SARS CoV-2

DADOS ATE A SEMANA EPIDEMIOLOGICA N°

14



A Secretaria de Estado da Saude de Santa Catarina informa
que realiza, por meio do Laboratério Central de Saude Publico
(LACEN-SC) em parceria com o Ministério da Saude (MS), o
Vigildncia Gendmica do SARS-CoV-2, com o intuito de monitorar
as mutacoes e variantes que circulam em nosso estado, bem

como o possivel impacto na epidemiologia da COVID-19.
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O processo inicia com a selecdo de amostras de interesse pelo LACEN-SC em conjunto com a drea
técnicaresponsdvel pela vigildncia da COVID-19 na Diretoria de VigilGncia Epidemioldgica (DIVE-SC).
Posteriormente o material tecnicamente vidvel € encaminhado para os laboratérios de referéncia em
sequenciamento genémico. Para Santa Catarina (SC), o MS estabeleceu como referéncia a Fundacdo
Oswaldo Cruz (Fiocruz/RJ) e a Fundacdo Ezequiel Dias (FUNED) em Minas Gerais. Também colabora

com a vigildncia genémica o Laboratério de Bioinformdtica/Forca Tarefa COVID-19 da Universidade
Federal de Santa Catarina (UFSC).

Neste sentido, este boletim tem como objetivo informar os resultados parciais referentes as andlises
gendmicas das amostras de SARS-CoV-2 provenientes do Estado de Santa Cataring, no periodo de
2020 até a semana epidemioldgica 14 de 2021.

Foi realizado sequenciamento de 424 genomas completos do SARS-CoV-2 provenientes de pacientes

com sintomas de COVID-19 residentes em 99 municipios diferentes do estado de Santa Cataring, de
ambos os sexos e faixa etdria variada dos 4 aos 92 anos de idade. A escolha das amostras para o
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sequenciamento foi baseada narepresentatividade de todas asregides geogrdficas do estado e foram
provenientes de individuos com sintomas clinicos caracteristicos, como dificuldade de respirar, muito
cansaco, sindrome respiratéria aguda grave e/ou pneumonia. Foram analisados também, amostras
provenientes de 6bito e suspeitas de reinfeccdo.

Os genomas sequenciados, utilizando a tecnologia desenvolvida pela lllumina, apresentaram em
sua grande maioria cobertura superior a 99% do genoma total.

O sistemade classificacdo de linhagens é dindmico e estas podem ser alteradasfuturamente mediante
a uma nova versdo do sistema de classificacdo. Para a liberacdo do relatério tanto a Fiocruz/RJ quanto
a Funed/MG, onde as amostras foram sequenciadas, utilizaram o software Phylogenetic Assigment of
Named Global Outbreak LINages disponivel em , seguindo
a classificacdo dindmica proposta por Rambaut e colaboradores (Rambaut et al., 2020).

Boletim de Vigiladncia Gendmica do SARS CoV-2 03


https://github.com/cov-lineages/pangolin

As variantes denominadas cientificamente de “variantes de preocupacdo” ou Variants of
Concern (VOCs) reconhecidas pela Organizacéo Mundial da Sailide sao:

B.1.1.7 (501Y.VI) - Surgiu no Reino Unido em dezembro
B.1.351 (501Y.V2) - Surgiu na Africa do Sul em dezembro
P.1 (501Y.V3) - Surgiu no Brasil no final de 2020

Variantes de interesse ou Variant of Interest (VOI)

P.2
Dos 424 genomas completos sequenciados resultaram em um total de 13 linhagens diferentes. Com
prevaléncia das linhagens P.1 e P.2 respectivamente, seguido da B.1.1.28 e B.1.1.33 como demonstra

a Figura 01. Ambas linhagens P.1 e P.2 sdo descendentes da linhagem B.1.1.28 em circulacdo no pais
desde marco de 2020 (RESENDE. 2021a).
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As primeiras linhagens encontradas nas amostras que foram sequenciadas foram a B.1.195 em Xanxeré,
B.1.1.28 em Barra Velha, e B.1.1.33 em Chapecd e Xanxeré, todas em maio de 2020. Em um estudo de
Franceschi e colaboradores (2021), demonstraram que a primeira fase de crescimento exponencial
foi impulsionada pela disseminacdo de B.1.195 em Manaus, no entanto, sua prevaléncia diminuiu
gradativamente apds o primeiro pico epidémico no inicio de maio e foi superada pela linhagem
B.1.1.28. Em SC, seguiu a mesma sequéncia de fatos de Manaus, sendo a linhagem B.1.195 substituida
gradativamente pelas linhagens B.1.1.33 e B.1.1.28, como demonstra a Figura 02.

O surgimento da linhagem P.1 em Santa Catarina foi no final de dezembro de 2020 em Sdo Francisco
do Sul, na regido norte do estado. De acordo com o site Pangolin | ), que é
atualizado diariamente com os dados que sdo publicados no GISAID, um banco de dados gendmicos
de virus publico, o surgimento da linhagem P.1 no mundo deu-se na data 30 de novembro de 2020.
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https://cov-lineages.org/

Desde o final de 2020, diferentes variantes mais transmissiveis de preocupacdo e também variantes
de interesse com mutacdes convergentes no dominio de ligacdo ao receptor (RBD) da proteina S
(particularmente E484K e N501Y) surgiram. Das amostras sequenciadas, guatro amostras de linhagem
P.1 apresentaram mutacdes em H69del e S70del e duas amostras de linhagem P.2 apresentaram
mutacoes em E484K, D614G e V1176F na Spike. Esses achados apdiam que a continua transmissdo
generalizada do SARS-CoV-2 no Brasil estd gerando novas linhagens virais que podem ser mais

resistentes.

As linhagens P.1, P.2, B.1.1.28 e B.1.1.38 foram encontradas em todas as regides do estado, sendo elas,
Grande Florianoépolis, Vale do ltajai, Norte, Oeste, Serrana e Sul.

A variante B.1.1.7 que surgiu no Reino Unido foi encontrada em trés amostras de Santa Catarina, uma
em janeiro e as outras duas em fevereiro deste ano, todas em Floriandpolis.
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Dez amostras positivas para SARS-CoV-2 eram de pessoas residentes fora de Santa Catarina (Manaus
= 5, Curitiba = 2, Almeirim/PA =1, Belém/PA =1, Porto Velho/RO = 1), mas que acabaram requisitando
o sistema de saude do estado.

O primeiro caso confirmado de reinfeccdo por COVID em Santa Catarina foi no municipio de Lages
através da linhagem P.1.

A amostragem por conveniénciando permite exceder afrequénciacomareal proporcdo daslinhagens

na populacdo. No entanto, isso permite afirmar quais sdo as linhagens em circulacdo no estado. Na
Figura 03, os municipios que tiveram amostras sequenciadas estdo apontados.
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TABELA 01: Prevaléncia das linhagens de SARS-CoV-2 sequenciadas em Santa Catarina

B.1 3
B.1.1.1 1
B.1.1.143 2
B.1.195 1
B.1.1.220 1
B.1.1.279 2
B.1.1.28 62
B.1.1.33 32
B.1.1.332 L
B.1.1.38 1
B.1.1.7 3
P.1 167
P.2 148
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FIGURA 01: Prevaléncia das linhagens de SARS CoV-2 sequenciadas em Santa Catarina
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FIGURA 02: Relacdo das linhagens de SARS-CoV-2 sequenciadas em Santa Catarina conforme datas
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FIGURA 03: Distribuicdo das diferentes linhagens de SARS-CoV-2 em Santa Catarina

VERSAO INTERATIVA
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https://microreact.org/project/zVFucPYDH5P8Uh1E4BrWn/

FIGURA 04: Distribuicdo das diferentes linhagens de SARS-CoV-2 nas seis regides de Santa Catarina
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Ressaltamos 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.
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