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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
respiratdria 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 compreensdo das origens e da
transmiss&o de virus emergentes. E valido ressaltar que um dos propdsitos 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 mutacbes 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 evolucdo, 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 05 a 12 de Dezembro de 2022, a equipe do
LACEN-MT realizou o sequenciamento de 25 genomas do SARS-CoV-2, referentes aos
municipios de Cuiaba (24) e Nossa Senhora do Livramento (1), provenientes de pacientes
com sintomas da doenca, cujo diagndstico molecular resultou em positivo para o SARS-CoV-
2, com valores de CT (cycle threshold) que variaram entre 15 e 33 (Tabela 1).

Os genomas foram sequenciados utilizando a tecnologia desenvolvida pela Illumina
(MiSeq), apresentando valores de cobertura superior a 97% do genoma total (Figura 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 avaliacdo 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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646957 999 26028 997 995 BQ11 059 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494686/2022 510494686 220101007564 LACEN-MT 26,2222
468100 99.8 1855 997 996 BQ11  0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494686/2022 510494688 220101007565 LACEN-MT 28.2425
379182 999 15015 997 995 BQ11 059 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494689/2022 510494689 220101007566 LACEN-MT 28,23,25
580361 999 23543 997 996 BQ11  0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494690/2022 510494690 220101007567 LACEN-MT 19,1516
642818 991 25885 998 996 BAS531 0/68 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494691/2022 510494691 220101007568 LACEN-MT 24,2021
368506 999 14705 997 995 BQ11 0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494692/2022 510494692 220101007569 LACEN-MT 25.21.22
479102 999 18955 997 995 BQ11  0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494693/2022 510494693 220101007570 LACEN-MT 25.21.22
690897 100 27782 997 996 BQ11 0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494694/2022 510494694 220101007571 LACEN-MT 24,2021
546948 100 22183 998 996 BA51 0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494695/2022 510494695 220101007572 LACEN-MT 22,20.20
691291 100 27573 997 995 BQ11  0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494696/2022 510494696 220101007573 LACEN-MT 27,2224
635028 992 25987 998 996 BAS531 0/87 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494697/2022 510494697 220101007574 LACEN-MT 26,2324
731491 100 29904 997 996 BQ11  9/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494698/2022 510494698 220101007575 LACEN-MT 19,1516
618356 100 24874 997 995 BQ11  0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494699/2022 510494699 220101007576 LACEN-MT 24,2021
929391 100 3830.7 997 996 BQ11  0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494700/2022 510494700 220101007577 LACEN-MT 20,17,18
673790 100 26873 997 996 BQ.11 0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494701/2022 510494701 220101007578 LACEN-MT 25.21,22
799034 999 32451 997 995 BQ11  0/65 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494702/2022 510494702 220101007579 LACEN-MT 23,19,20
122915 97 4711 998 996 BQ11  0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494703/2022 510494703 220101007580 LACEN-MT 32.29.29
352254  99.7 1374 997 996 CK1  0/62 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494704/2022 510494704 220101007581 LACEN-MT 31,27.28
246653  98.9 9529 998 996 BQ1  0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494705/2022 510494705 220101007582 LACEN-MT 33,28.30
470706 100 18932 997 995 XBB.1  0/56 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494706/2022 510494706 220101007583 LACEN-MT 24.21.21
435866 100 17532 997 995 XBB.1  0/56 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494707/2022 510494707 220101007584 LACEN-MT 25,2223
544059 992 22253 998 996 BAS531 0/68 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494708/2022 510494708 220101007585 LACEN-MT 24,2021
385715  99.9 1501 997 995 BQ11  0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494709/2022 510494709 220101007586 LACEN-MT 28,2425
724768 100 29393 997 995 BQ11 0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494710/2022 510494710 220101007587 LACEN-MT 24,2021
610171 100 23928 997 995 BQ11  0/59 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494711/2022 510494711 220101007588 LACEN-MT 28,23.24
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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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Figura 2: Filogenia do virus SARS-CoV-2 reconstruida utilizando as sequéncias gendmicas isoladas em Mato
Grosso (em azul) e sequéncias de referéncia presentes no banco de dados da ferramenta Genome Detective-
Coronavirs Typing Tool, disponivel online (CLEEMPUT et al., 2020).




Governo de

Secretaria de Estado de Salde de Mato Grosso
Mato Secretaria Adjunta de Atencdao e Vigilancia em Saude

FOSSO | Laboratério Central de Saude Publica de Mato Grosso — LACEN/MT
Foi identificada em 100% das amostras sequenciadas apenas a VOC Omicron,
provavelmente relacionado a alta transmissibilidade desta variante, inUmeros eventos de
importagdes e tipagem viral, concomitantes ao elevado nimero 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 (68%) seguida pela BA.5.3.1 (12%), XBB.1 (8%), BA.5.1 (4%),
BQ.1 (4%) e CK.1 (4%) (Figura 3).
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Figura 3: Porcentagem das sublinhagens obtidas das sequéncias gendmicas do SARS-CoV-2.

A variante CK.1 foi detectada em Cuiaba-MT, mas ja foi detectada anteriormene em
Sédo paulo. Até o0 momento, apenas 342 sequéncias dessa variante haviam sido encontradas no
mundo. Ela ja foi identificada na Alemanha, nos Estados Unidos, na Dinamarca, na Espanha
e na Austria.

O sequenciamento genético realizado pelo LACEN-MT aponta que as novas linhagens
circulantes da VOC Omicron continuam a ganhar espaco no Estado de Mato Grosso,
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 disseminacdo, além de realizar inferéncias
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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.
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