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RESUMO: A epidemiologia molecular (EM)
consolidou-se, entre 2020 e 2025, como uma
ferramenta estratégica no enfrentamento
das doencas infecciosas. A integragdo entre
as tecnologias dessa area permitiu avangos
notaveis na compreensao da dinamica de
transmissdo de microrganismos. Diante
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disso, esse estudo teve como objetivo discutir conceitos fundamentais, métodos e aplicagdes
da epidemiologia molecular na saude publica. Para isso foi realizada uma reviséo narrativa
de literatura, de carater exploratorio e descritivo; foram selecionados artigos cientificos
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 aplicagéo das
técnicas de EM tem fortalecido a vigilancia epidemioldgica, contribuido para a deteccédo
precoce de surtos e subsidiado decisdes estratégicas em saude publica. Ao destacar estudos
de caso reais, enfatiza-se a relevancia do olhar interdisciplinar e da perspectiva de Saude
Unica, fundamentais para mitigar o impacto das doencas infecciosas e preparar sistemas de
saude para novos desafios globais.

PALAVRAS-CHAVES: Saude Unica, Vigilancia Gendmica, 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.

INTRODUCAO

As doencas infecciosas acompanham a trajetéria humana, impactam sociedades,
provocam colapsos populacionais e desafiam os sistemas de satde. No entanto, os avangos
tecnoldgicos das ultimas décadas possibilitaram a incorporacdo de novas ferramentas ao
arsenal da saude no combate e controle dessas infecgoes. Nesse cenario, a epidemiologia
molecular surge como uma ponte entre a analise genética dos microrganismos de interesse
clinico e a compreensdo de sua disseminagdo nas populagbes humanas, o que oferece
uma perspectiva integrada e inovadora para a prevenc¢éo e contencao tanto de endemias
persistentes quanto epidemias emergentes (Tibayrenc, 2011; Riley; Blanton, 2018).

Tradicionalmente, a epidemiologia classica se baseou em indicadores clinicos,
laboratoriais e estatisticos para mapear padrées de ocorréncia de doencgas. Esse modelo,
embora fundamental, € limitado diante da necessidade de rastrear rapidamente a origem

de surtos, identificar rotas de transmisséo e prever a evolucdo desses microrganismos em
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tempo real. Frente a essa lacuna, a epidemiologia molecular ganhou espaco, ao aliar a
precisao do sequenciamento genético com a robustez da analise epidemioldgica (Eybpoosh
et al., 2017).

A pandemia da COVID-19 é o exemplo mais recente dessa integragdo. Em poucos
meses, laboratorios do mundo inteiro compartilharam milhdes de sequéncias do SARS-
CoV-2, revelando a dindmica de surgimento de variantes e subsidiando decisdes politicas,
como a adogao de medidas de restricdo e a atualizagao de vacinas. Esse episddio evidenciou
que a epidemiologia molecular é uma ferramenta crucial na mitigagéo e contencao de crises
sanitarias globais (John et al., 2021).

No entanto, a relevancia desse recurso ndo se limita a COVID-19, essa ferramenta
também & importante no enfretamento de outras doencas como tuberculose, HIV (Human
Immunodeficiency Virus), malaria e as chamadas superbactérias e superfungos, que se
configuram como ameacgas concretas a saude, sobretudo em paises de baixa e média
renda. A aplicag@o de técnicas de tipagem molecular e sequenciamento de nova geragao
(NGS) viabilizam o entendimento acerca da resisténcia microbiana, identificam reservatérios
ambientais e mapeiam surtos hospitalares, fornecendo orientagcdes praticas para o controle
e prevencao dessas doencas (Escalante; Pacheco, 2019).

Importante destacar também o carater interdisciplinar da epidemiologia molecular.
Seu desenvolvimento envolve ndo apenas bi6logos e epidemiologistas, mas também
bioinformatas, matematicos, engenheiros e gestores de saude. Essa caracteristica torna
o campo dinamico e complexo, exigindo a integracéo de saberes para que a informacgéo
gerada no laboratorio seja efetivamente traduzida em politicas publicas e a¢des de vigilancia
eficazes (Tibayrenc, 2011).

Entre 2020 e 2025, vimos o fortalecimento de redes colaborativas de vigilancia
genOmica em escala global. Iniciativas como o Global Initiative on Sharing all Influenza
Data (GISAID), Nextstrain e a Rede Gendmica Fiocruz no Brasil exemplificam a importéancia
do compartilhamento rapido de dados para compreender a evolugdo dos microrganismos.
Essa cooperagdo entre as instituicdes acelera a resposta as emergéncias, mas também
destacam as desigualdades de acesso a tecnologias entre paises, demonstrando que a
epidemiologia molecular é também um tema de justica social e equidade em saude (Tigistu-
Sahle et al., 2023).

Diante disso, esta pesquisa teve como objetivo discutir conceitos fundamentais,
métodos e aplicagbes em salde publica, assim como também mostrar estudos de caso
ocorridos entre 2020 e 2025, trazendo uma reflexdo sobre como essa area 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 revisdo exploratéria de artigos publicados entre 2020 e 2025. A
escolha deste periodo justifica-se pela intensidade de pesquisas geradas durante e apos
a pandemia da COVID-19, que evidenciou avancos significativos em sequenciamento
gendmico, vigilancia molecular e estratégias de contencéo 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,
nao revisados por pares ou relatérios de baixa relevancia metodologica foram descartados.
Os dados obtidos foram sintetizados em topicos, 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 bibliogréafica.

Critérios de inclusiao /

Pub‘med ¢ Artigos revisados por pares

Scopus f¢F _—

-

Critérios de exclusdo x

< Artigos pré-2020

| w —d 3

Revisio bibliografica ¢ Foco clinico sem analise molecular

& J

Analise de dados

1
il N
0 ¢ Sintetizados em topicos

2

Imagem 1: Fluxograma metodol6gicoRESULTADOS

RESULTADOS

A epidemiologia molecular € uma extensao da epidemiologia tradicional, que agrega
ferramentas da biologia molecular e da genética para investigar a origem, disseminagéo
e dindmica das doencas infecciosas. Enquanto a epidemiologia classica baseia-se
em informagbes clinicas, populacionais e estatisticas, a vertente molecular adiciona a
identificacdo e 0 mapeamento genético das cepas desses microrganismos. Esse detalhe é
crucial, por exemplo, para distinguir se um surto hospitalar € causado por uma unicalinhagem
bacteriana disseminada entre pacientes ou por multiplas introdu¢des independentes do
mesmo microrganismo (Machado et al., 2021).
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Esse campo consolidou-se a partir da década de 1980, com o avango 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 caracterizagbes antes inacessiveis. Entretanto, com a popularizacdo do
sequenciamento de nova geracdo a partir dos anos 2000, a epidemiologia molecular se
consolidou como ferramenta estratégica no combate a surtos infecciosos, ao permitir a
analise completa do genoma de virus, bactérias, fungos e protozoarios em tempo habil para
influenciar decisGes de saude publica (Machado et al., 2021).

Do ponto de vista conceitual, a epidemiologia molecular opera em uma logica
de complementaridade. Ela n&o substitui a epidemiologia classica, mas fornece dados
que ampliam a compreensédo das interacdes entre agente, hospedeiro e ambiente.
A capacidade de identificar mutagcbes especificas, regides gendmicas associadas a
resisténcia e mecanismos de adaptagédo microbiana traz uma visédo abrangente dos fatores
que sustentam a persisténcia e a propagacao das doencas infecciosas (Li et al., 2023).

Os marcadores moleculares estdo no centro dessa ferramenta. Genes de resisténcia,
assinaturas gendmicas de viruléncia, sequéncias repetitivas em tandem e polimorfismos
de nucleotideo Unico séo alguns dos exemplos de elementos utilizados para diferenciar e
monitorar microrganismos. Essa abordagem revela néo apenas o “quem” est4 causando a
doencga, mas também o “como” e 0 “porqué”, respondendo a perguntas que a epidemiologia
classica ndo consegue elucidar de forma isolada (Gerace et al., 2022).

Outro ponto fundamental esta na capacidade da epidemiologia molecular de
contribuir para a compreensdo das cadeias de transmissdo. Em epidemias de grande
escala, como a de SARS-CoV-2, a identificacé@o rapida de variantes e sublinhagens mostrou-
se vital para prever tendéncias de disseminacéo, orientar campanhas de vacinagcédo e
recomendar medidas de restricdo. No caso de doengas endémicas, como a tuberculose, o
sequenciamento gendmico tem revelado padrdes de transmisséo intrafamiliar e comunitéria,
permitindo estratégias de intervencdo mais precisas (Wehbe et al., 2021).

Além de seu papel técnico, a epidemiologia molecular é essencial para a vigilancia
a nivel global, rompendo barreiras geograficas, uma vez que o compartilhamento digital
de dados genbémicos permite que cientistas e gestores de salde de diferentes paises
acompanhem, em tempo real, a evolucdo de microrganismos de interesse comum. Isso
insere um elemento de inteligéncia coletiva no combate as doencgas infecciosas, mas
ao mesmo tempo coloca em evidéncia desafios relacionados a governanca de dados, a
equidade de acesso e as questdes éticas sobre privacidade e soberania cientifica (Wang
et al., 2025).

E importante reconhecer as limitagées ainda existentes na area. A alta resolugédo
das técnicas moleculares pode, em alguns casos, gerar excesso de dados dificeis de
traduzir em a¢des concretas de saude publica. Além disso, o acesso desigual a tecnologias

de ponta cria um cenario em que paises de baixa renda permanecem vulneraveis, sem
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poder usufruir plenamente dos beneficios da epidemiologia molecular. Reconhecer essas
fragilidades ndo diminui sua importancia, mas ressalta a necessidade de equilibrar inovagcéao
cientifica com politicas inclusivas e sustentaveis que garantam impacto real na vida das
populagdes (Yang et al., 2021).

METODOS E TECNICAS

Os métodos utilizados na epidemiologia molecular evoluiram nas Ultimas décadas,
passando de técnicas de tipagem relativamente simples para abordagens de alta
complexidade e resolucéo. Inicialmente, o arsenal incluia técnicas como a eletroforese em
campo pulsado, o polimorfismo no comprimento de fragmentos de restricao e a tipagem por
repeticdo em numero variavel em tandem. Embora ainda uteis em contextos especificos,
essas ferramentas apresentam limitagbes quanto a sensibilidade, reprodutibilidade e
comparabilidade entre laboratérios, fatores que motivaram a transi¢cdo para metodologias
mais modernas e robustas (Castro; Ungria, 2022).

O sequenciamento gendémico, em especial as tecnologias de nova geracao,
transformou o panorama da epidemiologia molecular. O que antes era inviavel devido ao
custo e ao tempo de processamento, hoje se tornou uma rotina em muitos centros de
referéncia. Plataformas como lllumina e Oxford Nanopore permitem sequenciar genomas
completos de microrganismos em poucas horas, gerando dados de alta qualidade que
possibilitam anélises filogenéticas detalhadas. Essas informagcdes revelam relacoes
evolutivas entre as cepa e permitem rastrear com precisdo a disseminagéo geografica de
microrganismos durante surtos (Bejaoui ef al., 2025).

Além do sequenciamento, existem outras ferramentas como a metagenOmica, que
permite estudar comunidades microbianas inteiras sem necessidade de isolamento prévio
de microrganismos em cultura. Essa abordagem é particularmente til em ambientes
complexos, como o trato respiratorio, a microbiota intestinal ou aguas residuais, onde
a diversidade de microrganismos impede andlises tradicionais. A transcriptdmica, que
analisa padrdes de expressao génica, possibilitando compreender como microrganismos
respondem a estimulos ambientais ou terapéuticos, o que abre novas perspectivas para
estudos de patogénese e resisténcia (Srivastava et al., 2024).

Nos ultimos anos, diagnosticos moleculares rapidos ganharam espago no cenario
epidemioldgico. Ensaios baseados em reacdo em cadeia da polimerase (PCR) ja séo
amplamente utilizados, mas metodologias mais inovadoras, como os testes CRISPR
(Clustered Regularly Interspaced Short Pallindromic Repeats), tém se mostrado promissoras
pela alta sensibilidade, especificidade e rapidez de deteccdo. Além disso, biossensores
portateis e dispositivos de ponto de cuidado (point-of-care testing) estdo ampliando o
acesso ao diagnostico em regides remotas, reduzindo o tempo entre a suspeita clinica e a
confirmagéo laboratorial, fator critico no controle de surtos (Aydin et al., 2022; Song et al.,
2024).
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Outro aspecto essencial € a integracdo da biologia molecular com ferramentas
computacionais. A andlise dos grandes volumes de dados gerados por sequenciamento
exige pipelines bioinformaticos capazes de processar, comparar e interpretar genomas em
tempo real. Softwares de andlise filogendmica, bancos de dados colaborativos e, mais
recentemente, algoritmos de inteligéncia artificial e aprendizado de maquina tém sido
incorporados para prever padroes de disseminacéo, identificar mutacbes emergentes e até
mesmo sugerir potenciais alvos terapéuticos. Essa fuséo entre ciéncia laboratorial e ciéncia
de dados redefiniu o0 campo, tornando-o cada vez mais interdisciplinar.

Sequenciadores portateis, como o MinlION da Oxford Nanopore, possibilitaram
analises diretamente em areas afetadas por epidemias, sem necessidade de envio de
amostras a laboratorios de referéncia. Essa descentralizagdo democratiza o acesso a
informacdo gendmica, permitindo que equipes locais de saude publica tomem decisdes
rapidas e baseadas em evidéncias. Essa experiéncia ja se mostrou eficaz em surtos
de Ebola, ZIKA e COVID-19, onde a resposta imediata foi determinante para reduzir a
velocidade da propagacgéo (Rahman et al., 2025).

APLICAGCOES NA SAUDE

A epidemiologia molecular tem se consolidado como uma ferramenta estratégica
para a saude, especialmente no campo da vigilancia. Durante a pandemia da COVID-19,
0 sequenciamento gendmico permitiu a rapida identificacdo de variantes como Alfa, Delta
e Omicron, orientando campanhas de vacinagdo, medidas de restricio de mobilidade e
estratégias de comunicagéo. Essa experiéncia evidenciou que a integracado entre vigilancia
molecular e politicas de saude deve ser continua. No Brasil, a criagdo da Rede Gen6mica
Fiocruz foi essencial para monitorar a evolugdo do SARS-CoV-2, subsidiando decisbes
governamentais. Em outros paises, como Reino Unido e Estados Unidos, plataformas de
compartilhamento rapido de dados genémicos foram decisivas para alinhar respostas em
escala global (Ortiz-Prado et al., 2020; Leite et al., 2022).

Esse mesmo potencial da vigilancia molecular também se aplica ao enfrentamento
da resisténcia microbiana, considerada um dos maiores desafios da satde a nivel mundial.
Técnicas como genotipagem e sequenciamento permitem identificar genes e mutacbes
responsaveis pela ineficacia de antimicrobianos, possibilitando rastrear a disseminacao
de cepas multirresistentes e orientar o uso racional desses medicamentos. Em paises de
baixa e média renda, onde o acesso a novos farmacos é limitado, a deteccdo precoce da
resisténcia se torna ainda mais crucial para prolongar a eficicia dos tratamentos disponiveis
(Genovese et al., 2020).

Além de monitorar microrganismos resistentes, essa ferramenta também aprimora
a vigilancia e o manejo clinico de doencgas especificas. Na tuberculose, por exemplo, a
tipagem de cepas de Mycobacterium tuberculosis ajuda a distinguir entre reinfeccao e
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recidiva, o que orienta condutas terapéuticas e estratégias de prevencéao. No HIV, a analise
molecular permite identificar variantes circulantes e acompanhar falhas relacionadas
a resisténcia retroviral. Enquanto em doencas tropicais negligenciadas, como Malaria e
Leishmaniose, marcadores moleculares tém sido empregados para diferenciar espécies
e variantes, favorecendo a adaptacdo de esquemas terapéuticos e o entendimento dos
padrdes de transmisséo (Conceigéo et al., 2021).

Recentemente, o conceito de vigilancia foi ampliado com a aplicagéo da Wastewater-
Based Epidemiology (WBE). Essa abordagem inovadora permite detectar fragmentos de
RNA viral, genes de resisténcia e outros marcadores diretamente em aguas residuais,
funcionando como um sistema de alerta precoce para surtos comunitarios. Durante
a COVID-19, a WBE foi empregada para identificar a presenca do SARS-CoV-2 em
populagdes, inclusive antes da notificacdo oficial de casos. Atualmente, a técnica vem
sendo aplicada também no rastreamento de poliovirus, enterovirus e até no monitoramento
do consumo de drogas em areas urbanas, demonstrando sua versatilidade e potencial

como ferramenta de vigilancia em saude publica (Zhang et al., 2023).

ESTUDOS DE CASOS

A pandemia de COVID-19 representou o maior laboratério vivo de aplicacdo da
epidemiologia molecular na historia recente. No Brasil, a criagcéo da Rede Genomica Fiocruz
em 2020 marcou um marco de cooperacéo cientifica e vigilancia em salude publica. Essa
rede integrou laboratérios de diferentes regides para monitorar a evolugdo do SARS-CoV-2,
possibilitando a rapida identificagéo das variantes Gama e Delta, inicialmente detectadas
no territério nacional. No Reino Unido, o consoércio COG-UK sequenciou centenas de
milhares de genomas de SARS-CoV-2, sendo pioneiro na identificacao da variante Alfa.

Além da COVID-19, surtos de outras doencgas infecciosas no periodo entre 2020
e 2025 reforcaram a importancia dessa analise. Um exemplo foi a emergéncia da MPOX
(antigamente chamada de variola dos macacos), cujo sequenciamento rapido dos genomas
do virus Monkeypox permitiu entender sua adapta¢do a novas cadeias de transmisséo,
inclusive sexual. A resposta global contou com sequenciadores portateis, como o MinION,
que foram utilizados em campo para analises rapidas em paises da Africa 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 contencdo. Em um caso documentado em S&o Paulo, a andlise genémica
revelou a transmissdo cruzada de uma cepa de Acinetobacter baumannii resistente a
carbapenémicos entre diferentes unidades de terapia intensiva, permitindo a adogéo de
protocolos especificos de isolamento e desinfeccéo.
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Outra aplicacdo notavel ocorreu no monitoramento de arboviroses, como Dengue,
Zika e Chikungunya. Entre 2020 e 2025, a vigilancia molecular permitiu identificar novos
gendtipos de dengue circulando simultaneamente, o que elevou o risco de formas graves
da doenca. O sequenciamento também auxiliou na detecgdo de coinfecgdes por arbovirus,
que podem agravar quadros clinicos e dificultar o diagnostico diferencial.

Doenca/Microrga- Metodologia | Principais Achados | Relevancia para a Referéncias
nismo Molecular saude publica
Tuberculose / Sequenciamen- Mapeamento de Auxiliou no aprimo- | Esteves et al.,
Mycobacterium to genémico mutacoes ramento do diag- 2024
tuberculosis completo noéstico molecular
Dengue virus RT-gPCR + Deteccao precoce Otimizou a aloca- Naveca et al.,
(DENV-2) Filogenia mole- | de surtos em areas | ¢éo de recursos de 2023
cular urbanas controle vetorial
Leptospirose / Captura por Genotipagem direta- Potencializa Grillova et al.,
Leptospira spp. hibridizagdo + | mente de amostras, | vigilancia molecular 2023
Sequenciamen- sem cultivo rapida e precisa em
to gendémico contextos clinicos
completo
COVID-19 / Sars- | Sequenciamen- Identificacédo de Contribuiu para Sant’Anna et
-Cov-2) to genémico novas variantes cir- | estratégias de vaci- al., 2021
completo culantes no Brasil nacao e vigilancia
gendmica
Candidemia / Can- | Tipagem mole- Identificacéo de Implementacdo de | Alfouzan et al.,
dida auris cular cluster hospitalar de | medidas de conten- 2020
transmissao céo em UTI

Tabela 2. Estudos epidemiolégicos de doencas infecciosas (2020-2025)

DISCUSSAO

A analise integrada dos fundamentos, métodos, aplicacdes e estudos de caso da
epidemiologia molecular demonstra que essa abordagem se consolidou como eixo essencial
da saude publica contemporanea. O periodo entre 2020 e 2025 foi decisivo para evidenciar
seu potencial, sobretudo durante a pandemia de COVID-19, em que a capacidade de
sequenciamento e andlise de dados gen6micos permitiu respostas rapidas para combater
o surto. Essa ferramenta permite mapear rotas de transmisséo invisiveis a vigilancia
classica, identificar mutacgdes criticas de patbgenos em tempo real e orientar estratégias
de controle mais precisas. Contudo, ao mesmo tempo em que amplia o horizonte de agcéo
da saude publica, também exige a superacéo de desafios estruturais, como a dependéncia
de equipamentos de alto custo, capacitagdo técnica e integracdo com bancos de dados
globais (Wehbe et al., 2021; Ortiz-Prado et al., 2020; Leite et al., 2022).

Outro ponto relevante refere-se as questdes éticas e regulatérias. O uso de dados
gendmicos humanos e microbianos deve estar alinhado a principios de privacidade e
seguranca da informacéo, respeitando legislacbes como a Lei Geral de Protecéo de Dados
(LGPD) no Brasil e diretrizes internacionais de compartilhamento responsavel de dados.
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Além disso, o principio FAIR (Findable, Accessible, Interoperable, Reusable) vem sendo
adotado para garantir que os dados gerados ndo apenas sirvam a interesses imediatos, mas
possam ser reutilizados por diferentes grupos de pesquisa em beneficio da coletividade.

A pandemia também revelou a necessidade de integracdo entre diferentes
abordagens cientificas. A epidemiologia molecular mostrou maior efetividade quando
associada a analises de mobilidade populacional, estudos clinicos e vigilancia ambiental.
Essa viséo dialoga com o conceito de One Health, que reconhece a interdependéncia
entre saude humana, animal e ambiental. Ao incluir arboviroses, zoonoses emergentes e
resisténcia antimicrobiana nessa perspectiva, amplia-se a capacidade de prever e mitigar
riscos antes que se transformem em crises sanitarias globais.

CONCLUSAO

A andlise apresentada na pesquisa demonstra que a epidemiologia molecular deixou
de ser apenas uma ferramenta de pesquisa para tornar-se um eixo central da satude publica
contemporanea. O sequenciamento de nova geracao, aliado a modelos computacionais
avancados, mostrou-se decisivo na identificacdo de variantes virais, na caracterizagéo de
surtos bacterianos resistentes e na compreenséo de dindmicas zoonéticas complexas. No
contexto do Brasil, a aplicag@o dessas ferramentas no combate a doencas infecciosas revela
a necessidade de politicas publicas que consolidem redes de sequenciamento e bancos
de dados acessiveis. Diante disso, a epidemiologia molecular deve ser compreendida
como uma estratégia de saude global, indispensavel para responder a desafios atuais e
prevenir crises futuras, sempre fundamentada em cooperacéo internacional, investimento
em ciéncia e compromisso com o principio de Satde Unica.
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