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O SARS-CoV-2 é um virus RNA de fita simples (+ ssSRNA), polaridade positiva e ndo
segmentada, sentido positivo, 5’-cap, 3’-poliadenilado e tamanho surpreendentemente grande,
variando de 27 a 32 quilobases (2), pertencem a familia Coronaviridae, género
betacoronavirus, sendo designado como SARS-CoV-2, virus que esta relacionado a sindrome
respiratéria aguda (SRAG) e com alto teor de dispersdo (1). O genoma do SARS-CoV-2
codifica proteinas ndo estruturais e quatro proteinas estruturais como: espicula [S], envelope

[E], membrana [M], nucleocapsideo [N] e varias proteinas acessorias (3, 4).

O método de sequenciamento genético permite realizar a leitura dos genomas virais
com o objetivo de identificar novos patdgenos e aprimorar a compreensao das origens e da
transmiss&o de virus emergentes. E valido ressaltar que um dos propésitos do sequenciamento
genético é acompanhar, monitorar e identificar a circulacdo das linhagens e sublinhagens de
SARS-CoV-2 em todo Estado, tendo em vista que o virus continua a sofrer mutacfes que
diferem da estirpe original de Wuhan. Além de atender aos seguintes critérios estabelecidos
pela Vigilancia Epidemioldgica: suspeitas e/ou contatos de VOC (do inglés Variants of
concern, variantes de preocupacdo) e VOI(do inglés Variants of interest, variantes de
interesse), Gbitos, casos graves e com rapida evolugdo, amostras com carga viral alta, além de
pacientes com diagnostico positivo para SARS-CoV-2.

Para uma compreensdo melhor sobre o virus que causa a COVID-19 circulante no
Estado de Mato Grosso, durante o perido de 29 de Novembro a 02 de Dezembro de 2022, a
equipe do LACEN-MT realizou o sequenciamento de 26 genomas do SARS-CoV-2,
referentes aos municipios de Cuiaba (17), Tangara da Serra (7), Sorriso (1) e Céaceres (1)
(Tabela 1). Provenientes de pacientes com sintomas da doenca, cujo diagnostico molecular
resultou em positivo para 0 SARS-CoV-2, com valores de CT (cycle threshold) que variaram
entre 15 e 29 (Tabela 1).

Os genomas foram sequenciados utilizando a tecnologia desenvolvida pela Thermo
Fisher Scientific (lon GeneStudio S5 Plus), apresentando em sua grande maioria cobertura
que variam de 91 a 99 % do genoma total (Tabela 1).

As sequéncias gendmicas obtidas foram analisadas utilizando o software Genome

Detective - Coronavirus Typing Tool, disponivel online em:
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(https://www.genomedetective.com/app/typingtool/virus/) (5).

A avaliagdo da linhagem foi realizada utilizando a ferramenta Phylogenetic
Assignment of Named Global Outbreak LINeages disponivel em:
(https://github.com/hCoV-2019/pangolin), seguindo a recente classificacdo dinamica

proposta por Rambaut e colaboradores (Figura 2) (7).
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Figura 1: Mapa do Estado de Mato Grosso, destacando os municipios onde foram obtidas e caracterizadas as
novas sequéncias genémicas do SARS-CoV-2.
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Tabela 1: Informacdes sobre as amostras sequenciadas e as respectivas linhagens identificadas do virus SARS-CoV-2
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Coronavirus Typing Tool analysis results
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Figura 2: Filogenia do virus SARS-CoV-2 reconstruida utilizando as sequéncias genémicas isoladas em Mato
Grosso (em azul) e sequéncias de referéncia presentes no banco de dados da ferramenta Genome Detective-
Coronavirs TypingTool, disponivel online (CLEEMPUT et al., 2020).

Foi identificada em 100% das amostras sequenciadas apenas a VOC Omicron,
provavelmente relacionado a alta transmissibilidade desta variante, inUmeros eventos de
importacdes e tipagem viral, concomitantes ao elevado numero de infecgdes registrados no
Estado além da auséncia de medidas preventivas para a disperséo do virus. A sublinhagem em
maior evidéncia foi a BQ.1.1 (69.2%) seguida pela XBB.1 (11.5%), BA.5.3.1 (3.8%),
BN.1.3.1 (3.8%), BN.3.1 (3.8%), BQ.1 (3.8%) e BQ.1.1.18 (3.8%) (Figura 3).

BQ.1.18
BQ.1 3.8%

BN.1.3.1
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Figura 3: Porcentagem das sublinhagens obtidas das sequéncias gendmicas do SARS-CoV-2.

A amostra de XBB.1 foi encontrada na cidade de Cuiaba e Tangara da Serra. Essa
variante € uma recombinante entre as sublinhagens BA.2.10.1 e BA.2.75 e j& foi detectada em
outros 35 paises.

O sequenciamento genético realizado pelo LACEN-MT aponta que as novas linhagens

circulantes da variante Omicron continuam a ganhar espaco no Estado de Mato Grosso,
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favorecendo a ocorréncia de casos de COVID-19 em pessoas que ja se infectaram pela doenca,
inclusive os imunizados.

Ao desvendar o histérico do SARS-CoV-2, autoridades e pesquisadores podem adotar
medidas adequadas para tentar conter sua disseminagdo, além de realizar inferéncias
filogenéticas mais detalhadas sobre a dispersdo do virus no Estado. Por fim, ratificamos que a
mobilidade humana representa um fator crucial para a dispersdo do SARS-CoV2, portanto,
medidas preventivas continuam sendo essenciais para minimizar a circulacdo deste patégeno
no Estado de Mato Grosso.



Governo de

Secretaria de Estado de Salde de Mato Grosso

Mato Secretaria Adjunta de Atencao e Vigilancia em Saude

Gl'osso Laboratorio Central de Saude Publica de Mato Grosso — LACEN/MT

REFERENCIAS

1-

Cleemput, S. et al. "Genome Detective Coronavirus Typing Tool for rapid identification and
characterization of novel coronavirus genomes." Bioinformatics, 2020.

Nagvi AAT, Fatima K, Mohammad T, Fatima U, Singh IK, Singh A, et al. Insights into SARS-CoV-2
genome, structure, evolution, pathogenesis and therapies: Structural genomics approach. Biochim Biophys
Acta - Mol Basis Dis [Internet]. 2020 Oct;1866(10):165878. Available from:
https://linkinghub.elsevier.com/retrieve/pii/S092544392030226 X.

http://www.rbac.org.br/artigos/diagnostico-laboratorial-do-sars-cov-2-por-transcricao-reversa-seguida-de-
reacao-em-cadeia-da-polimerase-em-tempo-real-rt-pcr/_ Menezes et al; Diagndstico laboratorial do SARS-
CoV-2 por transcricdo reversa seguida de reacdo em cadeia da polimerase em tempo real (RT-PCR).

Li Q, Guan X, Wu P, Wang X, Zhou L, Tong Y, et al. Early transmission dynamics in Wuhan, China, of
novel coronavirus-infected pneumonia. N Engl J Med. 2020;382:1199-207. doi: 10.1056/NEJM0a2001316.

Cleemput, S. et al. "Genome Detective Coronavirus Typing Tool for rapid identification and characterization
of novel coronavirus genomes.” Bioinformatics, 2020.

Michelon, C.M. Principais variantes do SARS-CoV-2 notificadas no Brasil; Main SARS-CoV-2 variants
notified in Brazil. Doutora, Departamento de Analises Clinicas — Universidade Federal de Santa Catarina.
Floriandpolis-SC, Brasil. DOI: 10.21877/2448-3877.202100961.

Rambaut, A. et al. A dynamic nomenclature proposal for SARS-CoV-2 lineages to assist genomic
epidemiology. Nat Microbiol. 2020 Nov;5(11):1403-1407. doi: 10.1038/s41564-020-0770-5. Epub 2020
Jul 15. PMID: 32669681.

Responséveis técnicos

Elaine Cristina de Oliveira - Diretora do LACEN-MT
Julia Deffune Profeta Cidin Almeida
Luana Barbosa da Silva
Luiz Takao Watanabe
Raquel da Silva Ferreira
Stephanni Figueiredo da Silva

o



