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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 (2), pertencem a familia Coronaviridae, género
betacoronavirus, sendo designado como SARS-CoV-2, virus que esta relacionado a sindrome
respiratéria aguda (SRAG) e com alto teor de dispersdo (1). 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.

Para uma compreensdo melhor sobre o virus que causa a COVID-19 circulante no
Estado de Mato Grosso, durante o periodo de 27 de fevereiro a 03 de marc¢o de 2023, a equipe
do LACEN-MT realizou o sequenciamento de 28 genomas, provenientes de pacientes com
sintomas da doenca, cujo diagndstico molecular resultou em positivo para 0 SARS-CoV-2,
com valores de CT (cycle threshold) que variaram entre 15 e 33.

O sequenciamento abrange 5 municipios do Estado de Mato Grosso sendo eles:
Cuiabé (23), Colider (1), Tangara da Serra (2), Lucas do Rio Verde (1), Campo Novo do
Parecis (1) e Figura 1).

Os genomas foram sequenciados utilizando a tecnologia desenvolvida pela Thermo

Fisher Scientific (lon Genestudio S5 Plus), apresentando valores de cobertura superior a 97%
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do genoma total (Tabela 1).

As sequéncias gendmicas obtidas foram analisadas utilizando o software Genome
Detective - Coronavirus Typing Tool, disponivel online em:
(https://www.genomedetective.com/app/typingtool/virus/) (5).

A avaliacdo da linhagem foi realizada utilizando duas ferramentas Phylogenetic
Assignment of Named Global Outbreak LINeages disponivel em:

(https://github.com/hCoV-2019/pangolin) e Nextclade (https://clades.nextstrain.org/)

seguindo a recente classificagdo dindmica proposta por Rambaut e colaboradores (Figura 2)
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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.
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BCO01 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 9 22289 98.8 1201 99.8 99.6 EQ.1.1 0/33 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510500461/2023 | 510500461 | 230101000596 | LACEN-MT| 272427
BC02 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 2 839969 99.7 56584 99.7 996 | BA210.1 | 0/53 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510500462/2023 | 510500462 | 230101000597 [LACEN-MT)| 27.22.23
BCO3 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1225194 99.6 73335 99.7 99.5 BQ.1 0/59 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500464/2023 | 510500464 | 230101000598 | LACEN-MT| 28.29.27
BCO04 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 2 1474007 99.7 9366.2 99.7 99.5 XBB.1 0/68 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500465/2023 | 510500465 | 230101000595 | LACEN-MT| 28,25.27
BCO5 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1383684 95.7 36545 99.7 995 | BA2101 | 071 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510500466/2023 | 510500466 | 230101000600 [LACEN-MT)| 27,2526
BCO& | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1553961 99.6 96214 99.7 99.6 BQ.1.10 0/59 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500467/2023 | 510500467 | 230101000601 |LACEN-MT| 27.25.28
BCO7 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus| 12 11952 98.2 538 99.8 99.6 EQ.1.1 0727 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510500468/2023 | 510500468 | 230101000602 |LACEN-MT| 292627
BCO0& | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1338412 99.6 8186 99.7 99.6 BQ.1.1 0/33 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500469/2023 | 510500469 | 230101000603 |LACEN-MT| 282427
BCO09 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 2 1181655 99.8 67859 99.7 99.4 CH.1.11 0/53 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500471/2023 | 510500471 | 230101000604 |LACEN-MT| 22,19,21
BC10 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 7 793786 99.2 47142 99.7 99.5 XBB.1 0/27 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500472/2023 | 510500472 | 230101000605 |LACEN-MT| 20,20.26
BC11 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 2 1329987 99.7 8265 99.7 995 | BA210.1 | 0/56 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510500473/2023 | 510500473 | 2301010006806 [LACEN-MT| 20,21.25
BC12 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 3 920846 99.5 3877.7 99.8 99.6 BQ.1.1 0/62 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500474/2023 | 510500474 | 230101000607 | LACEN-MT| 20,20,25
BC13 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 7 113515 98.9 634.2 99.7 99.6 XBB.1.5 0/53 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500475/2023 | 510500475 | 230101000608 | LACEN-MT| 18.20,24
BC14 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus| 10 900000 78.3 7000 99.8 95.5 XBB.1 235 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500476/2023 | 510500476 | 230101000605 |LACEN-MT| 19.21.25
BC15 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus| 12 5863 97.8 285 95.8 99.6 BA2 1/56 | hCoV-19/Brazill MT-LACENMT-510500477/2023 | 510500477 | 230101000610 [LACEN-MT| 16.18.21
BC16 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus| 10 1000000 84.9 7000 99.8 99.5 BQ.1.1 0/61 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500478/2023 | 510500478 | 230101000611 |LACEN-MT| 20,21,21
BC17 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 5 1053157 99.4 6709.1 99.7 99.6 BE.10 0/62 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500479/2023 | 510500479 | 230101000612 |LACEN-MT| 242522
BC18 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1207003 99.7 7908 99.7 99.5 BQ.1.1 0/60 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500480/2023 | 510500480 | 230101000613 |LACEN-MT| 222227
BC19 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 16248086 99.8 104221 99.8 99.6 BQ.1 0/59 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500481/2023 | 510500481 | 230101000614 |LACEN-MT| 23.22,22
BC21 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 992990 99.7 64389 99.7 99.6 BQ.1.1 0/59 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500482/2023 | 510500482 | 230101000615 |LACEN-MT| 21.24.28
BC22 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 2 1357956 99.6 88176 99.7 99.6 BQ.1 0/59 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500483/2023 | 510500483 | 230101000616 | LACEN-MT| 18.22,26
BC24 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1305866 95.8 337456 99.7 95.5 XBB.2 0/57 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500484/2023 | 510500484 | 230101000617 |LACEN-MT| 24.18.20
BC25 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1042483 98.7 67955 99.7 99.5 BQ.1.1 0/60 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500485/2023 | 510500485 | 2301010006158 | LACEN-MT| 29.26,28
BC26 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 5} 150930 99.1 9585 98.7 99.6 XBB.2 4 030 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510500486/2023 | 510500486 | 230101000619 | LACEN-MT 28,2526
BC27 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 12860086 99.8 83333 99.7 99.5 XBB.1.5 056 | hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510500487/2023 | 510500487 | 230101000620 | LACEN-MT 28,2525
BC28 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1511830 99.8 96479 99.7 99.5 BQ.1.1 0/59 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500488/2023 | 510500488 | 230101000621 |LACEN-MT| 252430
BC29 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 7 97323 98.8 577.6 99.7 99.5 XBB.1 0/53 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510500489/2023 | 510500489 | 230101000622 |LACEN-MT| 25.26.28
BC30 |Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1 1025439 99.8 1758279 | 997 99.5 BQ.1.1 0/59 [ hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510500450/2023 | 510500490 | 230101000623 |LACEN-MT|[ 242022

Tabela 1: Informagdes 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-
Coronavirs Typing Tool, disponivel online (CLEEMPUT et al., 2020).

Foi identificada em 100% das amostras sequenciadas apenas a VOC Omicron,
provavelmente relacionado a alta transmissibilidade desta variante, inUmeros eventos de
importacdes e tipagem viral, concomitantes ao elevado nimero de infecgdes registrados no
Estado além da auséncia de medidas preventivas para a disperséo do virus. A sublinhagem em
maior evidéncia foi a BQ.1.10 (3,57%), CH.1.1.1 (3,57%), XBB.1.5 (7,14%), XBB.2
(3,57%), XBB.2.4 (3,57%), BE.10 (3,57%), BA.2 (%), BA.2.10.1 (10,71%), XBB.1 (14,29%)
BQ.1 (10,71%) seguida pela BQ.1.1 (35,71%) (Figura 3).
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Figura 3: Quantidade das sublinhagens obtidas das sequéncias genémicas do SARS-CoV-2.
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Novas sublinhagens Omicron foram identificadas no estado de Mato Grosso que s&o

classificadas como variantes VOC.

BA.2.10.1

BQ.1.10

CH.1.1.1

XBB.1.5

XBB.2

XBB.2.4

BE.10

Essas sublinhagens séo decorrentes de mutagdes as quais estdo citadas abaixo:

CH.1.1.1,VOC, OMICRON XBB.1.5,VOC
XBB.2, VOC
Defining Mutations: Defining Mutations:
NSP1 NIEs s B s | s B s N s B s | Defining Mutations:
S135R Q380K | | wisr N185D v83a fieeQ Qis3t G g S ——
- - § - § - | EEEEN B e ) =
R346T Ka44T L452R Fas6s il 225 CE
Fazes
BQ.1.10, VOC, OMICRON BA.2.10.1, VOC, OMICRON BE.10,VOC, OMICRON
Sk » »
Defining Mutations: Defining Mutations: Defining Mutations:
p— el - B s | NSP1 NSP13 nses | [ NP1 NSP2 NP4 [ s |
R 2331 e S ol 51357 s36P R3%2C V2136 5133R Q376K S59F N460K
ORFTA s | 5 ] N
G798D F486V E136D

D&aD



Governo de Secretaria de Estado de Salde de Mato Grosso

Mato Secretaria Adjunta de Atencéo e Vigilancia em Saude
Grosso Laboratério Central de Satude Publica de Mato Grosso — LACEN/MT

Fonte: SARS-CoV-2 Variants Overview- NCBI

O sequenciamento genético realizado pelo LACEN-MT aponta que as novas linhagens
circulantes da VOC Omicron continuam a ganhar espaco no Estado de Mato Grosso,
favorecendo a ocorréncia de casos de COVID-19 em pessoas que ja se infectaram pela doenga,
inclusive os imunizados.

Ao desvendar o histérico 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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