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1. INTRODUCAO

A vigilancia genémica tem se consolidado como uma das principais ferramentas para o
monitoramento molecular de virus emergentes e reemergentes, permitindo a identificacdo de
linhagens circulantes, deteccdo de mutacBGes de interesse epidemioldgico e compreensdo da
dindmica evolutiva dos agentes infecciosos. No contexto das arboviroses e das infeccOes
respiratorias virais, o sequenciamento de nova geracdo (NGS — Next Generation Sequencing)
possibilita 0 acompanhamento em tempo real da dispersao viral, contribuindo diretamente para
acOes estratégicas em salde publica.

O virus da dengue (DENV), pertencente a familia Flaviviridae e ao género Flavivirus,
apresenta genoma constituido por RNA de fita simples de polaridade positiva. Atualmente, sdo
reconhecidos quatro sorotipos distintos (DENV-1, DENV-2, DENV-3 e DENV-4), capazes de
provocar desde quadros clinicos leves até formas graves da doenca. Além disso, cada sorotipo
apresenta diferentes gendtipos, 0s quais possuem importancia epidemiolégica devido as
associacfes com introduc@es virais, dispersdo geografica e potenciais alteracdes no padrao de
transmissao.

O DENV-3 tem sido considerado um dos sorotipos de maior relevancia epidemioldgica nos
ultimos anos, especialmente apds sua reintroducdo em diferentes regibes do Brasil. Estudos
recentes demonstram aumento da circulacdo do Gendtipo Il em estados brasileiros, associado a
eventos de transmissdo sustentada e expansdo territorial. A identificacdo e monitoramento dessas
linhagens tornam-se fundamentais para compreender os padrdes de disseminacdo viral no estado
de Mato Grosso.

O SARS-CoV-2 continua apresentando intensa evolugdo genética desde sua emergéncia em
2019. O surgimento continuo de variantes e sublinhagens derivadas da variante Omicron reforca
a necessidade da manutencdo da vigilancia gendmica ativa, permitindo a deteccdo precoce de
mutacdes potencialmente associadas ao aumento da transmissibilidade, escape imunoldgico e
impacto epidemiologico.

Nesse cenario, o Laboratério Central de Saude Publica de Mato Grosso (LACEN-MT)
mantém vigilancia genémica continua para virus respiratdrios e arbovirus, utilizando metodologias
moleculares e ferramentas de bioinformatica para identificagdo, monitoramento e caracterizagdo

das linhagens circulantes no estado. Os dados gerados auxiliam diretamente as estratégias
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epidemioldgicas estaduais, contribuindo para o fortalecimento das a¢des de vigilancia laboratorial
e resposta em salde publica.

2. AMOSTRAGEM

Foram selecionadas amostras positivas para SARS-CoV-2 e Dengue virus sorotipo 3
(DENV-3), provenientes de diferentes municipios do estado de Mato Grosso, coletadas durante o
periodo epidemioldgico correspondente ao ano de 2026.

As amostras foram encaminhadas ao Laboratério Central de Saide Publica de Mato Grosso
(LACEN-MT) para investigacdo molecular e posterior analise gendmica. A selecdo 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 municipios avaliados incluiram regiGes com circulagdo viral ativa e importancia
epidemioldgica para vigilancia estadual, permitindo melhor compreenséo da distribuicdo espacial
das linhagens identificadas. As amostras foram submetidas inicialmente ao diagnéstico molecular
por RT-gPCR em tempo real, utilizando protocolos padronizados e validados pelo laboratdrio.

As andlises laboratoriais foram realizadas dentro dos protocolos institucionais de
biosseguranca e vigilancia molecular adotados pelo LACEN-MT, assegurando rastreabilidade,
controle de qualidade e confiabilidade dos resultados obtidos.

3. METODOLOGIA

A extracdo do RNA viral foi realizada utilizando protocolos automatizados previamente
padronizados pelo Laboratorio Central de Salde Publica de Mato Grosso (LACEN-MT).
Posteriormente, as amostras foram submetidas a técnica de RT-gPCR em tempo real para
confirmacdo diagndstica e determinacdo 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. J& para as amostras de dengue, foi utilizado o kit molecular ZDC
Tipagem, empregado rotineiramente na vigilancia laboratorial das arboviroses.

As bibliotecas gendmicas foram preparadas conforme protocolos recomendados pelos
fabricantes e submetidas ao sequenciamento utilizando a plataforma Illumina® MiSeq™,

tecnologia baseada em sequenciamento por sintese (sequencing by synthesis — SBS), amplamente
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utilizada em vigilancia gendmica devido a elevada acuracia e capacidade de cobertura do genoma
viral.

Apdbs o sequenciamento, os dados brutos foram submetidos ao controle de qualidade e
analise bioinformatica utilizando o pipeline ViralFlow (versdo v1.0.1). As sequéncias consenso
obtidas foram posteriormente avaliadas pelas plataformas Pangolin, Nextclade e Genome
Detective, permitindo classificacdo das linhagens, anélise filogenética e identificacdo das variantes
circulantes.

As sequéncias que atenderam aos critérios de qualidade estabelecidos foram consideradas
aptas para submissdo em bancos internacionais de dados gendmicos, contribuindo para a vigilancia

molecular global.
3. RESULTADOS

SARS-CoV-2

As amostras positivas para SARS-CoV-2 apresentaram valores de Ct compativeis com boa
carga viral para realizacdo do sequenciamento genémico. Apos as etapas de controle de qualidade,
a maioria das amostras apresentou cobertura gendmica satisfatoria, permitindo obtencdo de
genomas completos ou quase completos. As amostras sdo dos municipios, Campo Novo do
Parecis, Colider, Cuiab4, Novo Horizonte do Norte, Primavera do Leste (Figura 1).
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Figura 1. Mapa do Estado de Mato Grosso, destacando 0s municipios onde foram obtidas as amostras e
caracterizadas as novas sequéncias genémicas do SARS-CoV-2.
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As analises demonstraram predominancia de linhagens derivadas da variante Omicron,
cenario atualmente observado em diferentes regibes 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 Organizacéo
Mundial da Satde (OMS) como Variantes Sob Monitoramento (Variants Under Monitoring —
VUM) (Tabela 1).

A analise filogenética demonstrou agrupamento das sequéncias obtidas com linhagens
previamente detectadas no territdrio nacional, sugerindo manutencdo da circulacdo viral ja
estabelecida no estado de Mato Grosso, sem evidéncias de introducdo de variantes altamente

divergentes durante o periodo analisado.
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Os resultados reforcam a importdncia da vigilancia genémica continua para
acompanhamento da evolugdo molecular do SARS-CoV-2, permitindo monitoramento de

mutagdes emergentes e suporte técnico as estratégias epidemioldgicas estaduais.

Tabela 1: Informacdes sobre as amostras sequenciadas, cobertura do genoma e as respectivas linhagens
identifcadas do virus SARS-CoV-2.

? ~ - o - )
r Requisicdo |dade Género Municipio Requisitante Dala da

Cobertura Linhagem ID_Sequéncia

Interno Coleta

3768 | 251102000063 |86 ANOS| Masculino |NOVO HORIZONTE DO NORTE| MT | 03/12/2025 | 18 | 996% | XFG.3 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510660916/2025
3803 | 250804006062 |18 ANOS| Feminino | CAMPO NOVO DO PARECIS | MT | 09122025 | 29 | 77.0% LF7 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510662474/2025

3810 | 251512000170 |29 DIAS | Masculino COLIDER MT | 1012/2025 | 28 | 88.5% | LF.7 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510661862/2025
3841 | 250215000905 |80 ANOS| Feminino PRIMAVERA DO LESTE MT | 12122025 | 21 | 928% | LF7 |hCoV-19/Brazi/MT-LACENMT-510663045/2025
3882 | 250107001403 |82 ANOS| Feminino CUIABA MT | 2012/2025 | 25 | 530% | QF 21 |hCoV-19/Brazi/MT-LACENMT-510663817/2025
3889 | 250102013478 |23 ANOS| Feminino CUIABA MT | 221202025 | 24 | 855% | LF7 | hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510671035/2025
3012 | 250163000160 |42 ANOS| Feminino CUIABA MT | 201202025 | 21 | 037% |XFG.3.16 | hCoV-19/BraziliMT-LACENMT-510671036/2025

44 | 260215000002 |58 ANOS| Feminino PRIMAVERA DO LESTE MT | 09/01/2026 | 19 | 96.5% |XFG.3.4.1| hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510671021/2026

Todos os genomas sequenciados passaram no controle de qualidade, sendo considerados aptos ao
depdsito na plataforma GISAID.

DENGUE VIRUS SOROTIPO 3 (DENV-3)

As analises gendmicas das amostras positivas para DENV-3 demonstraram elevada qualidade de
sequenciamento, com coberturas gendmicas satisfatorias e valores de Ct compativeis com adequada carga
viral para reconstrucdo dos genomas virais, essas amostras sao pertencentes aos municipiosn de Varzea
grande, Campinapolis, Boa esperanca do Norte e Cuiaba (Tabela 2)

Todas as sequéncias analisadas foram classificadas como pertencentes ao Genoétipo 11, atualmente
associado a circulagdo ativa em diferentes estados brasileiros. A analise filogenética demonstrou
agrupamento das amostras com sequéncias previamente identificadas no Brasil, sugerindo manutencao da
circulacéo viral j& estabelecida na regiéo.

Os resultados evidenciam a permanéncia do DENV-3 Genotipo 1ll no estado de Mato Grosso,
reforcando a importancia da vigilancia molecular continua diante do cenério epidemiolégico atual das
arboviroses no pais.

Além disso, a distribui¢do espacial das amostras demonstra circulagéo viral em diferentes municipios
do estado, indicando ampla disperséo geografica do sorotipo durante o periodo analisado. A manutencéo
da vigilancia genémica permite acompanhar possiveis alteragdes filogenéticas, introducgéo de novos clados

e eventos de expanséo viral regional.
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Tabela 2: Informacdes sobre as amostras sequenciadas, cobertura do genoma e as respectivas linhagens identifcadas do virus DENV-3.

Intrefrnno Requisicdo dade  Género Municipio Requisitante UF [gi;?e?; Ct Cobertura Linhagem Genotipo ID_Sequéncia

622 | 260106000414 | 37 anos | femino VARZEA GRANDE MT | 13/02/2026 | 22 | 931% | DENV3 |Genotipo lll| DenV3/BrazillMT-LACENMT-510680807/2026
681 | 260303000032 | 36 anos |masculino CAMPINAPOLIS MT | 17/02/2026 | 24 | 911% | DENV3 |Genotipo lll| DenV3/Brazil/MT-LACENMT-510680828/2026
705 | 260729000001 | 24 anos | femino | BOA ESPERANCA DO NORTE | MT | 19/02/2026 | 18 | 931% | DENV3 |Genotipo lll| DenVa/BrazilMT-LACENMT-510680829/2026
735 | 260106000484 | 19 anos |masculino VARZEA GRANDE MT |23/02/2026 | 12 | 958% | DENV3 |Genotipo lll| DenV3/BrazilMT-LACENMT-510680830/2026
740 | 260102000158 |18 ANOS |masculino CUIABA MT |24/02/2026 | 23 | 89.2% | DENV3 |Genotipo lll| DenV3/Brazi/MT-LACENMT-510680831/2026
804 | 260106000506 | 4 ANOS |masculino VARZEA GRANDE MT |24/02/2026 | 18 | 855% | DENV3 |Genotipo lll| DenV3/Brazi/MT-LACENMT-510680833/2026
805 | 260106000508 |12 ANOS |masculino VARZEA GRANDE MT |24/02/2026 | 25 | 912% | DENV3 |Genotipo lll| DenV3/Brazil/MT-LACENMT-510680834/2026
807 | 260108000511 | 13 anos | femino VARZEA GRANDE MT | 25/02/2026 | 19 | 931% | DENV3 |Genotipo lll| DenV3/BrazillMT-LACENMT-510680835/2026
817 | 260106000528 | 15 anos | femino VARZEA GRANDE MT | 26/02/2026 | 26 | 88.8% | DENV3 |Genotipo lll| DenV3/Brazi/MT-LACENMT-510680837/2026
839 | 260106000553 | 62 anos | femino VARZEA GRANDE MT | 27/02/2026 | 20 | 931% | DENV3 |Genotipo lll| DenV3/Brazi/MT-LACENMT-510680838/2026
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Figura 3. Arvore filogenetica das linhagens identificadas de DENV-3. Acesso 06/05/2026 (https://clades.nextstrain.org/tree)
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Os resultados obtidos neste relatério reforcam a relevancia da vigilancia genémica ativa
desenvolvida pelo Laboratorio Central de Saude Publica de Mato Grosso (LACEN-MT) no

monitoramento de virus respiratorios e arbovirus circulantes no estado.

A caracterizacdo gendmica das amostras permitiu identificar a manutencéo da circulacao
de linhagens derivadas da variante Omicron para SARS-CoV-2 e do DENV-3 Gendtipo 111 para
dengue, sem evidéncias de emergéncia de novos clados altamente divergentes no periodo

analisado.

A integracdo entre diagnostico molecular, sequenciamento genético e andlise
bioinforméatica possibilita geracdo de dados estratégicos para vigilancia epidemioldgica,
contribuindo para compreensdo da dindmica viral, identificacdo precoce de variantes emergentes
e fortalecimento das acdes de salde publica. Diante do cenario epidemiologico atual, a
continuidade da vigilancia gendmica no estado de Mato Grosso permanece fundamental para
monitoramento da evolugdo viral, suporte as medidas de controle epidemiolégico e mitigacdo de

potenciais impactos a satde da populagéo.
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