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A Vigilancia Genémica do SARS-CoV-2 em Santa Catarina é realizada com o
intuito de monitorar as mutacoes e variantes que circulaom no estado, e de
compreender os padroes de dispersdo e evolucdo do SARS-CoV-2, assim como
o possivel impacto destes fatores na epidemiologia da COVID-19.
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Atualmente, a Vigildncia Genbmica no estado é executada por meio do
Laboratério Central de Saude Publica (LACEN/SC), com o apoio do Laboratério
de Referéncia em Sequenciamento Genémico - Fundacdo Oswaldo Cruz
(Fiocruz/RJ), e a colaboracdo do laboratério de Bioinformdtica da Universidade
Federal de Santa Catarina (UFSC), por meio de Projeto: "Genoma COVID SC”
- Sequenciamento do genoma do SARS-CoV-2 como estratégia de saude
para avaliar a dispersdo, origens e mutacoes da Covid-19 no Estado de Santa
Catarina: Suporte d decisdes governamentais e empresariais baseadas em
evidéncias — Fase Il - FAPESC N° 06/2020 Programa de apoio a projetos de

Ciéncia, Tecnologiag, Inovacdo e Extensdo para Acdoes Emergenciais aos efeitos
da COVID-19 provocada pelo SARS-CoV-2.
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Quandoum virus circulaamplamente em uma populacdo, causando muitasinfeccoes, a probabilidade
de sofrer mutacdo aumenta. O aparecimento de mutacdes é um evento natural e esperado no
processo evolutivo de qualgquer virus, especialmente os que possuem dcido ribonucleico (RNA em
inglés) como seu material genético, como é o caso do SARS-CoV-2, em que hd falta de um mecanismo
de reparo de incompatibilidade. Quando uma variante carrega mutacdes importantes, com potencial
de mudar seu comportamento, ela é denominada como “variante de interesse” (VOI - do inglés
Variant of Interest ). Quando é identificada uma ameaca a saude publica ou a contencdo do virus,
denomina-se de “variante de preocupacdo” (VOC - do inglés Variants of Concern ). Na Tabela 01 sdo
apresentadas as VOCs circulando atualmente no mundo, segundo a Organizacdo Mundial da Saude

(OMS).
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Tabela 01: Variantes de preocupacdo circulando atualmente no mundo segundo a Organizacdo Mundial da Sadde.

ROTULO OMS LINHAGEM PANGO PRIMEIRA DOCUMENTAGAO

Delta B.1.617.2 India

Omicron B.1.1.529 Vdrios Paises

Fonte: Adaptado da OMS, disponivel em: https:/www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants

*Ndo hd, atualmente, a circulacdo de variante de interesse (VOI) mundialmente.
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https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants

A VOC Omicron é atualmente a variante dominante que circula globalmente, respondendo por
quase todas as sequéncias relatadas ao GISAID. A Omicron é composta por vdrias sublinhagens,
cada uma delas sendo monitorada pela OMS, tendo registro de 113 sublinhagens associadas. Destes,
os mais comuns sdo BA.1, BA.2, BA.4 e BA1.1. Atualmente, a sublinhagem BA.2 da Omicron aumentou
rapidamente em todo o mundo, superando a BA.1 e respondendo por mais de 95% dos casos recentes
de COVID-19. Todas essas sublinhagens diferem uns dos outros por terem mutacoes diferentes na
proteina spike, que € a parte do virus gue penetra nas células hospedeiras e causa infeccdo.

Neste Boletim, sGo apresentados os resultados dos sequenciamentos de genomas completos do SARS-
CoV-2 realizados pelos laboratérios que compdem a Rede Estadual de Vigildncia Genbmica, até a
Semana Epidemioldgica (SE) 20 de 2022. Além disso, sdo inseridas neste boletim as atualizacdes de
sequenciamento de amostras de SARS-CoV-2 origindrias de pacientes do estado de Santa Catarina

que foram submetidas no GISAID (https:/www.gisaid.org/), analisadas por outras instituicoes.
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https://www.gisaid.org/

Os dados deste relatério ndo sdo necessariamente representativos. Pode ocorrer viés de selecdo com
a inclusdo de investigacdo gendmica de casos inusitados, rastreio de contatos e selecdo de amostras
através de protocolo de inferéncia de RT-PCR em tempo real para deteccdo de potenciais VOC:s.

Durante o periodo de 2020 a 2022 foram sequenciados 6363 genomas completos do SARS-CoV-2
detectdvel por RT-gPCR, sendo 89 tipos de variantes e sublinhagens diferentes encontradas no
estado. A amostragem compreende pacientes residentes em 234 municipios do Estado. A cobertura
de municipios contemplados pela Vigildncia Genbmica estd demonstrada na Figura 01.
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FIGURA 01: Mapa de cobertura de Vigildncia Gendmica do SARS-CoV-2 em Santa Catarina no periodo de 2020 a 2022.

Fonte: Biologia Molecular LACEN/SC.
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Apds o Boletim Genbmico numero 10 até o momento atual, houve um aumento de 1540 amostras
sequenciadas, com incremento relativo de 32%. No periodo descrito circularam 23 linhagens (BA.1,
BA.1.1, BA1.1.1, BA1.1.10, BA1.1.14, BA1.1.18, BA1.14, BA1.14.1, BA1.14.2, BA1.15, BA1.16, BA1.17, BA1.17.2,
BA.2, BA.2.10, BA.2.12.1, BA.2.23, BA.2.3, BA.2.5, BA.2.7, BA.2.9, BA.5 e XQ) no Estado. As VOCs presentes

no Estado estdo evidenciadas nas Figuras 02 e 03 , e sua distribuicdo nas macrorregionais de saude
de Santa Catarina sdo observadas na Figura 04 .
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FIGURA 02: Principais linhagens de SARS-CoV-2 encontradas em Santa Catarina por semana epidemioldgica no ano de 2022.

Fonte: Biologia Molecular LACEN/SC.
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FIGURA 03: Distribuicdo de linhagens da variante 6micron em Santa Catarina.

Fonte: Biologia Molecular LACEN/SC.
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FIGURA 04: Distribuicdo absoluta das VOCs de junho de 2021 a maio de 2022 por Macrorregional de Saude em Santa Catarina.

Fonte: Biologia Molecular LACEN/SC.
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Foram identificados a ocorréncia de cinco casos de uma recombinacdo entre as sublinhagens BA.1 e
BA.2, classificadas como pertencendo a linhagem XQ . O primeiro achado no estado foi encontrado
em Floriandpolis na primeira semana de maio. A recombinante XQ (designacdo de acordo com o
NextClade Pango lineage (https://clades.nextstrain.org/) detectada em amostras brasileiras, estdo
sob andlise parauma possivel nova designacdo (https:/github.com/cov-lineages/pango-designation/
issues/709), e se trata da recombinacdo das linhagens BA.1* e BA.2*. Ao analisar o genoma da
variante recombinante, foi possivel observar que a primeira parte do genoma apresentava mutacoes
caracteristicas da linhagem BA.1.1 enquanto a porcdo final possui assinaturas da linhagem BA.2,
conforme mostra a Figura 05. Sdo duas linhagens de uma mesma variante de preocupacdo, por isso,

essas linhagens exigem atencdo e monitoramento prioritdrio.
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FIGURA 05: Andlise do genoma da amostra de recombinante, onde demonstra a porcdo inicial correspondendo a BA.1 e a porcdo final correspondendo a
BA.2.

Fonte: Laboratério de Virus Respiratdérios e do Sarampo (LVRS) - FIOCRUZ.
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Casos de recombinacdo genética do SARS-CoV-2 tém sido identificados com mais frequéncia desde
janeiro deste ano, quando a circulacdo simultdnea da Delta e Omicron foi registrada. O monitoramento
gendmico mundial mostrou a existéncia de multiplas combinacdes genéticas entre variantes e linhagens,
que passaram a ser nomeadas com a letra X.

A linhagem Omicron tem um potencial evolutivo importante, pois nos Ultimos meses observa-se o
surgimento de novas sublinhagens, as quais tém demonstrado sucessivamente maior potencial de
transmissdo e capacidade de burlar o sistema imunoldgico do hospedeiro e causando com isso, novas
infeccoes e aumento de casos. Por isso, o esforco coletivo de vigildncia gendmica deve ser mantido em
todo o mundo para monitorar a entrada de novas linhagens para verificar se aumentardo os casos de
infeccdo e se essas novas linhagens vdo se difundir.
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Foram confirmadas 49 reinfeccoes de SARS-CoV-2 entre residentes de Santa Catarina. As amostras
com suspeita de reinfeccdes de individuos com dois resultados positivos de RT-gPCR para o virus SARS-
CoV-2, com intervalo igual ou superior a 90 dias entre os dois episdédios de infeccdo, independente
da condicdo clinica observada nos dois episddios, sdo encaminhados ao laboratério de referéncia
Laboratério de Virus Respiratérios e Sarampo — FIOCRUZ/RJ. Dessas 49 reinfeccdes confirmadas, 39
reinfeccdes foram pela VOC Omicron, 5 pela VOC Delta, 4 pela VOC Gama e 1 pela B.1.1.28. Segundo
o Boletim Epidemiolégico Especial N° 116 do Ministério da Saude, Santa Catarina é o estado com mais
reinfeccoes reqgistradas e notificadas.

A amostragem por conveniéncia ndo permite exceder a frequéncia com a real proporcdo das linhagens
na populacdo. No entanto, isso permite afirmar quais sdo as linhagens em circulacdo no estado.
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As caracteristicas evolutivas do SARS-CoV-2 no mundo fornece uma base cientifica para a futura
vigilGncia e prevencdo de variantes do virus. Para controlar o SARS-CoV-2 e pensar na restauracdo
das atividades normais da vida das pessoas, € necessdrio continuar a monitorar mutacoes especificas,
que sdo de grande importdncia para um controle mais dindmico do SARS-CoV-2 e da avaliacdo da
eficdcia das vacinas existentes.

Atualmente, a vacinacdo com doses de reforco, juntamente com o uso de mdscara e o distanciamento
social, continuam sendo o meio mais eficaz para mitigar o impacto na saude do surto de Omicron.

Ressalta-se que o nimero de linhagens, bem como a classificagcdo das mesmas, pode variar entre as
diferentes edicoes deste boletim. O sistema de classificacdo de linhagens é dindmico e estas podem
ser alteradas futuramente mediante uma nova versdo do sistema de classificacdo.

Para observar mais detalhes da Vigilancia Genémica em Santa Catarina acesse o site do L ACEN/SC
para dados atualizados com grdficos, mapas e conteudo interativos no nosso DASHBOARD .
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