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O Laboratório Central de Saúde Pública do Estado de Mato Grosso (LACEN- 

MT), é referência em diversos exames de patologia clínica, sorologia, virologia e 

exames da área de bromatologia e de ambiente para realização em Cuiabá ou 

encaminhamento para laboratórios de referência da rede nacional. Desde a 

pandemia de COVID-19, tem-se dedicado ao diagnóstico molecular do SARS-CoV-

2 de pacientes de todo Estado com quadro diagnóstico suspeito e ao 

sequenciamento de nova geração de amostras positivas. 

Considerando a circulação de um novo membro da família Coronaviridae 

responsável por quadros de infecção respiratória e um alto teor de dispersão, é 

essencial a atuação da Vigilância Genômica, a fim de possibilitar a identificação e o 

monitoramento das variantes circulantes, suas respectivas mutações virais e 

evolução desse vírus ao longo do tempo para que possa auxiliar em futuras 

decisões na saúde pública. 

Durante o período de 10 a 14 de outubro de 2022, a equipe do LACEN-MT 

realizou o sequenciamento de 32 genomas do SARS-CoV-2, provenientes de 

pacientes internados e com diagnóstico positivo para COVID-19 referentes aos 

seguintes municípios: Cáceres (7), Campo Novo do Parecis (1), Campos de Júlio 

(5), Canarana (1), Cuiabá (11), Nobres (2), Rio Branco (2) e Rondonópolis (3) 

(Figura 1). 

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 regiões geográficas do Estado, além de atender aos 

seguintes critérios estabelecidos pela Vigilância Epidemiológica: suspeitas e/ou 

contatos de VOC (do inglês Variants of concern, variantes de preocupação) e VOI 

(do inglês Variants of interest, variantes de interesse), óbitos, casos graves e com 

rápida evolução, amostras com carga viral alta, além de pacientes com diagnóstico 

positivo para SARS-CoV-2 com histórico de viagem para fora de Mato Grosso e/ ou 

Brasil. 
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Figura 1: Mapa do Estado de Mato Grosso, destacando os municípios dos hospitais onde foram  

obtidas e caracterizadas as novas sequências genômicas do SARS-CoV-2. 

Os genomas foram sequenciados utilizando a tecnologia desenvolvida pela 

Thermo Fisher Scientific (Ion Genestudio S5 Plus), apresentando em sua grande 

maioria cobertura superior a 99% do genoma total (Tabela 1). 

As amostras selecionadas apresentaram valores de CT (cycle threshold) que 

variaram entre 20 e 34. 

As sequências genômicas obtidas foram analisadas utilizando o software 

Genome Detective - Coronavirus  Typing  Tool,  disponível online 

(https://www.genomedetective.com/app/typingtool/virus/) (CLEEMPUT et al., 2020). 

A avaliação da linhagem foi realizada utilizando a ferramenta Phylogenetic 

Assignment  of Named Global Outbreak LINeages disponível  em 

(https://github.com/hCoV-2019/pangolin),  seguindo   a recente classificação 

dinâmica proposta por Rambaut e colaboradores (Figura 2) (RAMBAUT et al., 

2020). 

http://www.genomedetective.com/app/typingtool/virus/)
http://www.genomedetective.com/app/typingtool/virus/)
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Tabela 1: Informações sobre as amostras sequenciadas e as respectivas linhagens identificadas do vírus SARS-CoV-2. 

 
 
 
 



 

 

 
Figura 2: Fillogenia do vírus SARS-CoV-2 reconstruída utilizando sequências  genômicas isoladas em Mato Grosso (em azul) e sequências de referência presentes no banco 
de dados da ferramenta Genome Detective-Coronavirs Typing Tool, disponível online (CLEEMPUT,et al., 2020). 
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Foi identificado a circulação de diferentes sublinhagens da variante 

Ômicron do vírus SARS-CoV-2, provavelmente relacionadas a inúmeros eventos 

de importações e tipagem viral, concomitantes ao elevado número de infecções 

registrados no Estado. 

Das 9 sublinhagens obtidas, identificou-se a BA.2 em cinco amostras de 

pacientes oriundos de Cáceres, Campos de Júlio e Cuiabá; BA.2.56 dois 

pacientes de Campo Novo do Parecis; BA.4 em duas amostras de pacientes de 

Campos de Júlio e Canarana; BA.4.1 em um paciente de Campos de Júlio;  BA.5 

em um paciente de Cuiabá; BA.5.1 em cinco pacientes de Cáceres, Cuiabá e 

Rondonópolis; BA.5.2 em um paciente de Cuiabá; BA.5.2.1 em 14 amostras de 

pacientes oriundos de Cáceres, Cuiabá, Nobres, Rio Branco e Rondonópolis e 

BF.12 em um paciente de Cuiabá. 

 

Figura 1: Distribuição das sublinhagens da variante Ômicron identificadas no respectivo 

sequenciamento. 

 

Os dados demonstrados neste relatório sugerem a predominância da 
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variante Ômicron no Estado, além disso, contatou-se uma sublinhagem oriunda da 

BA.5, a BF.12 em uma amostra de um paciente de Cuiabá, obtida no mês de julho 

de 2022 e que ainda não havia sido identificada em Mato Grosso. A circulação 

dessa sublinhagem decorre desde maio de 2022, acomentendo principalmente os 

países: Japão (34%), Brasil (13%), França (9%), Áustria (9%) e Estados Unidos 

(8%). Portanto, o sequenciamento do genoma é crucial para entender o percurso 

da transmissão e sua evolução ao longo do tempo. Ao desvendar o histórico do 

SARS-CoV-2, autoridades e pesquisadores podem adotar medidas adequadas 

para tentar conter sua disseminação, além de realizar inferências filogenéticas 

mais detalhadas sobre a dispersão do vírus no Estado. 
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