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INTRODUCAO

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

A doenca do coronavirus 2019 (COVID-19) é uma doenca viral altamente contagiosa causada pelo
coronavirus da sindrome respiratria aguda grave 2 (SARS-CoV-2). Esses surtos sdo principalmente
atribuidos ao surgimento de variantes mutantes do virus. Como outros virus de RNA, o SARS-CoV-2
adapta-se com a evolugéo genética e o desenvolvimento de mutacdes. 1sso resulta em variantes mutantes
que podem ter caracteristicas diferentes das suas cepas ancestrais. Desde marc¢o de 2023, a Organizacao
Mundial da Sadde (OMS) atualizou o sistema de rastreio e as definicGes operacionais para
variantes de preocupacdo (VOC), de interesse (VOI) e sob monitoramento (VUM).

Vérias variantes do SARS-CoV-2 foram descritas durante o curso desta pandemia, entre as quais
apenas algumas sdo consideradas variantes de preocupagdo (VOCs). Com base na atualizagdo
epidemioldgica da OMS, 5 VOCs do SARS-CoV-2 foram identificadas desde o inicio da pandemia:

o 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;

e 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;

« 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 identificacdo e
monitoramento das linhagens e sublinhagens do SARS-CoV-2 circulantes em diversas regifes de
Mato Grosso. Esses dados desempenham um papel fundamental para oferecer suporte as
estratégias de salde publica, permitindo o rastreamento de surtos, a avaliacdo da eficacia das

medidas de controle e o aprofundamento na compreensdo da dindmica de disseminagao do virus.
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AMOSTRAGEM

Foram selecionadas 11 amostras positivas para 0 SARS-CoV-2, as quais foram coletadas
nos dias 22 de junho a 21 de agosto 2025, referente a semanas epidemiologicas 30 a 35 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 15 e 32. Os pacientes sdo referente
aos municipios de Cuiaba, Varzea Grande, Poxoréu e Campinopolis.

A Montagem do genoma e classificagéo das variantes foi realizada pelo software ViralFlow

(https://viralflow.github.io/index.html, versdo v1.0.1), e revisados no Pangolin (Versdo 4.3,

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

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

RESULTADOS

Todas passaram pelo controle de qualidade apresentando cobertura do genoma superior a
90%, e o0 controle negativo, seguiu o padrdo esperado sem nenhuma contaminacéo (Tabela 1).

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

N°®  Requisicdo GAL Seque

Infermo nciamento ldade Género  Municipio Requisitante Data da Coleta Cobertura Linhagem ID_Sequéncia

2529 250101000396 31 anos | masculino CUIABA MT | 22/07/2025 | 15 | 97.0% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510651411/2025
2588 250101000407 Janos | masculino | VARZEA GRANDE MT | 28/07/2025 | 20 | 917% ¥FG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510651423/2025
2641 250101000397 54 anos | feminino CUIABA MT | 05/08/2025 | 24 | 86.3% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510651413/2025
2670 250101000398 4 anos | feminino POXOREQ mT | 07/08/2025 | 23 | 87.7% XFG | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510651414/2025
2701 250101000399 89 anos | feminino CUIABA mT | 11/08/2025 | 17 | 92.0% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510651415/2025
2735 250101000401 1ano | feminino CAMPINAPOLIS MT | 13/08/2025 | 20 | 90.0% ¥FG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510651417/2025
2761 250101000402 32 anos | feminino CUIABA MT | 18/08/2025 | 20 | 94.5% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510651418/2025
2765 250101000403 22 anos | feminino VARZEA GRANDE MT | 18/08/2025 | 16 | 981% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510651410/2025
2801 250101000404 73 anos | feminino VARZEA GRANDE MT | 19/08/2025 | 26 | 91.2% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510651420/2025
2804 250101000405 lano | feminino [PRIMAVERA DO LESTE| MT | 20/08/2025 | 32 | 76.2% XFG | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510651421/2025
2821 250101000406 56 anos | masculino CUIABA MT | 21/08/2025 | 23 | 804% | XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510651422/2025

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 mutac6es ao longo da evolugdo e suas respectivas
linhagens (Figura 3). Todos os genomas sequenciados passaram no controle de qualidade, sendo considerados aptos ao deposito na
plataforma GISAID.
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Figura 3. Arvore filogenética das linhagens identificadas de Sars-CoV-2. Acesso 05/06/2025 (https://clades.nextstrain.org/tree).

Y ACEN-MT

LABORATORIO CENTRAL DE SAUDE PUBLICA
DESDE 1975



Todas as amostras sequenciadas sao de regiGes que até entdo ndo tinhamos informacdes,
as amostras foram coletadas no ano de 2021 e armazenadas no freezer -80. O sequencimaento foi
realizado com o intuido de descobrirmos quais linhagens circulavam até entdo no ano de 2021.
Todas elas foram identificadas como Variante Gamma e Delta, que corresponde ao que
circulavam no Brasil na mesma epoca.

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

Adicionalmente, a vigilancia genémica contribui para a adaptacdo das estratégias de saude
publica, viabilizando a personalizacdo de intervencdes preventivas e a melhoria na eficacia das
vacinas. Ao priorizar a andlise genética do virus, Mato Grosso se posiciona na vanguarda da

resposta as ameacas virais, promovendo maior seguranca e bem-estar a populagéo
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