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RESUMO 
 

Os vírus são microrganismos intracelulares obrigatórios, dentre eles está o SARS-CoV-2 causador da 

pandemia de Covid-19. Durante esse período o diagnóstico precoce se tornou essencial, para iniciar as 

medidas de tratamento de forma rápida. Foi estabelecida a reação em cadeia da polimerase de transcriptase 

reversa em tempo real como o padrão-ouro dos testes para esse vírus. As principais amostras são swab 

nasofaríngeo e/ou orofaríngeo, porém também foi utilizado a saliva como uma amostra para detectar o vírus. 

Muito ainda se discute sobre o SARS-CoV-2, uma delas é a estabilidade do RNA viral. O seguinte trabalho 

tem como propósito analisar a literatura sobre a estabilidade do RNA do SARS-CoV-2 extraído de amostras 

de saliva e armazenado por longo período. Após as pesquisas nas bases de dados e utilizando os descritores 

predefinidos, chegamos a um total de 239 artigos, que após serem filtrados com os critérios de inclusão e 

exclusão restaram 6. Foi visto que o RNA viral tem capacidade de permanecer estável entre três à noventa 

e dois dias dependendo das condições de armazenamento das amostras, no entanto, a literatura não 

apresentou pesquisas com períodos mais longos como meses ou anos de análise da sua estabilidade. 
 
 
Palavras-Chave: SARS-CoV-2; estabilidade de RNA; saliva. 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 



 
  

ABSTRACT 
 

Viruses are obligate intracellular microorganisms, among which the SARS-CoV-2 virus, responsible for the 

Covid-19 pandemic, is included. During this period, early diagnosis has become imperative to initiate 

treatment measures promptly. Real-time reverse transcriptase polymerase chain reaction has been 

established as the gold standard for testing this virus. The primary specimens used are nasopharyngeal 

and/or oropharyngeal swabs, but saliva has also been employed as a sample for viral detection. Considerable 

discourse persists concerning SARS-CoV-2, including discussions on the stability of viral RNA. This study 

aims to scrutinize the literature on the stability of SARS-CoV-2 RNA extracted from saliva samples and 

stored for extended periods. Following an extensive search across databases and the application of 

predefined descriptors, we initially identified 239 articles. After filtering them through inclusion and 

exclusion criteria, only six remained. Our findings indicate that viral RNA can maintain stability for a range 

of three to ninety-two days, contingent upon the storage conditions of the samples. However, it is noteworthy 

that the literature lacks investigations into longer periods, such as months or years, regarding the analysis 

of its stability 

 

Keywords: SARS-CoV-2; RNA stability; saliva 
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1 INTRODUÇÃO  

Os vírus são microrganismos de estrutura simples que não possuem maquinaria para a 

produção de proteínas. Assim necessitam de funções e do metabolismo celular do hospedeiro para 

se multiplicar, logo, só conseguem ter atividade biológica no interior de uma célula viva, dessa 

forma são parasitas intracelulares obrigatórios. A partícula viral é constituída basicamente por um 

material genético (DNA ou RNA) protegido pelo capsídeo, em alguns vírus mais complexos 

também haverá a presença de um revestimento externo, denominado de envelope, e ambos 

possuem função de proteger o genoma de possíveis danos (Flores, 2007).  

Os vírus são nomeados e classificados conforme hierarquia taxonômica (ordem, família, 

subfamília, gênero, espécie), dentre esses está a família Coronaviridae, que causa uma variedade 

de doenças tanto em humanos, quanto em animais. Os vírus dessa família são envelopados, 

possuem projeções com formato de espícula formadas pela proteína spike (S) e seu material 

genético, é um RNA de fita simples com sentido positivo. Com espécies dessa família já conhecidos, 

como o SARS-CoV e o MERS-CoV por causarem doenças graves em humanos. Em 2019 surgiu o 

primeiro caso oficial de Covid-19 em Wuhan, na China, causada pelo SARS-Cov-2, também capaz 

de causar doença grave (Gruber, 2020).  

O vírus SARS-CoV-2 foi o causador da pandemia do ano de 2020, em que o teste de 

diagnóstico específico para identificação de forma precoce se tornou essencial, com finalidade de 

confirmar casos suspeitos. Para atingir esse objetivo, a reação em cadeia da polimerase de 

transcriptase reversa em tempo real (RT-qPCR) mostrou-se eficaz para detectar o RNA extraído de 

amostras da nasofaringe (Corman; et al., 2020). Porém, por ser um método invasivo para o paciente 

e perigoso para o profissional de saúde se fez necessário método menos invasivo e seguro, para 

isso foi sugerido o diagnóstico salivar, que pode ser obtido com mínimo desconforto e de forma 

segura (Fernandes; et al., 2020).  

A pandemia gerada pelo SARS-CoV-2 em 2020 causou incontáveis danos, e por ser 

relativamente novo ainda há características não totalmente abordadas e que necessitam ser 

estudadas. Durante esse período foi essencial encontrar formas rápidas e eficazes para detecção 

viral, dentre elas a detecção de RNA viral em saliva de pacientes, que se mostrou de alta 

sensibilidade. Logo, investigar a estabilidade do RNA do SARS-CoV-2 em amostras de saliva terá 

importância para futuramente direcionar avaliações retrospectivas, como vigilância genômica, 
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sobre a circulação de diferentes variantes desse vírus. 

 

2 REFERENCIAL TEÓRICO  

2.1 Coronavírus 

 

Dentro da ordem Nidovirales e da subordem Coronavirineae existe a família 

Coronaviridae que é especificado na subfamília Orthocoronaviridae que é composta por quatro 

gêneros Alphacoronavirus, Betacoronavirus, Gammacoronavirus e Deltacoronavirus, os dois 

primeiros infectam de forma exclusiva espécies de mamíferos, e os dois últimos possuem  amplo 

espectro de hospedeiros. Quando acometem seres humanos ou animais o principal resultado são 

doenças respiratórias e entéricas (V’kovski, 2021). 

Os coronavírus responsáveis por infecção em humanos, como HCoV-229E e HCoV- 

HKU1 já são conhecidos e causam infecções no trato respiratório sazonais e leves (V’KOVSKI, 

2021). Não eram considerados altamente patogênicos para humanos, até o ano de 2002, quando 

aconteceu a síndrome respiratória aguda, causada pelo SARS-CoV, após isso no ano de 2012 com 

o coronavírus da síndrome respiratória do Oriente Médio (MERS-CoV), capazes de infectar 

células epiteliais brônquicas, pneumócitos e células do trato respiratório superior em humanos 

(Cui; Li; Shi, 2018).  

No entanto, de acordo com a Organização Mundial da Saúde em 11 de março de 2020 foi 

caracterizada uma pandemia causada por um novo vírus da família Coronaviridae, o coronavírus 

da síndrome respiratória aguda grave 2 (SARS-CoV-2), que apenas no dia 5 de maio de 2023 que 

a OMS declarou o fim da Emergência de Saúde Pública de Importância Internacional (ESPII) 

referente à COVID-19. 

2.2 SARS-CoV-2  

No final do ano de 2019, surgem os primeiros casos de coronavírus 2019 (COVID-19), 

apresentando manifestações clínicas como febre, dispneia, tosse, mialgia, fadiga e entre outros, 

podendo evoluir para patologias respiratórias graves com lesões pulmonares. O vírus responsável 

por essa condição é o coronavírus da síndrome respiratória aguda grave 2 (Fig. 1), que possui o 

ácido ribonucleico (RNA) de fita simples e sentido positivo (5’-3’). Este faz parte do gênero 
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Betacoronavírus, é envelopado e está relacionado filogeneticamente tanto ao SARS-CoV, quanto 

ao MERS-CoV (Reis; Santos, 2020). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

O genoma viral é responsável por codificar duas classes principais de proteínas, que são as 

estruturais e as não-estruturais. As proteínas não-estruturais geralmente possuem atividade 

enzimática ou regulatória e participam do ciclo replicativo viral, já as estruturais são aquelas que 

participam da arquitetura em si da partícula vírica (Flores, 2007). Dentre as proteínas estruturais 

do SARS-CoV-2 a proteína spike (S) é de extrema importância para a função viral, sendo 

responsável por reconhecer o alvo, entrar na célula e realizar o escape endossomal, e responsável 

pela aptidão aprimorada em muitas variantes da SARS-CoV-2 (Magazine, 2022). 

Um RNA de cadeia grande, com comprimento de aproximadamente 30Kb (quilobases), 

sentido positivo (5’-3’) e não fragmentado é o genoma do SARS-CoV-2, que será responsável por 

codificar 29 proteínas, dentre elas 25 não-estruturais e acessórias e 4 estruturais. Os dois terços  

proximais 5’ do genoma codifica ORF1a e ORF1b, o outro terço 3’ codifica várias ORFs que entre 

esses quatro que codificam as proteínas estruturais: spike (S), membrana (M), envelope (E) e 

nucleocapsídeo (N). A proteína N participando na ligação e empacotamento do RNA (Wu; et al., 

2022).  

Figura 1 – Estrutura do SARS-CoV-2 

Fig. 1 – Estrutura da partícula viral do SARS-CoV-2. 

Fonte: Produzido pelo autor (2023).  

Proteína spike Envelope 

RNA viral 
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No estágio inicial da infecção o SARS-CoV-2 tem como alvo as células epiteliais nasais, 

brônquicas e pneumócitos, que através da sua proteína S se liga à enzima conversora de 

angiotensina 2 (ECA-2), que inicia a fusão de membranas e permite a entrada do vírus na célula-

alvo. A média do período de incubação viral é de 5 dias, em que serão apresentadas diversas 

manifestações clínicas como febre, tosse seca, falta de ar, fadiga, náusea/vômito, diarreia e mialgia. 

Além desses podem apresentar sintomas não tão clássicos, como disfunções olfativas e/ou 

gustativas. Podendo levar a complicações como função prejudicada dos pulmões, cérebro, rins e 

sistema de coagulação (Wiersinga; et al.,2020). 

Em estudo realizado por Huang e colaboradores, foi avaliado e confirmado o tropismo 

tecidual do SARS-CoV-2 para glândulas salivares menores e parótidas, que possuem células 

permissivas, em que o RNA mensageiro (RNAm) viral foi encontrado diversas vezes em ductos e 

ácinos que expressam a ECA-2, além disso foi possível comprovar que além de ser possível a 

infecção do vírus nessa região ela também suporta a sua replicação. Dessa maneira explicando a 

presença do SARS-CoV-2 na saliva de pacientes infectados. 

 

2.3 Métodos diagnósticos do SARS-CoV-2 

 

 O SARS-CoV-2 se espalhou por quase todos os países do globo e foi identificado 

como o causador da doença COVID-19, o primeiro passo para o seu gerenciamento foi a detecção 

rápida e precisa desse vírus nos indivíduos. São diversos os meios de detecção, como teste 

sorológico SARS-CoV-2 que possuem anticorpos específicos para o vírus, os testes radiográficos 

(radiografia de tórax, tomografia computadorizada de raios-X, ultra-som pulmonar) que sozinhos 

ou em conjunto podem classificar a fase da infecção por SARS-CoV-2. Como padrão-ouro se 

estabeleceu a reação em cadeia da polimerase com transcriptase reversa em tempo real (RT-qPCR) 

que detecta o material genético viral de forma sensível, precisa e específica através de coleta com 

swab orofaríngeo ou nasogaríngeo e os testes de saliva, onde também pode ser realizada a RT-

qPCR (Kevadiya; et al., 2021). 

A pandemia causada pelo SARS-CoV-2 representou um grande problema de saúde pública 

e um desafio para os laboratórios, enquanto não havia um método de prevenção ou tratamento um 
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dos principais objetivos era o diagnóstico laboratorial confiável e precoce. A RT-qPCR é 

rotineiramente utilizado para detecção de vírus nas infecções respiratórias agudas, que causem 

secreções respiratórias (Corman; et al., 2020). 

De acordo com Corman e colaboradores (2013) para identificação de forma mais rápida 

e emergencial de vírus causador de processos patológicos pode ser utilizada a reação em cadeia 

da polimerase de transcriptase reversa em tempo real (RT-qPCR), que foi possível identificar 

genes-alvo da cepa influenza A (H7N9) em caso de suspeita de infecção humana. Tendo isso em 

vista, Corman et al. (2020) descreveram o estabelecimento de um fluxo de trabalho para 

diagnóstico do SARS-CoV-2, em que o RT-qPCR foi altamente sensível para os ensaios do gene E, 

do gene RdRp e do gene N, sendo possível identificar o vírus através desse método. 

A RT-qPCR é o ensaio globalmente utilizado para detectar o RNA do SARS-CoV-2, 

sendo capaz de detectar e medir quantidades de ácidos nucleicos em diferentes tipos de amostras. 

Ao realizar essa técnica o indicador de amplificação do RNA viral é conhecido como ciclo de 

quantificação ou cycle threshold (Ct), que representa o ciclo de amplificação que irá cruzar a 

linha limite programada dependendo da marca específica do termociclador em tempo real (Sule; 

Oluwayelu; et al., 2020). 

O procedimento da RT-qPCR ocorre após coleta de amostra biológica do paciente, o RNA 

será extraído do fluido que contêm as partículas virais e células infectadas, o RNA será transcrito 

reversamente para DNA complementar (cDNA) e amplificado (para detectar os ácidos nucleicos), 

as regiões conservadas dos genes-alvo são amplificadas com uma sonda fluorogênica, em casos 

positivos irá ultrapassar o limiar de detecção (quantificado o Ct) (Kevadiya; et al., 2021). 

 

2.4 Utilização da saliva como amostra útil ao diagnóstico da COVID-19 

 

Para detecção rápida e precisa é usado swab orofaríngeo ou nasofaríngeo, para coletar 

amostra do trato respiratório superior, porém é uma técnica que causa desconforto no paciente, 

podendo causar dor, espirros e até mesmo sangramento, além disso requer proximidade entre 

profissional de saúde e paciente. Em contraponto as amostras de saliva podem ser feitas a partir da 

auto coleta, sem necessidade de desconforto e minimizando a exposição dos profissionais e 
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podem ser coletadas apenas em frasco estéril, diferente da coleta com o swab que requer uma 

quantidade maior de materiais, como o tubo falcon e o swab propriamente dito (To et al., 2020). 

Em estudo realizado por To e colaboradores (2017) foi comprovado que amostras de 

saliva possuem concordância superior a 90% com os resultados de amostras na detecção de vírus 

respiratórios, dentre eles estava o coronavírus. Outro estudo realizado por Wyllie e colaboradores 

(2020), foram utilizadas amostras de saliva de pacientes internados com COVID-19 e utilizada a 

metodologia da RT-qPCR e de 1-5 dias 81% das amostras foram positivas, semelhante a 

sensibilidade da amostra nasofaríngea (95%). 

A saliva é um fluido biológico e foi descoberto que o tempo de eliminação do vírus varia 

de acordo com a amostra corporal, logo o RNA viral pode ser detectável em períodos diferentes 

nas amostras (Fernandes et al; 2020). Pode ser utilizada também como amostra alternativa para 

testagem de antígenos e anticorpos que é uma fonte com sensibilidade para a detecção de SARS-

CoV-2. Porém, quando a somente saliva não é coletada e contém secreção pulmonar, pode se 

tornar uma amostra de difícil manuseio. Ainda há poucos estudos sobre a estabilidade do RNA 

da COVID-19 na saliva, por isso são utilizados tampões para estabilização                            do ácido nucleico (Ott; 

2021). 

2.5 Coleta e armazenamento de amostras de saliva 

Em estudo realizado por Williams e colaboradores (2020) foram utilizadas amostras de 

saliva tanto pura, quanto com diferentes meios de transporte e mantidas armazenadas por um 

período de 7 dias e sob duas diferentes temperaturas, à 4ºC e temperatura ambiente. Através da 

pesquisa gênica por meio da RT-qPCR foi possível a detecção dos genes do SARS-CoV-2 nos 

dois casos de armazenamento. 

Em outro ensaio feito por Alfaro-Nuñez e colaboradores (2021) foram testados swabs 

secos e swabs com saliva sem acréscimo de meio de transporte ou de estabilização em três 

temperatutas diferentes: -20ºC, 4ºC e 20ºC por 1, 3, 5, 8, 9, 15 e 26 dias e analisados por RT-

qPCR. Foi observado que essas amostras podem ser armazenadas por pelo menos 9 dias, se 

armazenadas a 20ºC, e por até 26 dias a -20ºC e a 4ºC, sem afetar significativamente os resultados 

da RT-qPCR. Vale salientar também que a coleta adequada e o armazenamento das amostras de 

saliva irão influenciar na estabilidade do RNA viral. 
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3 OBJETIVOS 

3.1 Objetivo geral 

 Analisar a descrição da estabilidade do RNA do SARS-CoV-2 extraído de amostras 

de saliva e armazenados por dias, meses e anos. 

3.2 Objetivos específicos 

- Realizar pesquisas em bases de dados pré-definidas, entre os meses de outubro de 2022 

a setembro de 2023; 

- Descrever os principais achados da estabilidade do RNA do SARS-CoV-2 extraídos de 

amostras de saliva armazenado por longo período; 

- Analisar os dados de estudos que trabalham com curto (dias), médio (meses) e longo 

prazo (anos) a partir do ano de 2020 até setembro de 2023 sobre a estabilidade do RNA do SARS-

CoV-2 obtido de amostras de saliva. 
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4 MATERIAIS E MÉTODOS 

As buscas bibliográficas foram realizadas em cinco bases de dados: PubMed, CAPES, 

SciELO, EMBASE e LILACS. Como critérios de inclusão, foram usados os artigos originais e 

indexados publicados a partir de 2020 até setembro de 2023, que estejam disponíveis de forma 

íntegra e gratuita e nas línguas Português, Inglês e Espanhol. No entanto, artigos científicos 

publicados anteriormente ao período proposto e que adicionaram importantes informações para a 

revisão foram considerados, após análise criteriosa. Como critérios de exclusão foram retiradas as 

referências duplicadas, artigos que não estivessem nas línguas supracitadas, artigos pagos e artigos 

que após leitura do título e resumo não se encaixassem no tema sugerido.  

 Para a realização das buscas nas bases de dados, foram usados os seguintes descritores: 

Stability and SARS-CoV-2 and Saliva, sendo utilizado o operador booleano AND entre cada 

descritor, com finalidade de refinar as buscas. 
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5 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

 Ao fim das pesquisas, foi possível encontrar um total de 239 artigos quando somada 

a quantidade de cada resultado nas bases de dados. Após aplicação dos critérios de inclusão e 

exclusão restaram um total de 6 artigos que se encaixam ao tema proposto, mostrado na Figura 2. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 2 – Fluxograma relacionado aos resultados das bases de dados 

Descritores: Stability and 
SARS-CoV-2 and Saliva

CAPES: 90 
artigos

83 excluídos 
após leitura de 
título e resumo

5 excluídos por 
estarem 

duplicados

1 excluído por 
não ser gratuito

1 artigo 
selecionado

EMBASE: 66 
artigos

55 excluídos 
após leitura de 
título e resumo

1 excluído por 
estar duplicado

10 excluídos 
por não serem 

gratuitos

LILACS: 1 
artigo

excluído após 
leitura de título 

e resumo

PUBMED: 82 
artigos

75 excluídos 
após leitura de 
título e resumo

1 excluído por 
estar duplicado

1 excluído por 
não ser gratuito

5 artigos 
selecionados

SCIELO: 
nenhum artigo 

encontrado

A1 

Fig. 2 - Fluxograma responsável por identificar a quantidade de artigos que foram incluídos ou excluídos de cada 

base de dado pesquisada a partir dos seguintes descritores: Stability and SARS-CoV-2 and Saliva. Fonte: 

Produzido pelo autor (2023).  
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Fig. 3 – Quantidade de dias que o RNA permaneceu estável após extraídos da saliva, sem acréscimo de meios de 

transporte para estabilização do material genético, em diferentes temperaturas. Fonte: Produzido pelo autor (2023). 

 

5.1 Estabilidade do RNA do Sars-CoV-2  

 

Em pesquisa realizada por Ott e colaboradores (2021), com finalidade de estudar a 

estabilidade do SARS-CoV-2 em saliva sem adição de suplementos com o decorrer do tempo, a 

detecção do RNA (gene N1) não mudou após um ciclo de congelamento e descongelamento em   -

80ºC, 3 dias a 30ºC ou 5 dias a temperatura ambiente (19ºC) quando comparados a amostra fresca. 

Após isso, o RNA foi extraído e quantificado pelo método RT-qPCR, que permaneceu estável por 

até 21 dias quando armazenados a 4ºC, 25 dias em temperatura ambiente, no máximo 16 dias a 

30ºC e 92 dias quando congelado a -80ºC, valores representados na Figura 3.  
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Figura 3 - Estabilidade do RNA do SARS-CoV-2 após extração da saliva 
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Já em outro estudo foi avaliada a estabilidade do RNA do SARS-CoV-2 em swabs com 

saliva e infectados com o vírus, em que nenhum meio de transporte ou estabilização foi adicionado. 

Foram submetidos a diferentes temperaturas (-20ºC, 4ºC e 20ºC) durante 1, 3, 5, 8, 9, 15 e 26 dias 

e analisados por RT-qPCR. Dessa forma, nenhuma variação significativa de Ct ocorreu, exceto na 

temperatura de 20ºC após o dia 9, que aumentou seu Ct (diminuição na concentração de cópias 

virais), com isso foi possível observar uma correlação da estabilidade viral com temperaturas mais 

baixas, que com o passar do tempo os valores de Ct da saliva permaneceram baixos, qualificando 

um ambiente mais duradouro para sobrevivência do RNA viral, durante os 9 primeiros dias (Alfaro-

Nuñez et al.,2022).  

Outra análise foi responsável por expor alíquotas de amostras de saliva as seguintes 

temperaturas: 4ºC, 20ºC e 30ºC durante 2, 3 e 7 dias e -80ºC para armazenamento. Por meio da RT-

qPCR foi possível demonstrar que o vírus SARS-CoV-2 permaneceu estável durante período de 

transporte de até 7 dias de 20 até 30ºC ou por 3 dias até 30ºC na saliva tanto de adultos quanto de 

crianças (Veguilla et al., 2022).  

Em um estudo de caso-controle utilizou-se a auto-coleta e foi realizada a metodologia de 

RT-qPCR em amostras de saliva de pacientes que portavam o SARS-CoV-2. Foram avaliadas sob 

temperatura ambiente (20ºC) e em condição de refrigeração (4ºC), após isso foram guardadas por 

5 dias na mesma temperatura ambiente e por 9 dias a 4ºC. Por fim, foi possível identificar que não 

houve alteração no Ct das amostras positivas para o SARS-CoV-2, indicando que se armazenado a 

temperatura certa e analisado dentro do tempo apropriado não ocorre alteração na interpretação do 

teste (Choi et al., 2022). 

O máximo de dias em que o RNA do SARS-CoV-2 permaneceu estável na saliva nas 

diferentes temperaturas testadas pelos estudos está representado na Figura 4. 
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Fig. 4 – Quantidade de dias que o RNA permaneceu estável na saliva dos pacientes, sem acréscimo de meios de 

transporte para estabilização do material genético, em diferentes temperaturas. Fonte: Produzido pelo autor (2023). 

 

 

  

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

5.2 Estabilidade com meios de estabilização 

 

Griesemer e colaboradores (2021) utilizaram saliva infectada com o vírus SARS-CoV-2, 

com o intuito de avaliar a estabilidade deste e se há necessidade de soluções estabilizadoras para 

preservação do vírus na saliva. Foi testada apenas a saliva, saliva junto com um tampão de 

estabilização em diferentes temperaturas (4ºC, 20ºC e -80ºC) durante 0, 1, 3, 5 e 7 dias e testados 

por RT-qPCR. Nenhum benefício foi comprovado quando adicionados estabilizadores à saliva, o 

Ct permaneceu inalterado por apenas 7 dias à temperatura ambiente. A adição de soluções teve 

efeitos adversos, perdendo também a estabilidade no sétimo dia, no entanto, vale salientar que são 

destinadas a estabilização de DNA e não RNA.  

 Além disso, outra pesquisa coletou diferentes amostras de um mesmo caso positivo 
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Figura 4 - Estabilidade do RNA do SARS-CoV-2 na saliva 
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Fig. 5 – Quantidade de dias que o RNA permaneceu estável na saliva dos pacientes, com acréscimo de meios de  

estabilização do material genético, em diferentes temperaturas. Fonte: Produzido pelo autor (2023). 

para SARS-CoV-2 em que metade foi armazenada a 4ºC e a outra em temperatura ambiente. Após 

8 horas os dois grupos foram divididos em três cada um e misturados 1:1 com o tampão 1, com o 

tampão 2 e outra foi mantida como saliva pura. Foi pesquisado o vírus através da RT-qPCR nos 2 

primeiros dias, uma vez por dia nos 3 dias subsequentes e uma última vez no dia 9. A estabilidade 

do RNA foi diferente de acordo com o tampão utilizado, em que o tampão 1 após 3 dias a 

temperatura ambiente não foi possível detectar nenhum gene específico do vírus e a 4ºC a partir do 

dia 2 os genes já não eram mais detectáveis. O tampão 2 garantiu a alta estabilidade do RNA durante 

os 9 dias em ambas as temperaturas testadas e a saliva pura apresentou alta estabilidade 

independente da temperatura (Clemmensen et al., 2022). 

O máximo de dias em que o RNA do SARS-CoV-2 permaneceu estável na saliva nas 

diferentes temperaturas e com os tampões testados pelos estudos está representado na Figura 5. 
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Figura 5 - Estabilidade do RNA do SARS-CoV-2 com meios de estabilização na saliva 
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6 CONSIDERAÇÕES FINAIS 
 

O SARS-CoV-2 foi o responsável por causar a pandemia que teve início no ano de 2020, 

tendo o “ponto de partida” a China e em pouco tempo conseguiu chegar em quase todo o globo. 

Por isso se tornou o principal problema de saúde daquele ano. Motivada por isso, a comunidade 

científica iniciou uma corrida contra o tempo tendo a intenção de amenizar os danos causados e 

controlar o vírus. Para isso, a medida inicial foi como diagnosticá-lo, e a metodologia da RT-qPCR 

de swab nasofaríngeo ou orofaríngeo se estabeleceu como padrão-ouro na sua identificação. 

Com o passar do tempo, a saliva também foi cogitada como uma amostra eficaz na pesquisa 

viral, dessa forma amenizando o desconforto, os possíveis danos da coleta com o swab e a 

proximidade entre paciente e profissional da saúde. A partir disso a saliva se tornou alvo de 

diferentes estudos, com intuito de confirmar ser uma amostra viável para o diagnóstico da Covid-

19. Essa se tornou uma amostra importante durante o tempo da pandemia, por isso se faz necessário 

entender as características quanto a estabilidade do vírus do SARS-CoV-2 neste tipo de amostra.  

Com isso, o atual estudo se propôs a identificar na literatura do ano de início da pandemia 

até os dias atuais se há estabilidade do RNA do vírus SARS-CoV-2 presente na saliva com o passar 

do tempo. Durante a pesquisa, foi possível identificar que o RNA desse vírus pode se manter estável 

por curtos períodos, de 5 a 7 dias em temperatura ambiente (25ºC) e até 9 dias caso refrigerado de 

maneira correta (4ºC) e a literatura mostra que por ainda mais tempo quando congelado (-80ºC), já 

que o maior tempo de estabilidade descrito foram 92 dias nessa temperatura, logo, para obter maior 

tempo e a melhor condição para manter o RNA do SARS-CoV-2 estável quando extraído da saliva 

é congelado à -80ºC sem acréscimo de meio de estabilização. 

No entanto não foi encontrado estudos sobre períodos mais longos, como meses ou até 

mesmo anos, informações importantes para possíveis pesquisas retroativas no futuro, como a 

vigilância genômica. Somado a isso, também foi visto que quando extraído o RNA do SARS-CoV-

2, ele pode se manter por ainda mais tempo estável, com um máximo de 92 dias a temperatura -

80ºC. Além disso, também foi vista a tentativa de utilizar meios de estabilização junto com a saliva, 

que tiveram diferentes atividades quanto ao material genético do vírus SARS-CoV-2, mas não 

houve aumento significativo da estabilidade do RNA, visto que esses estabilizadores são mais 

utilizados para DNA.  
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