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INTRODUCAO

O sequenciamento genético emerge como uma ferramenta crucial para decifrar os genomas
virais, possibilitando a identificacdo de novos patdgenos 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 respiratéria 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 mutag@es. Isso resulta em variantes mutantes
que podem ter caracteristicas diferentes das suas cepas ancestrais. Desde marcgo 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 regides de
Mato Grosso. Esses dados desempenham um papel fundamental para oferecer suporte as
estratégias de salde publica, permitindo o rastreamento de surtos, a avaliagdo da eficacia das

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

Foram selecionadas 19 amostras positivas para 0 SARS-CoV-2, as quais foram coletadas
nos dias 02 a 25 de setembro de 2025, referente a semanas epidemiologicas 36° a 38° 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 26. Os pacientes séo referente
aos municipios de Cuiabd, Varzea Grande, Sinop, Lucas do Rio Verde e Q ueréncia (Figura 1).

A Montagem do genoma e classificacdo 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 (https://pangolin.cog-uk.io/) (https://clades.nextstrain.org/).

RESULTADOS

Todas passaram pelo controle de qualidade apresentando cobertura do genoma superior a
85%, e 0 controle negativo, seguiu o padrdo esperado sem nenhuma contaminacéo (Tabela 1).

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

1
@]I.a_cﬂl R. G, 79 - Centro Politico Administrativo, Cuiaba - MT, 78049-030


https://viralflow.github.io/index.html
https://clades.nextstrain.org/

Governo do Estado de Mato Grosso
SES-Secretaria de Estado de Saude
Secretaria Adjunta de Atengao e Vigilancia em Salde
Laboratério Central de Satde Publica de Mato Grosso-LACEN/MT

Legenda
B Cuiaba
I Lucas do Rio Verde
I Queréncia

[T Sinop

B Vérzea Grande

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

NE L " e . Data da ) .
infemo Requisicdo GAL Idade Género  Municipio Requisitante  UF Coleta Ct Cobertura Linhagem ID_Sequéncia

2950 | 250722000188 |5 meses | Masculino SINOP MT | 02/09/2025| 22 98.0% KFG.3.4 | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510657058/2025
2985 | 250102013079 | 38 anos | Masculino CUIABA MT | 08/08/2025 | 25 93.5% |XFG.341| hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-310657059/2025

3028 | 250108007540 | 26 dias | Feminino VARZEA GRANDE MT | 11/08/2025 | 20 99.5% |XFG.3.4.1| hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510657062/2025
3060 | 250704001602 |7 meses | Masculino | LUCAS DO RIO VERDE| MT | 16/08/2025 | 26 92 7% |XFG.3.4.1| hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510657067/2025
3067 | 250103001640 |11 anos | Feminino CUIABA MT | 16/08/2025 | 20 98.5% |XFG.3.4.1| hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510657068/2025
3070 | 250106007580 | 9 meses | Masculino VARZEA GRANDE MT | 16/09/2025 | 22 99.7% |XFG.3.4.1| hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510657070/2025
3075 | 250106007587 |94 anos | Feminino VARZEA GRANDE MT | 16/09/2025 | 26 94.4% |XFG.3.4.1| hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510657071/2025

3104 | 250103001646 |72 anos | Feminino CUIABA MT | 17/09/2025 | 24 | 96.0% |XFG.3.4.1| hCoV-19/Brazi/MT-LACENMT-510657073/2025
3116 | 250704001606 |58 anos | Masculino | LUCAS DO RIO VERDE| MT | 19/09/2025 | 22 | 99.7% |XFG.3.4.1| hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510657074/2025
3133 | 251307000159 | 18 dias | Feminino QUERENCIA MT | 22/09/2025 | 19 | 99.7% XFG | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510657075/2025
3134 | 251307000161 |8 meses | Feminino QUERENCIA MT | 22/09/2025 | 26 | o1 g% XFG | hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510657077/2025
3136 | 250106007659 |78 anos | Masculino | VARZEA GRANDE | MT | 22/09/2025| 26 | 857% | XFG.3.4 | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510657078/2025
3141 | 250149000134 |21 amos | Masculino CUIABA MT | 23/09/2025 | 23 | 953% |XFG.3.4.1|hCoV-19/Brazi/MT-LACENMT-510657079/2025
3146 | 250143000220 | 51 anos | Masculino CUIABA MT | 23/09/2025 | 15 | 99.7% XFG | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510657081/2025
3151 | 250149000135 |72 anos | Masculino CUIABA MT | 24/09/2025 | 15 | 99.7% |XFG.3.4.1| hCoV-19/Brazi/MT-LACENMT-510657082/2025
3152 | 250149000136 |69 anos | Masculino CUIABA MT | 24/09/2025 | 23 | 946% |XFG.3.4.1| hCoV-19/Brazi/MT-LACENMT-510657083/2025
3154 | 250102013156 |18 anos | Feminino CUIABA MT | 24/09/2025 | 25 | 94.5% |XFG.3.4.1| hCoV-19/Brazi/MT-LACENMT-510657084/2025
3176 | 250722000208 | 77 anos | Masculino SINOP MT | 25/09/2025 | 19 | 99.7% XFG | hCoV-19/BrazillMT-LACENMT-510657086/2025

3188 | 250704001614 | 4 anos | Masculino | LUCAS DO RIO VERDE| MT ([ 25/08/2025 | 22 99.7% |XFG.3.4.1| hCoV-19/Brazil/MT-LACENMT-510657087/2025

A arvore filogenética foi elaborada atraves do Nextclade, ilustrando a diferenga de mutagc6es ao longo da evolucdo e suas respectivas
linhagens (Figura 2). Todos os genomas sequenciados passaram no controle de qualidade, sendo considerados aptos ao deposito na
plataforma GISAID.



Governo do Estado de Mato Grosso
SES-Secretaria de Estado de Saude
Secretaria Adjunta de Atengao e Vigilancia em Saude
Laboratério Central de Satde Publica de Mato Grosso-LACEN/MT

B rFcsan [7] xFG3a

[7] xFea1e [[] xFGaa

 Omicron

78 80 82 a4 86 a5 20 9z
Mutations

Figura 2. Arvore filogenética das linhagens identificadas de Sars-CoV-2. Acesso 20/10/2025 (https://clades.nextstrain.org/tree).
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A andlise dos resultados permitiu concluir que 0s genomas gera os nesta investigacao foi

a XFG, essa linhagem foi identifica no estado de Mato Grosso em amostras coletadas em agosto
de 2025, e continua com o0 mesmo perfil, todas sendo variante Omicron.

A linhagem XFG foi recentemente designada como Variante sob Monitoramento (VUM)
pela Organizacdo Mundial da Salde (OMS), em virtude do seu potencial de apresentar
crescimento relativo em diferentes regides do mundo. Trata-se de uma variante que retne
mutacdes na proteina Spike capazes de reduzir, em certa medida, a acdo de anticorpos
neutralizantes. No entanto, até 0 momento, ndo ha evidéncias de que a XFG esteja associada a
formas mais graves da doenca nem de que comprometa significativamente a eficacia das vacinas
ou terapias antivirais disponiveis. Por essa razdo, permanece na categoria de monitoramento, o
que implica vigilancia epidemioldgica continua, mas sem mudancas imediatas nos protocolos
médicos ou de vacinagao.

Geneticamente, a XFG é uma descendente da Omicron, classificada como recombinante,
uma vez que surgiu a partir da coinfeccao 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.

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 gendmica contribui para a adaptacao das estratégias de satde
publica, viabilizando a personalizacdo de intervencdes 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
populacdo.Adicionalmente, a vigilancia gendmica contribui para a adaptacdo das estratégias de
salde publica, viabilizando a personalizacao de intervencdes preventivas e a melhoria na eficécia
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 populagéo
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