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A Secretaria de Estado da Saude de Santa Catarina informa que realiza,
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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Atualmente a Vigildncia Genémica no estado conta com o apoio do Laboratério de Referéncia em
Sequenciamento Gendmico - Fundacdo Oswaldo Cruz (Fiocruz/RJ) e a colaboracdo do laboratdrio
de Bioinformdtica da Universidade Federal de Santa Catarina (UFSC), em parceria com o LACEN/
SC, via projeto FAPESC. Também 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 institui¢des.

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.
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Em 26 de novembro de 2021 a Organizacdo Mundial da Saudde incluiu a variante B.1.1.529 como VOC,
e a nomeou Omicron. A decisdo de designd-la como uma VOC foi baseada na evidéncia de que o
Omicron tem uma constelacdo de mutacodes, sobretudo na proteina Spike (de 26 a 32) que podem
aumentar sua transmissibilidade e/ou permitir algum grau de escape imunoldgico. A variante B.1.1.529
foi relatada pela primeira vez 8 OMS em 24 de novembro de 2021 da Africa do Sul, enquanto o primeiro
caso conhecido confirmado por laboratdrio foi identificado a partir de uma amostra coletada em
9 de novembro de 2021. Por apresentar um grande ndmero de mutacdes no seu genoma (mais de
50), algumas sdo preocupantes, sugerindo um risco aumentado de reinfeccdo com esta variante, em
comparacdao com outros VOCs.
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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
Omicron B.1.1.529 Africa do Sul
v
Lambda C.37 Peru
Mu B.1.621 Colémbia
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Foram sequenciados 1873 genomas completos do SARS-CoV-2 provenientes de pacientes com SARS-
CoV-2 detectdvel por RT-gPCR, residentes em 176 municipios do estado de Santa Catarina.

Entre a semana epidemiolégica 38, quando foi relatado o sexto Boletim de Vigildncia Gendmica, e
a semana epidemioldgica 48, que confere os dados deste boletim, houve um aumento de 41,2% no
numero de amostras sequenciadas, totalizando 49 linhagens circulantes no estado durante o periodo
analisado. As variantes de preocupacdo presentes no estado estdo retratadas na Figura 01.
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FIGURA 01: Distribuicdo das diferentes linhagens nos diferentes meses de coleta das amostras, em 2021.
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Como avariante Delta se tornou alinhagem predominante em muitos paises, suas sub-linhagens receberam
a denominacdo de AY. Isso separa B.1.617.2 em grupos menores relacionados, permitindo um melhor
monitoramento da diversidade e aprimorando a identificacdo de clados emergentes. As novas linhagens
AY sdo definidas filogeneticamente e tratadas como variantes Delta. A sua designacdo para uma sub-
linhagem ndo implica necessariamente em quaisquer diferencas bioldgicas funcionais em comparacdo

com B.1.617.2. Até o momento j& foram confirmadas a presenca de 20 sublinhagens da Delta em Santa
Catarina (Figura 02). Sendo a B.1.617.2 a mais prevalente, sequida da AY.99.2, AY.101 e AY.4.

Boletim de Vigiladncia Gendmica do SARS CoV-2 07



FIGURA 02: Proporcdo das diferentes linhagens do virus SARS-CoV-2 circulantes no Estado
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O aumento da transmissibilidade da VOC Delta foi associado, entre outros, a uma maior carga
viral, maior duracdo da infeccdo, e altas taxas de reinfeccdo, devido a sua capacidade de escapar
da imunidade natural, o que resultou na Delta rapidamente se tornando a variante globalmente
dominante.

Dentre as 1873 amostras em gque foram realizados sequenciamentos genémico para verificacdo de
linhagens do virus SARS-CoV-2 no ano de 2021, 44% corresponderam a linhagem Delta. Em novembro
de 2021, 100% das amostras sequenciadas sdo equivalentes a variante Delta (linhagens B.1.617.2 e AY).
Na Figura 03 é possivel visualizar a distribuicdo da Delta e suas diferentes sublinhagens coletadas
em vdrios municipios do estado.
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FIGURA 03: Distribuicdo das sublinhagens da variante Delta identificadas no estado de Santa Catarina
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Em Santa Catarina mais duas reinfeccdes foram confirmadas através do sequenciamento. Um
paciente de Sdo José teve sua primeira infeccdo pela variante B.1.1.33 e a segunda infeccdo por
AY.101 (variante Delta). O segundo paciente de Ipira teve sua primeira infeccdo pela variante N.9 e a
segunda infeccdo por AY.99.2 (variante Delta). Com esses novos dados temos confirmados 9 casos
de reinfeccoes em Santa Catarina, contemplando todas as regides do estado (Figura 04).
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FIGURA 04: Cidades de Santa Catarina que foram confirmadas reinfeccdo por SARS-CoV-2
(Balnedrio Picarras, Chapecd, Criciima, Herval D'Oeste, Ipira, ltaidpolis, Lages e SGo José)
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As reinfeccdes sdo raras e associadas a uma resposta de anticorpos neutralizantes baixa ou nenhuma
apdsainfeccdoprimdria, seqguidapeloaumentodasrespostasde anticorposapdsareinfeccdo,indicando
uma forte correlacdo entre asuscetibilidade dinfeccdo e o titulo de anticorpos humorais, e reconhecendo
que o papel da imunidade celular na protecdo permanece até estar totalmente estabelecido. Garantir
que a alta concentracdo de anticorpos neutralizantes seja mantida apds as campanhas de vacinacdo

serd um importante contribuinte para a protecdo geral de variantes emergentes em todas as faixas
etdrias.

Como a proteina Spike estd intimamente envolvida no inicio da infeccdo e é o alvo das respostas de
anticorpos neutralizantes, ndo é surpresa que esteja evoluindo rapidamente e que as mudancas em
Spike provavelmente sustentem alguns dos fendtipos expressos por variantes preocupantes. A Spike é
uma proteina grande, com mais de 1200 aminodcidos, dos quais, em torno de 25 aminodcidos, mediam
a interacdo do dominio de ligacdo ao receptor (RBD) com a ACE2. As mutacdes dentro e ao redor do
RBD sdo encontradas em todas as variantes de interesse.

Boletim de Vigiladncia Gendmica do SARS CoV-2 13



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.

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.

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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