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RESUMO: A epidemiologia molecular (EM) 
consolidou-se, entre 2020 e 2025, como uma 
ferramenta estratégica no enfrentamento 
das doenças infecciosas. A integração entre 
as tecnologias dessa área permitiu avanços 
notáveis na compreensão da dinâmica de 
transmissão de microrganismos. Diante 
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disso, esse estudo teve como objetivo discutir conceitos fundamentais, métodos e aplicações 
da epidemiologia molecular na saúde pública. Para isso foi realizada uma revisão narrativa 
de literatura, de caráter exploratório e descritivo; foram selecionados artigos científicos 
publicados entre 2020 e 2025, a partir de buscas realizadas nas bases Google Scholar, 
Web of Science, Scopus, SciELO e PubMed. Os resultados apontaram que a aplicação das 
técnicas de EM tem fortalecido a vigilância epidemiológica, contribuído para a detecção 
precoce de surtos e subsidiado decisões estratégicas em saúde pública. Ao destacar estudos 
de caso reais, enfatiza-se a relevância do olhar interdisciplinar e da perspectiva de Saúde 
Única, fundamentais para mitigar o impacto das doenças infecciosas e preparar sistemas de 
saúde para novos desafios globais. 
PALAVRAS-CHAVES: Saúde Única, Vigilância Genômica, Epidemiologia molecular.

MOLECULAR EPIDEMIOLOGY APPLIED TO INFECTIOUS DISEASES: A 
STRATEGIC TOOL FOR CONTROLLING ENDEMIC AND EPIDEMIC DISEASES

ABSTRACT: Molecular epidemiology (ME) has established itself as a strategic tool in 
combating infectious diseases between 2020 and 2025. The integration of technologies in this 
field has enabled remarkable advances in the understanding of the transmission dynamics of 
microorganisms. In this context, this study aimed to discuss fundamental concepts, methods, 
and applications of molecular epidemiology in public health. To this end, a narrative literature 
review was conducted, exploratory and descriptive in nature; scientific articles published 
between 2020 and 2025 were selected based on searches conducted in the databases 
Google Scholar, Web of Science, Scopus, SciELO, and PubMed. The results indicated that 
the application of EM techniques has strengthened epidemiological surveillance, contributed 
to the early detection of outbreaks, and supported strategic decisions in public health. By 
highlighting real case studies, the importance of an interdisciplinary approach and the One 
Health perspective is emphasized, which are essential to mitigate the impact of infectious 
diseases and prepare health systems for new global challenges.
KEYWORDS: One Health, Genomic Surveillance, Molecular Epidemiology.

INTRODUÇÃO
As doenças infecciosas acompanham a trajetória humana, impactam sociedades, 

provocam colapsos populacionais e desafiam os sistemas de saúde. No entanto, os avanços 
tecnológicos das últimas décadas possibilitaram a incorporação de novas ferramentas ao 
arsenal da saúde no combate e controle dessas infecções. Nesse cenário, a epidemiologia 
molecular surge como uma ponte entre a análise genética dos microrganismos de interesse 
clínico e a compreensão de sua disseminação nas populações humanas, o que oferece 
uma perspectiva integrada e inovadora para a prevenção e contenção tanto de endemias 
persistentes quanto epidemias emergentes (Tibayrenc, 2011; Riley; Blanton, 2018).

Tradicionalmente, a epidemiologia clássica se baseou em indicadores clínicos, 
laboratoriais e estatísticos para mapear padrões de ocorrência de doenças. Esse modelo, 
embora fundamental, é limitado diante da necessidade de rastrear rapidamente a origem 
de surtos, identificar rotas de transmissão e prever a evolução desses microrganismos em 
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tempo real. Frente a essa lacuna, a epidemiologia molecular ganhou espaço, ao aliar a 
precisão do sequenciamento genético com a robustez da análise epidemiológica (Eybpoosh 
et al., 2017).

 A pandemia da COVID-19 é o exemplo mais recente dessa integração. Em poucos 
meses, laboratórios do mundo inteiro compartilharam milhões de sequências do SARS-
CoV-2, revelando a dinâmica de surgimento de variantes e subsidiando decisões políticas, 
como a adoção de medidas de restrição e a atualização de vacinas. Esse episódio evidenciou 
que a epidemiologia molecular é uma ferramenta crucial na mitigação e contenção de crises 
sanitárias globais (John et al., 2021).

No entanto, a relevância desse recurso não se limita à COVID-19, essa ferramenta 
também é importante no enfretamento de outras doenças como tuberculose, HIV (Human 
Immunodeficiency Virus), malária e as chamadas superbactérias e superfungos, que se 
configuram como ameaças concretas a saúde, sobretudo em países de baixa e média 
renda. A aplicação de técnicas de tipagem molecular e sequenciamento de nova geração 
(NGS) viabilizam o entendimento acerca da resistência microbiana, identificam reservatórios 
ambientais e mapeiam surtos hospitalares, fornecendo orientações práticas para o controle 
e prevenção dessas doenças (Escalante; Pacheco, 2019).

Importante destacar também o caráter interdisciplinar da epidemiologia molecular. 
Seu desenvolvimento envolve não apenas biólogos e epidemiologistas, mas também 
bioinformatas, matemáticos, engenheiros e gestores de saúde. Essa característica torna 
o campo dinâmico e complexo, exigindo a integração de saberes para que a informação 
gerada no laboratório seja efetivamente traduzida em políticas públicas e ações de vigilância 
eficazes (Tibayrenc, 2011).

Entre 2020 e 2025, vimos o fortalecimento de redes colaborativas de vigilância 
genômica em escala global. Iniciativas como o Global Initiative on Sharing all Influenza 
Data (GISAID), Nextstrain e a Rede Genômica Fiocruz no Brasil exemplificam a importância 
do compartilhamento rápido de dados para compreender a evolução dos microrganismos. 
Essa cooperação entre as instituições acelera a resposta às emergências, mas também 
destacam as desigualdades de acesso a tecnologias entre países, demonstrando que a 
epidemiologia molecular é também um tema de justiça social e equidade em saúde (Tigistu-
Sahle et al., 2023).

Diante disso, esta pesquisa teve como objetivo discutir conceitos fundamentais, 
métodos e aplicações em saúde pública, assim como também mostrar estudos de caso 
ocorridos entre 2020 e 2025, trazendo uma reflexão sobre como essa área pode contribuir 
para sociedades mais resilientes, capazes de enfrentar os desafios das endemias e 
epidemias que moldam nosso tempo.
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METODOLOGIA
Trata-se uma revisão exploratória de artigos publicados entre 2020 e 2025. A 

escolha deste período justifica-se pela intensidade de pesquisas geradas durante e após 
a pandemia da COVID-19, que evidenciou avanços significativos em sequenciamento 
genômico, vigilância molecular e estratégias de contenção de epidemias. Para a busca dos 
artigos se utilizou as bases de dados PubMed, Scopus e Web of Science, com o uso dos 
descritores presentes na tabela 1. Estudos que apresentassem dados anteriores a 2020, 
não revisados por pares ou relatórios de baixa relevância metodológica foram descartados. 
Os dados obtidos foram sintetizados em tópicos, de forma a sistematizar os principais 
achados (Imagem 1).

Descritores controlados e livres (DeCS/MeSH)
“Molecular epidemiology” OR “Infectious diseases” OR “Genomic surveillance” 

AND (“COVID-19” OR “One Health” OR “ Pathogen genomics”)

Tabela 1. Descritores controlados e livres (DeCS/MeSH) utilizados para a busca bibliográfica.

Imagem 1: Fluxograma metodológicoRESULTADOS

RESULTADOS
A epidemiologia molecular é uma extensão da epidemiologia tradicional, que agrega 

ferramentas da biologia molecular e da genética para investigar a origem, disseminação 
e dinâmica das doenças infecciosas. Enquanto a epidemiologia clássica baseia-se 
em informações clínicas, populacionais e estatísticas, a vertente molecular adiciona a 
identificação e o mapeamento genético das cepas desses microrganismos. Esse detalhe é 
crucial, por exemplo, para distinguir se um surto hospitalar é causado por uma única linhagem 
bacteriana disseminada entre pacientes ou por múltiplas introduções independentes do 
mesmo microrganismo (Machado et al., 2021).



Ciências Biológicas: fundamentos da vida e biodiversidade 3 Capítulo 10 136

Esse campo consolidou-se a partir da década de 1980, com o avanço das técnicas de 
tipagem molecular, como a eletroforese em campo pulsado e o polimorfismo de fragmentos 
de DNA. Essas tecnologias representaram um salto no rastreamento de microrganismos, 
possibilitando caracterizações antes inacessíveis. Entretanto, com a popularização do 
sequenciamento de nova geração a partir dos anos 2000, a epidemiologia molecular se 
consolidou como ferramenta estratégica no combate a surtos infecciosos, ao permitir a 
análise completa do genoma de vírus, bactérias, fungos e protozoários em tempo hábil para 
influenciar decisões de saúde pública (Machado et al., 2021).

Do ponto de vista conceitual, a epidemiologia molecular opera em uma lógica 
de complementaridade. Ela não substitui a epidemiologia clássica, mas fornece dados 
que ampliam a compreensão das interações entre agente, hospedeiro e ambiente. 
A capacidade de identificar mutações específicas, regiões genômicas associadas à 
resistência e mecanismos de adaptação microbiana traz uma visão abrangente dos fatores 
que sustentam a persistência e a propagação das doenças infecciosas (Li et al., 2023).

Os marcadores moleculares estão no centro dessa ferramenta. Genes de resistência, 
assinaturas genômicas de virulência, sequências repetitivas em tandem e polimorfismos 
de nucleotídeo único são alguns dos exemplos de elementos utilizados para diferenciar e 
monitorar microrganismos. Essa abordagem revela não apenas o “quem” está causando a 
doença, mas também o “como” e o “porquê”, respondendo a perguntas que a epidemiologia 
clássica não consegue elucidar de forma isolada (Gerace et al., 2022).

Outro ponto fundamental está na capacidade da epidemiologia molecular de 
contribuir para a compreensão das cadeias de transmissão. Em epidemias de grande 
escala, como a de SARS-CoV-2, a identificação rápida de variantes e sublinhagens mostrou-
se vital para prever tendências de disseminação, orientar campanhas de vacinação e 
recomendar medidas de restrição. No caso de doenças endêmicas, como a tuberculose, o 
sequenciamento genômico tem revelado padrões de transmissão intrafamiliar e comunitária, 
permitindo estratégias de intervenção mais precisas (Wehbe et al., 2021).

Além de seu papel técnico, a epidemiologia molecular é essencial para a vigilância 
a nível global, rompendo barreiras geográficas, uma vez que o compartilhamento digital 
de dados genômicos permite que cientistas e gestores de saúde de diferentes países 
acompanhem, em tempo real, a evolução de microrganismos de interesse comum. Isso 
insere um elemento de inteligência coletiva no combate às doenças infecciosas, mas 
ao mesmo tempo coloca em evidência desafios relacionados à governança de dados, à 
equidade de acesso e às questões éticas sobre privacidade e soberania científica (Wang 
et al., 2025).

É importante reconhecer as limitações ainda existentes na área. A alta resolução 
das técnicas moleculares pode, em alguns casos, gerar excesso de dados difíceis de 
traduzir em ações concretas de saúde pública. Além disso, o acesso desigual a tecnologias 
de ponta cria um cenário em que países de baixa renda permanecem vulneráveis, sem 
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poder usufruir plenamente dos benefícios da epidemiologia molecular. Reconhecer essas 
fragilidades não diminui sua importância, mas ressalta a necessidade de equilibrar inovação 
científica com políticas inclusivas e sustentáveis que garantam impacto real na vida das 
populações (Yang et al., 2021).

MÉTODOS E TÉCNICAS
Os métodos utilizados na epidemiologia molecular evoluíram nas últimas décadas, 

passando de técnicas de tipagem relativamente simples para abordagens de alta 
complexidade e resolução. Inicialmente, o arsenal incluía técnicas como a eletroforese em 
campo pulsado, o polimorfismo no comprimento de fragmentos de restrição e a tipagem por 
repetição em número variável em tandem. Embora ainda úteis em contextos específicos, 
essas ferramentas apresentam limitações quanto à sensibilidade, reprodutibilidade e 
comparabilidade entre laboratórios, fatores que motivaram a transição para metodologias 
mais modernas e robustas (Castro; Ungria, 2022).

O sequenciamento genômico, em especial as tecnologias de nova geração, 
transformou o panorama da epidemiologia molecular. O que antes era inviável devido ao 
custo e ao tempo de processamento, hoje se tornou uma rotina em muitos centros de 
referência. Plataformas como Illumina e Oxford Nanopore permitem sequenciar genomas 
completos de microrganismos em poucas horas, gerando dados de alta qualidade que 
possibilitam análises filogenéticas detalhadas. Essas informações revelam relações 
evolutivas entre as cepa e permitem rastrear com precisão a disseminação geográfica de 
microrganismos durante surtos (Bejaoui et al., 2025).

Além do sequenciamento, existem outras ferramentas como a metagenômica, que 
permite estudar comunidades microbianas inteiras sem necessidade de isolamento prévio 
de microrganismos em cultura. Essa abordagem é particularmente útil em ambientes 
complexos, como o trato respiratório, a microbiota intestinal ou águas residuais, onde 
a diversidade de microrganismos impede análises tradicionais. A transcriptômica, que 
analisa padrões de expressão gênica, possibilitando compreender como microrganismos 
respondem a estímulos ambientais ou terapêuticos, o que abre novas perspectivas para 
estudos de patogênese e resistência (Srivastava et al., 2024). 

Nos últimos anos, diagnósticos moleculares rápidos ganharam espaço no cenário 
epidemiológico. Ensaios baseados em reação em cadeia da polimerase (PCR) já são 
amplamente utilizados, mas metodologias mais inovadoras, como os testes CRISPR 
(Clustered Regularly Interspaced Short Pallindromic Repeats), têm se mostrado promissoras 
pela alta sensibilidade, especificidade e rapidez de detecção. Além disso, biossensores 
portáteis e dispositivos de ponto de cuidado (point-of-care testing) estão ampliando o 
acesso ao diagnóstico em regiões remotas, reduzindo o tempo entre a suspeita clínica e a 
confirmação laboratorial, fator crítico no controle de surtos (Aydin et al., 2022; Song et al., 
2024).
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Outro aspecto essencial é a integração da biologia molecular com ferramentas 
computacionais. A análise dos grandes volumes de dados gerados por sequenciamento 
exige pipelines bioinformáticos capazes de processar, comparar e interpretar genomas em 
tempo real. Softwares de análise filogenômica, bancos de dados colaborativos e, mais 
recentemente, algoritmos de inteligência artificial e aprendizado de máquina têm sido 
incorporados para prever padrões de disseminação, identificar mutações emergentes e até 
mesmo sugerir potenciais alvos terapêuticos. Essa fusão entre ciência laboratorial e ciência 
de dados redefiniu o campo, tornando-o cada vez mais interdisciplinar.

Sequenciadores portáteis, como o MinION da Oxford Nanopore, possibilitaram 
análises diretamente em áreas afetadas por epidemias, sem necessidade de envio de 
amostras a laboratórios de referência. Essa descentralização democratiza o acesso à 
informação genômica, permitindo que equipes locais de saúde pública tomem decisões 
rápidas e baseadas em evidências. Essa experiência já se mostrou eficaz em surtos 
de Ebola, ZIKA e COVID-19, onde a resposta imediata foi determinante para reduzir a 
velocidade da propagação (Rahman et al., 2025).

APLICAÇÕES NA SAÚDE
A epidemiologia molecular tem se consolidado como uma ferramenta estratégica 

para a saúde, especialmente no campo da vigilância. Durante a pandemia da COVID-19, 
o sequenciamento genômico permitiu a rápida identificação de variantes como Alfa, Delta 
e Ômicron, orientando campanhas de vacinação, medidas de restrição de mobilidade e 
estratégias de comunicação. Essa experiência evidenciou que a integração entre vigilância 
molecular e políticas de saúde deve ser contínua. No Brasil, a criação da Rede Genômica 
Fiocruz foi essencial para monitorar a evolução do SARS-CoV-2, subsidiando decisões 
governamentais. Em outros países, como Reino Unido e Estados Unidos, plataformas de 
compartilhamento rápido de dados genômicos foram decisivas para alinhar respostas em 
escala global (Ortiz-Prado et al., 2020; Leite et al., 2022).

Esse mesmo potencial da vigilância molecular também se aplica ao enfrentamento 
da resistência microbiana, considerada um dos maiores desafios da saúde a nível mundial. 
Técnicas como genotipagem e sequenciamento permitem identificar genes e mutações 
responsáveis pela ineficácia de antimicrobianos, possibilitando rastrear a disseminação 
de cepas multirresistentes e orientar o uso racional desses medicamentos. Em países de 
baixa e média renda, onde o acesso a novos fármacos é limitado, a detecção precoce da 
resistência se torna ainda mais crucial para prolongar a eficácia dos tratamentos disponíveis 
(Genovese et al., 2020).

Além de monitorar microrganismos resistentes, essa ferramenta também aprimora 
a vigilância e o manejo clínico de doenças específicas. Na tuberculose, por exemplo, a 
tipagem de cepas de Mycobacterium tuberculosis ajuda a distinguir entre reinfecção e 
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recidiva, o que orienta condutas terapêuticas e estratégias de prevenção. No HIV, a análise 
molecular permite identificar variantes circulantes e acompanhar falhas relacionadas 
à resistência retroviral. Enquanto em doenças tropicais negligenciadas, como Malária e 
Leishmaniose, marcadores moleculares têm sido empregados para diferenciar espécies 
e variantes, favorecendo a adaptação de esquemas terapêuticos e o entendimento dos 
padrões de transmissão (Conceição et al., 2021).

Recentemente, o conceito de vigilância foi ampliado com a aplicação da Wastewater-
Based Epidemiology (WBE). Essa abordagem inovadora permite detectar fragmentos de 
RNA viral, genes de resistência e outros marcadores diretamente em águas residuais, 
funcionando como um sistema de alerta precoce para surtos comunitários. Durante 
a COVID-19, a WBE foi empregada para identificar a presença do SARS-CoV-2 em 
populações, inclusive antes da notificação oficial de casos. Atualmente, a técnica vem 
sendo aplicada também no rastreamento de poliovírus, enterovírus e até no monitoramento 
do consumo de drogas em áreas urbanas, demonstrando sua versatilidade e potencial 
como ferramenta de vigilância em saúde pública (Zhang et al., 2023).

ESTUDOS DE CASOS
A pandemia de COVID-19 representou o maior laboratório vivo de aplicação da 

epidemiologia molecular na história recente. No Brasil, a criação da Rede Genômica Fiocruz 
em 2020 marcou um marco de cooperação científica e vigilância em saúde pública. Essa 
rede integrou laboratórios de diferentes regiões para monitorar a evolução do SARS-CoV-2, 
possibilitando a rápida identificação das variantes Gama e Delta, inicialmente detectadas 
no território nacional. No Reino Unido, o consórcio COG-UK sequenciou centenas de 
milhares de genomas de SARS-CoV-2, sendo pioneiro na identificação da variante Alfa. 

Além da COVID-19, surtos de outras doenças infecciosas no período entre 2020 
e 2025 reforçaram a importância dessa análise. Um exemplo foi a emergência da MPOX 
(antigamente chamada de varíola dos macacos), cujo sequenciamento rápido dos genomas 
do vírus Monkeypox permitiu entender sua adaptação a novas cadeias de transmissão, 
inclusive sexual. A resposta global contou com sequenciadores portáteis, como o MinION, 
que foram utilizados em campo para análises rápidas em países da África e da Europa. 

Entre 2021 e 2024, diversos hospitais brasileiros utilizaram sequenciamento de 
genomas completos para rastrear a origem de surtos hospitalares envolvendo os membros 
do grupo ESKAPE (Enterococcus faecium, Staphylococcus aureus, Klebsiella pneumoniae, 
Acinetobacter baumannii, Pseudomonas aeruginosa e Enterobacter spp.) e implementar 
medidas de contenção. Em um caso documentado em São Paulo, a análise genômica 
revelou a transmissão cruzada de uma cepa de Acinetobacter baumannii resistente a 
carbapenêmicos entre diferentes unidades de terapia intensiva, permitindo a adoção de 
protocolos específicos de isolamento e desinfecção.
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Outra aplicação notável ocorreu no monitoramento de arboviroses, como Dengue, 
Zika e Chikungunya. Entre 2020 e 2025, a vigilância molecular permitiu identificar novos 
genótipos de dengue circulando simultaneamente, o que elevou o risco de formas graves 
da doença. O sequenciamento também auxiliou na detecção de coinfecções por arbovírus, 
que podem agravar quadros clínicos e dificultar o diagnóstico diferencial. 

Doença/Microrga-
nismo

Metodologia 
Molecular

Principais Achados Relevância para a 
saúde pública

Referências

Tuberculose / 
Mycobacterium 

tuberculosis

Sequenciamen-
to genômico 

completo

Mapeamento de 
mutações 

Auxiliou no aprimo-
ramento do diag-
nóstico molecular

Esteves et al., 
2024

Dengue vírus 
(DENV-2)

RT-qPCR + 
Filogenia mole-

cular

Detecção precoce 
de surtos em áreas 

urbanas

Otimizou a aloca-
ção de recursos de 

controle vetorial

Naveca et al., 
2023

Leptospirose / 
Leptospira spp.

Captura por 
hibridização + 

Sequenciamen-
to genômico 

completo

Genotipagem direta-
mente de amostras, 

sem cultivo

Potencializa 
vigilância molecular 
rápida e precisa em 
contextos clínicos

Grillova et al., 
2023

COVID-19 / Sars-
-Cov-2)

Sequenciamen-
to genômico 

completo

Identificação de 
novas variantes cir-
culantes no Brasil

Contribuiu para 
estratégias de vaci-
nação e vigilância 

genômica

Sant’Anna et 
al., 2021

Candidemia / Can-
dida auris

Tipagem mole-
cular 

Identificação de 
cluster hospitalar de 

transmissão

Implementação de 
medidas de conten-

ção em UTI

Alfouzan et al., 
2020

Tabela 2. Estudos epidemiológicos de doenças infecciosas (2020-2025)

DISCUSSÃO
A análise integrada dos fundamentos, métodos, aplicações e estudos de caso da 

epidemiologia molecular demonstra que essa abordagem se consolidou como eixo essencial 
da saúde pública contemporânea. O período entre 2020 e 2025 foi decisivo para evidenciar 
seu potencial, sobretudo durante a pandemia de COVID-19, em que a capacidade de 
sequenciamento e análise de dados genômicos permitiu respostas rápidas para combater 
o surto.  Essa ferramenta permite mapear rotas de transmissão invisíveis à vigilância 
clássica, identificar mutações críticas de patógenos em tempo real e orientar estratégias 
de controle mais precisas. Contudo, ao mesmo tempo em que amplia o horizonte de ação 
da saúde pública, também exige a superação de desafios estruturais, como a dependência 
de equipamentos de alto custo, capacitação técnica e integração com bancos de dados 
globais (Wehbe et al., 2021; Ortiz-Prado et al., 2020; Leite et al., 2022). 

Outro ponto relevante refere-se às questões éticas e regulatórias. O uso de dados 
genômicos humanos e microbianos deve estar alinhado a princípios de privacidade e 
segurança da informação, respeitando legislações como a Lei Geral de Proteção de Dados 
(LGPD) no Brasil e diretrizes internacionais de compartilhamento responsável de dados. 
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Além disso, o princípio FAIR (Findable, Accessible, Interoperable, Reusable) vem sendo 
adotado para garantir que os dados gerados não apenas sirvam a interesses imediatos, mas 
possam ser reutilizados por diferentes grupos de pesquisa em benefício da coletividade.

A pandemia também revelou a necessidade de integração entre diferentes 
abordagens científicas. A epidemiologia molecular mostrou maior efetividade quando 
associada a análises de mobilidade populacional, estudos clínicos e vigilância ambiental. 
Essa visão dialoga com o conceito de One Health, que reconhece a interdependência 
entre saúde humana, animal e ambiental. Ao incluir arboviroses, zoonoses emergentes e 
resistência antimicrobiana nessa perspectiva, amplia-se a capacidade de prever e mitigar 
riscos antes que se transformem em crises sanitárias globais.

CONCLUSÃO
A análise apresentada na pesquisa demonstra que a epidemiologia molecular deixou 

de ser apenas uma ferramenta de pesquisa para tornar-se um eixo central da saúde pública 
contemporânea. O sequenciamento de nova geração, aliado a modelos computacionais 
avançados, mostrou-se decisivo na identificação de variantes virais, na caracterização de 
surtos bacterianos resistentes e na compreensão de dinâmicas zoonóticas complexas. No 
contexto do Brasil, a aplicação dessas ferramentas no combate a doenças infecciosas revela 
a necessidade de políticas públicas que consolidem redes de sequenciamento e bancos 
de dados acessíveis. Diante disso, a epidemiologia molecular deve ser compreendida 
como uma estratégia de saúde global, indispensável para responder a desafios atuais e 
prevenir crises futuras, sempre fundamentada em cooperação internacional, investimento 
em ciência e compromisso com o princípio de Saúde Única.
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