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O SARS-CoV-2 é um virus RNA de fita simples (+ sSRNA), polaridade positiva e ndo
segmentada, sentido positivo, 5’-cap, 3’-poliadenilado e tamanho surpreendentemente grande,
variando de 27 a 32 quilobases (2), pertencem a familia Coronaviridae, género
betacoronavirus, sendo designado como SARS-CoV-2, virus que esta relacionado a sindrome
respiratoria aguda (SRAG) e com alto teor de dispersdo (1). O genoma do SARS-CoV-2
codifica proteinas ndo estruturais e quatro proteinas estruturais como: espicula [S], envelope

[E], membrana [M], nucleocapsideo [N] e vérias proteinas acessorias (3, 4).

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 propodsitos do sequenciamento
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 mutagdes que
diferem da estirpe original de Wuhan. Além de atender aos seguintes critérios estabelecidos
pela Vigilancia Epidemioldgica: suspeitas e/ou contatos de VOC (do inglés Variants of
concern, variantes de preocupacdo) e VOI(do inglés Variants of interest, variantes de
interesse), Obitos, casos graves e com rapida evolucdo, amostras com carga viral alta, além de
pacientes com diagnostico positivo para SARS-CoV-2.

Para uma compreensdo melhor sobre o virus que causa a COVID-19 circulante no
Estado de Mato Grosso, durante o perido 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
doenca, cujo diagndstico molecular resultou em positivo para 0 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:
Cuiaba (17), Lucas do Rio verde (1), Tangara da Serra (5), Nossa Senhora do Livramento (1), Planalto
da Serra (3) e Unido do Sul (1) (Figura 1).

Os genomas foram sequenciados utilizando a tecnologia desenvolvida pela Thermo
Fisher Scientific (lon Genestudio S5 Plus), apresentando valores de cobertura superior a 97%
do genoma total (Tabela 1).

As sequéncias gendmicas obtidas foram analisadas utilizando o software Genome
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Detective - Coronavirus Typing Tool, disponivel online em:
(https://www.genomedetective.com/app/typingtool/virus/) (5).

A avaliacdo da linhagem foi realizada utilizando duas ferramentas Phylogenetic
Assignment of Named Global Outbreak LINeages disponivel em:
(https://github.com/hCoV-2019/pangolin) e Nextclade (https://clades.nextstrain.org/)

seguindo a recente classificagdo dindmica proposta por Rambaut e colaboradores (Figura

2) (7).
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Figura 1: Mapa do Estado de Mato Grosso, destacando os municipios onde foram obtidas e caracterizadas as
novas sequéncias genémicas do SARS-CoV-2.

-
-
CEN
,


http://www.genomedetective.com/app/typingtool/virus/)
http://www.genomedetective.com/app/typingtool/virus/)
https://github.com/hCoV-2019/pangolin

Governo de Secretaria de Estado de Saude de Mato Grosso

_ E - Mato Secretaria Adjunta de Atencao e Vigilancia em Saude
. ‘ Grosso Laboratério Central de Saude Publica de Mato Grosso — LACEN/MT

N® do - Depth of | Identity {|dentity = o quisicao_G - CT {
arci : ] C S s |Ci Sequenc S 7 C
Barcode e g ontigs | Reads |Coverage ccuveraqe - Lineag ID_Sequencia ID_Amostra S TR LACEN ORF.S)

lonCode_0102 BCO02 Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1058137 97 1 99.3 996 BQ.11 033 hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510497671/2022 510497671 230101000336 LACEMN-MT 26,2929
lonCode_0103 BCO3 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1812283 993 100336 998 996 | BQ11 | 59 hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510497672/2022 510497672 230101000337 LACEN-MT 272927
lonCode_0104 BCO04 Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 717700 992 31766 998 996 BQ.11 059 hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510497673/2022 510497673 230101000338 LACEN-MT 26,2829
lonCode_0105 BCO05  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 188604 976 F30F7 998 896 BQ11 033 hCoV-19/BraziMT-LACEMMT-510497674/2022 5104097674 230101000338 LACEN-MT 262929
lonCode_0106 BCO6 Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 741128 99.6 32907 998 996 B 059 hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510497675/2022 510497675 230101000340 LACEN-MT 26,2828
lonCode_0109 BCO09 Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1692755 997 106992 997 996 BQ11 059 hCoV-19/BraziiMT-LACENMT-510497678/2022 510497678 230101000343  LACEN-MT 18,2122
lonCode_0110 BC10  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1433745 997 90582 997 996 BQ11 059 hCoV-19/BraziiMT-LACENMT-510497679/2022 510497679 230101000344 LACEN-MT 17,1921
lonCode_0111 BC11  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1827315 997 98951 997 996 BQ11 059 hCoV-19/BraziiMT-LACENMT-510497682/2022 510497682 230101000345 LACEN-MT 18,2123
lonCode_0112 BC12  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 14007300 997 g7072 | 997 996 DL 059  hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510497683/2022 510497683 2301010003468 LACEN-MT 17,19,21
lonCode_0113 BC13  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1404664 997 90684 998 996 BAS531 068 hCoV-19/BraziiMT-LACENMT-510497634/2022 510497684 230101000347  LACEN-MT 16,1820
lonCode_0114 BC14  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1472012 997 93034 997 996 BQ11 059 hCoV-19/BraziiMT-LACENMT-510497685/2023 510497685 230101000348 LACEN-MT 14,1920
lonCode_0115 BC15  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1562340 998 88457 997 996  XBBA 053 hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510497687/2023 510497687 230101000349 LACEN-MT 18,20,21
lonCode_0116 BC16  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 22852 ari 1027 99.8 997 BOQ119 051 hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510497688/2022 510497688 230101000350 LACEN-MT 182024
lonCode_0117  BC17 | Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1637576 997 100684 997 996 BQ11 059 hCoV-19/BraziiMT-LACENMT-510497689/2022 510497689 230101000351 LACEN-MT 18,2024
lonCode_0118 BC18  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1285866 997 73421 997 996 BQA1 059 hCoV-19/BrazilMT-LACEMMT-510497690/2022 510497690 230101000352 LACEN-MT 16,2021
lonCode_0119 BC19  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1653175 997 108184 997 996 DJA 059 | hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510497691/2022 510497691 230101000353 LACEN-MT 17,21,22
lonCode_0120 BC20 Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1361159 997 98274 998 996 BQ1.19 060 hCoV-19/BraziiMT-LACENMT-510497692/2022 510497692 230101000354 LACEN-MT 182122
lonCode_0121 BC21  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 633830 99.8 29152 997 996 BQA11 059 hCoV-19/BrazilMT-LACEMMT-510497693/2022 510497693 2301010003585 LACEN-MT 182224
lonCode_0122 BC22  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 916919 99.8 44627 997 995 XBBA 086 | hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510497694/2022 510497694 230101000356 LACEN-MT 18,20,21
lonCode_0123 BC23  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1431694 997 88038 997 996 BQ11 059 hCoV-19/BraziiMT-LACENMT-510497695/2022 510497695 230101000357  LACEN-MT 182122
lonCode_0124 BC24 Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1585794 996 97599 997 996 BQ11 059 hCoV-19/BraziiMT-LACENMT-510497696/2022 510497696 230101000358 LACEN-MT 17,2021
lonCode_0125 BC25 Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1150687 a9ag 66451 997 995 BQ11 0 059 hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510497697/2022 510497697 230101000359 LACEN-MT 15,16,20
lonCode_0126 BC26 Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 793843 995 34743 998 996 BQ.1.1 059 hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510497698/2022 510497698 230101000360 LACEN-MT 17,17.21
lonCode_0127 BC27  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1137350 997 61547 997 996 BQ11 059 hCoV-19/BraziiMT-LACENMT-510497699/2022 510497699 230101000361 LACEN-MT 17,1920
lonCode_0128 BC28 Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1269394 997 7638 99.8 996 BQA1 059 hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510497700/2022 510497700 230101000362 LACEN-MT 17,1920
lonCode_0129 BC29 Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 989391 996 62942 993 996 BT 059  hCoV-19/BrazilMT-LACENMT-510497701/2022 510497701 230101000363 LACEN-MT 15,18,19
lonCode_0130 BC30 Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1229836 998 76408 998 996 BQA1 059 hCoV-19/BrazilMT-LACEMMT-510497702/2022 510497702 230101000364 LACEN-MT 17,2021
lonCode_0131 BC31  Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus 1126050 997 | 70749 997 996  BQ11 059 hCoV-19/BrazifMT-LACENMT-510497703/2022 510497703 230101000365 LACEN-MT 17,1921

Tabela 1: InformagBes sobre as amostras sequenciadas e as respectivas linhagens identificadas do virus SARS-CoV-2
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Coronavirus Typing Tool analysis results
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Figura 2: Filogenia do virus SARS-CoV-2 reconstruida utilizando as sequéncias genémicas isoladas em Mato
Grosso (em azul) e sequéncias de referéncia presentes no banco de dados da ferramenta Genome Detective-
Coronavirs TypingTool, disponivel online (CLEEMPUT et al., 2020).

Foi identificada em 100% das amostras sequenciadas apenas a VOC Omicron,
provavelmente relacionado a alta transmissibilidade desta variante, inUmeros eventos de
importacdes e tipagem viral, concomitantes ao elevado nimero de infecgdes registrados no
Estado além da auséncia de medidas preventivas para a disperséo do virus. A sublinhagem em
maior evidéncia 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).
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Figura 3: Quantidade das sublinhagens obtidas das sequéncias gendémicas do SARS-CoV-2.
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Duas novas sublinhagens Omicron foram identificadas no estado de Mato Grosso a
DL.1 e DJ.1 que séo classificadas como variantes VOC.

Essas sublinhagens séo decorrentes de mutagdes as quais estéo citadas abaixo:

DL.1, VOC, OMICRON DJ.1, VOC, OMICRON

Defining Mutations: Defining Mutations:
NSP1 zcrro | [EEE NSP1 B B | o
S135R HZ246Y K444N F488V S135R Kd44N F486V H42Y
ORF10 ORF10
L37F L37F

Fonte: SARS-CoV-2 Variants Overview- NCBI

O sequenciamento genético realizado pelo LACEN-MT aponta que as novas linhagens
circulantes da VOC Omicron continuam a ganhar espaco no Estado de Mato Grosso,
favorecendo a ocorréncia de casos de COVID-19 em pessoas que ja se infectaram pela doenca,
inclusive os imunizados.

Ao desvendar o histérico do SARS-CoV-2, autoridades e pesquisadores podem adotar
medidas adequadas para tentar conter sua disseminacdo, além de realizar inferéncias
filogenéticas mais detalhadas sobre a dispersao do virus no Estado. Por fim, ratificamos que a

mobilidade humana representa um fator crucial para a dispersdo do SARS-CoV2, portanto,
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medidas preventivas continuam sendo essenciais para minimizar a circulagdo deste patégeno

no Estado de Mato Grosso.
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