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A Vigildncia Genémica do SARS-CoV-2 em Santa Catarina é realizada com
o intuito de monitorar as mutacdes e variantes que circulam 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 VigilGdncia Gendbmica no estado é executada por meio do
Laboratério Central de Saude Publica (LACEN/SC), com o apoio do Laboratério

de Referéncia em Sequenciamento Gendémico - Fundacdo Oswaldo Cruz
(Fiocruz/RJ).
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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 qualquer virus, especialmente os que possuem dcido ribonucleico (RNA doinglés
ribonucleic acid) 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 (VOC) sob monitoramento segundo a Organiza¢cdo Mundial da Saude.

ROTULO OMS LINHAGEM PANGO CLADO NEXTSTRAIN PRIMEIRA DOCUMENTAGAO

Omicron* B.1.1.529 21K, 21L, 21M Em vdrios paises
22A, 22B, 22C, 22D Novembro de 2021

*Inclui BA.1, BA.2, BA.3, BA.4, BA.5 e linhagens descendentes. Também inclui formas recombinantes circulantes BA.1/
BA.2, como XE e XAG. A OMS enfatiza que essas linhagens descendentes devem ser monitoradas como linhagens
distintas pelas autoridades de saude publica e avaliagcdes comparativas de suas caracteristicas de virus devem ser
realizadas.

Fonte: Adaptado da OMS, disponivel em: https:/www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants
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A variante Omicron é de grande preocupacdo para a saude publica, uma vez que carrega vdrias
mutacoes que também foram encontradas em outros VOCs e que foram associadas ao aumento da
infectividade e maior capacidade de evadir o sistema imunoldgico.

A origem da Omicron permanece incerta. A andlise filogenética das sequéncias globais do SARS-
CoV-2 ndo revelou nenhuma seguéncia intermedidria proxima entre a Omicron e seus parentes mais
proximos, portanto, o caminho para seu surgimento ndo é claro. A andlise evolutiva ndo revelou
nenhum perfil mutacional especial ou evento de mudanca de quadro que pudesse sugerir que ele
descende das variantes jd conhecidas Alfa, Beta, Delta ou Gama (Figura 01).
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FIGURA 01: Mapa de cobertura de Vigiladncia Gendmica do SARS-CoV-2 em Santa Catarina no periodo de 2020 a 2022.
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Fonte: Nextstrain (https://clades.nextstrain.org/)
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Em comparacdo com o genoma de referéncia Wuhan-Hu-1, a regido Spike da variante BA.1
originalmente descrita tinha 35 mutacdes resultando em 30 substituicoes de aminodcidos, trés
delecdes e uma insercdo de trés aminodcidos (ins214EPE), 15 dessas mutacdes caem no dominio de
ligacdo ao receptor (RBD), local para muitos anticorpos com funcdo de neutralizacdo que impedem
o virus de ligar-se ao receptor da célula humana portanto, possuem relevancia clinica significativa.
A variante Omicron também abriga trés e seis mutacoes nas regides que codificam a proteina de
membrana e a proteina do nucleocapsideo, respectivamente.

Ao todo, em comparacdo com a cepa do tipo selvagem inicial e outras VOCs (Alfa, Beta, Gama e
Delta), a variante Omicron possui o maior numero de mutacdes, envolvendo Spike (S), Envelope (E),
Membrana (M), Proteinas do nucleocapsideo (N) e NSPs (NSP3, NSP4, NSP5, NSP6, NSP12, NSP1). Essas
mutacoes podem afetar as caracteristicas biolédgicas da variante Omicron, incluindo o aumento da
transmissibilidade, causando escape imune e aumentando a viruléncia.
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Neste Boletim, sdo apresentados os resultados dos sequenciamentos de genomas completos do SARS-
CoV-2 realizados pelos laboratérios que compdem a Rede Estadual de Vigilancia Genbmica, até a
Semana Epidemioldgica (SE) 42 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.

Os dados deste relatério ndo sGo necessariamente representativos. Pode ocorrer viés de selecdo
com a inclusdo de investigacdo gendbmica 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
VOCs.

Durante o periodo de 2020 a 2022 foram sequenciados 8119 genomas completos do SARS-CoV-2
detectdvel por RT-gPCR, sendo 117 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 Vigilancia Genbmica estd demonstrada na Figura 02.
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FIGURA 02: Mapa de cobertura de Vigilancia Gendmica do SARS-CoV-2 em Santa Catarina no periodo de 2020 a 2022.
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Fonte: Biologia Molecular LACEN/SC.
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Apds o Boletim Genbmico numero 11 até o momento atual, houve um aumento de 1756 amostras
sequenciadas, com incremento relativo de 27,5%. No periodo descrito circularam 43 sublinhagens
(BA.1, BA1.1, BA1.1.1, BA1.1.14, BA1.14, BA1.14.1, BA1.14.2, BA1.15, BA1.17, BA1.17.2, BA.2, BA.2.1, BA.2.12.]
BA.2.23, BA.2.3, BA.2.36, BA.2.45, BA.2.56, BA.2.7, BA.29, BA.29.3, BA4, BA4.1, BA4.6, BA5 BA.5’
BA.5.1.15,BA.5.1.2, BA.5.1.23, BA.5.1.25, BA.5.2, BA.5.2.1, BA.5.2.10, BA.5.2.21, BA.5.2.3, BA.5.2.6, BA.5.3.1,
BA.5.5, BA.5.9, BF.12, BF.5, BG.2, BN.1, BQ.1.1 e XAG ) no Estado. A Figura 03 demonstra a presenca de
cada sublinhagem ao longo das semanas epidemioldgicas.
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FIGURA 03: Principais linhagens de SARS-CoV-2 encontradas em Santa Catarina por semana epidemioldgica no ano de 2022.
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Fonte: Biologia Molecular LACEN/SC.
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O primeiro caso confirmado de BQ.1.1 no estado foi em 11 de outubro em Floriandpolis. Até o momento
sdo cinco casos confirmados nos seguintes municipios: Floriandpolis (3), Balnedrio Camboriu (1) e
Joinville (1).

As sublinhagens BQ.1 e BQ.1.1, as quais tém como ancestral BA.5, contém vdrias mutacdes em sua
proteina de pico SARS-CoV-2, incluindo K444T, L452R, N460K e F486V, que ddo a capacidade de
evadir respostas imunes. BQ.1.1 possui uma mutacdo adicional, R346T. Dados preliminares sugerem
que algumas dessas mutacdes podem ajudar o virus a evitar anticorpos contra o SARS-CoV-2.

E provdvel que essas mutacdes adicionais tenham conferido uma vantagem de escape imunoldgico
sobre outras sublinhagens circulantes de Omicron e, portanto, um maior risco de reinfeccdo € uma
possibilidade que precisa de mais investigacdo. Neste momento, ndo hd dados epidemioldgicos
suficientes que sugiram um aumento na gravidade da doenca. O impacto das alteracdes imunoldgicas
observadas no escape da vacina ainda ndo foi estabelecido.
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Também foi encontrada a variante BN.1no inicio de outubroem Criciuma (1) e Sdo José (1). Esta variante
tem como ancestral a BA.2.75.5.1, teve seu surgimento no final de julho. Ainda ndo hd dados suficientes

sobre sua transmissdo e gravidade, por enquanto é considerada uma variante de monitoramento
pela Organizacdo Mundial da Saude.

Foram confirmadas 53 reinfeccoes de SARS-CoV-2 entre residentes de Santa Catarina. As amostras
comsuspeitadereinfeccoes deindividuos com dois resultados positivos de RT-gPCR para o virus SARS-
CoV-2, com intervalo igual ou superior a 90 dias entre os dois episédios de infeccdo, independente

da condicdo clinica observada nos dois episdédios, sdo encaminhados ao laboratdrio de referéncia
Laboratdério de Virus Respiratérios e Sarampo — FIOCRUZ/RJ.
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A amostragem por conveniéncia ndo permite exceder afrequénciacomareal proporcdo daslinhagens
na populacdo. No entanto, isso permite afirmar quais sdo as linhagens em circulacdo no estado.

As caracteristicas evolutivas do SARS-CoV-2 no mundo fornece uma base cientifica para a futura
vigilncia e prevencdo de variantes do virus. Para controlar o SARS-CoV-2 e pensar na restauracdo
das atividades normais da vida das pessoas, é 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 sadde do surto de Omicron.
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Ressalta-se que o numero de linhagens, bem como a classificacdo 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 VigilGncia Gendmica em Santa Catarina acesse o site do LACEN/SC
para dados atualizados com grdficos, mapas e conteudos interativos no nosso dashboard.
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