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1. INTRODUÇÃO 

 

A vigilância genômica tem se consolidado como uma das principais ferramentas para o 

monitoramento molecular de vírus emergentes e reemergentes, permitindo a identificação de 

linhagens circulantes, detecção de mutações de interesse epidemiológico e compreensão da 

dinâmica evolutiva dos agentes infecciosos. No contexto das arboviroses e das infecções 

respiratórias virais, o sequenciamento de nova geração (NGS – Next Generation Sequencing) 

possibilita o acompanhamento em tempo real da dispersão viral, contribuindo diretamente para 

ações estratégicas em saúde pública. 

O vírus da dengue (DENV), pertencente à família Flaviviridae e ao gênero Flavivirus, 

apresenta genoma constituído por RNA de fita simples de polaridade positiva. Atualmente, são 

reconhecidos quatro sorotipos distintos (DENV-1, DENV-2, DENV-3 e DENV-4), capazes de 

provocar desde quadros clínicos leves até formas graves da doença. Além disso, cada sorotipo 

apresenta diferentes genótipos, os quais possuem importância epidemiológica devido às 

associações com introduções virais, dispersão geográfica e potenciais alterações no padrão de 

transmissão. 

O DENV-3 tem sido considerado um dos sorotipos de maior relevância epidemiológica nos 

últimos anos, especialmente após sua reintrodução em diferentes regiões do Brasil. Estudos 

recentes demonstram aumento da circulação do Genótipo III em estados brasileiros, associado a 

eventos de transmissão sustentada e expansão territorial. A identificação e monitoramento dessas 

linhagens tornam-se fundamentais para compreender os padrões de disseminação viral no estado 

de Mato Grosso. 

O SARS-CoV-2 continua apresentando intensa evolução genética desde sua emergência em 

2019. O surgimento contínuo de variantes e sublinhagens derivadas da variante Ômicron reforça 

a necessidade da manutenção da vigilância genômica ativa, permitindo a detecção precoce de 

mutações potencialmente associadas ao aumento da transmissibilidade, escape imunológico e 

impacto epidemiológico. 

Nesse cenário, o Laboratório Central de Saúde Pública de Mato Grosso (LACEN-MT) 

mantém vigilância genômica contínua para vírus respiratórios e arbovírus, utilizando metodologias 

moleculares e ferramentas de bioinformática para identificação, monitoramento e caracterização 

das linhagens circulantes no estado. Os dados gerados auxiliam diretamente as estratégias 
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epidemiológicas estaduais, contribuindo para o fortalecimento das ações de vigilância laboratorial 

e resposta em saúde pública. 

 

2. AMOSTRAGEM  

 

Foram selecionadas amostras positivas para SARS-CoV-2 e Dengue vírus sorotipo 3 

(DENV-3), provenientes de diferentes municípios do estado de Mato Grosso, coletadas durante o 

período epidemiológico correspondente ao ano de 2026. 

As amostras foram encaminhadas ao Laboratório Central de Saúde Pública de Mato Grosso 

(LACEN-MT) para investigação molecular e posterior análise genômica. A seleção priorizou 

amostras com menores valores de Cycle Threshold (Ct) <28 , visando garantir melhor qualidade 

do material genético e maior cobertura do genoma viral durante o sequenciamento. 

Os municípios avaliados incluíram regiões com circulação viral ativa e importância 

epidemiológica para vigilância estadual, permitindo melhor compreensão da distribuição espacial 

das linhagens identificadas. As amostras foram submetidas inicialmente ao diagnóstico molecular 

por RT-qPCR em tempo real, utilizando protocolos padronizados e validados pelo laboratório. 

As análises laboratoriais foram realizadas dentro dos protocolos institucionais de 

biossegurança e vigilância molecular adotados pelo LACEN-MT, assegurando rastreabilidade, 

controle de qualidade e confiabilidade dos resultados obtidos. 

 

3. METODOLOGIA 

A extração do RNA viral foi realizada utilizando protocolos automatizados previamente 

padronizados pelo Laboratório Central de Saúde Pública de Mato Grosso (LACEN-MT). 

Posteriormente, as amostras foram submetidas à técnica de RT-qPCR em tempo real para 

confirmação diagnóstica e determinação dos valores de Cycle Threshold (Ct). 

Para as amostras de SARS-CoV-2, foi utilizado o kit molecular INF-A/INF-B/SC2 da Bio-

Manguinhos/FIOCRUZ. Já para as amostras de dengue, foi utilizado o kit molecular ZDC 

Tipagem, empregado rotineiramente na vigilância laboratorial das arboviroses. 

As bibliotecas genômicas foram preparadas conforme protocolos recomendados pelos 

fabricantes e submetidas ao sequenciamento utilizando a plataforma Illumina® MiSeq™, 

tecnologia baseada em sequenciamento por síntese (sequencing by synthesis – SBS), amplamente 
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utilizada em vigilância genômica devido à elevada acurácia e capacidade de cobertura do genoma 

viral. 

Após o sequenciamento, os dados brutos foram submetidos ao controle de qualidade e 

análise bioinformática utilizando o pipeline ViralFlow (versão v1.0.1). As sequências consenso 

obtidas foram posteriormente avaliadas pelas plataformas Pangolin, Nextclade e Genome 

Detective, permitindo classificação das linhagens, análise filogenética e identificação das variantes 

circulantes. 

As sequências que atenderam aos critérios de qualidade estabelecidos foram consideradas 

aptas para submissão em bancos internacionais de dados genômicos, contribuindo para a vigilância 

molecular global. 

 

3. RESULTADOS 

 

 SARS-CoV-2 

As amostras positivas para SARS-CoV-2 apresentaram valores de Ct compatíveis com boa 

carga viral para realização do sequenciamento genômico. Após as etapas de controle de qualidade, 

a maioria das amostras apresentou cobertura genômica satisfatória, permitindo obtenção de 

genomas completos ou quase completos. As amostras são dos municípios, Campo Novo do 

Parecis, Colider, Cuiabá, Novo Horizonte do Norte, Primavera do Leste (Figura 1). 
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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. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

As análises demonstraram predominância de linhagens derivadas da variante Ômicron, 

cenário atualmente observado em diferentes regiões do Brasil e do mundo. As variantes 

identificadas tiveram cobertura do genoma acima de 53% e pertencem principalmente aos grupos 

derivados da linhagem JN.1, incluindo sublinhagens atualmente classificadas pela Organização 

Mundial da Saúde (OMS) como Variantes Sob Monitoramento (Variants Under Monitoring – 

VUM) (Tabela 1). 

A análise filogenética demonstrou agrupamento das sequências obtidas com linhagens 

previamente detectadas no território nacional, sugerindo manutenção da circulação viral já 

estabelecida no estado de Mato Grosso, sem evidências de introdução de variantes altamente 

divergentes durante o período analisado. 
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Os resultados reforçam a importância da vigilância genômica contínua para 

acompanhamento da evolução molecular do SARS-CoV-2, permitindo monitoramento de 

mutações emergentes e suporte técnico às estratégias epidemiológicas estaduais. 

 

Tabela 1: Informações sobre as amostras sequenciadas, cobertura do genoma e as respectivas linhagens 

identifcadas do vírus SARS-CoV-2. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Todos os genomas sequenciados passaram no controle de qualidade, sendo considerados aptos ao 

depósito na plataforma GISAID. 

 

DENGUE VÍRUS SOROTIPO 3 (DENV-3) 

 

As análises genômicas das amostras positivas para DENV-3 demonstraram elevada qualidade de 

sequenciamento, com coberturas genômicas satisfatórias e valores de Ct compatíveis com adequada carga 

viral para reconstrução dos genomas virais, essas amostras são pertencentes aos municipiosn de Várzea 

grande, Campinapolis, Boa esperança do Norte e Cuiabá (Tabela 2) 

Todas as sequências analisadas foram classificadas como pertencentes ao Genótipo III, atualmente 

associado à circulação ativa em diferentes estados brasileiros. A análise filogenética demonstrou 

agrupamento das amostras com sequências previamente identificadas no Brasil, sugerindo manutenção da 

circulação viral já estabelecida na região. 

Os resultados evidenciam a permanência do DENV-3 Genótipo III no estado de Mato Grosso, 

reforçando a importância da vigilância molecular contínua diante do cenário epidemiológico atual das 

arboviroses no país. 

Além disso, a distribuição espacial das amostras demonstra circulação viral em diferentes municípios 

do estado, indicando ampla dispersão geográfica do sorotipo durante o período analisado. A manutenção 

da vigilância genômica permite acompanhar possíveis alterações filogenéticas, introdução de novos clados 

e eventos de expansão viral regional. 



 

 

 

Tabela 2: Informações sobre as amostras sequenciadas, cobertura do genoma e as respectivas linhagens identifcadas do vírus DENV-3. 

 

 
 



 

 

 
 

 

 

 

Figura 3. Arvore filogenetica das linhagens identificadas de DENV-3. Acesso 06/05/2026 (https://clades.nextstrain.org/tree)



 

 

Os resultados obtidos neste relatório reforçam a relevância da vigilância genômica ativa 

desenvolvida pelo Laboratório Central de Saúde Pública de Mato Grosso (LACEN-MT) no 

monitoramento de vírus respiratórios e arbovírus circulantes no estado.  

A caracterização genômica das amostras permitiu identificar a manutenção da circulação 

de linhagens derivadas da variante Ômicron para SARS-CoV-2 e do DENV-3 Genótipo III para 

dengue, sem evidências de emergência de novos clados altamente divergentes no período 

analisado.  

A integração entre diagnóstico molecular, sequenciamento genético e análise 

bioinformática possibilita geração de dados estratégicos para vigilância epidemiológica, 

contribuindo para compreensão da dinâmica viral, identificação precoce de variantes emergentes 

e fortalecimento das ações de saúde pública. Diante do cenário epidemiológico atual, a 

continuidade da vigilância genômica no estado de Mato Grosso permanece fundamental para 

monitoramento da evolução viral, suporte às medidas de controle epidemiológico e mitigação de 

potenciais impactos à saúde da população. 
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