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Os coronavirus pertencem ao género Betacoronavirus, subgénero Sarbecovirus,
sendo designado como SARS-CoV-2, virus que esta relacionado a sindrome respiratéria
aguda (1).

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).

Como cada patégeno possui uma sequéncia gendmica Unica, usa-se 0 metodo
sequenciamento de genético a qual permite leituras dos genomas virais com o objetivo de
identificar novos patdgenos e aprimora nossa compreensdo das origens e da transmissdo
de novos virus. 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).

A medida que a pandemia prossegue a nivel mundial, o virus SARS-CoV-2
continua a sofrer mutacdes e a emergéncia de variantes que diferem da estirpe original de
Wuhan continuara a surgir, mas nem todas as variantes virais geradas através da mutacao

do virus sdo importantes ou tém relevancia imediata para a saude publica.

A fim de se ter uma compreensdo melhor sobre os Virus que causam a COVID-
19 circulantes do estado de MT, na data 5 a 9 de Julho de 2022, a equipe do LACEN-MT
realizou o sequenciamento de 56 genomas completos do SARS-CoV-2, provenientes de
pacientes com sintomas da doengca COVID-19, residentes em diferentes municipios do
Estado de Mato grosso, cujo diagnéstico molecular resultou em positivo para 0 SARS-

CoV-2, com valores de CT (cycle threshold) que variaram entre 14 e 25 (Figura 1).
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Figura 1: Mapa do Estado de Mato Grosso, destacando 0s municipios onde obtivemos amostras
para 0 sequenciamento genético.

Considerando a circulacdo de um novo membro da familia Coronaviridae
responsavel por quadros de infeccdo respiratdria e um alto teor de disperséo, é essencial
a atuacdo da Vigilancia Gendmica, a fim de possibilitar a identificacdo e o
monitoramento das variantes circulantes, suas respectivas mutacoes virais e evolugdo dos
virus ao longo do tempo para que possa auxiliar em futuras decisdes na sadde publica.

Com a finalidade de identificar e monitorar as variantes circulantes e co-
circulantes no Estado de Mato Grosso, a escolha das amostras foi baseada na
representatividade das regiGes geograficas do Estado, além de atender aos seguintes
critérios estabelecidos pela Vigilancia Epidemioldgica: suspeitas e/ou contatos de VOC
(do inglés Variants of concern, variantes de preocupacao) e VOI (do inglés Variants of
interest, variantes de interesse), Obitos, casos graves e com  rapida evolucdo, amostras

com carga viral alta, aléem de pacientes com diagndéstico positivo para SARS-CoV-2.

Atualmente, existem 4 VOC em circulacdo a nivel mundial sdo elas Variantes Alfa,

Beta, Gama e Delta, e 4 VOI: Eta, lota, Capa e Lambda, que estdo a ser monitorizadas e
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investigadas para determinar se cumprem os critérios de VOC (5). As VOC diferem do

virus original de Wuhan porque contém muta¢des no seu genoma.

No entanto, sdo de interesse especifico as muta¢es observadas no gene Spike (S)
do virus. O gene viral S é importante, uma vez que codifica a proteina Spike, ou seja, a
molécula que entra em contacto com o virus e que permite a sua penetracdo em células
hospedeiras susceptiveis, provocando infeccéo (6).

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

As sequéncias gendmicas obtidas foram analisadas utilizando o softwareGenome
Detective- Coronavirus Typing Tool, disponivel online
(https://www.genomedetective.com/app/typingtool/virus/) (5).

A avaliago 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 dindmica

proposta por Rambaut e colaboradores (Figura 2) (7).
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Tabela 1- Informag6es sobre as amostras sequenciadas e as respectivas linhagens identificadas do virus SARS-CoV-2.
N. Depth of
GAL interno | Idade Sexo | Municipio Data de coleta Contigs Reads Coverage coverage Identity NT Identity AA Lineages
220101006494 | 89489 |11 F CUIABA 10/06/2022 1 1002531 99.7% 6535.1 99.8% 99.6% BA5.2.1
220101006495 | 89513 |73 M CACERES 13/06/2022 1 862968 99.7% 5653.2 99.7% 99.6% BA.2
220101006496 | 89619 | 44 M CUIABA 13/06/2022 1 256058 99.7% 1669.2 99.7% 99.6% BA.5.2.1
NOSSA  SENHORA DO
220101006497 | 93279 | 56 F LIVRAMENTO 08/07/2022 1 874717 99.7% 5642.6 99.8% 99.6% BAS5.1
220101006634 | 93285 | 45 F CUIABA 26/07/2022 1 624782 99.7% 41355 99.8% 99.6% BAS5.1
220101006633 | 93287 | 82 M CUIABA 26/07/2022 1 974557 99.7% 6482.2 99.8% 99.6% BA.2.56
220101006498 | 89433 | 70 F CUIABA 11/06/2022 1 816687 99.7% 5377.5 99.8% 99.6% BA.2.12.1
220101006499 | 89571 | 49 M CHAPADA DOS GUIMARAES | 13/06/2022 1 855637 99.8% 8688.2 99.8% 99.6% BA.2.23
220101006500 | 89342 |73 M DIAMANTINO 10/06/2022 3 999784 99.6% 6387.1 99.8% 99.6% BA.2
220101006501 | 93093 | 35 M VARZEA GRANDE 07/07/2022 3 1223689 99.6% 7985.6 99.8% 99.6% BA5.2.1
220101006502 | 93152 | 46 M CACERES 07/07/2022 4 481581 99.5% 3145.7 99.8% 99.6% BAS5.1
220101006503 | 93197 |35 F RONDONOPOLIS 07/07/2022 1 1068289 99.7% 7039.6 99.8% 99.6% BA5.2.1
220101006504 | 89669 | 2 M RIO BRANCO 13/06/2022 1 719217 99.7% 47115 99.8% 99.6% BA.2.9.3
220101006505 | 89631 | 6° M CUIABA 13/06/2022 1 1027909 99.7% 6698.5 99.8% 99.6% BA.2.39
220101006506 | 89642 | 42 F CUIABA 14/06/2022 3 343990 99.5% 2225.2 99.8% 99.7% BAS5.1
220101006507 | gaary |16 F NOBRES 07/06/2022 4 775782 99.4% 5047.2 99.8% 99.6% BA.2
220101006508 | 89297 |37 F CHAPADA DOS GUIMARAES | 09/06/2022 1 685543 99.7% 4375.8 99.8% 99.6% BA.2.39
220101006509 | 89180 | 45 F NOVA BRASILANDIA 09/06/2022 2 966615 99.7% 6104.9 99.8% 99.6% BA.2.13
220101006510 | 89290 |17 F CHAPADA DOS GUIMARAES | 09/06/2022 5 28533 99.3% 182.9 99.8% 99.6% BA.2.39
220101006511 | 93140 | 51 F NOBRES 06/07/2022 1 271164 99.7% 1668.3 99.8% 99.6% BA5.2.1
220101006512 | 93145 |52 F C’fCERES 07/07/2022 1 1373698 99.8% 8899.8 99.8% 99.6% BA.2
220101006513 | 93150 | 62 M C'?CERES 07/07/2022 1 1272064 99.9% 8234.4 99.8% 99.6% BA.2
220101006514 | 89509 | 49 F CACERES 13/06/2022 1 1427536 99.8% 9250.7 99.8% 99.7% BA.2
220101006515 | 89550 |34 M RIO BRANCO 10/06/2022 1 794496 99.7% 5178.1 99.8% 99.6% BA.2.9.3
220220000267 | 89434 | 38 F COLNIZA 11/06/2022 1 565306 99.8% 3627.2 99.8% 99.6% BA.2
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220107010289 | 93276 |9 M JUARA 07/07/2022 2 591144 99.8% 3813.4 99.8% 99.6% BA.5.1
220402002579 | 89516 | 52 F CACERES 13/06/2022 2 504173 99.7% 3237.2 99.8% 99.6% BA.2.23
220107009047 | 89431 | 28 F CUIABA 11/06/2022 1 837592 99.7% 5431.8 99.8% 99.6% BA.2.39
220113001584 | 89294 |11 F CHAPADA DOS GUIMARAES | 09/06/2022 1 397312 99.7% 2602.8 99.8% 99.6% BA.2.39
220113001593 | 89491 |27 M CHAPADA DOS GUIMARAES | 12/06/2022 1 899711 99.7% 5833.4 99.8% 99.6% BA.2.23
220903001381 | 89696 | 20 F NOBRES 10/06/2022 4 155785 99.5% 1022.6 99.8% 99.6% BA.2
220107010415 | 93704 |61 F CUIABA 10/07/2022 1 545117 99.7% 35718 99.8% 99.6% BA5.1
220903001422 | 93139 |52 M NOBRES 07/07/2022 3 215538 99.6% 1399.6 99.8% 99.6% BA.5.2.1
220410000580 | 89666 | 17 M CUIABA 13/06/2022 2 581387 99.6% 3793.4 99.8% 99.6% BA.5.2.1
220107009078 | 89643 |31 F CUIABA 12/06/2022 5 142483 99.5% 935.6 99.8% 99.6% BA.2
220410000586 | 89668 | 43 M RIO BRANCO 14/06/2022 1 694584 99.7% 4460.1 99.8% 99.6% BA.5.2.1
220107009112 | 89657 |39 F CUIABA ] 13/06/2022 1 852379 99.7% 5499.2 99.8% 99.6% BA.5.2.1
SANTO  ANTONIO DO
220110000158 | 93595 | 42 F LEVERGER 11/07/2022 1 627049 99.7% 4069.3 99.8% 99.6% BA.5.2.1
220107010376 | 93487 |16 F PACARAIMA 08/07/2022 2 455215 99.7% 2938 99.8% 99.6% BA.5.1
220107010375 | 93488 | 3° F PACARAIMA 08/07/2022 1 596307 99.7% 3889 99.8% 99.6% BA.5.1
220410000585 | 89671 | 39 F RIO BRANCO 13/06/2022 2 167228 99.6% 1090.8 99.8% 99.6% BA.2.9.3
220107009071 | 89487 | 66 M CUIABA 10/06/2022 3 130244 99.6% 836.8 99.8% 99.6% BA.2
220113001582 | 89298 |18 M CHAPADA DOS GUIMARAES | 09/06/2022 1 694426 99.9% 4448.2 99.8% 99.6% BA.2
220220000270 | 89676 | 63 F RONDONOPOLIS 14/06/2022 1 530507 99.8% 3349.1 99.8% 99.6% BA.2.56
220402003062 | 93570 | 32 M CACERES 10/07/2022 1 627525 99.7% 40275 99.8% 99.6% BA.5.2.1
220107010369 | 93503 | 63 F CUIABA 08/07/2022 1 686239 99.7% 4450.3 99.8% 99.6% BA.5.2.1
220107010364 | 93478 |19 M CUIABA 10/07/2022 1 710916 99.8% 4559.9 99.8% 99.6% BA.5.2.1
220107010383 | 93484 |33 F CUIABA 09/07/2022 1 713946 99.7% 4605 99.8% 99.6% BA.2
220101004974 | 89770 F CUIABA 15/06/2022 3 399926 99.6% 2556.3 99.8% 99.6% BA.2.12.1
220107009051 | 89483 | 39 F CUIABA 13/06/2022 3 436038 99.6% 2830.7 99.8% 99.6% BA;.2
220220000268 | 89675 | 61 F RONDONOPOLIS 13/06/2022 1 430799 99.89% 2805.8 99.8% 99.6% BA.2.39
220107009072 | 89486 | 75 M CUIABA 10/06/2022 2 332099 99.7% 2164.6 99.8% 99.6% BA.2
220107009045 | 89430 | 71 F CUIABA 11/06/2022 2 414201 99.7% 2659.2 99.8% 99.6% BA.2
220410000572 | 89536 | 45 F RIO BRANCO ] 09/06/2022 1 432733 99.7% 27915 99.8% 99.6% BA.5.2.1
SANTO  ANTONIO DO
220110000157 | 93609 |21 M LEVERGER 11/07/2022 2 472866 99.6% 3038.3 99.8% 99.6% BA.5.2.1
220107010390 | 93486 | 7 F CUIABA 09/07/2022 3 344454 99.5% 2202.5 99.8% 99.6% BA.5.2.1
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Coronavirus Typing Tool analysis results
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Figura 2: Filogenia do virus SARS-CoV-2 reconstruida utilizando sequéncias genémicas 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).

Foi identificado apenas circulagio da variante Omicron do SARS-CoV-2 em 100%
das amostras sequenciadas, provavelmente relacionadas a alta transmissibilidade da
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variante Omicron, inimeros eventos de importacdes e tipagem viral, concomitantes ao
elevado numero de infec¢Oes registrados no Estado.

O trabalho de sequenciamento genético realizado pelo LACEN-MT aponta que as
novas linhagens circulantes da variante Omicron continuam a ganhar espaco no estado de
Mato Grosso, o que favorece a ocorréncia de casos de COVID-19 em pessoas que ja

tiveram a doenca e se recuperaram.
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Apenas a sublinhagem BA.2 foi identificada nos sequencimentos anteriores, todas
as outras sublinhagens foram identificadas nessa rodada de sequenciamento, sendo
consideradas novas sublinhagens circulantes no estado de Mato grosso .
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As sublinhagens BA.5.2.1 foram predominantes nos municipios de mato grosso,

seguida pela BA.2. As sublinhagens BA.2.13, BA.2.12.1 e BA.2.56 foram as menos

detectadas entre as amostras.
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Figura 3: Municipios do Estado de Mato Grosso destacando a predominancia da variante Omicron
e sua sublinhagem

Os dados demonstrados neste relatério sugerem que a mobilidade humana aliada a
falta de distanciamento social e medidas restritivas sdo fatores contribuintes para a
dispersdo do SARS-CoV-2 em Mato Grosso.

O sequenciamento do genoma é crucial para entender o percurso da transmisséo e
sua evolucdo ao longo do tempo. Ao desvendar o historico do SARS-CoV-2, autoridades
e pesquisadores podem adotar medidas adequadas para tentar conter sua disseminacao,
além de realizar inferéncias filogenéticas mais detalhadas sobre a dispersao do virus no
Estado.
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