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RESUMO 

 

Desde dezembro de 2019, a COVID-19, doença provocada pelo vírus SARS-CoV-2, 

tem causado milhares de mortes em todo o mundo, tendo alcançado o status de pandemia em 

março de 2020. Esforços consideráveis foram feitos pela comunidade científica para 

desenvolver estratégias preventivas e terapêuticas contra a COVID-19, acelerando o 

desenvolvimento de diferentes vacinas. A vacinação parece ser uma estratégia profilática 

eficaz, tendo havido resultados científicos que comprovam a redução da infecção, 

sintomatologia severa e morte associada à doença. O objetivo deste estudo foi compreender a 

imunidade gerada pelas vacinas anti-SARS-CoV-2 a fim de identificar o possível impacto de 

preditores na formação e permanência dos anticorpos. Para isso, 245 amostras foram coletadas 

de estudantes da área da saúde vacinados e/ou infectados pelo SARS-CoV-2. Para o 

recrutamento dos participantes foi aplicado um questionário para o levantamento de 

características sociodemográficas e clínicas inerentes a COVID-19, e posteriormente foram 

realizadas coletas de amostras de sangue. Os testes imunológicos foram realizados em amostras 

de soro por meio de imunoensaio enzimático, sendo utilizado o kit de ensaio comercial de 

anticorpos SARS-CoV-2 NT Chip® Test. A quantificação de anticorpos por meio deste teste 

permitiu inferir indiretamente sobre a capacidade de neutralização dos anticorpos presentes no 

soro dos participantes, determinando a dinâmica da imunidade dos estudantes que receberam a 

vacina e/ou foram infectados pelo SARS-CoV-2. Dos 245 voluntários, 73,1 % são do sexo 

feminino, 65,4% dos voluntários alegaram ter o ciclo vacinal contra a COVID-19 completo e 

34,6% relataram estar incompleto. Dentre as comorbidades mais comuns na amostra, se 

destacaram as doenças psiquiátricas e respiratórias. Parte dos voluntários alegou ter apresentado 

sintomas mesmo sem a confirmação da infecção. A maioria dos que alegaram ter testado 

positivo relataram ter ocorrido entre 2020 e 2021. Os sintomas mais comuns nessa amostra de 

indivíduos foram perda de paladar, perda de olfato e tosse persistente. A vacina mais 

administrada dentro desta amostra foi a de RNA mensageiro, fabricada e distribuída pela 

empresa Pfizer. A resposta humoral apresentada foi satisfatória, conferindo proteção contra o 

desenvolvimento da COVID-19. Entretanto, a idade, o tempo decorrido desde a última infecção 

relatada e da administração da última dose da vacina demonstraram impactar negativamente os 

títulos de neutralização. Embora tenha demonstrado boa proteção contra a cepa original, a 

proteção contra as variantes do SARS-CoV-2 ainda não é tão clara, exigindo mais estudos para 

a melhor compreensão da imunidade gerada pelas vacinas. 

Palavras-chave: COVID-19, SARS-CoV-2, IgG, diagnóstico sorológico, vacinação, 

anticorpos neutralizantes. 



     ABSTRACT 

Since December 2019, COVID-19, a disease caused by the SARS-CoV-2 virus, has 

caused thousands of deaths worldwide, reaching pandemic status in March 2020. Considerable 

efforts have been made by the scientific community to develop preventive and therapeutic 

strategies against COVID-19, accelerating the development of different vaccines. Vaccination 

appears to be an effective prophylactic strategy, with scientific results proving the reduction of 

infection, severe symptoms, and death associated with the disease. The objective of this study 

was to understand the immunity generated by anti-SARS-CoV-2 vaccines in order to identify 

the possible impact of predictors on the formation and persistence of antibodies. For this 

purpose, 245 samples were collected from health students vaccinated and/or infected with 

SARS-CoV-2. To recruit participants, a questionnaire was applied to survey sociodemographic 

and clinical characteristics inherent to COVID-19, and subsequently blood samples were 

collected. Immunological tests were performed on serum samples using an enzyme 

immunoassay using the commercial SARS-CoV-2 antibody assay kit NT Chip® Test. 

Quantifying antibodies using this test allowed us to indirectly infer the neutralization capacity 

of antibodies present in the participants' serum, determining the dynamics of the immunity of 

students who received the vaccine and/or were infected with SARS-CoV-2. Of the 245 

volunteers, 73.1% were female, 65.4% of the volunteers claimed to have completed the 

COVID-19 vaccination cycle and 34.6% reported being incomplete. Among the most common 

comorbidities in the sample, psychiatric and respiratory diseases stood out. Some of the 

volunteers claimed to have presented symptoms even without confirmation of the infection. 

Most of those who claimed to have tested positive reported that it occurred between 2020 and 

2021. The most common symptoms in this sample of individuals were loss of taste, loss of 

smell and persistent cough. The most administered vaccine in this sample was the messenger 

RNA vaccine, manufactured and distributed by Pfizer. The humoral response presented was 

satisfactory, providing protection against the development of COVID-19. However, age, time 

elapsed since the last reported infection and administration of the last dose of the vaccine were 

shown to negatively impact neutralization titers. Although it demonstrated good protection 

against the original strain, protection against SARS-CoV-2 variants is still not so clear, 

requiring further studies to better understand the immunity generated by vaccines. 

Keywords: COVID-19, SARS-CoV-2, IgG, serological diagnosis, vaccination, neutralizing 

antibodies. 
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1. Introdução 

Em dezembro de 2019, uma nova cepa de um patógeno viral emergiu na cidade de 

Wuhan, na China - desencadeando uma pandemia global, transformando a saúde pública 

mundial e impactando milhões de vidas. Pesquisadores o nomearam como síndrome respiratória 

aguda grave coronavírus 2 (SARS-CoV-2), com a doença clínica denominada Coronavirus 

disease 2019 (COVID-19). Esse patógeno pertence ao grupo viral dos coronavírus, da ordem 

Nidovirales e da família Coronaviridae, conhecidos por sua capacidade de infectar uma 

variedade de hospedeiros devido evoluírem em situações epidemiológicas, incluindo o 

cruzamento de barreiras entre espécies, patogenicidade, tropismo de tecidos e mutagênese (Lei, 

Kusov e Hilgenfeld, 2018; Carpenter et al., 2020; Pollard, Morran e Nestor-kalinoski, 2020). 

Nas últimas duas décadas, os coronavírus foram identificados periodicamente em 

espécies animais (por exemplo, morcegos), com capacidade de transmissão à população 

humana. Essa capacidade favorece surtos cada vez maiores, aumentando os riscos de uma 

pandemia em larga escala. Os dois patógenos zoonóticos virais da família Coronaviridae 

incluem SARS-CoV (Síndrome Respiratória Aguda Grave Coronavírus), com sua origem na 

China no ano de 2002, e MERS (Síndrome Respiratória do Oriente Médio Coronavírus), 

relatado em 2012 na Arábia Saudita, são capazes de causar doença respiratória grave em 

humanos (Hosseini et al, 2020). 

Em 2019, o surgimento de um novo tipo de coronavírus demonstrando a capacidade de 

causar doença respiratória grave em humanos levou ao advento de novas preocupações com a 

saúde pública mundial. O SARS-CoV-2 foi isolado pela primeira vez de uma amostra de lavado 

broncoalveolar. O RNA do vírus também foi detectado em swabs de nasofaringe e garganta, 

bem como em sangue, fezes, urina e saliva através de técnicas moleculares (Zhu et al., 2020). 

Posteriormente, ao realizarem o sequenciamento do genoma completo do SARS-CoV-2, foi 

observado que o patógeno se tratava de um betacoronavírus diferente do SARS-CoV. A 

sequência de nucleotídeos do SARS-CoV-2 mostrou uma relação de igualdade de 78% com 

SARS-CoV. Além disso, a sua sequência está intimamente relacionada ao coronavírus 

semelhante à SARS de origem de morcego (bat-SL-CoVZC45), com 89% de identidade (Chan 

et al., 2020). 

A princípio o vírus foi denominado de “novo coronavírus 2019” (2019-nCoV) e em 

fevereiro de 2020 o Comitê Internacional de Taxonomia de Vírus nomeou o vírus como 

síndrome respiratória aguda grave coronavírus-2 (SARS-CoV-2), com base na análise 

filogenética. Concomitantemente, a OMS nomeou a doença causada pelo novo coronavírus – 
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Coronavirus Disease 2019 (COVID-19), em alinhamento às melhores práticas da OMS para 

denominação de novas doenças infecciosas humanas (Chan et al., 2020). 

O SARS-CoV-2 é capaz de ser transmitido de pessoa para pessoa e se espalhou 

rapidamente para outras partes da China e, posteriormente, para outros locais do mundo. 

Durante o período de incubação, que possui em média 5 dias mas pode variar entre 1-14 dias, 

e durante o início da doença os sintomas são inespecíficos. A maioria dos pacientes apresenta 

sintomas semelhantes como febre, mal-estar e tosse seca. Além de outros sintomas mais 

característicos como calafrios, tremores, dores musculares, de cabeça e de garganta, perda do 

paladar (ageusia) e olfato (anosmia) (Carpenter et al., 2020; Pollard, Morran e Nestor-kalinoski, 

2020). 

 Dentre os diferentes modos de infecção, a transmissão do SARS-CoV-2 pelo ar infecta 

as células do sistema respiratório humano podendo levar o indivíduo a desenvolver pneumonia 

grave e a síndrome do desconforto respiratório agudo (SDRA). Neste cenário, o vírus tem a 

capacidade de estimular a tempestade de citocinas em resposta à infecção, sendo capaz de levar 

o organismo ao estado hiperinflamatório, uma das principais causas que levou parte da 

população mundial ao óbito (Carpenter et al., 2020; Tay et al., 2020).  

Além disso, a doença pode progredir para outros quadros graves, nos quais os pacientes 

podem desenvolver dispneia, hipoxemia, choque séptico, coagulopatias, disfunção de múltiplos 

órgãos, acarretando em um aumento das taxas de mortalidade (Carpenter et al., 2020). A 

presença de determinadas condições logo foram identificadas como fatores de risco para o 

potencial aumento da suscetibilidade à infecção e morbidade pela COVID-19, como obesidade, 

idade avançada, doenças cardiovasculares, diabetes, imunossupressão, doença pulmonar 

obstrutiva crônica, entre outras comorbidades pré-existentes (Firouzabadi et al., 2023). 

Frente a rápida disseminação do vírus e sua alta taxa de mortalidade, toda a comunidade 

científica voltou sua atenção para o desenvolvimento de medidas de contenção do vírus e de 

melhora do prognóstico frente à infecção. O desenvolvimento das vacinas contra a COVID-19 

possibilitou a redução drástica do número de casos e a diminuição dos casos graves e críticos. 

Entretanto, ainda se faz necessário estudos sobre a interferência de preditores nas taxas de 

soroconversão e os efeitos à longo prazo gerado pelas vacinas. 

1.1 Epidemiologia 

Até janeiro de 2025, foram reportados mais de 777 milhões de casos de COVID-19 em 

240 países e foram registradas mais de 7 milhões de mortes pela infecção do SARS-CoV-2. Os 

Estados Unidos da América (EUA) é o país que mais relatou ocorrências até o presente 
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momento, com aproximadamente 103 milhões de casos, seguido pela China com 99,4 milhões 

de casos e Índia com aproximadamente 45 milhões de casos reportados, de acordo com o painel 

de monitoramento da World Health Organization (WHO) (Figura 1). Em relação ao número de 

mortes, o EUA lidera com aproximadamente 1,2 milhões de óbitos, seguido pelo Brasil que, 

mesmo estando na sexta colocação no número de casos reportados, apresenta aproximadamente 

702 mil mortes confirmadas pela COVID-19; a Índia ocupa a terceira posição no ranking, com 

aproximadamente 534 mil mortes confirmadas pela doença (WHO, 2025).  

No Brasil, com base no banco de dados do governo brasileiro (Ministério Da Saúde, 

2024), foram informados mais de 39 milhões de casos de SARS-CoV-2, com mais de 714 mil 

óbitos confirmados. A região sudeste relatou maior número de ocorrências, com mais de 39 mil 

casos reportados, sendo o ranking de estados liderado por São Paulo (cerca de 6,9 mil casos), 

seguido por Minas Gerais (cerca de 4,3 mil casos) e Rio Grande do Sul (cerca de 3,1 mil casos). 

Quanto ao número total de óbitos registrados, na região sudeste consta maior número de 

registros, com mais de 345 mil óbitos registrados. Considerando todo o território nacional, São 

Paulo também é o estado com maior número de registros de óbitos (cerca de 184 mil óbitos), 

seguido por Rio de Janeiro (cerca de 78 mil óbitos) e Minas Gerais com aproximadamente 67 

mil óbitos (Ministério Da Saúde, 2024).  

De fato, assim que descoberto a nova cepa do coronavírus, os esforços para superá-lo 

foram dificultados pela falta de conhecimento de inúmeros aspectos importantes da infecção 

por SARS-CoV-2, como a biologia do patógeno, resposta do hospedeiro, opções de tratamento 

e negacionismo científico (Morel, 2021). 

 

Figura 1. Distribuição de casos de COVID-19 reportados à Organização Mundial de Saúde. Mapa de distribuição 

de casos, do ranking geral e dos três países com mais casos reportados de COVID-19 até 05 de maio de 2025 e 

número de casos reportados no Brasil na mesma época, onde ocupa o 7º lugar. Adaptado de WHO,2025.  
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1.2 Estrutura e mecanismo de infecção do SARS-CoV-2 

O SARS-CoV-2 é um vírus com envelope entre 80-220 nm e possui RNA de fita simples 

não segmentado, de sentido positivo. Este possui um grande genoma viral com tamanho que 

varia de 26 a 32 quilobases, codificando quatro proteínas estruturais: o envelope (E), a 

membrana (M), o nucleocapsídeo (N) e a glicoproteína de pico (S). Essa glicoproteína 

desempenha um papel importante tanto na caracterização molecular quanto na entrada do vírus 

na célula (Shang et al., 2020).  

Atualmente já se sabe que essa entrada do SARS-CoV-2 na célula hospedeira ocorre 

através da ligação das proteínas de pico do vírus aos receptores da enzima conversora de 

angiotensina 2 (ECA2) da célula hospedeira. Essas proteínas de pico são conhecidas como 

proteína Spike, ou glicoproteína S, que são estruturadas em trímeros inseridos na membrana do 

vírus. Em estado pré-fusional a conformação de cada protômero é dividido em dois 

ectodomínios: Subunidade 1 (S1) e Subunidade 2 (S2). A S1 se dobra em quatro domínios, dois 

domínios carboxi-terminais (C-terminal), um domínio amino-terminal (N-terminal) e um 

domínio de ligação ao receptor (RBD), sendo esse último o responsável por reconhecer e se 

ligar ao receptor ECA2 da célula hospedeira. Na S2 está localizado o peptídeo de fusão (PF) 

que será o responsável por ancorar o vírus na membrana da célula hospedeira para a fusão de 

membranas (Figura 2) (Wang et al., 2020; Wrapp et al., 2020; Hoffmann et al., 2020). 

Figura 2. Proteína Spike: trímero e protômero. Representação gráfica da proteína Spike e localização de 

seus principais sítios. Adaptado de INVIVOGEN, 2020. 



17  

 

Para que o vírus infecte a célula é necessário que o domínio RBD reconheça e se ligue 

aos receptores da ECA2 da superfície celular para ser ativado e, posteriormente, ocorra a 

clivagem da proteína spike no sítio S1/S2 e S2’ pela protease celular serina TMPRSS2. Esse 

evento estimula a reconfiguração estrutural da glicoproteína S, onde vai ocorrer a liberação da 

S1 e parte da S2 expondo o peptídeo de fusão (PF) presente na S2, possibilitando a fusão da 

membrana viral com a membrana celular para posterior entrada do material genético viral na 

célula (Figura 3) (Wrapp et al., 2020; Hoffmann et al., 2020). 

Figura 3. (A) Esquema do comprimento total da proteína Spike do SARS-CoV-2 com destaque nos sítios 

proteolíticos e alguns domínios selecionados. (B) Representação gráfica do processo de fusão de membrana 

mediada pela proteína S, ACE2 e TMPRSS2.  Adaptado de YU et al., 2023. 

 Inicialmente, a infecção pelo SARS-CoV-2 afeta as células do sistema respiratório 

superior levando a danos ao tecido local. Dessa forma, uma resposta imunológica eficiente é 

iniciada, principalmente através da ação dos macrófagos e linfócitos T, que vão atuar no 

bloqueio da propagação viral através do reconhecimento e destruição das células infectadas. 

Ademais, os macrófagos e linfócitos T também poderão operar na remoção dessas células 

infectadas e de vírus neutralizados pelos anticorpos (Torres et al., 2022). 

 Em alguns casos, o quadro infeccioso dos indivíduos afetados pode evoluir para os 

pulmões e atingir os pneumócitos, levando a um ciclo pró-inflamatório com respostas 

exacerbadas conhecido como “Tempestade de citocinas”. Por conseguinte, ocorre o 

recrutamento e ativação aumentados de monócitos, linfócitos T e neutrófilos, e 
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consequentemente há uma liberação de grande quantidade de citocinas, como Interferon Gama 

(IFN)-γ, fator de necrose tumoral-α (TNF α), fator estimulante de colônias de granulócitos-

macrófagos (GM-CSF) e interleucinas: 1 (IL-1), IL-6, IL-1β, IL-8, IL-12 (Daamen et al., 2021; 

Sinha, Deshwal e Vashisht, 2023). 

Diante deste quadro ocorre o aumento da permeabilidade vascular, das paredes 

alveolares e a diminuição do surfactante nos pulmões, acarretando uma resposta imunológica 

intensa levando a distúrbios respiratórios, características clássicas do desfecho grave da 

COVID-19 (Figura 4). É importante mencionar que este evento também pode ocorrer em outros 

tecidos do organismo que sejam infectados pelo SARS-CoV-2, como cérebro, rins, coração, 

entre outros, e causar diferentes danos a essas estruturas (Torres et al., 2022; Sinha, Deshwal e 

Vashisht, 2023). 

 

Figura 4. Mecanismo de defesa do organismo frente à infecção pelo SARS-CoV-2. Adaptado de: TAY 

et al., 2020. 

 Sabidamente, assim como a maioria dos vírus de RNA, este tipo de vírus tende a evoluir 

rapidamente, sofrendo variações em seu material genético e apresentando características 

fenotípicas distintas, podendo impactar na evasão imunológica, gravidade da doença e 

transmissibilidade do vírus. Tais variações ocorrem principalmente durante o processo de 

replicação do vírus, visto que a RNA polimerase apresenta uma taxa de erro relativamente alta, 

podendo ocorrer por erros na replicação do RNA como também impulsionadas por mecanismos 

de defesa celular do hospedeiro (Markov et al., 2023). 
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 Segundo a OMS, essas variações podem ser classificadas em: variantes de interesse 

(VOIs), variantes de preocupação (VOCs), e variantes sob monitoramento (VUMs). As VOIs, 

como a JN.1, possuem mutações que são conhecidas por serem capazes de afetar a detecção e 

tratamento, aumentar a transmissibilidade ou gravidade da doença, sugerindo um potencial 

risco emergente para a saúde pública global. As VOCs, como a Ômicron, possuem mutações 

que demonstram características semelhantes às VOIs, além de apresentarem outros critérios 

como a capacidade de afetar o atendimento dos sistemas de saúde - dessa forma exigindo 

grandes intervenções no sistema de saúde pública; aumento do escape imunológico induzido 

por infecção prévia ou imunização ou capacidade de afetar de forma prejudicial a gravidade da 

doença (WHO, 2025). As VUMs, como a XEC e a KP.3, são variantes que ainda estão sob 

investigação para compreender se as suas mutações apresentam potencial de causar impacto na 

saúde pública (WHO, 2025). Geralmente, a maioria das mutações nas variantes do SARS-CoV-

2 acontecem nos genes que codificam a proteína spike, que devido ao seu papel fundamental 

no processo da infecção e na produção das vacinas, eventualmente são capazes de aumentar a 

transmissibilidade, alterar a capacidade do vírus de se ligar às células ou reduzir a eficácia das 

vacinas e tratamentos com anticorpos monoclonais. Além disso, outras partes do genoma viral 

podem apresentar modificações, como nos genes que codificam as proteínas não estruturais, 

podendo afetar a resposta imune inata e a replicação viral (NCBI, 2025). A seleção natural 

favorece mutações vantajosas, como por exemplo a variante Beta, que foi identificado aumento 

na transmissibilidade e na evasão imunológica, e a variante Ômicron BA.2, que apresenta 

características relacionadas ao maior escape imunológico, maior transmissibilidade e 

patogenicidade (Akkiz, 2022). 

1.3 Diagnóstico da COVID-19 

Um dos grandes desafios da medicina laboratorial desde o início da pandemia consistiu 

no diagnóstico preciso e rápido da COVID-19. A identificação do genoma do SARS-CoV-2 

possibilitou o desenvolvimento de testes que fossem capazes de detectar a infecção. Atualmente 

para o diagnóstico da COVID-19, contamos com os testes de reação em cadeia de polimerase 

de transcrição reversa (RT-PCR), testes de anticorpos e testes de antígenos, também conhecidos 

como imunoensaios (Asselah et al., 2021).  

1.3.1 Anticorpos 

Os anticorpos, também conhecidos como imunoglobulinas (Ig), são glicoproteínas que 

tem como sua principal função o reconhecimento e neutralização de antígenos, como bactérias 



20  

 

e vírus, além de toxinas. Essas glicoproteínas têm papel essencial no sistema imunológico 

adaptativo, sendo produzidas através da ativação dos lifócitos B pelo antígeno, estimulando sua 

proliferação e diferenciação em células B de memória e plasmídeo, sendo o segundo o 

responsável pela produção e liberação dos anticorpos. (Murphy e Weaver, 2017). 

A ativação inicia-se pelo reconhecimento do antígeno pelos receptores de célula B 

(BCR) presentes na membrana da célula B virgem, sendo esse reconhecimento direto ou através 

das células apresentadoras de antígenos (APC’s). Após isso, a célula B irá se proliferar e se 

diferenciar em células B de memória e plasmócitos. As células B de memória irão participar da 

imunidade à longo prazo, onde estas células serão ativadas durante uma próxima exposição ao 

antígeno específico e irão se diferenciar em células efetoras. (Murphy e Weaver, 2017). 

Estruturalmente, as moléculas de anticorpo apresentam duas regiões, uma constante e 

uma variável. Sua conformação é composta por dois “braços”, formados por uma cadeia leve 

(L) e uma cadeia pesada (H) em cada, os quais são conectados por ligações dissulfeto. Cada 

braço contém um local de ligação ao antígeno, denominado paratopo, que é altamente específico 

para um epítopo particular do patógeno. Essa especificidade é determinada pelas regiões 

variáveis das cadeias leves e pesadas, que são geradas por recombinação genética e mutação 

somática, processos que conferem a diversidade imunológica (Murphy, 2011). 

Funcionalmente, a estrutura é dividida em duas regiões, onde a região que fica 

responsável pelo reconhecimento de antígenos é denominada região de ligação ao fragmento 

do antígeno (Fab) e a região onde acontece a mediação das funções efetoras, com a interação 

com os receptores e outras proteínas, é denominada região cristalizável do fragmento (Fc) 

(García-Alija et al., 2023; Fernández-Quintero et al., 2023). 

Os anticorpos são divididos em cinco classes principais, onde cada uma desempenha 

diferentes funções no organismo. São elas: IgG, IgA, IgM, IgE e IgD. No processo imunológico 

gerado pela infecção pelo SARS-CoV-2 estão envolvidos principalmente os anticorpos de 

classe IgG e IgM onde, de forma geral, a IgG representa o tipo mais abundante no sangue e 

fluidos extracelulares, onde desempenha funções cruciais na neutralização de patógenos, 

ativação do sistema complemento e também atua durante a gestação no fornecimento de 

imunidade passiva ao feto. A IgM está envolvida na resposta imune primária, sendo a primeira 

a ser produzida em resposta à infecção. Ela é eficaz na aglutinação de antígenos e ativação do 

complemento (Murphy e Weaver, 2017; Abbas, Lichtman e Pillai, 2021). 

Além de sua função protetora, os anticorpos têm aplicações terapêuticas significativas. 

Anticorpos monoclonais, que são produzidos em laboratório para se ligarem a alvos específicos, 

são utilizados no tratamento de diversas doenças, incluindo câncer, doenças autoimunes e 
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infecções virais. Esses anticorpos terapêuticos podem ser projetados para bloquear a interação 

de patógenos com células hospedeiras, neutralizar toxinas ou marcar células para destruição 

pelo sistema imunológico. A engenharia de anticorpos também permite a criação de terapias 

mais eficazes e específicas, minimizando efeitos colaterais (Larsson, 2020; Fernàndez-

Quintero, et al., 2023). 

1.3.2 Tipos de testes para diagnóstico 

Os testes de imunoensaio para SARS-CoV-2 foram projetados e utilizados para a 

detecção da forma aguda da doença em indivíduos, através da detecção de proteínas virais 

potencialmente presentes em amostra biológica de secreção respiratória de pacientes com sinais 

e sintomas da COVID-19. Esses testes são comumente estruturados por imunodetecção de fluxo 

lateral do tipo sanduíche, apresentando o resultado qualitativo em poucos minutos, 

possibilitando uma triagem mais rápida dos pacientes e, consequentemente, o atendimento mais 

eficaz para cada caso. Este método de diagnóstico também é conhecido como teste de 

diagnóstico rápido (TDRs) (PAHO, 2020; Olalekan et al., 2020).  

Testes de RT-PCR foram desenvolvidos para detectar o material genético do SARS-

CoV-2 através da detecção de genes que codificam proteínas potencialmente virais dentro da 

amostra biológica, permitindo que o diagnóstico seja realizado. Já os testes de anticorpos 

(sorológicos) pesquisam a presença de anticorpos específicos contra o SARS-CoV-2 

produzidos pelo indivíduo como resposta à infecção viral ou à vacinação. Na prática, os testes 

de PCR são mais precisos, mas possuem custos mais elevados e demora na liberação dos 

resultados. Por outro lado, os testes que detectam antígenos ou anticorpos possuem fácil 

execução e liberação do resultado em poucos minutos, mas possuem menor sensibilidade e são 

suscetíveis às limitações de resposta imune do indivíduo com COVID-19 (Sule e Oluwayelu, 

2020; Olalekan et al., 2020). 

 

1.4 Tratamento e vacinas 

O controle da pandemia e seus desfechos são sempre de interesse comum, para isso os 

modelos matemáticos são utilizados para embasar políticas públicas bem relevantes para a 

orientação na tomada de decisões objetivas e eficazes no controle e erradicação de uma doença. 

Os parâmetros para novas políticas públicas são sempre estipulados com base no conhecimento 

histórico acumulado em epidemias passadas e se apoia diretamente em premissas e hipóteses 

sobre um evento específico, e com o decorrer do evento os parâmetros vão sendo refinados e 
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melhor definidos (Jia et al., 2020). 

Desse modo, a busca por intervenções que pudessem combater o vírus foi intensificada 

em todo o mundo. O desenvolvimento das vacinas contra o SARS-CoV-2 para prevenir a 

infecção, transmissibilidade e/ou conter os desfechos graves da COVID-19 foi um passo crucial 

em direção ao controle da mortalidade, morbidade e disseminação da doença (Baden et al., 

2020; Bernal et al., 2021; Dagan et al., 2021). 

Após a divulgação do sequenciamento do genoma do vírus em janeiro de 2020, foi 

desenvolvido o primeiro lote de vacinas (mRNA-1273) e os testes clínicos foram iniciados em 

fevereiro do mesmo ano. Em razão da evolução do conhecimento, somado a experiência com 

surtos anteriores de outras doenças e à grande similaridade do SARS-CoV-2 com o SARS-CoV, 

as vacinas contra a COVID-19 foram desenvolvidas de forma acelerada, possibilitando que em 

julho de 2020 ocorresse a introdução do primeiro produto da vacina. Em dezembro de 2020, a 

vacina baseada em RNA mensageiro, BNT162b2 (desenvolvida pela Pfizer e BioNTech), foi 

aprovada pela OMS para uso emergencial, acompanhada em seguida pela AZD1222 

(AstraZeneca/Oxford), em fevereiro de 2021, pela Ad26.COV2.S (Janssen – Johnson & 

Johnson), em março de 2021, e COVID-19 Vaccine Moderna (Moderna) em abril do mesmo 

ano (Joshi et al., 2021; Francis et al., 2021; WHO, 2025). Atualmente, são desenvolvidos 

diferentes tipos de vacinas contra o SARS-CoV-2 que utilizam plataformas distintas para 

estimular a defesa do organismo, com a produção de anticorpos, e algumas dessas já foram 

aprovadas e ofertadas à sociedade (Firouzabadi et al., 2023). 

No Brasil, doze tipos de vacina tiveram autorização da Agência Nacional de Vigilância 

Sanitária (ANVISA) para serem administradas à população. Entretanto, cinco delas estão fora 

de circulação por “autorização emergencial expirada” ou “outras situações” (ANVISA, 2024). 

 Dentre as tecnologias utilizadas nas vacinas que ainda estão em circulação em território 

brasileiro, encontram-se as que utilizam como plataforma os vetores virais, o RNA mensageiro 

(mRNA) sintético e a proteína S recombinante + adjuvante. A Janssen Vaccine e a Vacina 

COVID-19 (recombinante) produzida pela Bio-Manguinhos/Fiocruz fazem uso de adenovírus 

como vetores em sua composição. As vacinas Spikevax bivalente e a Spikevax 

(Adium/Moderna), a Comirnaty (Pfizer/Wyeth) e a Comirnaty bivalente BA.4/BA.5 (Pfizer) 

utilizam mRNA sintético encapsulado em nanopartículas lipídicas (LNP). Por fim, a Vacina 

Covid-19 (recombinante) (Zalika) faz uso de proteína S recombinante + adjuvante e é composta 

por proteína purificada do vírus com adjuvante à base de saponina (ANVISA, 2024).  Existem 

ainda duas vacinas que foram massivamente utilizadas durante o processo de imunização 

brasileira contra a COVID-19, mas saíram de circulação: a Coronavac (Butantan), que utilizava 
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antígeno do vírus inativado, e a Vaxzevria (Astrazeneca) que utilizou a plataforma de vetor 

viral (ANVISA, 2024; Instituto Butantan, 2025). 

Resumidamente, todas as plataformas de desenvolvimento de vacinas contra o SARS-

CoV-2 tem algo em comum: estimular o organismo a produzir anticorpos específicos contra a 

proteína spike do vírus, para que estes anticorpos reconheçam e se liguem a essa proteína 

durante a infecção, auxiliando na neutralização e eliminação viral (Ghasemiyeh et al., 2021).  

A plataforma de vacinação por vetores virais utiliza adenovírus, que são vírus de ácido 

desoxirribonucleico (DNA) de dupla hélice, para transportar genes que codificam a proteína S 

do SARS-CoV-2 através da substituição dos genes virais E1 e E3 do adenovírus. Esses 

adenovírus carreiam o gene modificado a célula alvo, possibilitando a produção das proteínas 

spike do vírus e a apresentação em sua membrana. Dessa forma, o organismo do indivíduo 

inicia a produção de anticorpos específicos sem a necessidade de contato prévio com o vírus 

propriamente dito (Figura 5 (A)) (Ghasemiyeh et al., 2021).  

Por outro lado, a plataforma de vacinação baseada em proteínas pode ser composta de 

uma proteína recombinante, uma proteína purificada do vírus, partículas semelhantes a vírus ou 

células infectadas por vírus.  Ainda que a baixa imunogenicidade deste tipo de vacina seja uma 

desvantagem, a adição de adjuvantes contribui na indução de uma resposta imunológica mais 

sólida, minimizando esta desvantagem. Neste tipo de vacinação, partículas contendo a proteína 

S do vírus são acrescidas a adjuvantes, possibilitando o estímulo da produção de anticorpos 

específicos contra o SARS-CoV-2 (Figura 5 (B)) (Ghasemiyeh et al., 2021).  

Nas vacinas de vírus inativado, o vírus é isolado e inativado através de tratamentos, 

como a irradiação térmica, e em seguida adicionados a adjuvantes, como o hidróxido de 

alumínio, que ao entrar em contato com o organismo vai estimular o sistema imunológico 

(Figura 5 (C)). Por fim, as vacinas de mRNA utilizam mRNA sintético encapsulado em 

nanopartículas lipídicas (LNP) para expressar a proteína S do vírus de forma completa. Essa 

exposição do organismo às proteínas S induz o organismo a produção de anticorpos e, 

consequentemente, auxilia na neutralização e eliminação do SARS-CoV-2 em uma possível 

infecção futura (Figura 5 (D)) (Ghasemiyeh et al., 2021). 



24  

 

Figura 5. Tipos de plataformas de desenvolvimento de vacinas contra COVID-19. Adaptado de Ghasemiyeh et.al, 

2021. 

Em todo o mundo, aproximadamente 5,3 bilhões de pessoas foram vacinadas com pelo 

menos uma dose de qualquer um dos imunizantes oferecidos (WHO, 2025), e no Brasil cerca 

de 200 milhões de brasileiros receberam a primeira dose do imunizante. Contudo, apenas 3,7 

milhões de brasileiros chegaram a receber a 3ª dose em imunizantes de 3 doses e apenas 4,9 

milhões receberam a dose de reforço adicional em imunizantes classificados como “dose única” 

(Ministério Da Saúde, 2024). 

De fato, a vacinação foi e continua sendo essencial para a contenção do avanço da 

doença, refletindo na drástica redução no número de casos e óbitos em todo o mundo, quando 

comparado ao período pré-vacinal (WHO, 2025). Contudo, as vacinas disponíveis atualmente 

podem não ser suficientes para a proteção da população a longo prazo, dada a velocidade de 

evolução do vírus que vem sendo evidenciada pela descoberta de diversas novas cepas em todo 
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o mundo, muitas conferindo aprimoramento de habilidades, como maior capacidade de evasão 

imunológica e transmissibilidade (Forchette, Sebastian e Liu, 2021; Markov et al., 2023). 

Estudos sobre a capacidade de neutralização gerada pelas vacinas disponíveis contra as 

diferentes variantes do SARS-CoV-2 são indispensáveis para a compreensão da eficácia das 

vacinas na contenção da COVID-19 a longo prazo, e para auxiliar no planejamento de ações 

mais efetivas no combate ao vírus. 

2. Justificativa 

A pandemia de COVID-19 impactou milhões de pessoas ao redor do mundo, e diante 

do estado de emergência que abalou a saúde pública global, impulsionou a ciência a buscar, 

cada vez mais rápido, respostas sobre a evolução da doença e estratégias de prevenção e 

controle. Com os avanços científicos vindos de colaborações sem precedentes, foi possível 

realizar o reconhecimento e mapeamento do vírus, possibilitando o rápido desenvolvimento e 

introdução de várias vacinas em âmbito global. No entanto, uma vez alcançada a imunização 

em massa, se faz necessária uma compreensão mais profunda da resposta imune induzida pela 

vacina e a durabilidade da permanência dessa resposta, visto que diferentes condições podem 

influenciar a soroconversão e resposta à longo prazo. 

Com a permanência de novos casos e óbitos em todo o mundo, a ampla vacinação e 

sensibilização de parte da população mundial sobre a infecção pelo COVID-19, aliadas à 

tendência de instalação de um cenário endêmico, se faz necessária a compreensão da dinâmica 

imunológica. Por isso, a quantificação de IgG anti-SARS-CoV-2 em indivíduos vacinados e/ou 

infectados é fundamental. Esse monitoramento é de suma importância na vigilância 

epidemiológica, orientando políticas públicas para reforço de vacinação, visando o controle 

desta doença. 

3. Objetivos 

3.1. Objetivo geral 

Compreender a imunidade gerada pelas vacinas anti-SARS-CoV-2 a fim de identificar 

o possível impacto de preditores na formação e permanência dos anticorpos, através de amostras 

coletadas de estudantes da área da saúde vacinados e/ou infectados pelo SARS-CoV-2. 
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3.2. Objetivos específicos  

I. Investigar os perfis sociodemográficos, clínicos e vacinais dos participantes; 

II. Identificar a proporção de participantes com presença de anticorpos (reatividade à 

vacina e/ou presença de infecção recente) com base nos pontos de corte para os 

testes que avaliam a presença de anticorpos específicos, contra a proteína Spike e 

nucleocapsídeo; 

III. Identificar preditores que correlacionem com possíveis diferenças na resposta 

humoral dos participantes, tais como: idade, infecção prévia por SARS-CoV-2 e 

meses desde a última dose de imunizante administrada; 

IV. Inferir a prevalência de indivíduos com nível de anticorpos que confere proteção; 

V. Compreender a imunidade adaptativa. 

4. Materiais e métodos 

4.1. Aspectos éticos 

O presente projeto foi submetido e aprovado pelo Comitê de Ética em Pesquisa da 

Universidade do Grande Rio - CEP/UNIGRANRIO-Afya (CAAE: 77130623.4.0000.5283). 

Todos os participantes da pesquisa assinaram o Termo de Consentimento Livre e Esclarecido 

(TCLE) antes de ocorrer quaisquer intervenções relacionadas ao protocolo deste estudo. 

4.2. Pesquisa bibliográfica 

Com base em revisão bibliográfica de materiais publicados na literatura acadêmica e em 

manuais de domínio público de órgãos governamentais, a fundamentação teórica ocorreu ao 

longo de todo o desenvolvimento desta pesquisa. As principais bases de dados, tais como: 

Biblioteca Virtual em Saúde - BVS (https://bvsalud.org/ /); Pubmed 

(https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/); MEDLINE 

(https://www.nlm.nih.gov/medline/medline_home); LILACS (https://lilacs.bvsalud.org/); e 

Scielo (https://scielo.org/), sustentam a pesquisa bibliográfica. Os termos de indexação 

utilizados foram: “COVID-19”, “SARS-CoV-2”, “IgG”, “diagnóstico sorológico”, “vacinação” 

e “anticorpos neutralizantes”. 
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4.3. População alvo e desenho do estudo 

Neste projeto, foi realizado um estudo transversal numa amostra não probabilística 

(Figura 6), de alunos do ensino superior da área da saúde do estado do Rio de Janeiro. A coleta 

das amostras biológicas para posterior análise sorológica foi realizada no primeiro semestre e 

parte do segundo semestre de 2024. Os participantes foram recrutados em salas de aula e 

convidados a participar do estudo. Diante do interesse em participar, os voluntários eram 

direcionados ao Laboratório de Genética (LABGEN) para obtenção do TCLE assinado e das 

informações pertinentes ao inquérito epidemiológico (Anexo 1 e 2). 

Foram considerados elegíveis para este estudo todos os estudantes da área da saúde de 

nível superior que relataram ter recebido uma ou mais doses da vacina anti SARS-CoV-2 ou 

episódio COVID-19 positivo. Considerou-se esquema vacinal completo a administração de três 

doses ou mais do imunizante para indivíduos até 39 anos, e quatro doses ou mais do imunizante 

para indivíduos com 40 anos ou mais (CONASS, 2025). Foram excluídos do estudo os 

indivíduos menores de 18 anos, os que não correspondiam ao curso de ensino superior na área 

da saúde e os que não obtiveram amostra biológica satisfatoriamente colhida e/ou processada. 
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Figura 6. Desenho do Estudo. Fluxograma representando o processo de recrutamento e as metodologias utilizadas. 

Os estudantes elegíveis foram contatados presencialmente nas instituições e convidados 

a responderem o inquérito epidemiológico sobre questões sociodemográficas (sexo, idade, 

altura e peso); hábitos tabagísticos (fumante ou não fumante); condições de saúde, tipo/marca 

de vacina administrada, número de doses administradas, incluindo se testou positivo para o 

SARS-CoV-2. 
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4.4. Coleta das amostras sanguíneas 

A coleta de sangue total (10-15 ml) de 272 voluntários foi feita através de venipuntura 

da veia braquial ou metacarpianas dorsais pelo método a vácuo, após antissepsia do local com 

álcool etílico diluído a 70% por profissional qualificado, de acordo com as diretrizes de coleta 

de sangue da Organização Mundial de Saúde40. As amostras foram colocadas em tubos de 

ensaio sem anticoagulante e, posteriormente, foram centrifugadas para retirada do soro. Todas 

as amostras de soro foram armazenadas em tubos plásticos tipo Eppendorf e congelados em 

freezer a -20oC (-22ºC a -18ºC), permanecendo até a realização das respectivas análises. 

4.5. Análise imunológica 

 Os ensaios para análise imunológica foram realizados em amostras de soro e analisadas 

através de imunoensaio enzimático de microarranjo in vitro com o uso do kit de detecção de 

anticorpos IgG anti-SARS-CoV-2 da Viramed Laboratory Diagnostics. O SARS-CoV-2 NT 

Chip® Test Kit (V-NTCGOK - Viramed, Planegg, Alemanha) consiste em um ensaio de 

microarranjo, utilizando placa padrão de microtitulação (MTP) que possui uma membrana de 

nitrocelulose fixada ao fundo de cada poço. Os poços contêm antígenos imobilizados, em 

triplicata, formando manchas (spots) de cada um dos analitos do ensaio, junto com calibrador e 

controles (controles de soro, controles de conjugado e um controle negativo) (Figura 7). Assim, 

este ensaio possibilita avaliar a capacidade de neutralização dos anticorpos na interação entre 

RBD (Wuhan, Delta e Omicron) e o receptor humano ACE2 além de proporcionar uma 

detecção multiplex de anticorpos de ligação contra os antígenos de SARS-CoV-2 de N 

(nucleocapsídeo), RBD Wuhan (RBD-W), RBD Delta (RBD-D) e RBD Omicron (RBD-O). 
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Figura 7. Esquema da distribuição dos spots presentes na membrana de nitrocelulose de um poço da placa de 

microtitulação com o microarranjo de SARS-CoV-2 NT-Chip (ampliado). Termo “sc” referente a controle de soro; 

“nc” controle negativo; “ccM” controle de imunoglobulina M (IgM); “ccA” controle de imunoglobulina A (IgA); 

“ccG” controle de imunoglobulina G (IgG); “cal” calibrador; “S1” subunidade 1; “RBD-W” domínio RBD da cepa 

original; “RBD-D” domínio RBD da cepa variante Delta; “RBD-O (BA.1)” domínio RBD da cepa variante 

Ômicon BA.1; “RBD-O (BA.2)” domínio RBD da cepa variante Ômicron BA.2; “RBD-O (BA.5)” domínio RBD 

da cepa variante Ômicron BA.5; “N” nucleocapsídeo. Adaptado do fabricante, Viramed Biotech AG - 

Behringstrasse 11, D-82152 Planegg, Alemanha. 

A reação imunológica (reatividade) induzida pela vacinação foi detectada através deste 

ensaio, sendo projetado para detecção quantitativa e qualitativa de anticorpos específicos para 

SARS-CoV-2 do tipo IgG anti-spike (IgG anti- S/RBD) dirigidos ao RBD da subunidade S1 da 

proteína Spike do SARS-CoV-2. Este ensaio permitiu determinar a inibição da interação entre 

RBD-W, RBD-D e RBD-O (variantes BA1, BA2 e BA5) com o seu receptor celular ACE2 

através da presença de anticorpos neutralizantes no soro dos participantes. Essa medida foi 

obtida de modo semi-quantitativo, em % de inibição de ligação entre RBDs e ACE2, e foi 

interpretado pelo Software ViraChip, que forneceu resultado qualitativo e quantitativo em 

unidades internacionais por mililitro (UI/mL).  

Também foram dosados anticorpos contra o Nucleocapsídeo (N) no soro dos participantes. 

Essa medida foi obtida de modo semi-quantitativo, e interpretada pelo Software ViraChip, que 

forneceu resultado qualitativo em unidades arbitrárias (UA) e quantitativo em binding 
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arbirtrary units por mililitro (BAU/mL). A avaliação desses anticorpos anti N foi utilizada para 

detectar infecções anteriores por SARS-CoV-2, de forma a distinguir a resposta imunológica 

vacinal de uma infecção anterior por SARS-CoV-2 (Viramed Laboratory Diagnostics, 2024). 

Este imunoensaio foi constituído por duas etapas, a primeira etapa envolveu 

particularmente a detecção dos anticorpos RBD-W, RBD-D e RBD-O (variantes BA1, BA2 e 

BA5). As amostras de soro foram diluídas e adicionadas ao microarranjo individualmente. 

Frente a potencial presença dos anticorpos específicos em cada amostra, houve o 

reconhecimento dos antígenos (RBDs e N) e consequente ligação dos anticorpos aos antígenos 

específicos no microarranjo. Para a remoção dos anticorpos não ligados, após a incubação, foi 

realizada a lavagem do microarranjo. Em seguida, foi adicionado em cada poço a proteína 

purificada ACE2 conjugada com fosfatase alcalina (ACE2-AP) e incubada. A proteína ACE2-

AP eventualmente se reteve na placa revestida através de sua ligação aos pontos onde houve 

epítopos livres, não impedidos pela ligação do anticorpo, dos RBDs imobilizados. Nos casos 

de ausência de epítopos livres, a ACE2-AP não ligada permaneceu em solução e, após o período 

de incubação, foi realizada então a lavagem do microarranjo para remover o conjugado não 

ligado e adicionada a solução de substrato. 

O substrato colorimétrico sofreu precipitação e mudança de cor nos spots onde havia a 

presença da proteína ACE2-AP, necessariamente ligada ao seu substrato específico (proteína 

RBD). Após o período de incubação a reação foi interrompida e a placa levada ao scanner 

ligado ao software ViraChip® para analisar a possível presença de substrato precipitado a fim 

de fornecer o resultado do teste. O sistema reportou cada resultado de forma independente, 

avaliando através intensidade do substrato presente em cada spot (Viramed Laboratory 

Diagnostics, 2024). 

A segunda etapa tem o objetivo de identificar a capacidade dos indivíduos de neutralizar o 

nucleocapsídeo.  Após registrar os dados da primeira etapa, foi realizado uma lavagem da placa 

oriunda da primeira etapa e, adicionado a cada microarranjo, anticorpos anti-IgG humanos 

conjugados com fosfatase alcalina, com posterior incubação. Na presença de IgGs ligados ao 

microarranjo, o conjugado se ligou aos anticorpos ligados aos antígenos específicos. Em 

seguida, o conjugado que não se ligou foi removido através de uma lavagem e então foi 

adicionado substrato colorimétrico. O substrato sofreu precipitação nos pontos onde o 

complexo enzima/anticorpo estava presente, promovendo a mudança de cor do spot. A presença 

de substrato precipitado foi analisada após a interrupção da reação ao fim do período de 

incubação. Foi utilizado novamente o scanner ligado ao software ViraChip®, reportando cada 

resultado de forma independente. 
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4.5.1. Interpretação dos resultados imunológicos 

Os resultados obtidos foram interpretados segundo as orientações estipuladas pelo 

fabricante, o qual informa que o software fornece os dados de forma qualitativa (em 

porcentagem de inibição para Wuhan, Delta e Ômicron BA.1, BA.2, BA.5 e Unidades 

Arbitrárias - AU - para o nucleocapsídeo) e quantitativa (Unidades Internacionais por Mililitro 

- UI/mL - para Wuhan, Delta e Ômicron BA.1, BA.2, BA.5 e Unidades de Ligação de 

Anticorpos por Mililitro - BAU/mL - para o nucleocapsídeo) segundo a última notificação 

recebida pela OMS, que define um padrão para interpretação de resultados para ensaios 

sorológicos que visam avaliar a imunidade humoral anti-SARS-CoV-2 (Notice WHO Standard 

(20/136) Unit Conversion RN21040201) (WHO, 2020; Viramed Laboratory Diagnostics, 

2024). 

A presença de reatividade nos testes sorológicos é definida por um ponto de corte 

estipulado pelo fabricante de acordo com a sensibilidade e especificidade do ensaio. Sendo 

estes: 9% de neutralização para a cepa inicial (Wuhan); 29% de neutralização para a variante 

ômicron BA.1; 74 AU para nucleocapsídeo. O ponto de corte das demais variantes testadas não 

foi definido pelo fabricante.  

4.6. Análise estatística 

4.6.1. Variáveis consideradas de resultado de interesse 

A quantidade de anticorpos IgG anti-S/RBD foram consideradas como o principal 

resultado de interesse sendo avaliada não apenas como variável contínua, mas também como 

variável dicotômica (positivo versus negativo) com base no ponto de corte acima referido. Em 

paralelo foi também considerada a detecção qualitativa de anticorpos. 

4.6.2. Potenciais preditores do nível de imunidade 

As seguintes variáveis foram consideradas: sexo, idade, reporte de doenças 

categorizadas em: sem doenças, imunossupressão, doenças inflamatórias (devido serem 

doenças com tratamento farmacológico potencialmente associado a alterações na resposta 

imunitária) e outras doenças. Os hábitos tabagísticos (sim ou não), sintomas após infecção (sim 

ou não), sintomas após vacinação (sim ou não), esquema de vacinação e tipo/marca de vacina 

administrada também foram considerados. 
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4.6.3. Testes utilizados 

Todos os dados obtidos por meio do inquérito, bem como os resultados obtidos através 

do exame laboratorial sorológico, foram compilados em planilha do Microsoft Excel, versão 

2019 (Microsoft Corp, Redmond, WA, EUA). A normalidade das variáveis contínuas foi 

analisada pelos testes Kolmogorov-Smirnov e Shapiro-Wilk. Todos dados estavam dispersados 

de forma não gaussiana. A descrição das variáveis contínuas e categóricas foram apresentadas 

como mediana (interquartil) e número (porcentagem), respectivamente. A comparação da 

distribuição dos dados sociodemográficos, clínicos e imunológicos entre o grupo de vacinação 

completa e incompleta foi realizado por Mann-Whitney (variáveis quantitativas) e qui-quadrado 

(variáveis qualitativas).  As análises estatísticas foram realizadas no software IBM SPSS 

Statistics (Statistical Package for the Social Science, IBM), versão 23. Os valores estimados 

para a incidência acumulada e respectivos intervalos de confiança a 95% foram obtidos com 

recurso ao software WinPepi, versão 11.63 de 2016. Ademais, os gráficos de análise do 

principal componente (PCA) e de correlação foram realizados por meio da linguagem de 

programação R v.4.3.2, juntamente com o software RSTUDIO. O nível de significância 

considerado foi de 0,05. 

5. Resultados  

5.1 Análise clínica 

Um total de 272 amostras foram coletadas por meio do recrutamento de alunos da área 

da saúde entre os meses de abril e setembro de 2024. Após a triagem dos critérios de inclusão 

e exclusão, 245 amostras foram consideradas para este estudo. A idade média calculada dos 

participantes foi de 26,9 (±10,6) e a mediana foi de 23 (21;30) anos. A distribuição de sexo dos 

participantes se deu em 179 (73,1%) participantes do sexo feminino, destes 113 (63,1%) 

apresentaram vacinação completa e 66 (36,9%) apresentaram vacinação incompleta. E 66 

(26,9%) participantes do sexo masculino, destes 47 (71,2%) apresentaram vacinação completa 

e 19 (28,8%) apresentaram vacinação incompleta (Tabela 1). O ciclo vacinal completo foi 

considerado com 3 doses de imunizante para indivíduos com até 39 anos e 4 doses de 

imunizante para indivíduos com 40 anos ou mais. A mediana de idade, peso, altura e hábitos 

tabagísticos se mostraram bem próximas entre os grupos (Tabela 2). Referente aos aspectos 

clínicos dos participantes do estudo, 9% afirmaram apresentar algum tipo de doença 

respiratória, 1,2% afirmaram apresentar imunossupressão, e 1,2% afirmaram apresentar algum 

tipo de doença autoimune. Dentre as outras comorbidades relatadas pelos participantes, 
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destacando as doenças psiquiátricas e doenças respiratórias tiveram maior prevalência na 

amostra.  

Ao dividirmos as amostras de acordo com a vacinação, obtivemos que os indivíduos que 

estavam com imunização incompleta apresentavam principalmente anemia (10,6%), doenças 

respiratórias (10,6%) e condições psiquiátricas (12,9%). Já dentre o grupo de indivíduos que 

apresentaram vacinação completa, os aspectos mais comuns foram obesidade (8,8%), doenças 

respiratórias (8,2%) e condições psiquiátricas (16,9%) (Tabela 1). 

  Tabela 1. Dados clínicos e sociodemográficos do tamanho amostral. 

 Total Vacinação Completa Vacinação Incompleta p 

Sexo               

Masculino 
245 

66 (26,9%) 
160 

47 (29,4%) 
85 

19 (22,4%) 
0,238 

Feminino 179 (73,1%) 113 (70,6%) 66 (77,6%) 

Fumar               

Não 
245 

237 (96,7%) 
160 

154 (96,2%) 
85 

83 (97,6%) 
0,558 

Sim 8 (3,3%) 6 (3,8%) 2 (2,4%) 

Diabetes               

Não 
245 

234 (95,5%) 
160 

154 (96,2%) 
85 

80 (94,1%) 
0,443 

Sim 11 (4,5%) 6 (3,8%) 5 (5,9%) 

Obesidade               

Não 
244 

222 (91%) 
159 

145 (91,2%) 
85 

77 (90,6%) 
0,875 

Sim 22 (9%) 14 (8,8%) 8 (9,4%) 

Doença Cardíaca               

Não 
244 

232 (95,1%) 
159 

155 (97,5%) 
85 

77 (90,6%) 
0,018 

Sim 12 (4,9%) 4 (2,5%) 8 (9,4%) 

Doença Inflamatória               

Não 
244 

235 (96,3%) 
159 

154 (96,9%) 
85 

81 (95,3%) 
0,538 

Sim 9 (3,7%) 5 (3,1%) 4 (4,7%) 

Anemia               

Não 
244 

226 (92,6%) 
159 

150 (94,3%) 
85 

76 (89,4%) 
0,161 

Sim 18 (7,4%) 9 (5,7%) 9 (10,6%) 

Imunossupressão               

Não 
243 

240 (98,8%) 
159 

158 (99,4%) 
84 

82 (97,6%) 
0,239 

Sim 3 (1,2%) 1 (0,6%) 2 (2,4%) 

Doença Autoimune               

Não 
244 

241 (98,8%) 
159 

157 (98,7%) 
85 

84 (98,8%) 
0,956 

Sim 3 (1,2%) 2 (1,3%) 1 (1,2%) 

Doença Respiratória               



35  

 

  Legenda: (%) porcentagem; (p) probabilidade de significância; (+) fator Rh positivo; (-) fator Rh negativo. 

Tabela 2. Dados de mediana e intervalo interquartil de características entre os grupos. 

Legenda: (kg) kilogramas; (cm) centímetros; (N) número amostral. 

Não 
244 

222 (91%) 
159 

146 (91,8%) 
85 

76 (89,4%) 
0,531 

Sim 22 (9%) 13 (8,2%) 9 (10,6%) 

Condições Psiquiátricas               

Não 
245 

207 (84,5%) 
160 

133 (83,1%) 
85 

74 (87,1%) 
0,418 

Sim 38 (15,5%) 27 (16,9%) 11 (12,9%) 

Outras Condições               

Não 
243 

220 (90,5%) 
159 

145 (91,2%) 
84 

75 (89,3%) 
0,629 

Sim 23 (9,5%) 14 (8,8%) 9 (10,7%) 

Utilização de Medicamento               

Não 
244 

152 (62,3%) 
159 

97 (61,0%) 
85 

55 (64,7%) 
0,570 

Sim 92 (37,7%) 62 (39,0%) 30 (35,3%) 

Realizou Cirurgia Recente               

Não 
245 

227 (92,7%) 
160 

146 (91,2%) 
85 

81 (95,3%) 
0,248 

Sim 18 (7,3%) 14 (8,8%) 4 (4,7%) 

Trabalhou em Instituição de 

Saúde Durante a Pandemia 
              

Não 
244 

209 (85,7%) 
160 

140 (87,5%) 
84 

69 (82,1%) 
0,257 

Sim 35 (14,3%) 20 (12,5%) 15 (17,9%) 

Tipo Sanguíneo               

    O+ 

205 

74 (36,1%) 

133 

47 (35,3%) 

72 

27 (37,5%) 

0,773 

  O- 14 (6,9%) 7 (5,3%) 7 (9,7%) 

   A+ 81 (39,5%) 55 (41,3%) 26 (36,1%) 

 A- 7 (3,4%) 4 (3%) 3 (4,2%) 

  B+ 16 (7,8%) 11 (8,3%) 5 (6,9%) 

B- 6 (2,9%) 3 (2,3%) 3 (4,2%) 

AB+ 6 (2,9%) 5 (3,8%) 1 (1,4%) 

                         AB- 1 (0,5%) 1 (0,7%) 0 (0,%) 

  Vacinação Completa Vacinação Incompleta 

  N 
 Mediana (Intervalo 

Interquartil) 
N 

Mediana (Intervalo 

Interquartil)  

Idade 159 23 (21;29) 83 23 (20;35) 

Peso (kg) 159 69 (58;83) 83 69 (60;83) 

Altura (cm) 159 166 (160;173,5) 83 165 (160;170) 

Se fuma ou já fumou:         

Meses que passou fumando 6 69 (12;150) 3 36 (24) 

Número de cigarros por dia 6 10 (1,75;10) 2 10 (10;10) 
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Dos 245 recrutados, 160 (65,3%) pertencem aos participantes que apresentaram ciclo 

vacinal completo e 85 (34,7%) pertencem aos participantes que apresentaram ciclo vacinal 

incompleto. Foi realizada uma estratificação pelo número de doses, na qual 10 (4,1%) amostras 

de participantes apresentaram somente a primeira dose de imunizante, 67 (27,3%) participantes 

apresentaram duas doses de imunizante e 8 (3,3%) apresentaram três doses de imunizante (em 

casos de ciclo de quatro doses).  

Na comparação de administração entre as doses, a vacina mais administrada foi a de 

RNA mensageiro (mRNA) fabricada e distribuída pela empresa Pfizer, sendo relatado a 

administração de até 5 doses do imunizante no ciclo vacinal e somente 17,6% dos participantes 

não receberam nenhuma dose desse imunizante. A vacina mais administrada como primeira 

dose de imunizante contra o SARS-CoV-2 no grupo recrutado foi a Pfizer, seguida pela 

AstraZeneca e CoronaVac. Este mesmo padrão se repetiu na segunda e quarta dose do 

imunizante, alterando a distribuição na terceira dose no qual o imunizante Janssen ocupou o 

lugar de terceiro mais administrado. Na quinta dose, 91,9% dos indivíduos alegaram ter 

recebido a vacina da Pfizer, seguido de AstraZeneca (5,4%) e outro imunizante (2,7%), sendo 

estes o imunizante da Moderna e da Zalika. Dos voluntários que chegaram a receber a sexta 

dose, somente foi relatado a administração da vacina Pfizer.  Em relação aos sintomas pós-

vacinais, 44% dos participantes relataram ter tido sintomas possivelmente relacionados à vacina 

(Tabela 3). 

 Tabela 3. Aspectos vacinais do tamanho amostral. 

 
Total Vacinação Completa Vacinação Incompleta p 

Esquema Vacinal        

Somente a 1ª Dose 

245 

10 (4,1%) 

160 

0 (0,%) 

85 

10 (11,8%) 

<0,001 
2 Doses 67 (27,3%) 0 (0,%) 67 (78,8%) 

3 Doses 8 (3,3%) 0 (0,%) 8 (9,4%) 

Vacinação Completa 160 (65,3% 160 (100,%) 0 (0,%) 

Sintomas Pós Vacina   

Não 
241 

135 (56,0%) 
156 

82 (52,6%) 
85 

53 (62,4%) 
0,144 

Sim 106 (44,0%) 74 (47,4%) 32 (37,6%) 

1ª Dose da Vacina   

Pfizer 

237 

124 (52,3%) 

154 

76 (49,4%) 

83 

48 (57,8%) 

0,356 

AstraZeneca 55 (23,2%) 39 (25,3%) 16 (19,3%) 

Janssen 4 (1,7%) 2 (1,3%) 2 (2,4%) 

CoronaVac 53 (22,4%) 37 (24,0%) 16 (19,3%) 

Outro 1 (0,4%) 0 (0,%) 1 (1,2%) 
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2ª Dose da Vacina   

Pfizer 

228 

128 (56,1%) 

154 

81 (52,6%) 

74 

47 (63,5%) 

0,297 

AstraZeneca 48 (21,1%) 35 (22,7%) 13 (17,6%) 

Janssen 4 (1,8%) 3 (2%) 1 (1,4%) 

CoronaVac 47 (20,6%) 35 (22,7%) 12 (16,2%) 

Outro 1 (0,4%) 0 (0,%) 1 (1,3%) 

3ª Dose da Vacina   

Pfizer 

161 

82 (50,9%) 

153 

80 (52,3%) 

8 

2 (25,%) 

0,127 
AstraZeneca 47 (29,2%) 45 (29,4%) 2 (25,%) 

Janssen 20 (12,4%) 17 (11,1%) 3 (37,5%) 

CoronaVac 12 (7,5%) 11 (7,2%) 1 (12,5%) 

4ª Dose da Vacina   

Pfizer 

84 

53 (63,1%) 

84 

53 (63,1%) 

 - 

-  

- 

AstraZeneca 24 (28,6%) 24 (28,6%) -  

Janssen 1 (1,2%) 1 (1,2%)  - 

CoronaVac 3 (3,6%) 3 (3,6%)  - 

Outro 3 (3,5%) 3 (3,5%)  - 

5ª Dose da Vacina   

Pfizer 

37 

34 (91,9%) 

37 

34 (91,9%) 

-  

-  

- AstraZeneca 2 (5,4%) 2 (5,4%) -  

Outro 1 (2,7%) 1 (2,7%)  - 

6ª Dose da Vacina   

Pfizer 2 2 (100%) 2 2 (100%)  -  - - 

Número de Doses da Pfizer   

0 

239 

42 (17,6%) 

156 

14 (9,0%) 

83 

28 (33,7%) 

<0,001 

1 43 (18%) 30 (19,2%) 13 (15,7%) 

2 100 (41,8%) 58 (37,2%) 42 (50,6%) 

3 39 (16,3%) 39 (25,0%) 0 (0,%) 

4 14 (5,9%) 14 (9,0%) 0 (0,%) 

5 1 (0,4%) 1 (0,6%) 0 (0,%) 

Número de Doses da AstraZeneca   

0 

238 

125 (52,5%) 

155 

61 (39,3%) 

83 

64 (77,1%) 

<0,001 
1 57 (23,9%) 50 (32,3%) 7 (8,4%) 

2 48 (20,2%) 36 (23,2%) 12 (14,5%) 

3 8 (3,4%) 8 (5,2%) 0 (0,%) 

Número de Doses da Janssen   

0 

240 

214 (89,2%) 

157 

136 (86,6%) 

83 

78 (94%) 

0,189 1 23 (9,6%) 19 (12,1%) 4 (4,8%) 

2 3 (1,2%) 2 (1,3%) 1 (1,2%) 
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Número de Doses da CoronaVac   

0 

238 

176 (74,0%) 

155 

109 (70,3%) 

83 

67 (80,7%) 

0,416 

1 14 (5,9%) 10 (6,5%) 4 (4,8%) 

2 45 (18,9%) 34 (21,9%) 11 (13,3%) 

3 2 (0,8%) 1 (0,7%) 1 (1,2%) 

4 1 (0,4%) 1 (0,6%) 0 (0%) 

Número de Doses de Outros Tipos   

0 

240 

235 (97,9%) 

157 

153 (97,5%) 

83 

82 (98,8%) 

0,134 1 4 (1,7%) 4 (2,5%) 0 (0,%) 

2 1 (0,4%) 0 (0%) 1 (1,2%) 

 Legenda: (%) porcentagem; (<) menor que; (p) probabilidade de significância. 

Dos 245 indivíduos inclusos no estudo, 118 (48,2%) afirmam ter testado positivo para 

COVID-19 em algum momento no qual, a grande maioria (83%), relata ter testado positivo 

somente uma única vez. Além disso, houve diferença estatisticamente significativa na 

quantidade de vezes relatadas pelos indivíduos que testaram positivo para COVID-19 entre os 

grupos com vacinação completa e incompleta. Como esperado, a maioria relatou que testou 

positivo nos anos de 2020 e 2021. O relato da presença de sintomas esteve presente em 130 

(53,1%) participantes, alguns mesmo sem a presença de infecção confirmada. Dentro deste 

grupo, 84 (64,6%) participantes apresentaram o ciclo vacinal completo e 46 (35,4%) o ciclo 

vacinal incompleto.  

Apesar de os sintomas leves terem sido mais frequentes (58,9%), a maioria apresentou 

três sintomas ou mais, sendo mais comum a perda de paladar (60,3%), perda de olfato (58,8%) 

e tosse persistente (45,8%). O tipo de intervenção mais comum relatado foi o cuidado 

doméstico, sendo importante destacar que 2 dos participantes relataram a necessidade de 

internação em Unidade de COVID-19, sendo que estes não apresentavam ciclo vacinal 

completo. Com relação aos que testaram positivo para COVID-19 após receber ao menos uma 

dose do imunizante, somente 52 (21,2%) participantes afirmaram a infecção, dos quais 38 

(73,1%) dos casos assintomáticos (Tabela 4). 

 Tabela 4. Dados de infecção por SARS-CoV-2 relatado pelo tamanho amostral. 

  
Total Vacinação Completa 

Vacinação 

Incompleta 
p 

Testou Positivo Para 

COVID-19 
      

Não 
245 

127 (51,8%) 
160 

84 (52,5%) 
85 

43 (50,6%) 
0,776 

Sim 118 (48,2%) 76 (47,5%) 42 (49,4%) 

2020  

Não 245 199 (81,2%) 160 132 (82,5%) 85 67 (78,8%) 0,483 
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Sim 46 (18,8%) 28 (17,5%) 18 (21,2%) 

2021  

Não 
245 

204 (83,3%) 
160 

131 (81,9%) 
85 

73 (85,9%) 
0,424 

Sim 41 (16,7%) 29 (18,1%) 12 (14,1%) 

2022  

Não 
245 

205 (83,7%) 
160 

136 (85,0%) 
85 

69 (81,2%) 
0,441 

Sim 40 (16,3%) 24 (15,0%) 16 (18,8%) 

2023  

Não 
245 

238 (97,1%) 
160 

156 (97,5%) 
85 

82 (96,5%) 
0,645 

Sim 7 (2,9%) 4 (2,5%) 3 (3,5%) 

2024  

Não 
245 

241 (98,4%) 
160 

157 (98,1%) 
85 

84 (98,8%) 
0,681 

Sim 4 (1,6%) 3 (1,9%) 1 (1,2%) 

Vezes que testou positivo  

1 

118 

98 (83%) 

77 

62 (80,5%) 

41 

36 (87,8%) 

0,02 
2 16 (13,6%) 14 (18,2%) 2 (4,9%) 

3 3 (2,5%) 0 (0,%) 3 (7,3%) 

4 1 (0,9%) 1 (1,3%) 0 (0,%) 

Teve Sintomas   

Não 
245 

115 (46,9%) 
160 

76 (47,5%) 
85 

39 (45,9%) 
0,809 

Sim 130 (53,1%) 84 (52,5%) 46 (54,1%) 

Gravidade dos Sintomas               

Leve 

129 

76 (58,9%) 

83 

50 (60,3%) 

46 

26 (56,5%) 

0,434 Moderado 9 (7,0%) 4 (4,8%) 5 (10,9%) 

Grave 44 (34,1%) 29 (34,9%) 15 (32,6%) 

Quantidade de Sintomas   

1 

129 

15 (11,6%) 

83 

12 (14,5%) 

46 

3 (6,5%) 

0,343 

2 28 (21,7%) 18 (21,7%) 10 (21,7%) 

3 30 (23,3%) 20 (24,1%) 10 (21,7%) 

4 20 (15,5%) 13 (15,7%) 7 (15,2%) 

5 15 (11,6%) 10 (12%) 5 (10,9%) 

6 13 (10,1%) 5 (6%) 8 (17,4%) 

7 7 (5,4%) 5 (6%) 2 (4,4%) 

8 1 (0,8%) 0 (0%) 1 (2,2%) 

Tratamento               

Cuidado Doméstico 

54 

50 (92,6%) 

37 

35 (94,6%) 

17 

15 (88,2%) 

0,150 

Internado na Unidade 

COVID-19 
2 (3,7%) 0 (0,%) 2 (11,8%) 

Oxigênio 1 (1,8%) 1 (2,7%) 0 (0,%) 

Outro 1 (1,9%) 1 (2,7%) 0 (0,%) 
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Infectado Pós Vacinação   

Não 
245 

193 (78,8%) 
160 

125 (78,1%) 
85 

68 (80%) 
0,733 

Sim 52 (21,2%) 35 (21,9%) 17 (20%) 

Gravidade dos Sintomas   

Assintomático 

52 

38 (73,1%) 

35 

27 (77,1%) 

17 

11 (64,7%) 

0,314 
Leve 3 (5,8%) 2 (5,7%) 1 (5,9%) 

Moderado 4 (7,7%) 1 (2,9%) 3 (17,6%) 

Grave 7 (13,4%) 5 (14,3%) 2 (11,8%) 

 Legenda: (%) porcentagem; (p) probabilidade de significância. 

5.2 Análise imunológica 

As análises imunológicas mostraram que a mediana de neutralização e intervalo 

interquartil foi de 100% de neutralização em ambos os grupos para quase todas as cepas 

testadas, com exceção da variante Ômicron BA.2 que mostrou-se reduzida no grupo de 

participantes que apresentaram vacinação incompleta (Tabela 5).  

  Tabela 5. Dados de mediana e intervalo interquartil dos resultados imunológicos entre os grupos.  

Cepa Vacinação Completa Vacinação Incompleta 

  N 
Mediana (Intervalo 

Interquartil) 
N 

Mediana (Intervalo 

Interquartil) 

Original (Wuhan) (%) 160 100 (100;100) 85 100 (100;100) 

Delta (%) 159 100 (100;100) 85 100 (100;100) 

Ômicron BA.1 (%) 160 100 (100;100) 85 100 (100;100) 

Ômicron BA.2 (%) 158 100 (78;100) 85 89 (70,5;100) 

Ômicron BA.5 (%) 159 100 (100;100) 85 100 (100;100) 

Nucleocapsídeo (UI) 147 298 (241;402) 82 303 (200,75;412,50) 

  Legenda: (%) porcentagem; (N) número amostral. 

Grande parte dos participantes apresentaram taxas de neutralização maiores que 75% 

para as variantes Delta, Ômicron BA.5, Ômicron BA.1 e para a cepa original do SARS-CoV-

2. Entretanto, 5 dos 6 indivíduos que apresentaram neutralização para Ômicron BA.1 abaixo do 

ponto de corte também apresentaram neutralização para a variante Ômicron BA.2 abaixo de 

50% (Tabela 6 e 7). Esse padrão se repetiu com as variantes Ômicron BA.5 e Ômicron BA.2, 

no qual 4 dos 5 participantes que apresentaram neutralização abaixo de 50% para a variante 

BA.5 também apresentaram menos que 50% de neutralização para a variante Ômicron BA.2 

(Tabela 6).  
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Tabela 6. Dados imunológicos do número amostral. 

 Legenda: (n) número da amostra; (%) porcentagem.  

Tabela 7. Dados imunológicos de indivíduos abaixo do ponto de conte para imunidade contra Ômicron BA.1. 

ID Vacinação Número de doses / Imunizante Nucleocapsídeo (UA) 

27 Completa 

2 / Coronavac 

2 / Pfizer  

1 / Astrazeneca  

341 

71 1 Dose 1 / Pfizer  0 

130 Completa 3 / Pfizer  252 

233 2 Doses 2 / Coronavac 243 

264 Completa 
3 / Astrazeneca  

2 / Pfizer  
18 

270 Completa 
3 / Astrazeneca  

2 / Pfizer  
257 

Legenda: (ID) Número de identificação do participante; (UA) Unidades Arbitrárias. Os participantes 27, 71, 233, 

264 e 270 apresentaram imunidade <50% para Ômicron BA.2. 

Um total de 210 participantes apresentaram anticorpos anti-nucleocapsídeo, apesar de 

somente 118 participantes terem relatado ter testado positivo para COVID-19. Dentre as 

variantes testadas neste estudo, a variante Ômicron BA.2 se mostrou com as menores taxas de 

neutralização, com 9,9% dos participantes apresentando menos de 50% de neutralização 

(Tabela 6). Destes, 14 participantes apresentam ciclo vacinal completo e 7 foram imunizados 

com duas doses da vacina. Além de, 5 participantes apresentarem resultado para anticorpos 

anti-nucleocapsídeo negativo (Tabela 8). 

 

Cepa n total <75% <60% <50% 
< Ponto de 

Corte 

Wuhan (Original) 245 9 (3,7%) 1(0,4%) 0 0 

Delta 244 5 (2%) 0 0 - 

Ômicron BA.1 245 18 (7,3%) 18 (7,3%) 15 (6,1%) 6 (2,4%) 

Ômicron BA.2 243 58 (23,9%) 33 (13,6%) 24 (9,9%) - 

Ômicron BA.5 244 9 (3,7%) 9 (3,7%) 5 (2%) - 

Nucleocapsídeo 230 - - - 20 
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Tabela 8. Perfil vacinal e imunológico anti-nucleocapsídeo de participantes que apresentaram taxa de 

neutralização abaixo de 50% para a variante Ômicron BA.2. 

Participantes  

(n = 24) 
Ciclo vacinal 

Total de doses de 

imunizante 

Tipos de imunizante 

recebido 

anti-nucleocapsídeo 

(UA) 

17 Incompleto 2 doses Pfizer Positivo (292) 

27 Completo 5 doses 
Coronavac, Pfizer e 

Astrazeneca 
Positivo (341) 

67 Incompleto 2 doses Coronavac Positivo (229) 

69 Incompleto 2 doses Pfizer Positivo (89) 

70 Completo 4 doses Pfizer e Coronavac Positivo (241) 

71 Incompleto 1 dose Pfizer Negativo (0) 

93 Incompleto 3 doses Coronavac e Janssen Positivo (337) 

115 Incompleto 2 doses Pfizer Positivo (305) 

127 Incompleto 1 dose Pfizer Negativo (0) 

139 Completo 3 doses Pfizer e Coronavac Positivo (432) 

145 Completo 4 doses Pfizer e Astrazeneca Positivo (327) 

151 Completo 5 doses 
Coronavac, Pfizer e 

Astrazeneca 
Positivo (230) 

180 Completo 4 doses Pfizer Positivo (279) 

202 Completo 3 doses Pfizer e Coronavac Positivo (570) 

217 Completo 3 doses Pfizer e Coronavac Positivo (454) 

220 Completo 3 doses Pfizer e Astrazeneca Positivo (82) 

227 Completo 3 doses Pfizer e Astrazeneca Negativo (46) 

233 Incompleto 2 doses Coronavac Positivo (243) 

234 Incompleto 2 doses Pfizer Positivo (203) 

249 Completo 4 doses Pfizer e Astrazeneca Positivo (271) 

256 Completo 3 doses Pfizer e Astrazeneca Negativo (50) 

258 Incompleto 2 doses Coronavac Positivo (305) 

264 Completo 5 doses Pfizer e Astrazeneca Negativo (18) 

270 Completo 5 doses Pfizer e Coronavac Positivo (257) 

Legenda: (n) número total da amostra e (UA) Unidades Arbitrárias. 

Após as análises iniciais, foram realizadas análises multivariadas para discriminar o 

nível de impacto para cada variável do nosso estudo, em relação à distribuição dos grupos. 



43  

 

Nesta análise foram excluídos os participantes que não apresentaram dados pertinentes à análise 

correspondente, sendo inclusos 224 indivíduos com a última dose de imunizante administrada 

variando entre 0 meses e 42 meses. Com percentual correspondente a 47,2% indicando o nível 

de correspondência da análise PCA, foi observado que a variável de meses desde a aplicação 

da última dose do imunizante não influenciou na taxa de neutralização para variante Ômicron 

BA.5. No entanto, se mostrou fortemente oposta ao impacto das outras cepas do SARS-CoV-

2, principalmente a cepa original (Wuhan) e a variante Delta. Este resultado indica uma queda 

natural dos títulos de anticorpos neutralizantes com o passar do tempo. Também é possível 

observar alta taxa de correlação entre essas duas cepas do SARS-CoV-2, provavelmente 

associado a uma dupla proteção (Gráfico 1).  

Gráfico 1. Gráfico de análise de principais componentes (PCA). Correlação entre os meses desde a última dose 

administrada de imunizante e imunidade gerada para cepas Wuhan, Delta, Ômicron BA.1, Ômicron BA.2 e 

Ômicron BA.5. 

 A análise de correlação da imunidade gerada pelas diferentes cepas com os meses desde 

última dose de imunizante administrada está apresentada no Gráfico 2. A correlação da data da 

última dose de imunizante tomada com a imunidade apresentada mostrou maior impacto 

negativo nas cepas Wuhan e Ômicron BA.2, bem como impacto negativo moderado nas 

variantes Delta e Ômicron BA.1, e baixo impacto na variante Ômicron BA.5. Além disso, foi 

observado alto impacto positivo entre as cepas Delta e Wuhan, e as variantes Ômicron BA.1 e 

BA.2. As cepas Wuhan e Delta apresentaram impacto positivo moderado na variante Ômicron 

BA.2 e baixo impacto positivo nas variantes Ômicron BA.1 e BA.5.  
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Gráfico 2. Gráfico de correlação entre os meses desde a última vacinação e a imunidade apresentada para as 

diferentes cepas. 

 

As mesmas análises foram realizadas em 115 participantes com relação aos meses desde 

a última infecção conhecida e a proteção gerada, sendo excluídos os indivíduos que não 

forneceram dados suficientes para a inclusão na análise e indivíduos que não relataram infecção. 

O tempo desde a última infecção conhecida variou entre 2 e 54 meses. Com percentual 

correspondente a 66,2% indicando o nível de correspondência da análise de PCA, foi observado 

que o tempo desde a última infecção está correlacionado negativamente com a imunidade contra 

a variante Ômicron BA.5 e BA.1, e tendo forte correlação negativa com a variante Ômicron 

BA.2. No entanto, a passagem de tempo desde a última infecção conhecida não influenciou a 

imunidade gerada para as cepas Wuhan e Delta (Gráfico 3). 
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Gráfico 3. Gráfico de análise de principais componentes (PCA). Correlação entre os meses desde a última infecção 

conhecida e imunidade gerada para cepas Wuhan, Delta, Ômicron BA.1, Ômicron BA.2 e Ômicron BA.5. 

 A análise de impacto da correlação entre os meses desde a última infecção conhecida e 

imunidade gerada para as cepas estudadas está apresentada no Gráfico 4. Os resultados 

mostraram que as cepas que tiveram maior impacto negativo pelo tempo foram as variantes 

Ômicron BA.2 e BA.5. Ademais, os dados mostraram que houve baixo impacto negativo em 

relação as cepas Wuhan e Ômicron BA.1 e nenhum impacto em relação a Delta. Além disso, a 

variante Ômicron BA.2 está relacionada positivamente a todas as outras cepas. As cepas Wuhan 

e Delta também revelaram uma forte correlação (0,7 de correlação de Pearson) positiva entre 

si, além de apresentarem moderada correlação positiva com a variante Ômicron BA.2 e baixa 

correlação positiva com a variante Ômicron BA.1. 
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Gráfico 4. Gráfico de correlação entre os meses desde a última infecção conhecida e a imunidade apresentada para 

as diferentes cepas estudadas. 

 Também foram realizadas análises de impacto e correlação da idade dos participantes 

com os resultados imunológicos obtidos. Realizamos as análises multivariadas com os dados 

da idade dos participantes e os resultados imunológicos para as cepas estudadas (Gráfico 5). 

Nestas análises foram excluídos os indivíduos que não apresentavam essas informações, 

resultando em um subcoorte de 241 participantes com idade entre 18 e 66 anos. Nas análises de 

PCA, o percentual de correspondência foi de 61,3%. Os principais resultados observados foram 

uma forte correlação negativa com as cepas de Wuhan e Delta, além da correlação de baixo 

impacto nas variantes Ômicron BA.1 e BA.2. Além disso, também revelou que a idade não 

impacta a imunidade gerada para a cepa Ômicron BA.5. Os resultados indicam que quanto 

maior a idade dos indivíduos do nosso estudo, menor a taxa de neutralização para as cepas 

Wuhan e Delta, e moderada cobertura para Ômicron BA.1 e BA.2. 
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Gráfico 5. Gráfico de análise de principais componentes (PCA). Correlação entre a idade e a imunidade gerada 

para cepas Wuhan, Delta, Ômicron BA.1, Ômicron BA.2 e Ômicron BA.5. 

 Por fim, analisamos a correlação da idade dos participantes com a imunidade gerada 

contra as cepas estudadas (Gráfico 6). Os resultados mostraram que as cepas Wuhan, Delta e 

Ômicron BA.2 apresentou impacto negativo com relação a idade, bem como baixo impacto 

negativo com relação as variantes Ômicron BA.1 e BA.5. É importante destacar que os 

resultados positivos das correlações entre as cepas, se mantiveram.  
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Gráfico 6. Gráfico de correlação entre a idade e a imunidade apresentada para as diferentes cepas. 

6. Discussão 

 A pandemia da COVID-19 reforçou a importância das vacinas para a saúde pública 

mundial. O desenvolvimento das vacinas contra essa doença foi um marco da ciência moderna, 

impulsionado por uma colaboração internacional sem precedentes. Assim como podemos 

observar no presente estudo, outros estudos recentes vêm demonstrando a eficácia da 

imunização na contenção da COVID-19, principalmente nos casos graves (Polack et al., 2020; 

Voysey et al., 2020; Thomas et al., 2021; Sadoff et al., 2021). 

Esse aspecto se reflete nos achados deste trabalho, que revelam disparidades entre os 

relatos de infecção dos participantes e os resultados de nucleocapsídeo obtidos. Nossos dados 

sugerem que possivelmente 80 indivíduos foram infectados sem apresentar sintomas, enquanto 

outros 12 não realizaram o teste diagnóstico mesmo diante de sintomas, evidenciando desafios 

tanto na detecção quanto no monitoramento da doença. De maneira interessante, é possível 

observar em nossa coorte que os relatos de infecção pós-vacinal demonstraram ser 

predominantemente assintomáticos, ocorrendo apenas uma leve redução dessa taxa no grupo 

que apresentou o ciclo vacinal incompleto. Estes dados reforçam as evidências da eficiência 

imunológica gerada pelas vacinas e a importância da completude do ciclo vacinal. 

Entretanto, a eficácia dessas vacinas a longo prazo e o impacto causado pelas constantes 

variações do vírus SARS-CoV-2 são questões que tendem a permanecer em discussão, sendo 
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cruciais para o desenvolvimento e implementação de estratégias de saúde pública plenamente 

eficazes (Ciesla et al., 2023; Mateo-urdiales et al., 2023; Arashiro et al., 2023). 

 Em nosso estudo observamos que a administração dos imunizantes vem demonstrando 

eficácia contra a cepa original (Wuhan), mas podemos notar uma redução da eficácia da 

imunização em relação às variantes. Este cenário também está sendo constatado em outros 

estudos sobre a eficácia das vacinas com relação às variantes Beta, Gama e Delta, no qual é 

observado uma resposta imunológica menos eficiente no processo de neutralização viral quando 

comparado a cepa original (Lopez Bernal et al., 2021; Heath et al., 2021; Lumley et al., 2021; 

Sadoff et al., 2022). 

 No presente estudo também foi possível observar o impacto negativo do tempo 

decorrido desde a última infecção relatada e da administração da última dose da vacina sobre 

as taxas de neutralização para diferentes cepas do SARS-CoV-2. Esses dados indicam que 

quanto maior o tempo desde a última infecção ou vacinação, mais suscetível o indivíduo está 

ao contágio destas cepas. Essa diminuição foi mais marcante nas subvariantes Ômicron BA.1 e 

BA.2, corroborando evidências da literatura que indicam uma redução na eficácia das vacinas 

amplamente utilizadas, frequentemente para níveis abaixo de 90% contra variantes do vírus. 

Nossos dados também indicaram uma possível proteção cruzada entre uma cepa com outra (por 

exemplo, Wuhan e Delta). Esses resultados enfatizam a necessidade de estratégias contínuas 

para reforço vacinal e monitoramento da resposta imunológica, especialmente diante da 

evolução viral e do potencial escape imunológico (Fabiani et al., 2022; Qu et al., 2023; Tada et 

al., 2022).  

Além disso, a presença e surgimento de novas subvariantes da Ômicron tem sido motivo 

de preocupação devido a sua capacidade de evolução para maior escape imunológico, sendo 

observado através de estudos que estas variantes apresentam menores taxas de neutralização 

pela ação das vacinas (Ferdinands, 2022; Tseng et al., 2022; Andrews et al., 2022; Baden et al., 

2024). Tal diminuição das taxas de neutralização também foi encontrada em nosso estudo onde 

foi possível observar que as variantes Ômicron BA.1 e BA.2 apresentaram maior número de 

participantes com menores taxas de neutralização quando comparado as outras cepas. 

A queda natural dos títulos de anticorpos neutralizantes também demonstra outro ponto 

de preocupação. Nesse sentido, observamos em nossa amostra que houve uma queda 

possivelmente influenciada pela idade, fato que também tem sido observado em outros estudos 

que ainda trazem a influência da presença de comorbidades na queda dos títulos de anticorpos 

neutralizantes (Widge et al., 2020; Ciabattini et al., 2025). Estudos mostram que a efetividade 
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a longo prazo das vacinas pode estar dependente de doses de reforço periódicas, evidenciando 

a necessidade novos estudos sobre o tema e expondo a fragilidade demonstrada pelas vacinas 

(Chen et al., 2025). 

Outro ponto observado é que ainda que seja uma amostra de indivíduos que, quando 

comparado com a grande maioria da população, possuem vantagens de acesso à informação 

científica, parte dos participantes ainda apresentam resistência em completar o ciclo vacinal, 

sendo um ponto também notado em outros estudos (Alhammadi et al., 2015; Araújo, Souza e 

Pinho, 2019; Saied et al., 2021). 

Neste estudo, houve algumas limitações, como a diferença na quantidade de vezes 

relatadas que os indivíduos testaram positivo para COVID-19 que apresenta diferença 

estatisticamente significativa, podendo influenciar na contagem de anticorpos específicos 

induzidos por estímulo de infecção. Além disso, a amostra também apresentou diferença entre 

os grupos de indivíduos que relataram possuir algum tipo de doença cardíaca que, por ser um 

fator de risco para a COVID-19, pode ter afetado diretamente no desfecho da doença.  

7. Conclusão 

Através dos resultados obtidos por meio deste trabalho, pode-se concluir que as vacinas 

e infecções prévias de fato conferiram proteção contra o SARS-CoV-2 e suas variantes, além 

de melhorar o prognóstico do quadro infeccioso em grande parte dos participantes. Entretanto 

a eficiência dessa proteção apresentou redução com relação à idade, ao tempo desde a última 

dose de imunizante tomada e ao tempo desde a última infecção conhecida. Além disso, foi 

observado que possivelmente ocorre imunidade cruzada, onde a imunidade gerada contra a cepa 

Wuhan também confere proteção contra a variante Delta. Esse mesmo comportamento foi 

notado entre as variantes Ômicron BA.1 e BA.2. 

Os resultados encontrados foram relevantes para reforçar as evidências da presença de 

alguns pontos de fragilidade nas vacinas e no esquema vacinal atual, reforçando a necessidade 

da elaboração de estratégias de saúde com a aplicação de doses de reforço com o passar do 

tempo e idade, e que ocorra o desenvolvimento de imunizantes eficientes contra as variantes 

emergentes. 
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9. Anexos 

Anexo 1 – Termo de Consentimento 
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Anexo 2 – Inuérito Epidemiológico 
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