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Resumo
O presente estudo tem como principal objectivo avaliar a frequéncia de SARS-CoV-2 e do impacto

do uso do teste rapido no tempo de resposta laboratorial (TRL) no INS no ano de 2021). Para
alcangar o objectivo tragado realizou-se um estudo descritivo, transversal retrospectivo de
abordagem quantitativa. O estudo foi realizado no Instituto Nacional de Saude (INS). Foram
colhidos dados referentes a 3 hospitais e 1 centro de satde, nomeadamente: Hospital Provincial de
Matola, Hospital Geral de Mavalane, Hospital Geral de Chamanculo e Centro de Salde de
Marracuene. Foram colhidos dados laboratoriais, correspondentes a um intervalo de 9 meses, de
Janeiro a Setembro de 2021. Neste intervalo de tempo foram identificados 21931 pacientes com
sintomas relacionados com a SARS-CoV-2, dentre o0s quais 55.80% (12237/21931) dos pacientes
testaram positivos a SARS-CoV-2. A menor frequéncia de casos de SARS-CoV-2, 45.56%
(5621/12337), foi observada antes da introducdo dos Testes de Diagndstico Répido (TDR) e a
maior frequéncia de 54.44% (6716/12337) de casos de SARS-CoV-2 foi observada depois da
introducdo do TDR. Quanto ao impacto do uso do TDR no tempo de resposta laboratorial (TRL)
no INS, os resultados do estudo sugerem que antes da introdugdo do TDR os resultados levavam
mais tempo, com um tempo médio de 24h:25 minutos, enquanto que depois de introdu¢do do TDR
o tempo de respostas laboratorial foi drasticamente reduzido, com um tempo médio de 15h:13
minutos. O teste qui quadrado mostrou uma diferenca estatisticamente significativa (p=0.033) no
tempo de resposta laboratorial antes e depois da implementacdo dos TDRs, o que significa que a
introducdo do TDR foi crucial na redugdo do tempo laboratorial, isto é, teve um impacto positivo
na reducdo do tempo laboratorial.

Vi
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1. Introducao
A pandemia de SARS-CoV-2, que emergiu no final de 2019, levou a um impacto sem precedentes na
saude e transformou radicalmente a abordagem global a saude publica. A rapida disseminacédo do
virus evidenciou a necessidade urgente de métodos de diagnostico eficazes e acessiveis. Nesse
contexto, os testes rapidos se destacaram como uma ferramenta essencial para detectar a infeccao de forma
agil, oferecendo resultados em poucos minutos e permitindo intervencdes rapidas e eficientes,

essenciais para o controle da propagacéo do virus (CDC, 2020, Binnicker, 2021).

Os testes de pesquisa de antigénio (TDR de antigeno) desenvolvidos para o diagnostico do SARS-
CoV-2 visam detectar proteinas especificas do virus. Sdo realizados através da colheita de

amostras da nasofaringe ou nasal com uma zaragatoa (Li, 2003; Helmy, 2020).

Estudos cientificos demonstraram que a fase em que se detecta o antigénio viral com maior
probabilidade num individuo infectado por SARS-CoV-2 é geralmente entre 0 1° e 7° dia apds o
aparecimento de sintomas, periodo em que a carga viral no trato respiratorio superior ¢ mais
elevada. Por isso, os TDR de antigeno devem ser utilizados nos primeiros 7 dias da doenca, de
modo a diminuir a probabilidade de obtencéo de resultados falsos negativos (Sitoe, 2021).

Os testes de pesquisa de antigénio podem ser realizados em pequenas escalas, com baixa
complexidade de execugéo técnica e ndo implicam recurso a um laboratério. Os resultados ficam,
na maioria dos casos, disponiveis para leitura visual no espaco de 15 a 30 minutos (GUO et al.,
2020; Sitoe, 2021).

Os testes rapidos, que oferecem resultados em questdo de minutos, sdo fundamentais em cenarios
de alta demanda, como hospitais e unidades de saude. Eles contribuem ndo apenas para o
diagnostico, mas também para a triagem, isolamento de casos positivos e, consequentemente, para
a reducdo da transmissdo comunitaria do virus. Apesar das suas limitagdes em termos de
sensibilidade e especificidade, a sua implementacdo em larga escala foi crucial para mitigar o

impacto da pandemia (Binnicker, 2021).

No contexto do Instituto Nacional de Saude (INS), a adopgéo de testes rapidos representou uma
estratégia crucial para identificar e isolar casos positivos de COVID-19. Além de facilitar o
diagnostico, esses testes foram vitais na triagem de pacientes em ambientes criticos, como

hospitais e unidades de satde, ajudando a minimizar a presséo sobre os servicos de satde. Embora
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apresentem limitacGes, como possiveis falsos negativos, sua utilizacdo em larga escala foi

fundamental para conter a transmissao do virus.

Neste estudo, sera analisado o impacto do uso dos testes rapidos no Instituto Nacional de Saude
(INS) durante a pandemia de COVID-19. A pesquisa abordara a eficacia desses testes na
identificac@o precoce de casos e sua influéncia na sobrecarga do sistema de satde. Os resultados
visam contribuir para o aprimoramento das praticas de diagnéstico em futuras pandemias e

fortalecer as estratégias de resposta em salde publica.

1.1. Problema

A testagem € uma das ferramentas mais importantes para desenhar o cenério de uma epidemia na
populacdo. No caso da pandemia do coronavirus, ndo foi diferente: a Organizacdo Mundial da
Salude (OMS) recomendou que todos individuos suspeitos fossem testados, principalmente para
encontrar e isolar 0s pacientes assintomaticos importantes vectores na disseminacdo do virus
(Borge et al., 2020).

Durante o inicio da pandemia de COVID-19, em Mogambique e outros paises que estavam lutando
contra a doenca, ndo havia uma estrutura laboratorial de testagem em massa. Um dos factores para
essa situacao era de que o teste mais utilizado na altura (0 RT-PCR, que busca material genético
do virus nas células do paciente) era um exame que demandava insumos laboratoriais importados
(em falta ou muito caros naquela fase, ja que muitos paises estavam comprando) e méao de obra
qualificada. Outro problema é que examinar milhares de habitantes num curto periodo era uma
tarefa dificil a nivel logistico e financeiro (Borge et al., 2020; MISAU, 2021).

O teste de PCR identificava se hd ou ndo RNA do virus circulando no corpo de um paciente usando
uma amostra nasal, nasofaringea ou orofaringea que € analisada, depois, em laboratorio. Esse
processo de anélise podia demorar, no melhor dos cenérios, 12 horas. O exame acusa a presenca
do virus com precisdo de 99% (HUANG, 2020).

Por causa de muita demanda, uma alternativa de diminuir o tempo desde a colheita até a emissao
de resultados e testar mais pessoas foi 0 uso de testes rapidos. Por este motivo, a OMS recomendou
a utilizacdo dos TDR’s de antigenos especificos para 0 SARS-CoV-2 com vista a aumentar o
acesso ao diagndstico (Sitoe et al., 2020). Estes testes eram de execucgdo relativamente simples,

faceis de transportar e tinham resultados disponibilizados em 30 minutos 0 que permitia que o
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paciente suspeito tivesse resultado em pouco tempo e tivessem tratamento medico atempado (Sitoe
et al., 2020). Partindo do pressuposto acima referenciado pretende-se com esta pesquisa responder

a seguinte questdo de partida:

Qual foi a frequéncia de SARS-CoV-2 e o impacto do uso do teste rapido no tempo de resposta
laboratorial (TRL) no INS ano de2021?

1.2. Justificativa

Segundo Pires (2020), o diagnostico preciso e correcto do SARS-CoV-2 era fundamental para
propor quaisquer medidas relacionadas a prevencgédo e ao prognostico da infeccao. Os resultados
obtidos por testes rapidos poderiam fornecer dados importantes para o entendimento e o
rastreamento da infeccéo pelo novo coronavirus em toda a populacdo Mogambicana, por esta razao
é importante conhecer o impacto destes testes para o processo de diagndstico da SARS-CoV-2

durante o tempo de pandemia de modo a perspectivar eventos futuros da mesma magnitude.

De acordo com Sitoe e colaboradores (2020), sendo o diagnoéstico laboratorial um dos factores
chaves para a detec¢do e controle das infeccdes do SARS-CoV-2 na populacao, era preciso que
este diagnostico fosse abrangente, de modo a permitir o acesso ao diagndstico da COVID-19 aos
individuos que moram nas areas mais periféricas, em semelhanga ao que ocorre para outras
infecBes, por este motivo era necessario, durante a pandemia, considerar a adopcao de tecnologias
simplificadas de diagndsticos, como era o caso da TDR de antigeno, razdo pela qual viu-se
necessario a realizacdo desta pesquisa de modo a despertar a curiosidade e ao mesmo tempo
intensificar os debates existentes acerca desta tematica e a0 mesmo tempo contribuir na

disseminagédo da informacdo relacionadas ao tema.

Os TDR de antigenos apresentam uma sensibilidade que pode variar de 85% a 90% e uma
especificidade préxima de 100%, devendo ser realizado dentro dos primeiros 7 dias a partir do
inicio dos sintomas (Sitoe et al., 2020). Apesar da sua acuracia ser inferior em relacdo ao RT-PCR
(teste padrdo-ouro), o seu menor preco, a possibilidade de ser realizado em locais com pouca infra-
estrutura, a simplicidade de execucdo e rapidez com que o resultado pode ser disponibilizado,
faziam com que o TDR de antigeno fossem uma boa alternativa para o diagnostico de pacientes

sintomaticos na fase aguda da doenca, por esta razdo é necessario conhecer qual foi o impacto da
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introducdo destes para o diagndstico da COVID-19 no Instituto Nacional de Saude (Sitoe et al.,
2020).

Apesar de existir 0 conhecimento do uso dos testes rapidos nos diagnésticos de COVID-19,
estudos feitos sobre o impacto do uso destes testes no tempo de resposta laboratorial durante o
tempo de pandemia sdo escassos. Particularmente em Mocambique, a escassez da informagéo
contribui negativamente na criacdo de politicas para que o sistema de saude esteja preparado para

eventuais futuros surtos de que tanto se tem alertado pela OMS (Sitoe et al., 2020).

Com este trabalho pretende-se investigar e produzir informagao cientifica sobre a relevancia do
uso dos testes rapidos na reducgdo da resposta laboratorial durante a pandemia de SARS-CoV-2 no
INS. Os resultados do mesmo, poderdo enriquecer o conhecimento existente sobre a prevaléncia
da infeccdo em Mocambique e podera ser Util para o desenho de estratégias e tomada de medidas
de prevencdo e mitigacdo de futuras transmisséo de infec¢bes por COVID-19 ou em casos de

existéncias de outros surtos, epidemias ou pandemias.

Do mesmo jeito estes conhecimentos sdo também importantes para que o Servico Nacional de
Saude (SNS) e entidades interessadas estejam adequadamente informados acerca da eficécia dos
testes rapidos de modo a tomar medidas eficazes para a reducao da morbilidade e mortalidade.

1.3.  Objectivos
Geral:
> Avaliar a frequéncia de SARS-CoV-2 e o impacto do uso do teste rapido no tempo de
resposta laboratorial (TRL) no INS.
Especificos:
» Determinar a frequéncia de SARS-CoV-2 de Janeiro a Junho (antes da introducdo de TDR)
e de Julho a Setembro (ap6s a introducdo de TDR);
> Descrever o impacto da introducdo do teste rapido diagnostico (TDR) no tempo de resposta
laboratorial (TRL) no INS para o diagnéstico de SARS-CoV-2.
» Comparar o tempo de resposta laboratorial (TRL) no INS antes e depois da implementagéo
do teste rapido diagnostico (TDR) para SARS-CoV-2.
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1.4. Hipdteses

Pressuposto tedrico: Os testes de antigenos sdo ferramentas diagnosticas rapidas que detectam a
presenca de antigenos especificos de patdgenos, como o SARS-CoV-2 (Binnicker, 2021). De
acordo com este mesmo autor os testes rapidos fornecem resultados em minutos a algumas horas,
em comparagdo com os testes moleculares que podem levar varias horas ou dias. Isso € crucial em

situacBes que exigem respostas rapidas, como em surtos de doencas infecciosas.

Hipdtese Basica: Portanto, partindo do pressuposto acima aludido pode se afirmar que a
introducdo do TDR de antigeno no INS durante a pandemia no ano de 2021 teve um impacto

positivamente no TRL laboratorial.

Hipdtese Alternativa: Pressupbe-se que introducdo do TDR de antigeno no INS durante a
pandemia no ano de 2021 ndo teve um impacto no TRL laboratorial.

. _________________________________________________________________________________________________|
ARSELIA FRANCISCO 5



2. Revisédo bibliografica

2.1. Breve Historial do surgimento do Coronavirus

Os coronavirus sao uma grande familia de virus que podem causar doengas em animais ou seres
humanos. Estes virus foram primeiramente descobertos em aves domésticas na década de 30,
porém s6 em meados de 2002 é que surgiram primeiros casos de infeccdo em seres humanos,
inicialmente identificados na China (por conta da cultura do consumo de animais silvestres),
provocando uma Sindrome Respiratoria Aguda Grave (SARS) e foi dai que receberam o seu nome:
do inglés Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus (SARS-CoV) (Borges et al.,
2020; Graf, 2020; Hulswit et al., 2020).

Mais tarde estes disseminaram-se rapidamente para 12 paises da América do Norte, América do
Sul, Europa e Asia (Graf, 2020). Essa disseminac&o resultou na infeccdo de mais de 8000 pessoas
e cerca de 800 mortes, até ser controlada nos finais do ano de 2003 (Graf, 2020; Hulswit et al.,
2020). Depois dessa época, ndo houve relatos de nenhum caso de SARS mundialmente (Hulswit
etal., 2020).

Porém, no ano de 2012, na Arabia Saudita, foi isolado uma espécie de coronavirus, diferente da
espécie ja isolada até este momento e, que posteriormente transmitiu-se para outros paises do
Oriente Médio, Europa e Africa. Esta nova espécie foi entdo nomeada como a Sindrome
Respiratdria do Oriente Médio, a MERS e o seu coronavirus: MERS-CoV (Graf, 2020).

A transmissdo de MERS-CoV foi definida desta maneira: morcegos-camelos-humanos (Hulswit
et al., 2020). Todos os casos fora da Peninsula Arabica tinham histérico de viagem ou contacto
recente com algum viajante procedente de paises do Oriente Médio. Ndo teve um impacto tdo
grande quanto o SARS-CoV, mas ainda assim, disseminou se para varios paises (Hulswit et al.,
2020).

E mais recentemente, em Dezembro de 2019, se assistiu o ressurgimento do SARS-CoV com
caracteristica similares as espécies encontradas em 2002, dai a denominag&o de novo coronavirus,
COVID-19 (do inglés Coronavirus Disease 2019) ou SARS-CoV-2, que comecou em Wuhan, na
China, e espalhou-se por todo 0 mundo (Hulswit et al., 2020; Xu B et al., 2020; OMS, 2020).

ARSELIA FRANCISCO 6



Os coronavirus sdo virus envelopados, com genoma composto por uma molécula de RNA, fita
simples, ndo segmentado, de polaridade positiva. As particulas virais sd@o esféricas, embora
pleomorficas, com aproximadamente 80-220nm. O RNA gendmico do SARS-CoV-2 possui
aproximadamente 30 kb e, junto com 0s demais coronavirus, esta entre os maiores virus de RNA
identificados até o0 momento (ICTV, 2011; Chan, 2020).

Nos coronavirus, 0 RNA gendmico esta associado a multiplas copias de nucleoproteina, formando
um nucleocapsideo helicoidal, que pode ser liberado por tratamento com detergente. O envelope
que envolve o nucleocapsideo é formado por uma R
bicamada lipidica, na qual estdo ancoradas as proteinas
de espicula Spike ou proteina (S), proteina da membrana
(M) e proteina do envelope (E) (figura 1) (Li, 2003; FProteinas

Helmy, 2020) Envelope

Hemaglutinina
esterase

A Proteina S, € uma espicula glicoproteica que se liga
fortemente a enzima ECAZ2, presente em células
humanas, o que torna sua infeccdo mais facil e é essa

, L. ; Figura 1. Estrutura do SARS-CoV-2
proteina caracteristica que faz com que 0s coronavirus

sejam nomeados assim: sua conformagéo ao redor dos ' onte: InfoBiotec, 2020

virus lembra ligeiramente uma coroa (Li., 2003; Helmy., 2020).

2.2. Estrutura e ciclo de replicacéo do coronavirus

Tipicamente os coronavirus sdo um grupo de virus com envoltério, de morfologia esférica ou
pleomdrfica com um didmetro de 80-120 nm, apresentam genoma de RNA de cadeia simples e
positivo de 26-39 kb (maior genoma entre os virus RNA) (InfoBiotec, 2020). Sob o microscopio
electronico, a superficie do virus é decorada com projec¢6es em forma de taco, constituidas por
glicoproteinas spike (S) e projecgdes mais curtas compostas da proteina dimérica da
hemaglutinina-esterase (HE), dando aparéncia de uma coroa, o que justifica 0 nome desse virus
(Figura 1) (InfoBiotec, 2020).

. _________________________________________________________________________________________________|
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Figura 2. Diagrama esquematico mostrando o ciclo geral de replicacdo de

coronavirus humanos (HCoVs). Fonte: InfoBiotec, 2020
Legenda: 1. Adesdo e ingresso do virus a célula hospedeiro; 2. Remocdo da envoltura e liberacdo do gRNA,; 3a.

Sintese de proteinas virais; 3b. Sintese de novas moléculas de gRNA,; 4. Sintese de pequenas novas moléculas de
gRNA; 5. Sintese de proteinas virais; 6. Montagem de novas particulas virais; 7. Liberacdo ao meio extracelular.
Fonte: (InfoBiotec, 2020).

Embora a replicacdo/transcricdo/traducdo do genoma seja, principalmente, mediada por

proteinas/enzimas virais, o envolvimento de vérios factores hospedeiros tem sido identificado
(Hoffmann et al.,, 2020). Assim, como parasitas intracelulares obrigatorios restritos por
capacidades gendmicas limitadas, todos os virus evoluiram para sequestrar factores do hospedeiro

e facilitar sua multiplicacéo.

2.3. Classificacdo taxonomica dos coronavirus e epidemiologia

Filogeneticamente, a familia Coronaviridae pertence a ordem Nidovirales, grupo IV, com RNAss
orientado em uma direccdo positiva e 46 espécies de virus j& foram descritas pelo Comité
Internacional de Taxonomia de Virus (ICTV) (ICTV, 2020; Khalil & Khalil, 2020).

Os coronavirus sdo divididos em duas subfamilias — Letovirinae e Orthocoronavirinae —, sendo
esta Ultima dividida em quatro géneros: Alfacoronavirus, Betacoronavirus, Gammacoronavirus e

Deltacoronavirus (ICTV, 2020).
_____________________________________________________________________________________________________________|
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Alfacoronavirus e Betacoronavirus infectam apenas mamiferos, enquanto Gammacoronavirus e
Deltacoronavirus s@o encontrados principalmente em aves, embora alguns também infectem
mamiferos (Cui; Li; Shi, 2019). A organizacdo génica dos diferentes géneros de coronavirus pode
variar bastante, principalmente na regido contendo os genes das proteinas acessorias que possuem
também funcdes hospedeiro-especificas (Cui; Li; Shi, 2019). Em humanos, Alfacoronavirus e
Betacoronavirus geralmente causam doencas respiratorias, enquanto, em animais, uma patologia

gastrointestinal € mais comum (Gorbalenya et al., 2020).

Existem seis espécies de coronavirus identificadas como infecciosas ao ser humano, quatro delas
~ pertencem ao género Betacoronavirus e duas ao género Alfacoronavirus. O SARS-CoV-2 ¢ a
segunda estirpe dentro da espécie a causar uma epidemia humana e, assim como 0s outros
Coronavirus Humanos (HCoV), ele provavelmente teve origem de transmissdo de um animal
reservatorio evento conhecido como transmissao zoonoética. Apos o SARS-CoV, surgido no final
de 2002 e considerado erradicado em meados de 2003 o0 MERS-CoV coronavirus causador da
sindrome respiratdria do Oriente Médio emergiu em humanos em 2012 (Poon et al., 2004; Zaki et
al., 2012).

Com uma taxa de mortalidade de cerca de 35% dos infectados, esse virus tem causado pequenos

surtos todos os anos, principalmente na peninsula arabica, levando a uma soma actual de 2442
casos confirmados até meados de 2019 (Donnelly et al., 2019). Além dos altamente patogénicos
SARS-CoV, SARS-CoV-2 e MERS-CoV, 0s seres humanos também sdo acometidos por outros
quatro coronavirus causadores de sindromes de gripes leves: HCoV-0OC43, HCoV-NL63, HCoV-
HKU1 e HCoV-229E (CUI; LI; SHI, 2019).

Estudos filogenéticos desses HCoVs indicam que todos os quatro sdo resultados de uma
transmissdo zoonoGtica, com alguns deles envolvendo espécies de morcegos. O HCoV-NL63, por
exemplo, s6 foi descoberto em 2004, ap6s o grande interesse nos coronavirus despertado pelo
surgimento da SARS (Van Der Hoek et al., 2004). Desde entdo, observou-se que ele é um dos
mais comuns agentes etioldgicos de resfriados, com uma sazonalidade anual e disperso pelo
mundo todo (Abdul-Rasool et al., 2010).

Estima-se que este HCoV circule na populagdo humana ha centenas de anos e possua um ancestral

comum com coronavirus de morcegos, que pode ter existido ha mais de 500 anos (Huynh et al.,
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2012). O papel de um hospedeiro intermediario na historia evolutiva do HCoV-NL63 é provavel,

porém, ainda desconhecido (Corman et al., 2015; Crossley et al., 2012).

O HCoV-229E possui uma histéria evolutiva interessante e que exemplifica a capacidade de
adaptacdo dos coronavirus a novos hospedeiros. Esse HCoV foi isolado e identificado em meados
da década de 1960, a partir de pessoas com sintomas respiratorios nos Estados Unidos. Apenas
nos anos 2000 ¢é que alguns virus semelhantes ao HCoV229E foram encontrados em morcegos
africanos e em alpacas americanas mantidas em cativeiro. Analises evolutivas apontaram a alpaca
como hospedeiro intermedidrio em uma histéria de transmissdo envolvendo varios eventos de

recombinacao entre 0s virus dos trés hospedeiros (Corman et al., 2015; Crossley et al., 2012).

A questdo de as alpacas americanas dificilmente terem entrado em contacto com morcegos
africanos foi resolvida por um estudo que encontrou virus relacionados ao HCoV-229E em varios
camelideos africanos, dromedarios e camelos, que se mostraram filogeneticamente muito

préximos ao virus isolado das alpacas (Corman et al., 2016).

A explicacdo mais plausivel é que as alpacas tenham entrado em contacto com camelideos
africanos compartilhando o mesmo cativeiro, em um zooldgico por exemplo, e foram apenas
hospedeiras acidentais. O provavel animal reservatdrio e transmissor para o ser humano é o camelo

ou dromedario (Banerjee et al., 2019).

Como podemos observar, eventos de transmissdo zoonética S0 comuns nos coronavirus.
Entretanto, os mecanismos que permitem a essa familia ter grande plasticidade de adaptacdo a
novos hospedeiros ainda ndo sdo bem entendidos, mas provavelmente a alta taxa de recombinacao
viral — podendo chegar a 25% de todo o genoma — facilita a transposicdo da barreira entre as

espécies (Banerjee et al., 2019).

Morcegos sdo hospedeiros ideais para coronavirus e possuem o0rganismos permissivos a
replicacdo viral. Um estudo avaliando a diversidade global de coronavirus testou quase 20 mil
amostras de animais e humanos e encontrou: i) alta taxa de positividade em morcegos; ii)
correlacdo entre a taxa de diversidade genética dos coronavirus e a taxa de diversidade de espécies
de morcegos presentes na regido estudada; iii) maior frequéncia de eventos de transmissdo entre
espécies distantes — pertencentes a géneros ou familias diferentes — na Asia e Africa (Anthony et
al., 2017).
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Tais achados reforcam o papel dos morcegos na evolucgdo de coronavirus, similarmente ao que
ocorre com porcos e aves para o virus influenza, e destaca as regibes de maior risco para o
surgimento de viroses emergentes. Importante lembrar que factores antropogénicos e nao apenas
a capacidade do virus de adaptar-se a novos hospedeiros, sdo também determinantes na emergéncia

de novas zoonoses (Jones et al., 2008; Karesh et al., 2012).

2.4. Manifestacdes clinicas
A infeccdo por SARS-CoV-2 pode se apresentar clinicamente em uma destas trés principais
condicbes: portadores assintomaticos, individuos com doenca respiratéria aguda (DRA) ou

pacientes com pneumonia em diferentes graus de gravidade (Lai et al., 2020).

Nos maiores epicentros da doenga, 0s primeiros casos surgiram em individuos assintométicos com
diagnostico laboratorial confirmado, mas essa triagem de assintomaticos por meio de testes
moleculares mostrou-se complexa, uma vez que a conduta em casos suspeitos varia em diferentes
paises. Esse desafio se torna ainda mais consideravel na observacdo de casos pediatricos, que
contribuem para grande parte dos portadores assintomaticos, exigindo maior atengdo para evitar a
transmissdo (Lu et al., 2020; OPAS, 2020).

No entanto, 0s sintomas sdo mais evidentes em pacientes com testes moleculares positivos e com
manifestacdes respiratdrias e exames de imagem compativeis com o diagndstico de pneumonia.
Os registros clinicos dos pacientes no inicio da infeccdo indicam que os sintomas mais comuns
sdo febre, tosse, mialgia e fadiga, e também podem ser acompanhados por secrecao respiratéria,
dor de cabeca, hemoptise e diarreia (Huang, 2020; OPAS, 2020).

Alguns sintomas iniciais se assemelham aos de outras infecgdes respiratdrias virais, como virus
sincicial respiratério e Influenza. Dispneia e febre alta sdo sintomas que definem a principal
diferenca clinica entre a COVID-19 e o resfriado comum, que é acompanhado de congestdo nasal,
lacrimejamento, espirros e coriza, inicialmente hialina, mas que ao longo dos dias se torna
amarelo-esverdeada. Por outro lado, quando comparada com a infecgéo por Influenza, a COVID-
19 apresenta sintomas clinicos semelhantes, mas com maior proporcéo de evolugdes para infecgoes

graves e criticas, exigindo oxigenoterapia e suporte ventilatorio (WHO, 2020).

Diferentes estudos mostram que cerca de 86% dos pacientes ndo apresentam gravidade da doenca;

apenas 14% necessitam de oxigenoterapia em uma unidade hospitalar e menos de 5% desse grupo
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necessitam de terapia intensiva (WHO, 2021). Li et al., (2019) realizaram uma metanalise que
envolvia a apresentacdo clinica de pacientes de diferentes estudos, no qual descreveram o0s
seguintes sintomas: febre (88,3%); tosse (68,6%); mialgia ou fadiga (35,8%); expectoragéo
(23,2%); dispneia (21,9%); cefaleia ou tontura (12,1%); diarreia (4,8%) e vOmitos ou nauseas
(3,9%).

A maioria dos pacientes progride com um bom progndstico. E essencial destacar que em idosos
ou individuos com comorbidades anteriores, como diabetes, doencas cardiovasculares e renais, a
COVID-19 pode progredir de forma mais agressiva, com pneumonia e sindrome do desconforto
respiratério agudo (SDRA) além de disfuncéo cardiaca, hepatica e renal (Guo et al, 2020; Liu,
2020).

Pacientes com sinais e sintomas como febre alta, taquipneia e dispneia, além de indicacdes clinicas
da gravidade exigem maior atencdo da equipe médica (OPAS, 2020). A progressdo dos primeiros
sintomas de COVID-19 para sepse é lenta, e o envolvimento extrapulmonar é caracterizado
principalmente por insuficiéncia cardiaca refractaria e danos nos rins, levando cerca de 25% desses

pacientes criticos a terapia renal substitutiva (Yang et al., 2020).

A acentuada evolugdo para sepse e choque séptico também é citada na literatura e pode atingir
uma taxa de incidéncia superior a 50% em pacientes criticos, como descrito por Zhou et al. (2020),
demonstrando a capacidade intrinseca da SARS-CoV-2 de levar a sepse, principalmente quando

agravada por infec¢fes secundarias.

Portanto, o uso de ferramentas de triagem, como a avaliacdo sequencial de faléncias de 6rgaos
(SOFA), auxilia no diagnostico e na administracdo precoces da condicdo do paciente na admissao

hospitalar, favorecendo a melhoria dos resultados clinicos (Zhou et al., 2020).

Em estudo anterior, o escore SOFA no primeiro dia de hospitalizacdo dos individuos que nédo
sobreviveram foi, em média, seis pontos (variacdo de 4 a 8), enquanto 0s pacientes que
sobreviveram apresentaram média de quatro (variacdo de 3 a 4). Isso evidencia o potencial
preditivo de mortalidade de critérios clinicos e laboratoriais inespecificos, porém altamente

presuntivos, que compdem esse indice (Yang et al., 2020).
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Embora menos descrita nos casos relatados, a presenca de hiposmia/anosmia e hipogeusia/ageusia
em pacientes sem rinorreia ou congestdo nasal vem ganhando destaque, 0 que aumenta a
possibilidade de comprometimento neurolégico directo pela SARS-CoV-2, contudo, séo
necessarios mais estudos para tal afirmacgédo (Mao, 2020).

2.5. Diagnostico de COVID-19

O diagndstico laboratorial tem sido fundamental na deteccdo da COVID-19. Existem diferentes
tipos de testes, que podem ser divididos em duas categorias principais:

2.5.1. Testes Moleculares

RT-PCR (Reaccdo em Cadeia de Polimerase com Transcricdo Reversa): E o teste padrdo-ouro
para diagnostico de COVID-19. Ele detecta o material genético (acido nucleico) do SARS-CoV-2
em amostras respiratérias, como swabs nasofaringeos e orofaringeos. A RT-PCR tem alta
sensibilidade e especificidade, sendo um método altamente confiavel, especialmente quando
realizado entre 0 3° e 9° dia de sintomas (Xavier et al., 2020).

A RT-PCR, apesar de ser altamente eficaz, pode ser demorada e exigir estrutura tecnoldgica
avancada, tornando o tempo de resposta mais longo. A colecta, transporte e armazenamento
inadequados das amostras podem interferir nos resultados, aumentando o tempo de espera e a
margem de erro (resultados falso-negativos) (Xavier et al., 2020).

No contexto da pandemia de COVID-19, diversos biomarcadores foram identificados como
indicadores do estado actual da doenca, enquanto outros se mostraram Gteis como marcadores
prognasticos.

Achados laboratoriais comuns na infec¢do por SARS-CoV-2 incluem: Leucocitose ou leucopenia,
com linfopenia acentuada nos estagios iniciais da doenca. Neutréfila, relacionada a um prognostico
desfavoravel (Guan et al., 2020; He e Tang, 2020).

As alteracbes frequentes incluem: o aumento da proteina C reactiva (PCR) (75%-93%) e
diminuicgdo da albumina sérica (50%-98%). Contagem de leucdcitos com variagdes, com destaque
para a linfopenia (35%-75%) (Lippi e Plebani, 2020). Diminui¢do da hemoglobina (41%-50%) e
aumento da taxa de sedimentacdo de eritrocitos (VHS) (15%-85%), entre outros biomarcadores
como LDH, ALT e AST. Esses achados laboratoriais, incluindo PCR, procalcitonina (PCT) e
VHS, aumentam & medida que o estado clinico do paciente se deteriora, reflectindo a evolugédo da

infeccdo e o progndstico do paciente (Lippi e Plebani, 2020).
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2.5.2. Testes Rapidos de Antigeno (TDRs)

Sao mais simples, rapidos e ndo exigem equipamentos complexos. Eles detectam proteinas do
virus, como as do nucleocapsideo, que sdo mais abundantes em pacientes com infeccéo activa. Os
TDRs sdo semelhantes aos utilizados para HIV e Malaria e sdo mais rapidos, com resultados
disponiveis em 15-30 minutos. (Lippi e Plebani, 2020).

A principal vantagem dos TDRs é a reducdo significativa do tempo de resposta. Eles podem ser
realizados em locais remotos, sem necessidade de cadeia de frio ou equipamento sofisticado, o que
permite maior expansdo do diagnostico, especialmente em areas com recursos limitados. 1sso
resulta em resultados rapidos, possibilitando a deteccdo precoce de infecgdes e facilitando o

controle da pandemia (Lippi e Plebani, 2020).

2.6. Impacto dos Testes no Tempo de Resposta Laboratorial

A introducdo de testes rapidos, como os TDRs de antigeno, impactou directamente o tempo de
resposta do diagnostico. Embora a RT-PCR seja mais precisa e recomendada para pacientes
sintométicos com sintomas graves ou suspeitos de infeccdo por COVID-19, ela possui um tempo
de resposta consideravelmente mais longo devido a complexidade do procedimento e a
necessidade de estruturas adequadas.

Vantagens dos TDRs: Como os TDRs tém uma metodologia mais simples, eles permitem a
obtencéo de resultados de forma muito mais rapida, o que é fundamental para a implementacéo de
medidas de controle imediato, como o isolamento de pacientes e o0 rastreamento de contactos.
Além disso, podem ser realizados em locais sem acesso a infra-estrutura de laboratorio, o que
aumenta a cobertura dos testes, especialmente em areas de dificil acesso (Zhou et al., 2020).
Desafios e Limitagdes: Embora a velocidade seja uma grande vantagem dos TDRs, esses testes
possuem limitagdes quanto a sensibilidade. Eles tendem a ser menos sensiveis do que a RT-PCR,
especialmente em casos de pacientes com baixa carga viral ou assintomaticos. 1sso pode levar a
resultados falso-negativos, o que é uma desvantagem no diagnostico precoce, especialmente para

pacientes assintométicos ou com sintomas leves (Zhou et al., 2020).
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3. Area de Estudo

A pesquisa foi realizada no Instituto Nacional de Saude (INS). O INS é a entidade de gestao,
regulamentacdo e fiscalizacdo das actividades relacionadas com a geracao de evidéncia cientifica
em Salde para garantia de uma melhor salde e bem-estar, dotada de personalidade juridica com

autonomias administrativa e técnico-cientifica (https://ins.gov.mz).

O INS tem a sua sede na provincia de Maputo, no distrito de Marracuene, na estrada nacional
numero 1 e exerce a sua actividade em todo o territério nacional através das delegacdes provinciais

e Laboratérios de Saude Publica (https://ins.gov.mz).

O INS ¢ tutelado pelo Ministro da

Saude, o que significa que o Ministro

tem o poder de autorizar e aprovar o
regulamento interno do INS;
homologagéo de programas, planos de
actividades e relatérios anuais; criagdo &
de formas de representacdo local; L\,
fiscalizacdo dos 6rgdos e documentos do

INS e outros que resultem da lei

(https://ins.gov.mz).

A pesquisa foi realizada na Repartigéo da
Virologia, pois esta reparticio & 3

' /~
responsavel pela recepcao e
processamento das amostras suspeitas de s
SARS-CoV-2 proveniente de diferentes - \
hospitais e Centros de Saude da cidade e R &y/
provincia de Maputo, bem como de "m'm'f* R
algumas provincias de Mogambique. ‘

Figura 3. Localizac8o geogréfica do Instituto Nacional de Saude

Fonte: INE (2024)
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4. Metodologia
Tratou-se de um estudo descritivo e analitico, utilizando um transversal retrospectivo de caracter

quantitativo. O estudo foi realizado no INS. Foram recolhidos dados referentes a 3 hospitais e 1
centro de salde, nomeadamente: Hospital Provincial de Matola (HPM), Hospital Geral de
Mavalane (HGM), Hospital Geral de Chamanculo (HGC) e Centro de Saude de Marracuene
(CSM).

4.1. Populacéo, amostragem e tamanho de amostra

A populacéo deste estudo foi formada por todos os pacientes atendidos no Hospital Provincial de
Matola, Hospital Geral de Mavalane, Hospital Geral de Chamanculo e Centro de Salde de
Marracuene que solicitaram diagndstico clinico de SARS-CoV-2 cujo as amostras foram
processadas no INS, durante o periodo 2021. Neste estudo, foi usado método de amostragem nao
probabilistico e a amostragem foi feito por conveniéncia. Tratando-se de um estudo retrospectivo,
com recurso a uma base de dados do laboratério do INS, a amostra constituiu 0 nimero de dados

encontrados na base de dados. Desta feita a amostra foi constituida por 21931.

4.2. Recolha de dados

A recolha de dados consistiu na busca dos registos de exames laboratoriais de pacientes cujas
amostras foram processadas no INS. Os dados foram recolhidos durante trés meses partindo do
més de Fevereiro a Abril de 2022. Para o efeito foram recolhidas informacdes sobre a testagem de
SARS-CoV-2 existentes na base de dados DISA Lab (Laboratério de Sistemas Intensivos em
Dados e Aplicagdes do Inglés “Laboratory.of Data Intensive System and Applications”) do INS.
Foram recolhidos dados laboratoriais, correspondentes a um intervalo de 9 meses, ou seja foram
analisados dados de 9 meses, divididos em 2 fases: 6 meses antes do uso do teste rapido “periodo
pré-introducdo ” (Jan a Jun de 2022) e 3 meses depois do uso do teste rapido “periodo pods-
introducdo (Jul a Set de 2022). As variaveis de interesse foram: dados do processo pré-analitico
(codigo de amostras, data e hora de colheita da amostra; data e hora de entrada da amostra no INS),
dados do processo analitico do paciente que se encontram armazenados no software DISA Lab e
no formulario do paciente (resultados dos testes rapidos e PCR, data de colheita, tempo de resposta

laboratorial e validacdo de resultados).
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4.3. Procedimentos laboratoriais

Os procedimentos laboratoriais para testagem de COVID-19 sdo fundamentais para o diagnostico
e controle da pandemia. No contexto deste estudo, para a obtengédo dos resultados laboratoriais,
dois tipos principais de testes eram utilizados: o teste PCR e o teste rapido de antigeno. Baixo

proceder-se-a4 com os detalhes dos dois procedimentos, explicando como estes eram realizados:
4.3.1. Teste Rapido de Antigeno

O teste rapido de antigeno foi introduzido em julho de 2021 e eram realizados nos hospitais e

centros de salide acima mencionados. Ele era utilizado principalmente para diagnosticos rapidos.
O teste rapido de antigeno para SARS-CoV-2 seguia 0s seguintes procedimentos:

1. Colecta da amostra: O profissional utilizava um cotonete para colectar a amostra das vias nasais

ou orofaringeas do paciente. Esse processo demorava cerca de 2 a 5 minutos.

2. Preparacdo da amostra: A amostra era colocada em um frasco com solucéo de extraccdo, que
ajudava a liberar os antigenos. Esse passo levava de 1 a 2 minutos.

3. Aplicacdo da amostra no dispositivo: A solugdo com a amostra era colocada no dispositivo de
teste, onde reagentes especificos buscavam os antigenos do virus. Esse processo tomava 1 a 2

minutos.

4. Aguardar o resultado: Ap0s a aplicacdo, esperava-se de 10 a 30 minutos para que o resultado

fosse gerado na janela de leitura do teste.

5. Interpretacdo dos resultados: O resultado positivo aparecia com duas linhas visiveis no
dispositivo, enquanto o negativo aparecia com uma linha e por fim o invalido ndo mostrava essa

linha. Essa leitura demorava cerca de 1 a 2 minutos.

6. Emissdo do resultado: o relatério com o resultado final era entregue ao paciente logo apés a

leitura do resultado

Tempo total estimado: todo o processo levava de 15 a 30 minutos.
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4.3.2. Teste PCR (Reaccédo em Cadeia da Polimerase)

O PCR era realizado no Instituto Nacional de Saide (INS). A detec¢do de SARS-COV-2, através
de PCR, obedecia as seguintes fases: Primeiramente as amostras passavam pela recep¢do de
amostras: local onde eram recebidas as amostras e registados os dados dos pacientes no software
DISA Lab. Diariamente eram recebidas em média 200 a 400 amostras, sendo que em casos de pico
(alta incidéncia) o laboratério tem a capacidade de receber diariamente 1500 a 2000 amostras.

Ap0s a recepcdo as amostras seguiam para o laboratorio de Virologia onde eram testadas.

Para a testagem laboratorial das amostras de SARS-COV-2 o laboratério dispde de duas
plataformas de diagnostico, nomeadamente: a aberta (manual) e fechada (automaética). A
plataforma fechada é realizada por intermédio de COBBAS e ABBOTT. A plataforma aberta
consiste na realizacdo do PCR em tempo real nos termocicladores (QuantStudio/AB), usando-se
para o efeito os diferentes kits de extraccdo e de amplificagdo. A testagem das amostras na
plataforma aberta envolveu a manipulagéo das amostras, preparacdo das amostras, extrac¢ao que
poderia ser automatica ou manual e amplificacdo do material genético. Apds a testagem as

amostras seguiam para a interpretacdo e validacdo dos resultados.

4.4.Armazenamento, analise e processamento de dados
Os dados foram armazenados no programa Excel e mais tarde transportado para o programa
estatistico SPSS versdo 20. Nessa base foram introduzidos todos os dados do paciente por codigos

numéricos de acordo com as varidveis de interesse.

Os dados foram apresentados por meio de gréaficos e tabelas cruzadas de frequéncias e

percentagens. Para o caso do célculo do tempo médio de resposta laboratorial usou-se a formula

0

de calculo de media aritmética: X = ,onde:

Zflo A- Somatdrio das horas ao longo dos meses; B- nimero total de meses;

X- Media das horas.

Foi usado o teste qui-quadrado para comparar o tempo de resposta laboratorial antes e depois da
introducdo do TDR, bem como a diferenca de deteccdo de SARS-CoV-2 antes e depois da
introdugdo do TDR. Todas as analises estatisticas foram efectuadas considerando um nivel de
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significancia 0,05. O que quer dizer que foram considerados significados valores de p inferiores a

0.05 e todos os valores de p acima de 0.05 foram considerados ndo significativos.

4.4. Consideracdes éticas
Como forma de garantir 0s aspectos éticos, a pesquisadora levou em consideragdo os principios

éticos da pesquisa tais como:

> Apresentacdo formal do pedido de autorizacdo para realizacdo da pesquisa a Direc¢do do
INS, especialmente a reparti¢do de virologia onde de forma clara, explicou-se a finalidade
da pesquisa;

> Este trabalho fez parte de um projecto que esteve a decorrer no INS, contudo o protocolo
foi submetido para aprovacao pelo Comité Nacional de Bioética em Saide com o numero:
719/CNBS/2020 e CIBS: 107/CIBS-INS/2020 para aprovacao ética;

» A informacao foi digitada numa base de dados do programa Excel e mais tarde transferida
para 0 programa estatistico SPSS versdo 20 de forma codificada excluindo o nome do
participante, de modo a garantir a confidencialidade;

» Futuramente o trabalho sera apresentado somente em féruns académicos e como ja
mencionado anteriormente de forma a garantir sigilo e confidencialidade aos participantes

da pesquisa, os dados estdo codificados.
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5. Resultados
De Janeiro a Setembro de 2021 foram testados 21931 pacientes com sintomas relacionados com o
SARS-CoV-2, dentre os quais 45.35% (9946/ 21931) dos pacientes foram atendidos antes da

introducdo do TDR e 54.65% (11985/ 21931) dos pacientes foram atendidos depois da introducéo
do TDR (fig. 3).
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Figura 4. Numero de participantes da pesquisa (antes e depois da introdugdo do TDR)

5.1. Distribuicéo dos pacientes de acordo com a Proveniéncia

A figura abaixo ilustra a distribuicdo dos pacientes em relagdo a proveniéncia e periodo de
admissdo (antes ou depois da introdugdo do TDR). A partir do grafico pode-se constatar que o
HGM apresentou 41.56% (9114/21931) e pacientes atendidos seguido de CSM e HGC com
19.90% (4356/21931) e 19.49% (4275/21931), respectivamente. Em relacdo ao periodo de
admissdo, todos os quatro locais de estudo tiveram maior percentual de admissao no periodo pés-
introducdo do TDR com excepcdo do CSM, coforme a figura 4.
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Figura 5. Distribuigdo dos pacientes em relagdo a proveniéncia e periodo de admisséo

5.2. Frequéncia de SARS-CoV-2

Dos 21931 participantes do estudo 55.80% (12237/21931) apresentarem teste positivo a SARS-
CoV-2 e 44.20% (9694/21931) apresentaram teste negativo a SARS-CoV-2.

Yo’

= Positivo = Negativo

Figura 6. Frequéncia da SARS-CoV-2
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5.3. Distribuicéo dos casos positivos a SARS-CoV-2 antes e depois da introdu¢éo dos TDR
A figura 6 ilustra a distribuicdo dos casos positivos da SARS-CoV-2 antes e depois da introducéo
do TDR. De referir que o total dos casos positivos achado nesta pesquisa é de 12237. Usando este
nimero como o total, podemos verificar que 45.93% (5621/12237) dos casos positivos foram
encontrados antes da introducéo dos TDRs e 54.06% (6616/12337) destes casos foram encontrados
depois da introducdo do TDR. O teste qui quadrado mostrou que ndo houve diferencas
estatisticamente significativas (P=0.073) entre a deteccdo de SARS-CoV-2 antes e depois da
introducdo dos TDRs.

60,00

54.06

50,00 45.93
40,00
30,00
20,00

10,00

Frequéncia de SARS-CoV-2 (%)

0,00

Antes da intoducdo de TDR Depois da intoducdo de TDR
Periodo

Figura 7. Distribuicdo dos casos positivos a SARS-CoV-2 antes e depois da introdugdo dos TDR

5.4. Impacto do uso do teste rapido para o diagnostico de SARS-CoV-2 sobre o Tempo de
Resposta Laboratorial no INS antes e depois da introducéo do TDR

A tabela abaixo ilustra o tempo de resposta laboratorial (TRL) no INS antes e depois da introducéo

do teste rapido para o diagnostico de SARS-CoV-2. O TRL corresponde ao tempo que vai desde

a recepcdo das amostras até a validacao dos resultados. A partir do gréfico pode-se constatar que

antes da introducdo do TDR o tempo medio da resposta laboratorial era de 24h:25 minutos, porém

apos a introducdo do TDR o TRL passou a ser de 15h:13min (vide tabela 1).
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O teste quiquadrado mostrou que existe diferencas estatisticamente significativa (p= 0.033) do
tempo de resposta laboratorial (TRL) antes e depois da introducdo do teste rapido para o
diagndstico de SARS-CoV-2.

Tabela 1. Impacto do uso do teste rapido para o diagndstico de SARS-CoV-2 sobre 0 Tempo de Resposta Laboratorial

no INS antes e depois da introducéo do teste rapido

Periodo Més Recepcao a Registo a Analise a Total Tempo Valor-p
Registo Analise Validacao médio
Pré introdugdo | Janeiro 3:02 29:01 2:05 34:08
Fevereiro 4:.01 15:07 1:04 21:12
Marco 1 18:06 1:01 20:07
Abril 0:10 32.2 13 33:06 24h:25
Maio 0:40 16.8 0.9 18:11
Junho 01:20 18.1 1 19:08 0.033
Pos introducdo | Julho 0:40 13.9 00:04 14:07
AgoSto 00:01 14:05 00:03 14:08 15h:13
Setembro 01:00 15:02 00:04 16:06
6. Discussdo

Analisou-se 21931 amostras de pacientes com sintomas de COVID-19 das quais 55.80%
(12237/21931) foram positivas para SARS-CoV-2. A frequéncia encontrada neste estudo é alta se
comparado com a encontrada/reportada por Sitoe e colaboradores (2022) que em seu estudo sobre
desempenho clinico de esfregacos nasais autocolocados e testes rapidos para deteccdo de SARS-
CoV-2 em Mogambique encontraram uma frequéncia de 37.6% das amostras positivas para SARS-
CoV-2.

A alta taxa de positividade encontrada neste estudo pode ser explicada por uma combinacéo de
varios factores, incluindo a propagacao de variantes mais transmissiveis, as duas ondas de COVID-
19 observadas em Janeiro e Julho, falta de acesso a vacinas, desafios na implementacéo de medidas

de salde publica, e infra-estrutura de salde precarias.

. _________________________________________________________________________________________________|
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Durante 2021, houve a eclosdo de novas variantes do COVID-19, potencialmente mais
transmissiveis, que se espalharam no mundo, inclusive em Moc¢ambique, aumentando a taxa de

infeccdo deste virus (Macucule, 2021).

As dificuldades na aplicacéo eficaz de medidas de satde publica, como distanciamento social, uso
de mascaras e restricdes de viagem, devido a factores como falta de recursos, infra-estrutura
inadequada e adesdo irregular da populacdo contribuiram significativamente nas altas taxas de
propagacdo do virus COVID-19, principalmente no primeiro semestre do ano de 2021 (Semaun,
2021).

A infra-estrutura de salde subdesenvolvida em algumas regiGes de Mocambique pode ter
dificultado a resposta eficaz a pandemia, incluindo testagem em massa, rastreamento de contactos
e tratamento de pacientes com COVID-19, contribuindo para a propagacdo do virus (Macucule,
2021).

A distribuicdo desigual de vacinas em todo o0 mundo pode ter deixado Mogambique com acesso
limitado as vacinas COVID-19, o que significa que uma grande parte da populacdo permaneceu
ndo vacinada e susceptivel a infeccéo, por esta razao verificou-se maior frequéncia de SARS-CoV-

2 no periodo em estudo.

Pode se constatar que a introducdo da vacinacdo nao apenas serve para proteger os individuos
vacinados, mas também desempenha um papel crucial na reducdo da transmissdo do virus na
comunidade. Mesmo que uma pessoa vacinada contraia o virus, € menos provavel que ela
transmita a doenca a outras pessoas, porque a carga viral é geralmente mais baixa e o periodo de
infeccdo pode ser mais curto. Isso é especialmente importante para interromper cadeias de

transmisséo e controlar surtos locais (Fontanet, 2021).

De acordo Bubar (2021), a imunidade colectiva é alcancada quando uma proporcao suficiente da
populacdo é imunizada contra uma doenga infecciosa, tornando mais dificil para o virus se espalhar
e protegendo mesmo aqueles que ndo podem ser vacinados por motivos médicos, como pessoas
imunocomprometidas. Quanto mais pessoas forem vacinadas, menor sera a chance de o virus
encontrar um hospedeiro susceptivel para se espalhar, beneficiando toda a comunidade (Bubar,
2021).
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A menor frequéncia de casos de SARS-CoV-2, 45.56% (5621/12337) foi observada antes da
introducdo dos TDR e a maior frequéncia de 54.44% (6716/12337) de casos de SARS-CoV-2 foi
observada depois da introdugdo do TDR. O teste qui quadrado mostrou que existe diferencgas
estatisticamente significativa (P=0.033) entre a deteccdo de SARS-CoV-2 antes e depois da

introducdo dos TDR.

Quanto ao impacto do uso do TDR no tempo de resposta laboratorial (TRL) no INS, os resultados
do estudo sugerem que antes da introducdo do TDR os testes levavam mais tempo de
processamento, com um tempo médio de 24h:25 minutos, enquanto que depois de introducdo do
TDR o tempo de respostas laboratorial foi drasticamente reduzido tempo de resposta laboratorial
passou a ser de 15h:13min. O teste quiquadrado mostrou uma diferenca estatisticamente
significativa (p=0.033) no tempo de resposta laboratorial antes e depois da implementacdo dos

TDRs, 0 que significa que a introducdo do TDR foi crucial na reducdo do tempo laboratorial.

Os resultados encontrados neste estudo estdo em concordancia com Macucule (2021), pois este
afirma que o uso de testes rapidos para diagnosticar o SARS-CoV-2 pode reduzir
significativamente o tempo de resposta laboratorial, fornecendo resultados em minutos ou horas,
em comparacdo com 0s dias necessarios para os testes tradicionais. 1sso permite uma deteccéao
mais réapida da infeccdo, facilitando a implementacdo de medidas de controle e prevencdo. No
entanto, é importante considerar a sensibilidade e especificidade dos testes rapidos, pois podem

apresentar resultados falsos negativos ou positivos.

Macucule (2021), justifica a sua tese de seguinte maneira, 0s testes rapidos sdo projectados para
serem simples de usar e interpretar. Eles geralmente envolvem etapas menos complexas do que 0s
testes de PCR, que exigem varias etapas laboratoriais, incluindo extrac¢do de acidos nucleicos,
amplificacdo e deteccdo. Portanto os testes rapidos podem produzir resultados em um curto
periodo de tempo, muitas vezes dentro de 15 minutos a algumas horas, dependendo do tipo de teste
e do dispositivo utilizado. Isso € significativamente mais rapido do que os testes de PCR, que
podem levar dias para processar e fornecer resultados devido a necessidade de processamento em

laboratorio e a alta demanda (Fontanet, 2021).

Os testes rapidos sdo frequentemente executados em dispositivos portateis ou sistemas

automatizados, que podem ser facilmente transportados e operados em diferentes configuracdes,
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como clinicas, hospitais ou locais de teste temporarios. Em contraste, os testes de PCR exigem
equipamentos especializados em laboratério, como termocicladores e maquinas de extraccéo de
acidos nucleicos. Os testes rapidos geralmente estdo prontos para uso imediato e ndo requerem
preparacdo extensa de reagentes ou amostras, 0 que pode acelerar o processo de teste e reduzir o
tempo de resposta (Fontanet, 2021).

E importante ressaltar que, embora os testes rapidos oferecam vantagens em termos de tempo de
resposta laboratorial, eles podem ter limitacGes em sensibilidade e especificidade em comparacao
com os testes de PCR. Portanto, € essencial considerar as caracteristicas de desempenho de cada

teste e interpretar os resultados com cautela (Fontanet, 2021).

O PCR possui desempenho analitico superior aos TDRs de antigeno para o diagnéstico de SARS-
CoV-2, e por isso é 0 método padrédo ouro e de eleicdo em Mogambique (Fontanet, 2021). Devido
a sua portabilidade e rapidez, o uso de TDRs de antigeno deve ser privilegiado nas situa¢fes ou
populacGes bem definidas onde o uso do PCR enfrenta limitagdes operacionais ou logisticas
(Fontanet, 2021). Este teste pode ser considerado em locais com alta transmissdo de SARS-CoV-
2, onde o sistema de diagnostico implementado encontra-se sobrecarregado ou 0 acesso aos testes
moleculares é restrito, em outras palavras os testes rapidos sdo especialmente Uteis em areas
remotas ou com recursos limitados, onde o acesso a laboratérios de PCR pode ser limitado
(Fontanet, 2021).
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7. Conclusdo e Recomendac6es

7.1. Concluséo
Podemos constatar que os resultados so estudo apresentado mostra uma analise positiva do impacto
da introducdo dos Testes Rapidos de Diagnostico (TDR) no diagndstico de SARS-CoV-2,

destacando os seguintes pontos:

» Frequéncia de Casos de SARS-CoV-2: Antes da introdugéo dos TDR, a frequéncia de casos
positivos foi de 45,56% (5.621/12.337), enquanto depois da introducdo dos TDR, essa
frequéncia subiu para 54,44% (6.716/12.337), sugerindo uma melhora na deteccdo do
virus;

» Impacto no Tempo de Resposta Laboratorial (TRL): O uso do TDR também trouxe uma
melhoria significativa no tempo de resposta laboratorial. Antes de sua introducdo, os
diagnosticos demoravam em média 24 horas e 25 minutos, enquanto, apés a introducgéo, o

tempo foi reduzido para 15 minutos e 13 segundos, representando uma diminuicao dréastica.

A introducdo dos TDR no diagnostico de SARS-CoV-2 foi positiva, com uma reducédo
significativa no tempo de resposta laboratorial e uma maior frequéncia de deteccdo de casos
positivos, 0 que possivelmente contribuiu para um diagndstico mais rapido e eficiente, auxiliando
na gestdo da pandemia.Este estudo ressalta como a introducdo de tecnologias mais rapidas pode
melhorar a eficiéncia dos sistemas de salde, principalmente em contextos de urgéncia, como o da
pandemia de COVID-19.

7.2. Recomendacao
> Realizar um estudo de base comunitaria para melhor caracterizacao do impacto do uso do
teste rapido no diagndstico de SARS-CoV-2, alem de desenvolver estudos prospectivos
para avaliar os efeitos do uso continuo desse teste na detec¢cdo da doenca.
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