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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?, pertencem a familia Coronaviridae, género betacoronavirus,
sendo designado como SARS-CoV-2, virus que esta relacionado a sindrome respiratoria aguda
(SRAG) e com alto teor de dispersdo 2. 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 propositos 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 mutaces 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.

No periodo de 30/05/2023 a 06/06/23, a equipe do LACEN-MT a fim de entender
melhor o virus causador da COVID-19 circulante no Estado de Mato Grosso, sequenciou 38
amostras positivas para SARS-CoV-2 e uma amostra controle para avaliar a qualidade do
sequenciamento.

O sequenciamento foi realizado em amostras de pacientes com sintomas da doenca
que foram diagnosticados como positivos para 0 SARS-CoV-2, com valores de CT (cycle
threshold) variando entre 15 e 30.

Os genomas foram sequenciados utilizando a tecnologia desenvolvida pela Thermo
Fisher Scientific (lon Genestudio S5 Plus).

Foram selecionadas 38 amostras oriundas de 6 municipios de Mato Grosso: Cuiaba
(n:31 amostras), Planalto da Serra (1 amostra) ,Tangara da Serra (3 amostras) , Nossa Senhora
do Livramento (n:1) , Santa Carmem (n:1) e Varzea Grande (n:1)( Figura 1).
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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.

Os genomas foram sequenciados utilizando a tecnologia desenvolvida pela Thermo
Fisher ( lon Torrent), apresentando valores de cobertura entre 42.17% a 99.71% do genoma
total (Tabela 1).
As sequéncias gendmicas obtidas foram alinhadas com o primeiro genoma de
referéncia de Wuhan e analisadas pelos softwares como: Nextclade; CodonCode; AliView.
A avaliacdo da linhagem foi realizada utilizando duas ferramentas Pangolin e
Nextclade (https://clades.nextstrain.org/).
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Sequenciament Tipo de

0 CT M, ORF1,3) Amostra Municipio Data Coleta |dade Sexo Reads Coverage Lineages ID_sequencia ID_Amostra  LACEM
BCO133| 97551 | 220101007571 23,18,19 Swab CUIABA 01/12/2022 36 M 191.736 | 42.17% | BQ.1.1 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494634,/2022 | 510494694 | LACEN-MT
BCO134| 97553 | 220101007570 25,20,21 Swab CUIABA 01/12/2022 37 F 4809597 | 79.27% | BQ.1.1 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494683/2022 | 510494693 | LACEN-MT
BCO135| 97554 | 220101007569 27,21,22 Swab CUIABA 30/11/2022 43 F 1.517.820 | 47.47% | BQ.1.1 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494592/2022 | 510494692 | LACEN-MT
BCO136| 97555 | 230101000853 22,1717 Swab WARZEA GRANDE 30/11/2022 48 F 2.295.869 | 54.39% BE.S | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510509947/2022 | 510509947 | LACEN-MT
BCO137 | 97559 | 220101007567 20,14,16 Swab CUIABA 01/12/2022 38 F 1.267.243 | 55.77% | BQ.1.1 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494690/2022 | 510494690 | LACEN-MT
BCO138| 97563 | 220101007566 27,2223 Swab CUIABA 01/12/2022 27 F 853.459 | 94.14% | BQ.1.1 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494689,/2022 | 510494689 | LACEN-MT
BCO139| 97564 | 220101007565 28,2324 Swab CUIABA 01/12/2022 47 M 1.410.610 | 93.35% | BQ.1.1 |hCoVW-19/Brazil/MT-LACENMT-510494688,/2022 | 510494688 | LACEN-MT
BCO140| 97568 | 220101007583 21,159,19 Swab CUIABA 01/12/2022 39 F 574.663 | 69.91% | ¥BB.1.18 | hCoV-19/Brazil /MT-LACENMT-510494706/2022 | 510494706 | LACEN-MT
BCO141| 97569 | 220101007584 22,185,189 Swab CUIABA 01/12/2022 43 F 1.060.074 | 96.39% | XBB.1.18 | hCoV-19/Brazil /MT-LACENMT-510494707 /2022 | 510454707 | LACEN-MT
BCO142 | 97572 | 230101001000 22,1719 Swab CUIABA 01/12/2022 39 F 463.832 | 50.47% BES | hCoV-19/Brazil /MT-LACENMT-510514192/2022 | 510514192 | LACEN-MT
BCO143| 97573 | 220101007586 27,23,23 Swab CUIABA 01/12/2022 38 F 205.832 | 93.37% | BQ.1.1 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494709,/2022 | 510494709 | LACEN-MT
BCO144| 97592 | 220101007587 27,1719 Swab CUIABA 01/12/2022 45 M 1.049937 | 82.85% | BQ.1.1 |hCoVW-19/Brazil/MT-LACENMT-510494710/2022 | 510494710 | LACEN-MT
BCO145| 97599 | 220101007588 27,2222 Swab NOS5A SENHORA DO LIVRAMENTO | 02/12/2022 51 F 60.784 | 86.61% | BO.1.1 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510494712/2022 | 510494712 | LACEN-MT
BCO146| 97628 | 230101000855 27,2526 Swab CUIABA 04/12/2022 58 F N 1] 1] hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510510064,/2022 | 510510064 | LACEN-MT
BCO148| 97726 | 230101000878 27,2427 Swab CUIABA 06/12/2022 26 M N N N hCoV-19/Brazil /MT-LACENMT-510510115/2022 | 510510115 | LACEN-MT
BCO149| 97747 | 230101000856 27,2528 Swab CUIABA 06/12/2022 57 F 1613772 | §2.15% | BQ.1.3.1 | hCoVW-18/Brazil /MT-LACENMT-510510084,/2022 | 510510084 | LACEN-MT
BCO150| 97762 | 230101000857 31,26,27 Swab TANGARA DA SERRA 06/12/2022 a5 M 680.624 | 94.10% | BQ.1.1 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510510085/2022 | 510510085 | LACEN-MT
BCO151| 97742 | 230101000858 27,2527 Swab CUIABA 06/12/2022 25 F 1.898.146 | 91.87% | BE.10 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510510087,/2022 | 510510087 | LACEN-MT
BCO152 | 97807 | 230101000859 29,2427 Swab CUIABA 06/12/2022 26 F 1.355.667 | 71.65% | BQ.1.1 |hCoVW-19/Brazil/MT-LACENMT-510510091/2022 | 510510091 | LACEN-MT
BCO153| 98207 | 230101000860 29,25,26 Swab CUIABA 16/12/2022 48 F 2.104.284 | 9449% | BQ.1 |hCoVW-19/Brazil/MT-LACENMT-510510092/2022 | 510510092 | LACEN-MT
BCO154| 98210 | 230101000861 29,26,26 Swab CUIABA 16/12/2022 37 F 225550 | 91.93% | BQ.1.1 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510510033,/2022 | 510510093 | LACEN-MT
BCO155| 98226 | 230101000862 25,27,30 Swab PLANALTO DA SERRA 16/12/2022 29 M 113601 | 93.18% | BQ.1.1 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510510094,/2022 | 510510094 | LACEN-MT
BCO156| 98472 | 230101000863 20,21,25 Swab CUIABA 20/12/2022 45 M 121601 | 90.50% | BQ.1.1 |hCoVW-19/Brazil/MT-LACENMT-510510095/2022 | 510510095 | LACEN-MT
BCO157 | 98606 | 230101000877 27,26 Swab SANTA CARMEN 21/12/2022 35 M 6.829 69.48% N hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510510114/2022 | 510510114 | LACEN-MT
BCO158| 98639 | 230101000864 28,2526 Swab CUIABA 22/12/2022 56 F 47.612 | 90.89% | BQ.1.1 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510510096,/2022 | 510510096 | LACEN-MT
BCO159| 98640 | 230101000865 22,1920 Swab CUIABA 22/12/2022 69 F 185.047 | 52.14% | BQ.1.1 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510510037,/2022 | 510510097 | LACEN-MT
BCO160| 98903 | 230101000604 22,1921 Swab CUIABA 28/12/2022 51 M 226.646 | 73.50% | ¥BB.1.18 | hCoV-19/Brazil /MT-LACENMT-510500471/2022 | 510500471 | LACEN-MT
BCO161| 98913 | 230101000866 26,25,23 Swab TANGARA DA SERRA 29/12/2022 | 2 ANOIS) M 282976 | 94.98% | BO.1.1 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510510098/2022 | 510510098 | LACEN-MT
BCO162 | 99443 | 230101000867 18,28,27 Swab CUIABA 27/01/2023 57 F 162.039 | 94.99% | BQ.1.1 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510510099,/2023 | 510510099 | LACEN-MT
BCO163| 99772 | 230101000876 31,3131 Swab CUIABA 09/03/2023 GG M 14616 | 73.37% 1] hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510510113/2023 | 510510113 | LACEN-MT
BCO164| 99943 | 230101000868 15,18,17 Swab CUIABA 28/03/2023 48 F 231029 | 50.08% | ¥BB.1.18 | hCoV-19/Brazil /MT-LACENMT-510510100/2023 | 510510100 | LACEN-MT
BCO165| 99944 | 230101000869 24,3229 Swab CUIABA 28/03/2023 54 M 466.271 | BB.63% | ¥BB.1.18 | hCoV-19/Brazil /MT-LACENMT-510510101/2023 | 510510101 | LACEN-MT
BCO166| 99970 | 230101000875 18,23,19 Swab CUIABA 30/03/2023 30 F 102995 | 66.74% | ¥BB.1.5 | hCoV-19/Brazil /MT-LACENMT-510510110/2023 | 510510110 | LACEN-MT
BCO167 | 99995 | 230101000870 24,36,29 Swab CUIABA 28/03/2023 a4 F 185782 | 92.96% |BQ.1.13.1| hCoV-19/Brazil /MT-LACENMT-510510102/2023 | 510510102 | LACEN-MT
BCO168| 99423 | 230101000871 18,20,23 Swab CUIABA 24/01/2023 75 M 782.290 | B4.19% BE.S |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510510105/2023 | 510510105 | LACEN-MT
BCO169| 99416 | 230101000872 24,2526 Swab CUIABA 24/01/2023 47 F 2 99.71% 1] hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510510106/2023 | 510510106 | LACEN-MT
BCO170| 99414 | 230101000873 21,2225 Swab TANGARA DA SERRA 20/01/2023 89 F 94.954 | 92.69% | BQ.1.1 |hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510510108,/2023 | 510510108 | LACEN-MT
BC171 | 99398 | 230101000874 30,3131 Swab CUIABA 19/01/2023 45 F 16.177.686| B7.24% | ¥BB.1.18 | hCoV-19/Brazil /MT-LACENMT-510510109/2023 | 510510109 | LACEN-MT

Tabelal: InformagGes 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 gendmicas isoladas em Mato

Grosso (em azul) e sequéncias de referéncia presentes no banco de dados da ferramenta Genome Detective-
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Coronavirs Typing Tool, disponivel online (CLEEMPUT et al., 2023).

Apdbs examinar 0s genomas, todas as amostras que foram sequenciadas revelaram ser
a variante Omicron do SARS-CoV-2, sugerindo que essa variante esta presente em todas as
amostras analisadas, com uma taxa de 100%.

Essa relacdo pode estar relacionada a alta transmissibilidade da variante e o nimero de
infeccOes registradas no Estado de Mato Grosso, bem como a ocorréncia de eventos de
importacdo e disseminacgédo do virus.

Além disso, a auséncia de medidas preventivas para conter a disseminacao do virus
pode estar contribuindo para a disseminacgdo da variante.

Foram identificadas varias variantes em diferentes propor¢des. A sublinhagem
BQ.1.1 foi a mais prevalente, representando 59% das amostras analisadas, seguida por
XBB.1.18 (18%), BE.9 (9%), BE.10 (4%), BQ.1, BQ.1.13, BQ.1.13.1, XBB.1.5 com (3%),
(Figura 3).
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Figura 3: Quantidade das sublinhagens obtidas das sequéncias gendmicas do SARS-CoV-2.
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Ao desvendar o histdérico do SARS-CoV-2, autoridades e pesquisadores podem adotar
medidas adequadas para tentar conter sua disseminacdo, 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-CoV-2, portanto,
medidas preventivas continuam sendo essenciais para minimizar a circulacdo deste patdgeno
no Estado de Mato Grosso.
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