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O SARS-CoV-2 é um virus de RNA de fita simples (+ ssRNA), ndo segmentado, com
polaridade positiva. Seu genoma possui tamanho surpreendentemente grande, variando de 27
a 32 quilobasest. Ele pertence a familia Coronaviridae, género betacoronavirus, sendo
conhecido como SARS-CoV-2. Esse virus esta associado a sindrome respiratoria aguda grave
(SRAG) e possui alto potencial de dispersdo2. O genoma do SARS-CoV-2 codifica proteinas
ndo estruturais, além de quatro proteinas estruturais: espicula (S), envelope (E), membrana

(M) e nucleocapsideo (N), juntamente com varias proteinas acessorias®*.

O sequenciamento genético € uma poderosa ferramenta que permite a leitura dos
genomas virais, possibilitando a identificacdo de novos patdgenos e o aprimoramento da
compreensdo das origens e transmissao de virus emergentes. No caso do SARS-CoV-2, o
sequenciamento genético desempenha um papel essencial para acompanhar, monitorar e
identificar a circulacdo de diferentes linhagens e sublinhagens em todo o estado. Isso é
particularmente importante, uma vez que o virus continua a sofrer mutacées que diferem da
estirpe original identificada em Wuhan.

Dentro desse contexto, surgem as Variantes de Preocupacdo (VOC, do inglés Variants
of Concern) e as Variantes de Interesse (VOI, do inglés Variants of Interest). As VOC sé&o
variantes do SARS-CoV-2 que apresentam mutacfes genéticas especificas associadas a um
aumento na transmissibilidade, maior gravidade da doenca ou reducdo da eficacia de
tratamentos e vacinas. Exemplos de VOC incluem as variantes Alpha (B.1.1.7), Beta
(B.1.351), Gamma (P.1) e Delta (B.1.617.2). Por outro lado, as VOI s&o variantes que possuem
mutacdes genéticas relevantes, mas cuja importancia clinica e impacto na satde publica ainda
estdo sendo investigados.

O Laboratério Central de Saude Publica de Mato Grosso (LACEN-MT) realizou o
sequenciamento genético de 15 amostras positivas para 0 SARS-CoV-2 entre os dias 26 a 29
Setembro de 2023. Durante o processo, uma amostra de controle foi utilizada para avaliar a
qualidade do sequenciamento, totalizando um namero total de 16 amostras. As amostras foram

coletadas nos municipios de Aripuand (N: 14) e Primavera do Leste (N: 1) ( Figura1).

“ CACEN-MT

LABORATORIO CENTRAL DE SAUDE PUBLICA



Governo de Secretaria de Estado de Saude de Mato Grosso
Mato Secretaria Adjunta de Atenc&o e Vigilancia em

Grosso Satde

O sequenciamento genético dessas amostras permitira obter informacoes detalhadas
sobre as linhagens e sublinhagens do SARS-CoV-2 circulantes em diferentes regiGes de Mato
Grosso. Esses dados serdo fundamentais para auxiliar nas estratégias de satde publica, no

rastreamento de surtos, na avaliacdo da eficacia das medidas de controle e na compreenséo da
dindmica de disseminacgéo do virus.

[ Primavera do Leste
[ ]Aripuand

Figura 1: Mapa do Estado de Mato Grosso, destacando os municipios onde foram obtidas as amostras e
caracterizadas as novas sequéncias gendmicas do SARS-CoV-2.

Os genomas foram sequenciados utilizando a tecnologia desenvolvida pela lllumina (MiSeq),
apresentando valores de cobertura de 40 a 98% do genoma total (Tabela 1).

As sequencias gendmicas obtidas foram alinhadas com o primeiro genoma de
referéncia de Wuhan e analisadas pelos softwares como: Nextclade; CodonCode; AliView e
montadas pelo pipeline Viral Flow.

A avaliacdo da linhagem foi realizada utilizando duas ferramentas Pangolin e
Nextclade (https://clades.nextstrain.org/).
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A5 843 230101001051 24 Swab ARIPUANA 18/06/2023 21/06/23 74 M 368679 768 1.025.689.396 | XBB.1.5 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510516861/2023 | 510516861 | LACEN-MT
B5 844 230101001052 25 Swab ARIPUANA 12106/2023 16/06/23 48 F 694459 1744 1.968.749.022 | XBB.1.18.1| hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510516873/2023 | 510516873 | LACEN-MT
C5 845 230101001053 25 Swab ARIPUANA 13/06/2023 15/06/23 43 F 760859 1850 2.130.027.389 FE.1.2 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510516874/2023 | 510516874 | LACEN-MT
D5 846 230101001054 24 Swab ARIPUANA 15/06/2023 16/06/23 35 M 711824 1730 1.999.117.781 | XBB.1.18.1| hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510516875/2023 | 510516875 | LACEN-MT
E5 848 230101001055 26 Swab ARIPUANA 17/06/2023 20/06/23 29 F 1009646 243 2.823.966.525 FE.1.2 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510516876/2023 | 510516876 | LACEN-MT
F5 849 | 230101001056 21 Swab ARIPUANA 1710612023 20/06/23 49 M 710852 1974 202.575.146 FE.1.2 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510516878/2023 | 510516878 | LACEN-MT
G5 850 | 230101001057 24 Swab ARIPUANA 17/06/2023 19/06/23 45 F 467136 1228 1.318.541.451 FE.1.2 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510516879/2023 | 510516879 | LACEN-MT
H5 852 230101001058 21 Swab ARIPUANA 14/06/2023 17/06/23 31 M 74733 201 213.249.674 FE.1.2 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510516880/2023 | 510516880 | LACEN-MT
Ab 853 230101001059 29 Swab ARIPUANA 271062023 01/07/23 K F 210547 206 579.434.739 FE.1.1 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510516882/2023 | 510516882 | LACEN-MT
B6 855 230101001060 21 Swab ARIPUANA 25/06/2023 27106123 15 W 377356 1023 1.075.020.399 | XBB.1.5 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510516883/2023 | 510516883 | LACEN-MT
C6 856 230101001061 28 Swab ARIPUANA 25/06/2023 27/06/23 45 F 371316 226 1.004.978.932 FE.1.2 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510516884/2023 | 510516884 | LACEN-MT
D6 857 230101001062 27 Swab ARIPUANA 271062023 01/07123 30 F 136766 4 346.246.765 XBB.1 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510516885/2023 | 510516885 | LACEN-MT
E6 856 230101001063 25 Swab ARIPUANA 271062023 01/07123 28 M 432901 1099 1.260.529.245 |XBB.1.18.1| hCoV/-19/Brazil/MT-LACENMT-510516886/2023 | 510516886 | LACEN-MT
F6 859 230101001064 28 Swab ARIPUANA 28/06/2023 30/06/23 31 M 604823 1094 1.687.826.238 FE.1 hCoV/-19/Brazil/MT-LACENMT-510516887/2023 | 510516887 | LACEN-MT
6 878 230101001065 26 Swab [PRIMAVERA DO LESTH  08/07/2023 11407123 T4 M 989302 2568 2.772.336.923 GK.1 hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510516888/2023 | 510516888 | LACEN-MT
H6 CN

Foram detectadas apenas variante dmicron, cujo permanece no territorio brasileiro conforme a Figura 2. Os dados para produzir os

gréaficos foram atualizados em 02 de outubro de 2023 as 00:00 UTC, que ilustra as entradas das linhagens ao longo do tempo de 2023.
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Figura 2- Frequéncias relativas de linhagem ao longo do tempo.
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Figura 3: 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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A arvore filogenética foi montada atraveés do Typingtool
(https://www.genomedetective.com/app/typingtool/cov/), cujo as amostras foram agrupadas no
clado CANADA_ON_PHL_21 416 (Figura 3).

77\

FE.1.2 = XBB.1.18.1 = XBB.1.5 =FE.1 = GK.1

Dos 15 genomas sequenciados, 14 foram aprovados no controle de qualidade, e
posteriormente sendo aptas ao deposito na plataforma GISAID. Apos a andlise dos dados dos
genomas, todas as amostras foram identificadas como variantes Omicron do SARS-CoV-2,
demonstrando uma prevaléncia de 100% entre as amostras analisadas, isso pode estar relacionada
a sua alta transmissibilidade e ao aumento do nimero de infecgdes registradas no Estado de Mato
Grosso. A variante Omicron foi detectada em novembro de 2021 na Africa do Sul e anunciada
pela OMS (CHEN et al., 2022).

Além disso, a disseminacgdo da variante pode ter sido influenciada pela ocorréncia de
eventos de importacgdo e disseminacao do virus, bem como pela auséncia de medidas preventivas
para controlar sua propagagao.

Ao andlisar e compreender o historico do Sars-CoV-2, especialistas e autoridades de saude
podem tomar medidas apropriadas para conter a disseminacdo do virus, além de realizar analises
filogenéticas detalhadas sobre a propagacdo do virus na regifo. E importante ressaltar que a
mobilidade humana desempenha um papel fundamental na disseminacdo do SARS-CoV-2.

Portanto, € crucial implementar medidas preventivas continuas para minimizar a
circulacdo desse patdgeno no estado de Mato Grosso. Essas medidas sdo essenciais para reduzir

0 risco de transmisséo, proteger a saude da populacao e controlar a propagacgéo do virus.
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