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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 area 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 geracdo de amostras positivas.

Considerando a circulagdo de um novo membro da familia Coronaviridae
responsavel por quadros de infeccdo respiratéria e um alto teor de disperséao, €
essencial a atuacao da Vigilancia Gendmica, a fim de possibilitar a identificacéo e
omonitoramento das variantes circulantes, suas respectivas mutacdes virais e
evolucao desse virus ao longo do tempo para que possa auxiliar em futuras
decisdes na saude publica.

Durante o periodo de 09 a 17 de novembro de 2022, a equipe do LACEN-
MT realizou o sequenciamento de 8 genomas do SARS-CoV-2, provenientes de
pacientes internados e com diagnéstico positivo paraCOVID-19 referentes aos
seguintes municipios: Cuiaba (5), Indiavai (1) e Sdo José do Rio Claro (2) (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 geogréficas do Estado, além de atender aos
seguintes critérios estabelecidos pela Vigilancia Epidemiolégica: suspeitas e/ou
contatos de VOC (do inglés Variants of concern, variantes de preocupagéao) e VOI
(do inglés Variants of interest, variantes de interesse), 6bitos, casos graves e com
rapida evolucdo, amostras com carga viral alta, além de pacientes com
diagndsticopositivo para SARS-CoV-2 com histérico de viagem para fora de Mato

Grosso e/ ouBrasil.
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Figura 1: Mapa do Estado de Mato Grosso, destacando os municipios onde foram obtidas e
caracterizadas as novas sequéncias gendmicas 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 83% do genoma total (Tabela 1).

As amostras selecionadas apresentaram valores de CT (cycle threshold)
gue variaram entre 19 e 24.

As sequéncias genbmicas 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 avaliacao da linhagem foi realizada utilizando a ferramenta Phylogenetic
Assignment of Named Global Outbreak LINeages disponivelem
(https://github.com/hCoV-2019/pangolin), seguindo a recente classificagao
dindmica proposta por Rambaut e colaboradores (Figura 2) (RAMBAUT et
al., 2020).

By


http://www.genomedetective.com/app/typingtool/virus/)
http://www.genomedetective.com/app/typingtool/virus/)

P Qi Governo de Secretaria de Estado de Saude de Mato Grosso
E % Mato Secretaria Adjunta de Atencao e Vigilancia em Saude
- Grosso Laboratério Central de Satde Publica de Mato Grosso — LACEN/MT

Depth of | Identity | Identity Requisigao GAL CT (N,
Contigs | Reads |Coverage|coverage| NT AA Lineages /DIM/E ID_sequencia ID_Amostra | Sequenciamento | LACEN | ORF,S)

hCoV-18/Brazil/MT-

2 1322893 997 4088.8 997 995 BO.1.1 0/33 LACENMT-510492270 510492270 220101007126 LACEMN-MT 20,19.20
i hCoV/-19/Brazil/MT-

1 989655 99.3 32217 99.3 996 BAS2.1 2/61 LACENMT-510492271 510492271 220101007127 LACEMN-MT 19,1919
hCoV-19/Brazil/MT-

10 143695 989 419.9 99.3 996 BA1 /27 LACENMT-510492272 510492272 220101007128 LACEN-MT 21,2120
hCoV-19/Brazil/MT-

38 47529 95.6 135 99.8 993 BO.1.1 0/50 LACENMT-510492273 510492273 220101007128  LACEN-MT 22.21.21
hCoV-19/Brazil/MT-

112 7106 83 25.2 999 99 B.23 0/9 LACENMT-510492274 510492274 220101007130 LACEMN-MT 222122
hCoV-19/Brazil/MT-

32 26487 95.5 80.8 99.8 99.5 BO.1.19 0/44 LACENMT-510492275 510492275 220101007131 LACEN-MT 21,2018
hCoV-19/Brazil/MT-

73 12286 B89.3 539 999 993 B.1.1529 o0/9 LACENMT-510492276 510492276 220101007132 LACEMN-MT 23,2223
hCoV-19/Brazil/MT-

7 BEEST 993 368.1 999 997 BA 114 0/24 LACENMT-510492277 510492277 220101007133 LACEM-MT 23,22 22

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 gendmicas 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 importacdes e
tipagem viral, concomitantes ao elevado numero de infec¢des registrados no Estado.

Dentre os 8 genomas sequenciados foi encontrado 6 sublinhagens: BQ.1.1 em trés
amostras de pacientes oriundos de Cuiaba do més de Novembro; B.1.1.529 em um
paciente de S&o José do Rio Claro, cuja amostra foi coletada em fevereiro de 2022;
B.23 em um paciente de Cuiaba do més de Novembro; BA.1 em um paciente de
Indiavai, de fevereiro de 2022; BA.1.14 em um paciente de Sdo José do Rio Claro, de
fevereiro de 2022 e a BA.5.2.1 em um de paciente oriundo de Cuiaba, cuja amostra foi
coletada em Setembro.

Fevereiro Setembro Novembro

e B.1.1529 e BA5.2.1 * BQ.1.1

* BA.1 * BQ.1.1

e BA.1.14 * BQ.1.19
* B.23

A BQ.1 e BQ.1.1 sdo novas variantes da COVID-19 que se originaram da
subvariante BA.5 da Omicron sendo classificadas como Variantes de
Preocupagcao. As variantes da Omicron sdo amplamente alteradas e estéo
espalhadas globalmente, proporcionando um alto risco de surtos de infeccdo. O tipo
Omicron do SARS-CoV-2 tem um risco de dano de reinfeccdo, de acordo com os
primeiros achados. As variantes da COVID-19, particularmente BQ.1 e BQ.1.1,
ganharam atencdo global e causaram uma sensagdo mundial desde a sua
descoberta.

Os dados demonstrados neste relatério sugerem a predominancia da
variante Omicron no Estado, além da entrada de uma sublinhagem descoberta
recentemente, a BQ.1, oriunda da Omicron BA.5, em duas amostras de pacientes

de Cuiab4, que carrega mutacdes em pontos importantes do virus.
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A Organizacdo Mundial da Saude (OMS), aponta que a cepa ja foi
detectada em 65 paises e apresenta uma prevaléncia de 9%. No Brasil, ja havia
sido identificada anteriormente no Estado de S&o Paulo, Espirito Santo, Rio
Grande do Sul, Rio de Janeiro e Amazonas.

Diante os fatos, o sequenciamento do genoma € crucial para entender o
percurso da transmissao e sua evolucdo ao longo do tempo. Ao desvendar o
histérico do SARS-CoV-2, autoridades e pesquisadores podem adotar medidas
adequadas para tentar conter sua disseminagdo, além de realizar inferéncias

filogenéticas mais detalhadas sobre a dispersao do virus no Estado.
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