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

O método de sequenciamento genético permite realizar a leitura dos genomas virais
com o objetivo de identificar novos patdgenos e aprimorar a compreensao das origens e da
transmiss&o de virus emergentes. E valido ressaltar que um dos propoésitos do equenciamento
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 mutacfes que

diferem da estirpe original de Wuhan.

Dentro desse contexto, surgem as Variantes de Preocupacdo (VOC) e as Variantes de
Interesse (VOI). As VOC sao variantes do SARS-CoV-2 que apresentam mutacdes genéticas
especificas associadas ao aumento da 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). Ja as VOI sdo variantes que
possuem mutacdes genéticas relevantes, mas cuja importancia clinica e impacto na salde

publica ainda estdo sendo investigados.

O Laboratorio Central de Saude Publica de Mato Grosso -LACEN-MT, na data do dia
15 a 18 de junho de 2023, realizou sequenciamento genetico de 31 amostras positivas do
SARS-CoV-2 para 0 sequenciamento genético, no processo foi utilizado uma amostra para
controle, para avaliar a qualidade do sequenciamento gerando um total de 32 amostras.

As amostras abrangeram municipios como: Cuiaba (N: 21) , Agua Boa (N:1) ,
Cocalinho (N: 4) , Indiavai (N: 2) , Rondonopolis (N:1), Sorriso (N: 1), Varzea Grande (N: 1)
( Figura 1).
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Figura 1: Mapa do Estado de Mato Grosso, destacando os municipios onde foram obtidas as amostras 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 valores de cobertura superior a 70%
do genoma total (Tabela 1).

As sequencias genomicas obtidas foram alinhadas e montadas com o primeiro genoma
de referéncia de Wuhan e analisadas pelos softwares como: Nextclade; CodonCode;
AlieView.

A avaliagdo da linhagem foi realizada utilizando duas ferramentas Pangolin e

Nextclade (https://clades.nextstrain.org/).
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Requisicdo_GAL_
Barcode N do barcode Assignment Reads Coverage Lineages ID_sequencia ID Amostra Sequenciamento  LACEN  CTN, ORF1,

lonCode 0101 | BCO01 | Severe acule respiratory syndrome-telated coronavinus | 1820625(95.47% | XBB.LS | hCoV-19/Brazl/MT-LACENMT£10510309/2023 | 510510309 | 230101000879 |LACEN-T| 47,1618

lonCode 0102 | BC0102 | Severe acute respiratory syndrome-elated coronavins | 181340%6.48% | FEL2 | hCoV-19/Brazl/MT-LACENMTA10510310/2023 | 510510310 | 230101000880 | LACENAIT| 15,16

5 | Severe acute respirztory syndrome-related coronavius | 1182257|%347% | FEL2

h03
h0
lonCode 0103 | BCDI03 | Severe acute respiratory syndrome-felated coronavinus | 2720186(95.30% | XBB.LS | hCoV-19/Brazi/MT-LACENMT-510510314/2023 | 510510311 230101000881 |LACEN-AMT| 17,1618
h03
503
h0

lonCode 0106 | BCO106 | Severe acute respiratory syndrome-elated coronavins | 214150196.30% | XBB.LS | hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510510314/2023 | 310510314 | 230101000884 | LACENT|  18.21.21

l h 1
l h 1
l h 1
lonCode 0104 | BCOI04 | Severe acute respiratory syndrome-selated coronavinus | 891778|95.82% | XBB.LS | hCaV-19/Brazl/MT-LACENNT£1051031202023 | 510510312 230101000882 |LACENT| 48,1719
l h i
l h 1
l h 1

lonCode 0107 | BCOIOT | Severe acute respiratory syndrome-felated coronavinus | 191364(95.31% | XBB.LS | hCoV-19/Brazi/MT-LACENMT-510510315/2023 | 510510316 | 230101000885 |LACENAMT| 15,1718

1

1
lonCode 0105 | BC CoV-19/Brazi/MT-LACENNT-£10810313/2023 | 210510313 | 230101000883 |LACENNT| 162120

1

1

1

lonCode 0108 | BCD108 | Severe acute respiratory syndrome-felated coronavinus | 1258734|95.09% | FEL2 | hCaV-19/Brazl/MT-LACENMT-510510316/2023 | 510510316 | 230101000886 |LACEN-AMT| 13,1414

lonCode 0109 | BCO109 | Severe acute respiratory syndrome-telated coronavinus | 781510(92.60% | XBB.LS | hCoV-19/Brazl/MT-LACENNT£10510317/2023 | 51051031 | 230101000887 |LACENAT| 28930

lonCode 0110| BC

lonCode 0111 | BCD!1 | Severe acute respiratary syndrome-elated coronavius | 126006081.04% | XBB. | HCoV-19/BrazilMT-LACENNT-51051031912023 | 510510318 | 230101000889 |LACENAT| 232730

1
1
1l
10| Severe acute respiratory syndrome-elated coronavirus | 995942(93.62% | XBB.19.1| nCoV-19/Brazl/MT-LACENNTA10510318/2023 | 310510318 | 230101000636 | LACENIT| 29.26.32
I
1

lonCode 0112 | BCD112 | Severe acute respiratory syndrome-felated coronavirus | 2186776|82.60% | XBB.L18 | hCaV-19/Brazl/MT-LACENNT-510510320/2023 | 510510320 | 230101000890 [LACENAMT| 29

lonCode 0113 | BCO113 | Severe acule respiratory syndrome-telated coronavinus | 9973839L71% | FELZ | NCoV-19/Brazl/MT-LACENNT£10510324/2023 | 510510321 230101000891 |LACENAT| 273429

lonCode 0114 | BCO114 | Severe acule respiratory syndrome-telated coronavinus | 811303(82.28% | XBB.LS | hCoV-19/Brazl/MT-LACENNT£10510322/2023 | 510510322 | 230101000892 |LACENAT| 26327

lonCode 0115 | BCD15 | Severe acute respiratary syndrome-elated coronavius | 145529(28.59% | XBB.LS | HCoV-19/BrazilMT-LACENNT-51051032312023 | 510510323 | 230101000893 |LACENAIT| 26.2929

lonCode 0116 | BC

lonCode 0117| BCO

17| Severe acute respiratory syndrome-elated coronirus | 1522041%.46% | FEL | hCoV-A/BrazilIT-LACENMTA10510326/2023 | 10510325 | 230401000895 |LACENMT| 202222
1

lonCode 0116 | BCO118 | Severe acute respiratory syndrome-elated coronavirus | 1183697)%4.74% | ¥BB.L15 | hCoV-19/BrazilT-LACENMT-510310326/2023 | 510510326 | 23010100089 |LACEN-MT| 212023

lonCode 0113 | BC

lonCode 0120| BC

1

1

1

19| Severe acute respiratory syndiome-elated coronairus | 1327764(95.86% | FEL2 | hCoV-AY/BrazilIT-LACENMTA10510327/2023 | S10510327 | 230401000897 |LACENT| 202222

20| Severe acule respiratory syndrome-related coronavinus | 1407436\96.63% | FEL | hCoV-19/Brazl/MT-LACENMT£10510328/2023 | 510510328 | 230101000898 |LACENAT| 22423
I

lonCode 0121 | BC021 | Severe acute respiratary syndrome-elated coronavius | 170331(96.46% | XBB.L18 | HCoV-19/BrazilMT-LACENNT-51051032912023 | 510510328 | 230101000899 |LACENAT| 202222

lonCode 0122 | BCD122 | Severe acute respiratory syndrome-felated coronavinus | 1414864(95.95% | FEL2 | hCoV-19/Brazl/MT-LACENNT-510510330/2023 | 510510330 | 230101000900 (LACENATT| 202221

lonCode 0123 | BCO23 | Severe acute respiratory syndrome-felated coronavinus | 1124140(93.00% | XBB.LS | hCaV-19/Brazl/MT-LACENMTS10510334/2023 | 510510331 230101000901 |LACENAT| 20222

lonCode 0124 | BCO124 | Severe acule respiratory syndrome-felated coronavinus | 1009072094.22% | XBR.L | hCoV-19/Brazl/MT-LACENNT-£10510332/2023 | 510510332 | 230101000902 (LACENAT| 202224

lonCode 0125 | BC025 | Severe acute respiratary syndrome-elated coronavins | 1498272(95.50% | XBB.19.1| HCoV-19/BrazilMT-LACENNT-51051033312023 | 510510333 | 230101000903 |LACENAT| 242325

lonCode 0126 | BCD126 | Severe acute respiratory syndrome-telated coronavinus | 1116441195.98% | XBB.L3 | hCaV-19/Brazil/MT-LACENNT-510510334/2023 | 510510334 | 230101000304 |LACENAT| 26,257

lonCode 0127| BC

lonCode 0128 | BCO128 | Severe acute respiratory syndrome-felated coronavius | 1773183(92.92% | XBB.LS

CoV-19/Brazi/MT-LACENMT-£10510336/202
510510337 | 230101000907 |LACENAIT] 232827

lonCode 0123 | BCO129 | Severe acute respiratory syndrome-felated coronavirus | 1514336(34.86%  |¥BB.1.13.1

CoV-19/Brazi/MT-LACENMT-£10510337/202
10510338 | 230101000908 [LACENAT| 220524

lonCode 0130 | BCO130 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus | 114555961.02% | FEL2
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16| Sever acute respiratory syndrome-elated coronairus | 529123(64.58% | XBB.LS | HCoV-19/BrazilNIT-LACENNT-510510324/2023 | 10510324 | 23010100089 |LACENT| 263127
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h i
h B033202023
h 5033312023
h 51033472023
27| Severe acute respiratory syndrome-felated coronavinus | 114243209159% | FEL2 | hCoV-19/Brazl/MT-LACENMTS10510335/2023 | 510510336 | 230101000905 |LACENAT| 13322
h 5103362023 | 10510336 | 230101000906 |LACENMT| 27
h 8033712023
h 51033612023
h 51033972023

CoV-19/Brazi/MT-LACENNT-510510338/202
10510339 | 230101000909 | LACENAT| 27 34

lonCode 0131 BCO132 | Severe acute respirstory syndromevelated coronavirus | 1275464(81.24% | FEL2 | hCoV-19/Brazi/MT-LACENMT-510510339/202

Tabelal: InformagBes sobre as amostras sequenciadas, cobertura do genoma e as respectivas linhagens
identifcadas do virus SARS-CoV-2
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A érvore filogenetica foi montada através do genome detective
(https://www.genomedetective.com/app/typingtool/cov/), cuji amostras foram agrupadas no

clado CANADA_ON_PHL_21_416 (Figura 2).

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.

As amostra que obtiveram genomas acima de 70% de cobertura foram aprovados no
controle de qualidade e posteriormente sendo aptas ao deposito na plataforma GISAID
(Grafico 1).
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Grafico 1- Frequéncias absolutas e relativas das amostras sequenciadas de Sars-CoV-2 (n=31 amostras), 2023.

Ao realizar o sequenciamento dos 31 genomas, todos 0s casos apresentaram a variante
Omicron do SARS-CoV-2, indicando sua presenca em 100% das amostras analisadas.

Essa relacdo pode estar relacionada a alta transmissibilidade da variante e o nimero
de infeccOes registradas no Estado de Mato Grosso, bem como a ocorréncia de eventos de
importacdo e disseminacdo do virus. Além disso, a auséncia de medidas preventivas para
conter a disseminacdo do virus pode estar contribuido para a disseminagéo da variante.

Foram identificadas variantes em diferentes proporcdes. A sublinhagem XBB.1.5 foi
a mais prevalente, representando 42% das amostras analisadas, em seguida por FE.1.2 (29%),
FE.1 (6%), XBB.1.9.1 (6%), XBB.1.18.1 (6%), XBB.1.18 (6%), XBB.1 (6%), (Figura 3).
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Figura 3: Quantidade das sublinhagens obtidas das sequéncias gendmicas do SARS-CoV-2.

Dentre as linhagens foram identificadas duas novas variantes de preocupacédo (VOC)
denominadas FE.1 e FE.1.2. E importante ressaltar que essas novas variantes também foram
identificadas em outros estados do Brasil, como S&o Paulo, Bahia, Rio de Janeiro, Minas
Gerais, Pernambuco e Santa Catarina. O monitoramento continuo dessas variantes é
fundamental para compreender sua disseminacdo e avaliar possiveis impactos na
transmissibilidade, gravidade da doenca e eficacia das medidas de controle e prevencao.

Ao analisar e compreender o histdrico do Sars-CoV-2, especialistas e autoridades de
salide podem tomar medidas apropriadas para conter a disseminacgdo do virus, além de realizar
analises filogenéticas detalhadas sobre a propagacdo do virus na regido. E importante ressaltar
gue a mobilidade humana desempenha um papel fundamental na disseminacéo do SARS-CoV-
2. Portanto, € crucial implementar medidas preventivas continuas para minimizar a circulagdo
desse patdgeno no estado de Mato Grosso. Essas medidas sdo essenciais para reduzir o risco de

transmissdo, proteger a satde da populacdo e controlar a propagacéo do virus.
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