
Secretaria de Estado de Saúde de Mato Grosso 

Secretaria Adjunta de Atenção e Vigilância em Saúde 

Laboratório Central de Saúde Pública de Mato Grosso – LACEN/MT 

 

 
 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

RELATÓRIO REFERENTE AO SEQUENCIAMENTO 

DE NOVA GERAÇÃO DAS          AMOSTRAS DE SARS-

CoV-2 POSITIVAS REALIZADO NO LACEN-MT 

PARA IDENTIFICAÇÃO E MONITORAMENTO DAS 

VARIANTES CIRCULANTES NO ESTADO DE 

MATO GROSSO 

 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 



Secretaria de Estado de Saúde de Mato Grosso 

Secretaria Adjunta de Atenção e Vigilância em Saúde 

Laboratório Central de Saúde Pública de Mato Grosso – LACEN/MT 

 

 

 

 

O SARS-CoV-2 é um vírus RNA de fita simples (+ ssRNA), polaridade positiva e não 

segmentada, sentido positivo, 5’-cap, 3’-poliadenilado e tamanho surpreendentemente grande, 

variando de 27 a 32 quilobases (2), pertencem à família Coronaviridae, gênero 

betacoronavirus, sendo designado como SARS-CoV-2, vírus que está relacionado à síndrome 

respiratória aguda (SRAG) e com alto teor de dispersão (1). O genoma do SARS-CoV-2 

codifica proteínas não estruturais e quatro proteínas estruturais como: espícula [S], envelope 

[E], membrana [M], nucleocapsídeo [N] e várias proteínas acessórias (3, 4). 

O método de sequenciamento genético permite realizar a leitura dos genomas virais 

com o objetivo de identificar novos patógenos e aprimorar a compreensão das origens e da 

transmissão de vírus emergentes. É válido ressaltar que um dos propósitos do sequenciamento 

genético é acompanhar, monitorar e identificar a circulação das linhagens e sublinhagens de 

SARS-CoV-2 em todo Estado, tendo em vista que o vírus continua a sofrer mutações que 

diferem da estirpe original de Wuhan. Além de atender aos seguintes critérios estabelecidos 

pela Vigilância Epidemiológica: suspeitas e/ou contatos de VOC (do inglês Variants of 

concern, variantes de preocupação) e VOI (do inglês Variants of interest, variantes de 

interesse), óbitos, casos graves e com     rápida evolução, amostras com carga viral alta, além de 

pacientes com diagnóstico positivo para SARS-CoV-2. 

Para uma compreensão melhor sobre o vírus que causa a COVID-19 circulante no 

Estado de Mato Grosso, durante o perído de 11 a 17 de Janeiro de 2023, a equipe do LACEN-

MT realizou o sequenciamento de 28 genomas, provenientes de pacientes com sintomas da 

doença, cujo diagnóstico molecular resultou em positivo para o SARS-CoV-2, com valores 

de CT (cycle threshold) que  variaram entre 15 e 33. 

O sequenciamento abrangeu 7 municipios do Estado de Mato grosso sendo eles: 

Cuiabá (17),  Lucas do Rio verde (1), Tangara da Serra (5), Nossa Senhora do Livramento (1), Planalto 

da Serra (3)  e União do Sul (1) ( Figura 1).  

Os genomas foram sequenciados utilizando a tecnologia desenvolvida pela Thermo 

Fisher Scientific (Ion Genestudio S5 Plus), apresentando valores de cobertura superior a 97% 

do genoma total (Tabela 1). 

As sequências genômicas obtidas foram analisadas utilizando o software Genome 
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Detective - Coronavirus Typing Tool, disponível online em: 

(https://www.genomedetective.com/app/typingtool/virus/) (5). 

A avaliação da linhagem foi realizada utilizando duas ferramentas Phylogenetic 

Assignment of Named Global Outbreak LINeages  disponível em: 

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

seguindo a recente classificação dinâmica proposta por Rambaut e colaboradores (Figura 

2) (7). 

 

 

 

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

novas sequências genômicas do SARS-CoV-2. 
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Tabela 1: Informações sobre as amostras sequenciadas e as respectivas linhagens identificadas do vírus SARS-CoV-2
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Figura 2: Filogenia do vírus SARS-CoV-2 reconstruída utilizando as sequências  genômicas isoladas em Mato 

Grosso (em azul) e sequências de referência presentes no banco de dados da ferramenta Genome Detective- 

Coronavirs Typing Tool, disponível online (CLEEMPUT,et al., 2020). 

 

 

Foi identificada em 100% das amostras sequenciadas apenas a VOC Ômicron, 

provavelmente relacionado a alta transmissibilidade desta variante, inúmeros eventos de 

importações e tipagem viral, concomitantes ao elevado número de infecções registrados no 

Estado além da ausência de medidas preventivas para a dispersão do vírus. A sublinhagem em 

maior evidência foi a BQ.1.1 (67,86%) seguida pela BQ.1 (7,14%),  BQ.1.19 (7,14%), XBB.1 

(7,14%), BA.5.3.1 (3,57%)  DJ.1 (3,57%) e DL.1 (3,57%)  ) (Figura 3). 

 

 

Figura 3: Quantidade das sublinhagens obtidas das sequências  genômicas do SARS-CoV-2. 
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Duas novas sublinhagens Ômicron foram identificadas no estado de Mato Grosso a 

DL.1 e DJ.1 que são classificadas como variantes VOC. 

Essas sublinhagens são decorrentes de mutações as quais estão citadas abaixo: 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fonte: SARS-CoV-2  Variants Overview- NCBI 

 

O sequenciamento genético realizado pelo LACEN-MT aponta que as novas linhagens 

circulantes da VOC Ômicron continuam a ganhar espaço no Estado de Mato Grosso, 

favorecendo a ocorrência de casos de COVID-19 em pessoas que já se infectaram pela doença, 

inclusive os imunizados. 

Ao desvendar o histórico do SARS-CoV-2, autoridades e pesquisadores podem adotar 

medidas adequadas para tentar conter sua disseminação, além de realizar inferências 

filogenéticas mais detalhadas sobre a dispersão do vírus no Estado. Por fim, ratificamos que a 

mobilidade humana representa um fator crucial para a dispersão do SARS-CoV2, portanto, 

DL.1 

DJ.1 
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medidas preventivas continuam sendo essenciais para minimizar a circulação deste patógeno 

no Estado de Mato Grosso. 
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