il
2§
-
Governo do Estado de Mato Grosso
SES-Secretaria de Estado de Saude

Secretaria Adjunta de Atencao e Vigilancia em Salude
Laboratérno Central de Saude Publica de Mato Grosso-LACEN/MT

VIGILANCIA GENOMICA DO

™ SARS-COV-2 EM MATO
‘ GROSSO

‘h,

2025

| wo: By Mato @LBCBI‘I N.48/2025

de Saude

Digitalizado com CamScanner


https://v3.camscanner.com/user/download

Governo do Estado de Mato Grosso
SES-Secretaria de Estado de Saude
Secretaria Adjunta de Atencao e Vigilancia em Saude
Laboratorio Central de Saude Publica de Mato Grosso-LACEN/MT

INTRODUGAO

O sequenciamento genético emerge como uma ferramenta crucial para decifrar os
genomas virais, possibilitando a identificacao de novos patogenos e aprofundando a
compreensao sobre a origem e transmissao de virus emergentes. No caso do SARS-
CoV-2 o sequenciamento desempenha um papel essencial no acompanhamento,
monitoramento e identificacdao das diversas linhagens e sublinhagens que circulam no
Estado. Isso tem relevancia consideravel, dada a evolugcao continua do virus, que se
afasta da estirpe original identificada em Wuhan.

A doenca do coronavirus 2019 (COVID-19) € uma doenga viral altamente
contagiosa causada pelo coronavirus da sindrome respiratoria aguda grave 2 (SARS-
CoV-2). Esses surtos sao principalmente atribuidos ao surgimento de variantes mutantes
do virus. Como outros virus de RNA, o SARS-CoV-2 adapta-se com a evolugao genética
e o0 desenvolvimento de mutagodes. Isso resulta em variantes mutantes que podem ter
caracteristicas diferentes das suas cepas ancestrais. Desde marco de 2023, a
Organizacao Mundial da Saude (OMS) atualizou o sistema de rastreio e as definicoes
operacionais para variantes de preocupacao (VOC), de interesse (VOI) e sob
monitoramento (VUM).

Varias variantes do SARS-CoV-2 foram descritas durante o curso desta pandemia,
entre as quais apenas algumas sao consideradas variantes de preocupacao (VOCs).
Com base na atualizagao epidemiologica da OMS, 5 VOCs do SARS-CoV-2 foram

identificadas desde o inicio da pandemia:

e Alfa (B.1.1.7): Primeira variante preocupante, que foi descrita no Reino Unido no
final de dezembro de 2020;

« Beta (B.1.351): relatado pela primeira vez na Africa do Sul em dezembro de
2020:;

« Gamma (P.1): Primeiro relato no Brasil no inicio de janeiro de 2021;

« Delta (B.1.617.2): relatado pela primeira vez na India em dezembro de 2020;
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« Omicron (B.1.1.529): relatado pela primeira vez na Africa do Sul em novembro
de 2021;

O sequenciamento genético realizado nessas amostras proporciona a identificagao
e monitoramento das linhagens e sublinhagens do SARS-CoV-2 circulantes em diversas
regioes de Mato Grosso. Esses dados desempenham um papel fundamental para
oferecer suporte as estratégias de saude publica, permitindo o rastreamento de surtos,
a avaliacao da eficacia das medidas de controle e o aprofundamento na compreensao

da dinamica de disseminacao do virus.

AMOSTRAGEM

Foram selecionadas 16 amostras positivas para o SARS-CoV-2, as quais foram
coletadas nos dias 20 de agosto a 2 de setembro de 2025, referente as semanas
epidemioldgicas 34° a 36° de 2025.

As amostras foram extraidas em protocolos automatizados e amplificadas pelo
método RT-PCR em tempo real foi realizada no termociclador ABI 7500™ com o Kit
molecular INF-A/INF-B/SC2 da Bio-Manguinhos para amostras de SARS-CoV-2. Todas
as amostras positivas apresentaram valores de Ct (cycle threshold) que variaram entre
19 e 27. Os pacientes sao referente aos municipios de Cuiaba, Varzea grande,
Primavera do Leste e Queréncia.

A Montagem do genoma e classificagao das variantes foi realizada pelo software

ViralFlow (https://viralflow.github.io/index.html, versao v1.0.1), e revisados no Pangolin

(Versao 4.3, pangolin-data v1-22) e Nextclade (version 3.14.5), e analisadas pelos
softwares como: CodonCode; AliView. A determinacao das linhagens foi realizada
utilizando as ferramentas Pangolin, Nextclade e Genome Detective (https://pangolin.cog-

uk.io/) (https://clades.nextstrain.org/).

RESULTADOS
Dos genomas, 15 passaram pelo controle de qualidade apresentando cobertura

do genoma superior a 90%, e o controle negativo, seguiu o padrao esperado sem
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contaminacao (Tabela 1).

Os genomas foram sequenciados utilizando a tecnologia desenvolvida pela
lllumina® (MiSeq™), pelo kit CovidSeq 300 ciclos.

Legenda

B Cuiaba
B Virzea Grande
B Primavera do Leste

B Queréncia

‘b‘p

Figura 1: Mapa do Estado de Mato Grosso, destacando os municipios onde foram obtidas as amostras e

caracterizadas as novas sequéncias gendmicas do SARS-CoV-2.
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RESULTADOS

N®

Interno  Sequenciamento

Requisicao_GAL _

Idade

Genero

Municipio Requisitante

Data da Coleta

Cobertura Linhagem

ID Sequéncia

2808 | 250101000444 | 45 anos | Feminino Cuiaba MT | 20/08/2025 | 20 | 99.7% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652421/2025
2832 | 250101000423 | 89 anos | Masculino Cuiaba MT | 23/08/2025 | 20 | 99.7% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652108/2025
2841 | 250101000425 |47 anos [ Masculino Cuiaba MT | 24/08/2025 | 27 | 96.4% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652110/2025
2891 | 250101000427 |34 anos | Feminino Cuiaba MT | 28/08/2025 | 23 | 99.7% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652112/2025
2805 | 250101000428 |92 anos | Masculino Varzea Grande MT | 28/08/2025 | 19 | 99.7% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652113/2025
2000 | 250101000430 |48 anos [ Feminino | Primaverado Leste | MT | 29/08/2025 | 24 | 99.7% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652116/2025
2001 | 250101000432 (40 anos | Feminino Cuiaba MT | 29/08/2025 | 23 | 99.7% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652118/2025
29007 | 250101000433 | 6 meses | Masculino Cuiaba MT | 31/08/2025 | 25 | 97.2% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652119/2025
2011 | 250101000434 |98 anos | Feminino Cuiaba MT | 01/09/2025 | 21 | 99.7% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652120/2025
2012 | 250101000435 |22 anos | Feminino Varzea Grande MT | 01/09/2025 | 25 | 98.2% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652121/2025
2915 | 250101000436 |47 anos | Masculino Cuiaba MT | 01/09/2025 | 19 | 0997% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652122/2025
2021 | 250101000437 |6 meses | Feminino | Primaverado Leste | MT | 02/09/2025 | 23 | 99.7% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652123/2025
2024 | 250101000439 | 19 dias |Masculino Queréncia MT | 01/09/2025 | 17 | 99.7% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652131/2025
2040 | 250101000440 |53 anos | Feminino Cuiaba MT | 01/09/2025 | 24 | 99.7% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652133/2025
2045 | 250101000441 |28 anos | Feminino Cuiaba MT | 02/09/2025 | 21 | 99.7% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510652134/2025

Tabela 1: Informagdes sobre as amostras sequenciadas, cobertura do genoma e as respectivas linhagens identifcadas do virus SARS-CoV-2.

A arvore filogenética foi elaborada através do Nextclade, ilustrando a diferenca de mutacoes ao longo da evolucao e suas

respectivas linhagens (Figura 2). Todos os genomas sequenciados passaram no controle de qualidade, sendo considerados

aptos ao depdésito na plataforma GISAID.
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Figura 2. Arvore filogenética das linhagens identificadas de Sars-CoV-2. Acesso 11/09/2025 (https://clades.nextstrain.org/tree).
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Figura 3. Arvore filogenética das linhagens identificadas em Mato Grosso (vermelho) de Sars-CoV-2. As

arvores foram geradas com o software IQ-TREEZ2 (v2.2.0), utilizando os arquivos contendo as sequéncias

geradas neste trabalho e as sequéncias de referéncia obtidas do NCBI. A arvore do foi gerada com 738

sequéncias do banco de dados Gisaid, utilizando o modelo evolutivo TN+F+R3.
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Foram realizados analises de inferéncia genética dos genomas sequenciados
juntamente com sequéncias de referéncia de Wuhan (Figura 3). A analise dos
resultados permitiu concluir que os genomas gerados nesta investigacao, isolados no
Mato Grosso, agruparam-se em um clado unico com sequéncia gendmica de Goias e
Espirito Santo obtidas em 2025.

A linhagem XFG foi recentemente designada como Variante sob Monitoramento
(VUM) pela Organizacao Mundial da Saude (OMS), em virtude do seu potencial de
apresentar crescimento relativo em diferentes regides do mundo. Trata-se de uma
variante que reune mutagoes na proteina Spike capazes de reduzir, em certa medida, a
acao de anticorpos neutralizantes. No entanto, até o momento, nao ha evidéncias de
que a XFG esteja associada a formas mais graves da doenga nem de que comprometa
significativamente a eficacia das vacinas ou terapias antivirais disponiveis. Por essa
razao, permanece na categoria de monitoramento, o que Iimplica vigilancia
epidemiologica continua, mas sem mudancas imediatas nos protocolos medicos ou de
vacinacao.

Geneticamente, a XFG é uma descendente da Omicron, classificada como
recombinante, uma vez que surgiu a partir da coinfecgao por duas linhagens distintas,
LF.7 e LP.8.1.2, processo que resultou na mistura de material genético e no
aparecimento de uma nova linhagem.

A XFG foi identificada pela primeira vez no Canada, com amostra registrada em
27 de janeiro de 2025, e desde entao foi detectada em diversos paises. No Brasil, ja
circula em varios estados incluindo Sao Paulo, Rio de Janeiro, Espirito Santo, Ceara,
Santa Catarina, Rio Grande do Sul, Goias, Pernambuco, Amazonas, Piaui, Alagoas e
Bahia, mais recentemente, foi confirmada também em Mato Grosso, marcando sua
Introducao no cenario local.

Também conhecida como “Stratus”, a XFG apresenta mudltiplas mutagdes na
espicula, como T22N, S31P, K182R, R190S, R346T, K444R, V445R, F456L, N487D,
Q493E e T572l, que justificam seu acompanhamento proximo pelas autoridades de
saude. Apesar disso, a expectativa atual € de que as vacinas contra a COVID-19
continuem eficazes contra a infec¢cao sintomatica e, sobretudo, contra os casos graves
relacionados a essa linhagem.

O LACEN-MT implementou um programa de vigilancia genémica ativa, que se
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configura como um pilar essencial para a detecgcao precoce e acompanhamento das
subvariantes da Omicron. Esta vigildancia desempenha um papel estratégico na
identificacao de novas variantes, permitindo a antecipacao de medidas para evitar a
propagacao acelerada do virus e a ocorréncia de novos surtos, além de mitigar o risco
de futuras pandemias.

Adicionalmente, a vigilancia gendmica contribui para a adaptacao das estrategias
de saude publica, viabilizando a personalizacao de intervencdoes preventivas e a
melhoria na eficacia das vacinas. Ao priorizar a analise genética do virus, Mato Grosso

se posiciona na vanguarda da resposta as ameacas virais, promovendo maior

seguranca e bem-estar a populacao.
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