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A Secretaria de Estado da Saude de Santa Catarina informa que realizq,
pormeiodo Laboratério Centralde Saude Publica (LACEN=-SC)em parcerio
com o Ministério da Saude (MS), a Vigildncia Genémica do SARS-CoV-2,
com o intuito de monitorar as mutacoes e variantes que circulam em nosso
estado, bem como compreensdo dos padroes de dispersdo e evolucdo

do SARS-CoV-2 durante a pandemia em curso e o possivel impacto na
epidemiologia da COVID-19.
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A Vigiladncia Genémica no estado é formada pelo Laboratério de Referéncia em Sequenciamento
Genbémico - Fundacdo Oswaldo Cruz (Fiocruz/RJ), responsdvel por 78% das andlises, e por laboratdérios
parceiros, como o laboratdério de Bioinformdtica da Universidade Federal de Santa Catarina (UFSC)
e a Fundacdo Ezequiel Dias (FUNED) em Minas Gerais, responsdveis por 21% e 5% das amostras,
respectivamente.

Devido a falta de um mecanismo de reparo de incompatibilidade, o processo de replicacdo do SARS-
CoV-2 é acompanhado por uma alta taxa de mutacdo. Quando uma variante carrega mutacoes
importantes, com potencial de mudar seu comportamento, ela € 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 todas as VOCs e VOIs reconhecidas pela Organizacdo
Mundial da Saude (OMS).
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TABELA 01: Rétulo para variantes de preocupacdo e variantes de interesse do SARS-CoV-2 segundo a Organizacdo Mundial da Saude.

Alfa B.1.1.7 Reino Unido
Beta B.1.351 Africa do Sul
Gama P.1 Brasil
Delta B.1.617.2 India
Lambda C.37 Peru
Mu B.1.621 Colémbia

Boletim de Vigiladncia Gendmica do SARS CoV-2 03



Além das classificacdes VOC e VOI foi criada a “variante sob monitoramento” (VUM - do inglés
Variants Under Monitoring). Essa classificacdo estd relacionada a variante do SARS-CoV-2 com
alteracdes genéticas suspeitas de afetar as caracteristicas do virus com alguma indicacdo de que
pode representar um risco futuro, mas a evidéncia de impacto fenotipico ou epidemioldgico ndo estd
clara no momento, exigindo monitoramento aprimorado e avaliacdo repetida até novas evidéncias.

As variantes VUM podem evoluir rapidamente e podem ser adicionadas ou removidas dessa
classificacdo. Devido a isso, a Organizacdo Mundial da Saude ndo atribui rétulos. Antigos VOIs e
VOCs podem ser monitorados por um periodo prolongado sob esta categoria e manterdo o rétulo
da OMS atribuido até novo aviso. Até o periodo em que foi escrito este boletim, hd 16 variantes sob
monitoramento.
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Foram sequenciados 1326 genomas completos do SARS-CoV-2 provenientes de pacientes com SARS-
CoV-2 detectdvel por RT-gPCR, residentes em 170 municipios do estado de Santa Catarina.

Entre a semana epidemioldgica 34, quando foi relatado o quinto Boletim de Vigildncia Gendmica,
e a semana epidemioldgica 38, que confere os dados deste boletim, houve um aumento de 12% no
numero de amostras sequenciadas, totalizando 35 linhagens circulantes no estado durante o periodo
analisado. As variantes de preocupacdo presentes no estado estdo retratadas nas Figuras 01 e 02.
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FIGURA 01: Proporcdo das variantes de preocupacdo (VOCs) de SARS-CoV-2 circulantes no Estado.
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FIGURA 02: Distribuicdo das diferentes linhagens nos diferentes meses de coleta das amostras, em 2021.
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A Figura 02 mostra o perfil das variantes do SARS-CoV-2 circulantes no Estado de janeiro a setembro
de 2021. Desde o surgimento da variante Delta, em junho, sua presenca sé tem aumentado, bem
como suas sublinhagens. Até o momento, jd foi confirmada a presenca de sete sublinhagens da
Delta: AY.20, AY.26, AY.33, AY.36, AY.4, AY.5.1e AY.7.1 e a presenca de seis sublinhagens da Gama: P.1.1,
P1.2, P1.3, P17 P1.8 e P19

Como o sistema de classificacdo de linhagens é dindmico podem ser alteradas mediante a uma nova
versdo do sistema de classificacdo. Devido a nova versdo do software Pangolin houve mudanca na

classificacdo em uma amostra, a qual antes tinha sido classificada como P.3 e agora passou a ser
P1.3.
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A Delta € uma variante que possui mutacdes importantes na proteina Spike como T19R, (V70F*),
T951, G142D, E156-, F157-, R158G, (A222V*), (W258L%), (K417N*), L452R, T478K, D614G, P681R, D950N.
Tem como caracteristicas o aumento da transmissibilidade, reducdo potencial na neutralizacdo por
alguns tratamentos com anticorpos monoclonais e reducdo potencial na neutralizacdo por soros
pos-vacinacado.

Ainda ndo hd estudos que confirmem se as mutacdes de AY.4 conferem uma vantagem genuina ou
se o aumento da frequéncia da linhagem é simplesmente chamado de “efeito fundador”. E quando
um subconjunto de virus se separa da populacdo viral geral e se replica isoladamente. Na drea
onde estdo os virus separados, todos os virus subsequentes serdo, portanto, descendentes desse
subconjunto. A mudanca definidora em AY.4 é a mutacdo A1711V, que afeta a proteina Nsp3 do virus,
que desempenha uma série de funcdes na replicacdo viral. No entanto, o impacto dessa mutacdo é
desconhecido.
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Dentre as 1159 amostras em que foram realizados sequenciamentos gendmico para verificacdo de
linhagens do virus SARS-CoV-2 no ano de 2021, 26,4% corresponderam a linhagem Delta. Em Santa
Catarina essa linhagem surgiu no final de junho de 2021 e foi se espalhando do litoral para a regido
oeste do estado, conforme demonstra a Figura 03, onde as diferentes cores nos mapas representam

as subvariantes da Delta.

Como esperado, a variante Delta (linhagens B.1.617.2 e AY) tornou-se dominante em Santa Catarina
e hoje corresponde a 92% das amostras coletadas em setembro de 2021.
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FIGURA 03: Evolucdo dos casos da variante Delta no estado de Santa Catarina.
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Em Santa Catarina mais uma reinfeccdo foi confirmada através do sequenciamento. Um paciente
de Chapecd teve sua primeira infeccdo pela variante P.2 e a segunda infeccdo por B.1.617.2 (variante
Delta), totalizando 7 casos confirmados de reinfeccdo no Estado.

A amostragem por conveniénciando permite exceder afrequénciacomareal proporcdo daslinhagens
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
vigilncia 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 monitorando mutacdes especificas,

que sdo de grande importdncia para um controle mais dindmico do SARS-CoV-2 e da avaliacdo da
eficdcia das vacinas existentes.

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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