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A Vigildncia Genémica do SARS-CoV-2 em Santa Catarina é realizada com
o intuito de monitorar as mutacoes e variantes que circulam no estado, e de
compreender os padrdoes de dispersdo e evolucdo do SARS-CoV-2, assim como
o possivel impacto destes fatores na epidemiologia da COVID-19.

Atualmente, a Vigildncia Genbmica no estado é executada por meio do
Laboratério Central de Saude Publica (LACEN/SC), com o apoio do Laboratdrio
de Referéncia em Sequenciamento Genémico - Fundacdo Oswaldo Cruz (Fiocruz/

RJ), e a colaboracdo do laboratdério de Bioinformdtica da Universidade Federal
de Santa Catarina (UFSC), via projeto FAPESC.
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Quandoum virus circulaamplamente em uma populacdo, causando muitasinfeccoes, a probabilidade
de sofrer mutacdo aumenta.O aparecimento de mutacdes € um evento natural e esperado no processo
evolutivo de qualquer 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 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 VOC e VOI reconhecidas pela Organizacdo Mundial da Saude.
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Em 26 de novembro de 2021 a Organizacdo Mundial da Saude (OMS) 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 a Omicron tem uma constelacdo de mutacdes, 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 & OMS em 24 de novembro de 2021 na Africa do Sul, enquanto
que 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 numero de mutacdes no seu genoma
(mais de 50), algumas sdo preocupantes, sugerindo um risco aumentado de reinfeccdo com esta
variante, em comparacdo com outros VOC.
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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
Beta
Gama
Delta

Omicron

Lambda
Mu

B.1.1.7
B.1.351
P.1
B.1.617.2
B.1.1.529

C.37
B.1.621
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Reino Unido
Africa do Sul
Brasil
India

Africa do Sul

Peru

Colémbia
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As principais preocupacoes sobre a variante Omicron incluem se é mais infecciosa ou grave do que
outras VOC e se pode escapar da protecdo vacinal. Embora os dados imunoldgicos e clinicos ainda
ndo estejam disponiveis para fornecer evidéncias definitivas, podemos extrapolar o que é conhecido
sobre as mutacdes da Omicron para fornecer indicacdes preliminares sobre transmissibilidade,
gravidade e escape imunoldgico.
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Omicron apresenta algumas delecdes e mais de 30 mutacdes (Figura 01), vdrias das quais se
sobrepdem dquelas observadas em Alfa, Beta, Gama ou Delta. Ainda ndo hd comprovacado cientifica
para afirmar sobre a infecciosidade da variante e seu impacto na eficdcia das vacinas. Como as
mutacoes imitam algumas das encontradas em outras variantes, a Omicron provavelmente seria
altamente infecciosa e transmissivel. Acredita-se que as mutacdes da proteina Spike, como D614G,
N501Y e K417 N, tornem o virus mais infeccioso. Da mesma forma, as mutacoes H655Y, N679K e P681H
podem aumentaratransmissdodo virus (tambémencontrado nasvariantes Alfae Delta). Osanticorpos
produzidos para a infeccdo natural sdo geralmente de baixo titulo e se dissipam rapidamente. Com
base nesses conceitos, é provdvel que mais reinfeccdes sejam observadas com a variante Omicron.
Os subconjuntos da populacdo sem vacinacdo sdo mais propensos a estar predispostos a infeccdo e
sofrem de uma forma mais grave da doenca do que os individuos vacinados nos quais a imunidade
parcial é conferida pela resposta mediada por células T.
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FIGURA 01: llustracdo esquemdtica da proteina Spike e as 32 mutacdes da variante Omicron

Fonte: ZHANG, et al. 2021
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O fato de a Omicron ter surgido em um pais com baixa cobertura vacinal ndo é um acaso. Na verdade,
esta nova VOC reforca a importéncia de dar acesso a vacinacdo em todo o mundo, uma vez que deixar
o virus circular livremente em populacdes ndo vacinadas, primeiro ameaca essas populacdes de casos
graves de COVID-19 e mortes e, segundo, permite que o virus acumule mutacoes rapidamente , que pode
aumentar a transmissibilidade e infecciosidade viral, ou levar a novas ondas mortais em todo o mundo.

Experiéncias anteriores com Alfa e Delta nos levam a acreditar que somente o tempo e a vigildncia nos
dardo mais informacdes sobre a transmissibilidade, eficdcia da vacina e gravidade da doenca causada
por esta nova variante Omicron. J& podemos afirmar que as medidas de protecdo e vacinacdo ainda
serdo os elementos-chave para conter a propagacdo da nova variante e prevenir novas ondas de casos
graves de COVID-19 e mortes.
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Neste Boletim, sGo apresentados os resultados dos sequenciamentos de genomas completos do SARS-
CoV-2 realizados pelos laboratdérios que compdem a Rede Estadual de Vigildncia Genémica, até a semana
epidemioldgica 50. 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.qgisaid.org/), analisadas por outras instituicoes.

No periodo analisado, foram sequenciados 2673 genomas completos do SARS-CoV-2, provenientes de

pacientes com SARS-CoV-2 detectdvel por RT-gPCR, residentes em 177 municipios do Estado de Santa
Catarina.
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Entre a semana epidemioldgica 48, quando foi relatado o sexto Boletim de Vigildncia Genémica, e a
semana epidemioldgica 50, cujos dados sdo apresentados neste boletim, houve um aumento de 42,7%
no ndmero de amostras sequenciadas, totalizando 58 linhagens circulantes no estado durante o periodo
analisado. As variantes de preocupacdo presentes no estado estdo retratadas na Figura 02.
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FIGURA 02: Distribuicdo das diferentes linhagens nos diferentes meses de coleta das amostras, em 2021
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Desde osurgimentoda VOC Deltasua prevalénciasétem aumentado. Até o momento, jd foiconfirmada
a presenca de 29 sublinhagens da Delta em Santa Catarina. Em outubro e novembro houve a presenca
de 98,7% e 100% respectivamente da presenca de Delta no Estado. J&d em dezembro sua presenca
foi de 82% e 18% para a VOC Omicron, contendo no total 15 linhagens diferentes em apenas 307

amostras (Figura 03).
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FIGURA 03: Linhagens de SARS-CoV-2 encontradas em Santa Catarina no més de dezembro de 2021
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Até o momento, foram confirmados por meio de sequenciamento 54 casos da VOC Omicron em oito
cidades: Biguacu, Camboriu, Floriandpolis, Jaragud do Sul, Palhoca, Santo Amaro da Imperatriz, SGo
Francisco do Sul e Sdo José (Figura 04), sendo Floriandpolis o municipio com maior prevaléncia de
CAsOs

O primeiro caso de COVID-19 causado pela variante Omicron que foi confirmado no Estado tratava-
se de um caso importado. O paciente € um homem de 66 anos, morador de Jaragud do Sul, que
retornou de uma viagem da Africa do Sul. Embora este seja o primeiro caso confirmado, o surgimento

da variante no estado ocorreu na semana epidemioldgica 49 por uma mulher de 31 anos residente
de Floriandpolis.
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FIGURA 04: Distribuicdo dos casos da variante Omicron em Santa Catarina
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https://microreact.org/project/nqCuZDBcVx2wE2YEUhtrAp-omicron-em-sc-janeiro
https://microreact.org/project/nqCuZDBcVx2wE2YEUhtrAp-omicron-em-sc-janeiro

No inicio de dezembro de 2021, o LACEN/SC comecou a realizar o RT-gPCR de inferéncia para VOC
(Fiocruz, Bio-Manguinhos), como estratégia para avaliar a abrangéncia da dispersdo das variantes
entre os municipios do estado e o monitoramento da chegada da variante Omicron. Entre os testes
realizados a partir do RT-gPCR de inferéncia, 187 deram sugestivos para Omicron (Figura 05), sendo
que desses, 50 jd foram confirmados pela FIOCRUZ através do sequenciamento. As demais suspeitas
estdo aguardando confirmacdo pelo sequenciamento.
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FIGURA 05: Resultados do teste de RT-gqPCR para a inferéncia da circulacdo de Omicron no estado de Santa Catarina em dezembro de 2021. Barras verticais mostram o nimero
de amostras testadas por dia, coloridas para a provdvel presenca de Delta ou Omicron (conforme legenda). A linha de tendéncia sobrepondo as barras mostra a porcentagem de
Omicron (média mével de sete dias representada no eixo Y da direita do grdfico) detectada entre as amostras testadas
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Em Santa Cataring, mais uma reinfeccdo foi confirmada através do sequenciamento. Um paciente
residente em Chapecd teve sua primeirainfeccdo por COVID-19 com a variante P.2 e a segundainfeccdo
pela variante AY.99.2 Com esse novo caso Santa Catarina confirma dez casos de reinfeccdes. Segundo
o Boletim Epidemioldgico Especial n°® 92 - Doenca pelo Novo Coronavirus — COVID-19 publicado pelo
Ministério da Saude em 10 de dezembro de 2021, Santa Catarina é o segundo estado com mais casos
de reinfeccoes, perdendo apenas para o estado de Goids.
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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.

Ressalta-se que o numero 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.
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