SARS CoV-2

DADOS ATE A SEMANA EPIDEMIOLOGICA N°

16



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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As andlises gendmicas contidas neste boletim foram realizadas no Laboratério de Referéncia Nacional
para COVID-19, Fundacdo Oswaldo Cruz (Fiocruz/RJ), sendo este responsdvel por 73% dos resultados.
Também colaboraram o Laboratério de Bioinformdtica/Forca Tarefa COVID-19 da Universidade
Federal de Santa Catarina (UFSC) e a Fundacdo Ezequiel Dias (FUNED) em Minas Gerais, com 20%
e 7% das andlises, respectivamente.

Foi descoberto que o genoma SARS-CoV-2 relativamente grande e a polimerase de baixa fidelidade
sdo os fatores que contribuem para a maior taxa de mutacdes adaptativas, levando a evolucdo viral,
variabilidade do genoma e coexisténcia de cepas virais patogénicas em todo o mundo (PACHETT]I,
2020). A vigilancia gendbmica é essencial para uma melhor compreensdo dos padrdes de dispersdo
e evolucdo do SARS-CoV-2 durante a pandemia em curso. 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 Catarina, no periodo de marco de 2020 até a semana
epidemioldgica 16 de 2021.
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Foi realizado sequenciamento de 542 genomas completos do SARS-CoV-2, sendo 140 amostras
coletadas em 2020 e 402 amostras coletadas em 2021, provenientes de pacientes que tiveram
confirmacdo laboratorial por RT-PCR para COVID-19 com carga viral alta de residentes em 113
municipios diferentes do estado de Santa Catarina, de ambos os sexos, com faixa etdria variando
entre 2 (dois) e 93 anos de idade. A escolha das amostras para o sequenciamento foi baseada na
representatividade de todas as regidoes 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. Adicionalmente, foram analisadas amostras provenientes de dbitos e
suspeitas de reinfeccdo.

Entre a semana epidemioldgica 14, quando foi relatado o primeiro Boletim de VigilGncia Gendmica,

e a semana epidemioldgica 16 houve um aumento de 27,59% no numero de amostras sequenciadas,
sendo contemplados 113 municipios de SC.
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Os genomas sequenciados, utilizando as tecnologias desenvolvidas pela lllumina e Thermo Fisher
Scientific (lon Torrent PGM), apresentaram em sua grande maioria cobertura superior a 99% do
genoma total.

O sistema din@mico de classificacdo de linhagens proposto por Rambaut e colaboradores (2020) foi
seguido para a liberacdo dos relatdérios utilizando o software Phylogenetic Assignment of Named
Global Outbreak LINages, disponivel em

As variantes denominadas cientificamente de “variantes de preocupacdo” (VOCs, do inglés Variants of
Concern), reconhecidas pela Organizacdo Mundial da Saude. Um grupo de especialistas convocado
pela OMS recomendou o uso de letras do alfabeto grego, ou seja, Alpha, Beta, Gamma (Tabela 01),
que serdo mais fdceis e prdticos de serem discutidos por publicos ndo cientificos, esta nomenclatura
entrou em vigor em 31 de maio de 2021.
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https://github.com/cov-lineages/pangolin

As variantes de preocupacdao (VOC) demonstraram estar associada a uma ou mais das
seguintes alteracoes em um grau de significancia para a saiide publica global:

- Aumento da transmissibilidade ou alteracdo prejudicial na epidemiologia da COVID-19; ou
- Aumento da viruléncia ou mudanca na apresentacdo clinica da doenca; ou

Diminuicdo da eficdcia das medidas sociais e de saude publica ou diagndsticos,

vacinas, terapéuticas disponiveis.

As variantes de interesse (VOI, do inglés Variant of Interest) no genoma tem mutacées com
implicacoes fenotipicas estabelecidas ou suspeitas e:

Foi identificado como causador de transmissdo na comunidade/multiplos casos/agrupamentos
de COVID-19 ou foi detectado em vdrios paises; ou

Caso contrdrio, € avaliado como um VOI pela OMS em consulta com o Grupo de Trabalho de
Evolucdo do Virus SARS-CoV-2 da OMS.
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TABELA 01: Rétulo para variantes de preocupacdo e variantes de interesse do SARS-CoV-2 segundo Organizacdo Mundial da Saldde

VOC Alfa B.1.1.7 Reino Unido
VOC Beta B.1.351 Africa do Sul
VOC Gama P.1 Brasil
VOC Delta B.1.617.2 India

VOI Epsilon B.1.427/B.1.429 Estados Unidos
VOI Zeta P.2 Brasil

VOI Eta B.1.525 Vdrios Paises
VOI Theta P.3 Filipinas
VOI lota B.1.526 Estados Unidos
VOI Kappa B.1.627.1 India
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Dos 542 genomas completos sequenciados foramidentificadas 20 linhagens diferentes do SARS-CoV-2
no estado aolongo dotempo (Figura1). Osresultados preliminares sugerem que o numero de linhagens
circulantes mudou com o tempo, 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 03. Ambas as linhagens, P.1 e P.2, sdo descendentes da
linhagem B.1.1.28 em circulacdo no pais desde marco de 2020 (RESENDE, 2021a). Janeiro e fevereiro
foram os meses os quais mais linhagens diferentes circularam o estado, sendo 9 e 7 linhagens,
respectivamente. Entretanto, nos meses de marco e abril pode-se notar o predominio da cepa P.1 na
populacdo (93%), e a presenca das cepas P.2 (59%) e B.1.1.28 (0,9%) dentre as amostras analisadas.
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FIGURA 01: Distribuicdo das diferentes linhagens nos diferentes meses de coleta das amostras
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FIGURA 02: Frequéncia das 04 linhagens mais frequentes em Santa Catarina
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FIGURA 03: Proporcdo das diferentes linhagens do virus SARS-CoV-2 circulantes no Estado
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Doze amostras positivas para SARS-CoV-2 eram de pessoas residentes fora de Santa Catarina
(Manaus/AM = 3, Curitiba/PR = 2, Almeirim/PA =1, Belém/PA =1, Capelinha/MG =1, Sdo Paulo/SP =
1, Palmas/PR =1, Porto Velho/RO =1, Paulo Frontin/PR = 1), mas que utilizaram o sistema de saude
do estado.

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 Floriandépolis, Vale do Itajai, Norte, Oeste, Serrana e Sul (Figura 04). E possivel observar na
Figura 05 a proporcdo das amostras que foram sequenciadas por mesorregides do estado e também
por regioes de saude.
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FIGURA 04: Distribuicdo das diferentes linhagens de SARS-CoV-2 nas seis regides de Santa Catarina
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FIGURA 05: Proporcdo de amostras sequenciadas por macrorregioes de saude
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Dentre as 542 amostras em que foram realizados sequenciamentos genémicos para verificacdo de
linhagens do virus SARS-CoV-2, 46,5% corresponderam a linhagem P1, variante brasileira circulante
desde o final do ano passado no pais. Em Santa Catarina essa linhagem surgiu no final de dezembro
de 2020 e foi se espalhando do litoral para a regido oeste do estado, conforme demonstra a Figura 06.

Alinhagem P.1é descendente dalinhagem B.1.1.28 e carrega um conjunto de mutacdes com importante
significado bioldgico, principalmente na regido que codifica a proteina spike (E484K, K417T e N501Y)
(FARIA, et al. 2021). Estudos recentes indicam que essa linhagem provavelmente possua maior
transmissibilidade e a capacidade de evadir da resposta imune de individuos previamente infectados

pelo SARS-CoV-2.
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FIGURA 06: Evolucdo dos casos da variante P.1 no estado de Santa Catarina
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A vigilGncia gendmica permite também identificar e confirmar casos de reinfeccdo, uma possibilidade
levantada desde o inicio da pandemia. Nos genomas analisados de SC foram confirmados trés casos
de reinfeccdo, sendo que em todos, a primeira infeccdo foi pela linhagem B.1.1.28 e a segunda pela
variante P.1. Estes casos ocorreram nas cidades de Lages, Itaiépolis e Balnedrio Picarras.

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. Na
Figura 07, os municipios que tiveram amostras sequenciadas estdo apontados.
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FIGURA 07: Distribuicdo das diferentes linhagens de SARS-CoV-2 em Santa Catarina

VERSAO INTERATIVA
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https://microreact.org/project/hmo9ckEi68BkHydgFkAKKf/c8ec0e1a

Segundo Resende e colaboradores (2021c), foi encontrada a linhagem N.9 (VOI) em Santa Catarina
em duas amostras sequenciadas pela Fiocruz de residentes de Floriandpolis. Esta linhagem tem como
ancestral a linhagem B.1.1.33. O VOI N.9 é caracterizado por quatro mutacodes definidoras de linhagem
ndo sinbnimas (NSP3: A1711V, NSP6: F36L, S: E484K e NSP7b: E33A). N.9 provavelmente surgiu em agosto
de 2020 e se espalhou por diferentes estados brasileiros das regides Sudeste, Sul, Norte e Nordeste. A
mutacdo S: E484K foi identificada como uma das substituicdes mais importantes que podem contribuir
para a evasdo imunoldgica, pois confere resisténcia a vdrios anticorpos monoclonais e também reduz
a poténcia de neutralizacdo de alguns soros policlonais de individuos convalescentes e vacinados.
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Esses dados preliminares sugerem que a mobilidade humana representa um fator fundamental para
a dispersdo do SARS-CoV-2 e das novas variantes, portanto o distanciamento social e medidas de
restricoes ainda continuam sendo fundamentais para tentarmos minimizar a circulacdo deste patégeno
no Brasil. Mais esforcos de sequenciamento sdo necessdrios para geracdo de novos dados genémicos
que permitirdo realizar inferéncias filogenéticas mais detalhadas sobre a dispersdo do virus no estado.
Para a continuidade e eficiéncia da vigildncia gendbmica é imperativo que o exame utilizado para
diagndstico seja aqueles que utilizam técnicas moleculares, isto é, que detectam o material genético
viral nas secrecoes do trato respiratério como RTgPCR ou RTLAMP.

Ressaltamos que o numero de linhagens, bem como a classificacdo das mesmas, pode variar entre as

diferentes edicdes deste boletim. O sistema de classificacdo de linhagens é din@mico e estas podem
ser alteradas futuramente mediante uma nova versdo do sistema de classificacdo.
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