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O Laboratério Central de Saude Publica do Estado de Mato Grosso (LACEN-
MT), é referéncia em diversos exames de patologia clinica, sorologia, virologia e
exames da &rea de bromatologia e de ambiente para realizacdo em Cuiaba ou
encaminhamento para laboratérios de referéncia da rede nacional. Desde a
pandemia de COVID-19, tem-se dedicado ao diagnostico molecular do SARS-CoV-
2 de pacientes de todo Estado com quadro diagndstico suspeito e ao
sequenciamento de nova geracao de amostras positivas.

Considerando a circulacdo de um novo membro da familia Coronaviridae
responsavel por quadros de infeccdo respiratoria e um alto teor de disperséo, é
essencial a atuacao da Vigilancia Genbmica, a fim de possibilitar a identificacdo e o
monitoramento das variantes circulantes, suas respectivas mutacdes virais e
evolucado desse virus ao longo do tempo para que possa auxiliar em futuras
decisbes na saude publica.

Durante o periodo 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 diagnéstico positivo para COVID-19 referentes aos
seguintes municipios: Caceres (7), Campo Novo do Parecis (1), Campos de Julio
(5), Canarana (1), Cuiaba (11), Nobres (2), Rio Branco (2) e Rondonopolis (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 regides 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), 6bitos, casos graves e com
rapida evolugcdo, amostras com carga viral alta, além de pacientes com diagndstico
positivo para SARS-CoV-2 com historico de viagem para fora de Mato Grosso e/ ou

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

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 amostras selecionadas apresentaram valores de CT (cycle threshold) que
variaram entre 20 e 34.

As sequéncias gendmicas obtidas foram analisadas utilizando o software
Genome Detective - Coronavirus  Typing  Tool, disponivel online
(https://www.genomedetective.com/app/typingtool/virus/) (CLEEMPUT et al., 2020).
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
dindmica proposta por Rambaut e colaboradores (Figura 2) (RAMBAUT et al.,
2020).
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Cover Depth of ldentity ldentity Requisicao_GAlL_

Barc Aszignment Contigs  Reads age coverage NT As Lineages ID_sequencia » Sequenciamento LACEN )
lonCode_0101| BCO1 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus| 3 1758542 | g5 | 11355 | 99.8 | 886 | BAS2 | 0453 |hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510480575/2022 [ 510480675 | 220101008870 | LACEN-MT [32,33,32
lonCode 0102 BCO2 |Severe acute regpiratory syndrome-related coronavirus 4 1812570 | 996 | 117125 | 99.8 996 | BASZ21| 281 |hCoW-19/BrazilMT-LACENMT-510430873/2022( 510430679 | 220101008871 | LACEN-MT |33,32,32
lonCode_0103| BCO3 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus| 4 1453323 | 996 | 94545 | 998 | 996 | BA256 | 0453 |hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510480881/2022 | 5104806881 | 220101008872 | LACEN-MT (32,3321
lonCode 0104 BCO4 |Severe acute regpiratory syndrome-related coronavirus 3 805234 | 996 | 52003 992 | 996 | BAS.21| WSS (hCoV-1%BrazilMT-LACENMT-510490684/2022 | 5104906284 | 220101006273 | LACEN-MT (33,3232
lonCode_0105| BCOS |Sewvere acute respiratory syndrome-related coronavirus 3 555047 996 | 35633 593 998 | BASZ21| OS5 |hCoW-19/BrazilMT-LACENMT-510450888/2022| 510450836 | 220101008874 | LACEN-MT 33,3131
lonCode 0106 BCOS |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 4 863605 | 99.5 | 55531 99.8 | 996 BAZ W58 |hCoV-19BrazilMT-LACENMT-510450688/2022 | 5104906588 | 220101006875 | LACEN-NMT (34,3232
lonCode_0107| BCOY |Sewvere acute respiratory syndrome-related coronavirus 4 720018 954 4587 593 997 BAS 55 |hCoW-19BrazilMT-LACENMT-510453088%2022| 5104508858 | 220101008878 | LACEN-MT 33,32 31
lonCode_0108| BCO8 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus| 5 1088868 | 89.4 | 5E017 | 99.8 | %96 | BAS21| 058 |hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-5104806580/2022 | 510480680 | 220101006877 | LACEN-MT [32,32,21
lonCode 010%| BCOS |Severe acute regpiratory syndrome-related coronavirus 4 O535Y | 005 | B4727 99.2 | 998 | BAS21| 281 |hCoV-1%BrazilMT-LACENMT-5104908581/2022| 5104308531 | 220101006378 | LACEN-MT [32,32,31
lonCode_0110( BC10 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 2 1582885 | 987 | 102307 | 8598 | 896 | BASAH 0450 |hCoVW-19BrazilMT-LACENMT-510450693/2022| 510480693 | 220101006879 | LACEN-MT (30,2831
lenCode 0111 BC11 |Severe acute regpiratory syndrome-related coronavirus 2 1604464 | 997 | 10359.4 | 99.3 | 996 BA 4 058 |hCoV-1%BrazilMT-LACENMT-510400654/2022 | 5104906504 | 220101006320 | LACEN-MT (30,30,29
lonCode_0112| BC12 |Sewvere acute respiratory syndrome-related coronavirus 2 1451352 | 98.7 | 94331 593 998 | BASZ21| O/59 |hCoW-19/BrazilMT-LACENMT-510450885/2022| 5104590855 | 220101008381 | LACEN-MT |32,31,31
lonCode 0113 BC13 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 2 1747476 | 997 | 112805 | 99.8 | 996 | BAS21| 0458 |hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-5104580720/2022 510480720 | 2201010085801 | LACEN-MT [30,29,28
lonCode_0114| BC14 |Sewvere acute respiratory syndrome-related coronavirus L] 770154 99.3 | 49402 99.3 998 | BA521 | V59 |hCoW-1%BrazilMT-LACENMT-5104508597/2022| 510450857 | 2201010088582 | LACEN-MT |33,31,31
lonCode_0115 BC1S |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 3 1541802 | 986 | 83075 998 | 996 | BASZ2 | 58 (hCoW-19/BrazilMT-LACENMT-510450658/2022) 510450658 | 220101006883 | LACEN-MT (30,3028
lenCode 0116 BC1E |Severe acute regpiratory syndrome-related ceronavirus 5 1106653 | 995 | 7006.3 99.7 | 996 BA 4 088 (hCoV-1%Brazi'MT-LACENMT-510420700/2022 ] 510490700 220101006324 | LACEM-MT [31,31,30
lonCede_0117| BC17 |Sewvere acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1294748 | 999 | 82521 59.3 998 | BAZ256 | V53 |hCoW-19/BrazilMT-LACENMT-510490702/2022| 5104580702 | 220101008385 | LACEN-MT |23,21,23
lonCode 0112 BC18 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 972333 | 957 | 61418 99.8 | 996 | BAS.21| WSS (hCoV-19BrazilMT-LACENMT-510420703/2022) 510450703 | 220101006885 | LACEN-MT [21,21,20
lonCode_011%| BC1S |Sewvere acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1213080 | 598 | 77383 593 556 BA S 55 |hCoW-19BrazilMT-LACENMT-510450705/2022) 5104530705 | 2201010088387 | LACEN-MT (23,2222
lonCode_0120| BC20 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1363471 | 988 | 86852 998 | 996 | BASA W58 |hCoVW-19/BrazilMT-LACENMT-510480706/2022 | 510450706 | 2201010068388 | LACEN-NT (23,2222
lonCode 0121 BC21 |Severe acute regpiratory syndrome-related ceronavirus 1 0530523 | 098 6178 959.2 | 996 BAZ W53 [hCoW-1%BrazilMT-LACENMT-510480707/2022| 510490707 | 2201010068229 | LACEN-MT (25,2424
lonCode_0122| BC22 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1170750 | 988 | 74705 998 | 896 | BA4A 0458 |hCoW-19/BrazilMT-LACENMT-510480708/2022| 510450708 | 2201010068580 | LACEN-MT (252424
lonCode 0123 BC23 |Severe acute regpiratory syndrome-related coronavirus 1 1279904 | 993 | 21227 992 | 996 | BAS21| WSS (hCoV-1%BrazilMT-LACENMT-510490710/2022) 510490710 2201010062581 | LACEN-MT (24,2323
lonCode_0124| BC24 |Sewvere acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1308506 | 998 | 82666 593 998 | BASZ21| 281 [hCoWV-19BrazilMT-LACENMT-510450711/2022| 510480711 | 220101008352 | LACEN-MT |23,24 23
lonCode 0125 BC2S |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 2 11422345 | 897 | 72575 99.7 | 996 BAZ W53 |hCoV-19BrazilMT-LACENMT-510480712/2022| 510450712 | 2201010068593 | LACEN-NT (282827
lonCode_0128| BC28 |Sewvere acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1201813 | 897 | 75518 593 556 BA S V55 |hCoW-19BrazilMT-LACENMT-510450713/2022) 510450713 | 220101008894 | LACEN-MT 27,2728
lonCode_0127| BC27 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 5981146 | 998 | 62836 998 | 896 | BAS21| WSS [hCoW-19/BrazilMT-LACENMT-510480714/2022) 510450714 2201010068585 | LACEN-MT (293028
lonCode 0122 BC28 |Severe acute regpiratory syndrome-related coeronavirus 1 1319745 | 997 247 992 | 996 | BAS21| 085S [hCoV-1%BrazilMT-LACENMT-510490715/2022) 510490715 220101006856 | LACEN-MT (2928228
lonCode_012%| BC2S |Sewvere acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1183595 | 097 | 747638 938 998 | BASZ21| V55 |[hCoW-19/BrazilMT-LACENMT-510490716/2022| 5104580716 | 2201010083597 | LACEN-MT |28,28 27
lonCode_0130( BC30 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 2 1276201 | 99.7 | 81011 99.8 | 996 BAZ W53 |hCoV-19BrazilMT-LACENMT-510480717/2022| 510450717 | 220101006858 | LACEN-MT (292828
lonCode_0131| BC31 |Sewvere acute respiratory syndrome-related coronavirus 3 1291035 | 99.6 82088 593 556 BF .12 55 |hCoW-19BrazilMT-LACENMT-510450718/2022) 510450718 | 220101008895 | LACEN-MT 25,2523
lonCode_0132| BC32 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 2 1253412 | 887 | 79847 998 | 996 | BASA W58 [hCoW-19/BrazilMT-LACENMT-51048071902022| 510450719 220101006500 | LACEN-MT (282727

Tabela 1: Informacdes sobre as amostras sequenciadas e as respectivas linhagens identificadas do virus SARS-CoV-2.
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Figura 2: Fillogenia 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 TypingTool, disponivel online (CLEEMPUT et al., 2020).
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Foi identificado a circulacdo de diferentes sublinhagens da variante

Omicron do virus SARS-CoV-2, provavelmente relacionadas a inimeros eventos

de importacBes e tipagem viral, concomitantes ao elevado numero de infeccbes

registrados no Estado.

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

pacientes oriundos de Caceres, Campos de Julio e Cuiaba; BA.2.56 dois

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

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

em um paciente de Cuiabd; BA.5.1 em cinco pacientes de Caceres, Cuiaba e

Rondondpolis; BA.5.2 em um paciente de Cuiaba; BA.5.2.1 em 14 amostras de

pacientes oriundos de Céaceres, Cuiaba, Nobres, Rio Branco e Rondondépolis e

BF.12 em um paciente de Cuiaba.
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Figura 1: Distribuicdo das sublinhagens da variante
sequenciamento.
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variante Omicron no Estado, além disso, contatou-se uma sublinhagem oriunda da
BA.5, a BF.12 em uma amostra de um paciente de Cuiabd, obtida no més de julho
de 2022 e que ainda ndo havia sido identificada em Mato Grosso. A circulacao
dessa sublinhagem decorre desde maio de 2022, acomentendo principalmente os
paises: Japdo (34%), Brasil (13%), Franca (9%), Austria (9%) e Estados Unidos
(8%). Portanto, o sequenciamento do genoma € crucial para entender o percurso
da transmissdo 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 disseminacdo, além de realizar inferéncias filogenéticas

mais detalhadas sobre a dispersao do virus no Estado.
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