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RELATÓRIO 38:  SEQUENCIAMENTO DE NOVA GERAÇÃO DAS AMOSTRAS DE 

SARS-CoV-2 POSITIVAS REALIZADO NO LACEN-MT PARA IDENTIFICAÇÃO E 

MONITORAMENTO DAS VARIANTES CIRCULANTES NO ESTADO DE MATO GROSSO 

 

SARS-CoV-2 (sigla do inglês que significa coronavirus 2 da síndrome respiratória aguda 

grave)é um membro da família Coronaviridae e é um vírus de RNA envelopado de sentido positivo 

de fita simples¹. A sequência genômica viral agrupa-se com coronavírus conhecidos (ordem 

Nidovirales , família Coronaviridae , subfamília Orthocoronavirinae ) e está associado à síndrome 

respiratória aguda grave (SRAG) e possui uma alta capacidade de disseminação2. Seu genoma 

codifica proteínas não estruturais, além das proteínas estruturais: espícula, envelope, membrana e 

nucleocapsídeo, juntamente com várias proteínas acessórias3. 

O sequenciamento genético emerge como uma ferramenta crucial para decifrar os genomas 

virais, possibilitando a identificação de novos patógenos e aprofundando a compreensão sobre a 

origem e transmissão de vírus emergentes. No caso do SARS-CoV-2, o sequenciamento 

desempenha um papel essencial no acompanhamento, monitoramento e identificação das diversas 

linhagens e sublinhagens que circulam no Estado. Isso tem relevância considerável, dada a 

evolução contínua do vírus, que se afasta da estirpe original identificada em Wuhan. 

Nesse contexto, destacam-se as Variantes de Preocupação (VOC, do inglês Variants of 

Concern) e as Variantes de Interesse (VOI, do inglês Variants of Interest). As VOC representam 

variantes do SARS-CoV-2 com mutações genéticas específicas associadas a um aumento na 

transmissibilidade, maior gravidade da doença ou redução da eficácia de tratamentos e vacinas. 

Exemplos de VOC incluem as variantes Alpha (B.1.1.7), Beta (B.1.351), Gamma (P.1), Delta 

(B.1.617.2) e Ômicron (BA.1.1.529). Por outro lado, as VOI são variantes que possuem mutações 

genéticas relevantes, mas cujo impacto clínico e na saúde pública ainda está sob investigação. 

O sequenciamento genético realizado nessas amostras proporciona a identificação e 

monitoramento das linhagens e sublinhagens do SARS-CoV-2 circulantes em diversas regiões de 

Mato Grosso. Esses dados desempenham um papel fundamental para oferecer suporte às 

estratégias de saúde pública, permitindo o rastreamento de surtos, a avaliação da eficácia das 

medidas de controle e o aprofundamento na compreensão da dinâmica de disseminação do vírus. 

Foram selecionadas 16 amostras positivas para o SARS-CoV-2, e sequenciadas entre os dias 

09 a 15 de Fevereiro de 2025, dessas 14 passaram pelo controle de qualidade. 
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 Os pacientes são referente aos municípios de Cuiabá, Várzea Grande, Lucas do Rio Verde, 

Tangara da Serra, Poconé e Primavera do Leste (Figura 1).  

 

Figura 1: Mapa do Estado de Mato Grosso, destacando os municípios onde foram obtidas as amostras e 

caracterizadas as novas sequências genômicas do SARS-CoV-2. 

 

A RT-PCR em tempo real foi realizada no termociclador ABI 7500™ com o kit molecular 

INF-A/INF-B/SC2 da Bio-Manguinhos. Os genomas foram sequenciados utilizando a tecnologia 

desenvolvida pela Illumina® (MiSeq™), apresentando valores de cobertura acima de 88% do 

genoma total (Tabela 1). 

A Montagem do genoma e classificação das variantes foi realizada pelo software ViralFlow 

(https://viralflow.github.io/index.html, versão v1.0.1), e revisados no Pangolin (Versão 4.3, 

pangolin-data v1-22) e Nextclade (version 3.10.0), e analisadas pelos softwares como: 

CodonCode; AliView. A determinação das linhagens foi realizada utilizando as ferramentas 

Pangolin e Nextclade (https://pangolin.cog-uk.io/) (https://clades.nextstrain.org/). 

As amostras selecionadas apresentaram valores de CT (cycle threshold) que variaram entre 

15 e 26. 

https://viralflow.github.io/index.html
https://clades.nextstrain.org/


 

 

RESULTADOS 

 

 

 

 

Tabela 1: Informações sobre as amostras sequenciadas, cobertura do genoma e as respectivas linhagens identifcadas do vírus SARS-CoV-2 

 

 

A árvore filogenética foi elaborada através do Nextclade, ilustrando o quantitativo de mutações geradas ao longo da evolução e suas 

respectivas linhagens (Figura 2).  Todos os genomas sequenciados passaram no controle de qualidade, sendo considerados aptos ao depósito 

na plataforma GISAID. 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 2. Arvore filogenetica das linhagens identificadas. Acesso 07/05/2025 (https://clades.nextstrain.org/tree). 



 

 

 

             Após resultado de sequenciamento genético realizado identificou variantes Ômicron que 

já circulavam na região. De acordo com a Organização Mundial da Saúde (OMS), entre as 

variantes atualmente em circulação, são classificadas como Variantes de Interesse (Variants of 

Interest, VOI) as linhagens Pango BA.2.86 e JN.1. Já como Variantes Sob Monitoramento 

(Variants Under Monitoring, VUM) encontram-se as linhagens XEC, LP.8.1. 

 

A linhagem JN.1 ainda é predominante no estado nos ultimos meses, e isso pode estar 

associada à sua alta transmissibilidade, refletindo em um aumento expressivo no número de 

infecções registradas em Mato Grosso. Vale destacar que a linhagem JN.1 foi identificada pela 

primeira vez em novembro de 2021, na África do Sul, conforme anunciado pela OMS. 

Este monitoramento é fundamental para compreender a dinâmica evolutiva do vírus e para 

a implementação de medidas preventivas eficazes. 

O LACEN-MT implementou um programa de vigilância genômica ativa, que se configura 

como um pilar essencial para a detecção precoce e acompanhamento das subvariantes da 

Ômicron. Esta vigilância desempenha um papel estratégico na identificação de novas variantes, 

permitindo a antecipação de medidas para evitar a propagação acelerada do vírus e a ocorrência 

de novos surtos, além de mitigar o risco de futuras pandemias. 

Adicionalmente, a vigilância genômica contribui para a adaptação das estratégias de saúde 

pública, viabilizando a personalização de intervenções preventivas e a melhoria na eficácia das 

vacinas. Ao priorizar a análise genética do vírus, Mato Grosso se posiciona na vanguarda da 

resposta às ameaças virais, promovendo maior segurança e bem-estar à população 
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