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Aestratégia capitaneada pela Organizacao
Mundial de Saude recomendou investimentos e a
implantacdo de uma Rede global para
sequenciamento genético do Virus SARS-CoV-2,
em que pese a iniciativa da descentralizagao da
Vigildncia Gendmica no Brasil, contemplando a
Rede de Laborat6rios de Saude Publica, incluindo
o LACEN/TO. Nessa dinamica, investimentos em
equipamentos, dimensionamento da for¢ca de
trabalho e qualificagcdo técnica, além das
adequacdes estruturais e de fluxos de trabalho,
foram implementadas e aprimoradas para que o
Brasil alcangasse a capacidade de monitorar as
variantes do SARS-CoV-2, a sua dispersdo no
territério e a repercussdo no comportamento
epidemioldgico da doenga, em tempo oportuno.

Os resultados sao relevantes pois
demonstram os marcos temporais e predominio
de variantes do SARS-CoV-2 na série histérica
analisada, a repercussdao no aumento da
incidéncia e mortalidade, conforme a
classificagdo de preocupacédo ou atengao das
Cepas identificadas. Neste sentido, a elaboracao
desse Boletim da Vigilancia Gendmica do
LACEN/TO contextualiza o processo da
implantag&o do servigo, dos resultados quanto as
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mutac¢des/linhagens identificadas no Tocantins ao
longo da pandemia e das perspectivas para o
fortalecimento e expansao deste servico para
outras doencgas e agravos de interesse e impacto
epidemiologico local.

Jucimaria Dantas Galvao
Diretora de Laboratério Central de
Saude Publica do Tocantins
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50 ANOS DE IMUNIZAGAO NO BRASIL: UMA CONQUISTA HISTORICA

Em 18 de setembro de 2023, o Brasil celebra com orgulho e
gratidao os 50 anos de seu Programa Nacional de Imunizagbes. Essa
conquista historica representa décadas de dedicacdo e empenho na
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vacinal possivel.

protecdo da saude da populagao brasileira. Desde sua criagdo em
1973, o programa tem sido um verdadeiro guardido da vida, salvando
milhdes de brasileiros de doencas evitaveis por meio da vacinagéo. A
imunizagao tornou-se um pilar fundamental da saude publica no pais,
oferecendo protecéo a pessoas de todas as idades e garantindo um
futuro mais saudavel para as geragdes vindouras. Com a ampliagéo
continua do calendario vacinal, o Brasil demonstra seu compromisso
em acompanhar os avangos cientificos e garantir a maxima cobertura
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VIGILANCIA GENOMICA: SARS-CoV-2
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Laboratério Central de Saude Publica do Tocantins - Email: lacento.diretoria@gmail.com; lacento.assessoria@gmail.com

1. Introducgao

Em 31 de dezembro de 2019, a
Organizagao Mundial da Saude (OMS) foi
alertada que uma nova cepa do Coronavirus,
ainda nao identificada em humanos, seria o
agente responsavel por uma sequéncia de casos
de pneumonia registrados na cidade de Wuhan,
na China, que estava se espalhando rapidamente
naquela populacdo. Em 7 de janeiro de 2020, as
autoridades chinesas confirmaram que haviam
identificado um novo tipo de Coronavirus através
do sequenciamento genético. Em 30 de janeiro de
2020, a OMS declarou surto do novo Coronavirus
(provisoriamente chamado 2019-nCoV) e que se
tratava de Emergéncia de Saude Publica de
Importancia Internacional (ESPIN). Em 11 de
fevereiro de 2020, o novo Coronavirus foi
denominado de SARS-CoV-2 e, em 11 de margo
de 2020, a OMS caracterizou a COVID-19 como
uma pandemia, espalhando-se da Europa para
outros continentes’.

No Brasil, o Ministro de Estado da Saude
declarou em 20 de margo de 2020, em todo
territério nacional, o estado de transmissao
comunitaria do SARS-CoV-2. Em 21 de margo de
2020, foi declarado estado de calamidade publica
no Tocantins para a COVID-19, e com isso foram
adotadas medidas de enfrentamento da doencga3,
como os trabalhos de diagnéstico laboratorial dos
casos suspeitos, por meio da identificacdo do
gene dovirus SARS-CoV-2 no Laboratorio Central
de Saude Publica do Tocantins (LACEN/TO), pela
metodologia de RT-gPCR (Transcricdo Reversa
seguida de Reagao em Cadeia da Polimerase em
Tempo Real), a publicacdo dos boletins
epidemiolégicos e a mobilizacdo das equipes
gestoras no planejamento de agdes para o
enfrentamento da doenga.

Apesar do ineditismo da situacéo
pandémica na historia recente, com a proporgao
ocasionada pelo SARS-CoV-2, a literatura
consolidada traz luz sobre o mecanismo de
replicac&o viral, em que existe a possibilidade de
haver alteracées em seu material genético. Essa
mudanga, em determinada sequéncia no seu
genoma ou codigo genético, € chamada de

mutacdo. Os virus cujo genoma é o RNA (Acido
Ribonucleico) sofrem mutagées mais rapidas do
que os virus cujo genoma € a molécula de DNA
(Acido Desoxirribonucleico). O SARS-CoV-2,
agente etiolégico da COVID-19, é em virus de
RNA de fita simples e que estd em constante
evolucédo e mudancgas levando ao surgimento de
novas variantes do virus?,3.

Quanto mais elevado o nivel de
transmissdo entre pessoas, maior é a
probabilidade de que ocorram mutagées no virus®.
Algumas mutagbes fazem com que o virus se
multiplique rapidamente e seja mais agressivo,
mas nem sempre é assim, pois algumas
mutacdes podem ser silenciosas. Esse
comportamento é determinado pelo ambiente e a
capacidade de resposta imunoldgica ao virus, e
ndo a mutagcdo em si. Se essas mudangas no
codigo genético permitirem que o virus se espalhe
mais facilmente ou as tornem mais resistentes a
tratamentos ou vacinas, havera uma vantagem
competitiva sobre as outras linhagens do SARS-
CoV-2 e essas aumentardo com frequéncia e se
tornaréo prevalentes numa populagao’.

O presente boletim tem como finalidade
apresentar dados sobre a Vigilancia Gendmica
(VG) do virus SARS-CoV-2 realizada pelo
LACEN/TO, através da analise de dados de
amostras sequenciadas de pacientes atendidos
com vistas ao diagnoéstico laboratorial para a
COVID-19 e identificacdo de variantes do virus
SARS-CoV-2. Foram analisados dados
retrospectivos de amostras sequenciadas e
depositadas no banco de dados publico online
GISAID (Global Initiative on Sharing all Influenza
Data), referentes ao periodo de setembro de 2020
adezembrode 2022.

1.1 Vigilancia Genémica

Desde a primeira detec¢do do SARS-CoV-
2 em Wuhan, na China, milhares de novas
linhagens genéticas tém surgido carregando
algumas diferengas do virus inicial’. Estudar e
entender cada variante séo fatores importantes
para monitorar e prever a gravidade de uma
variante bem como rastrear a disseminagao
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dessas dentro de uma determinada populacao.
Assim, a VG é uma ferramenta valiosa podendo
fornecer informagdes adicionais para vigilancia
epidemiolbgica acerca do comportamento e
controle da COVID-19, permitindo a identificacao
de mutagdes que possam levar ao surgimento de
novas variantes com potencial de impacto na
saude publica®®. A VG é imprescindivel e foi
implementada em todo o mundo com o objetivo de
monitorar as linhagens e mutagdes genéticas do
SARS-CoV-2 em tempo real, fornecer relatérios
rapidos e contribuir para o diagnéstico mais
preciso, bem como no desenvolvimento de
vacinas eficazes’. A descentralizagédo da VG no
Brasil € um processo recente, como resposta a
pandemiada COVID-19.

A Vigilancia Genémica do SARS-CoV-2 se
faz especialmente necessaria em um pais como
Brasil, que tem grande extensdo geografica,
distintos aspectos culturais e com diversidades
climaticas, onde as caracteristicas de cada
localidade exigem anadlises especificas para a
adocao de medidas de controle. Diante do cenario
pandémico, o servico de sequenciamento
genético foi descentralizado pelo Ministério da
Saude que implementou a Rede Nacional de
Vigilancia Gendmica para o virus SARS-CoV-2. A
VG é importante para monitorar a transmisséo do
virus, o surgimento e propagacdo de novas
variantes’.

Na Figura 1 demonstra-se a equipe do
laborat6ério de sequenciamento genético
estruturado no LACEN/TO, na unidade de
Palmas, onde sao realizados o processamento e a
aplicacdo de técnicas computacionais para a
analise e apresentacédo dos resultados
sequenciados.

Figura 1 - Laboratério de sequenciamento genético,
LACEN/TO

Fonte: Arquivo de imagem, LACEN/TO.
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1.2 Variantes do SARS-CoV-2

Apoés a implementacéo da VG, observa-se
que a maior parte das mutagdes no virus SARS-
CoV-2 sao neutras, ou seja, ndo fornecem
qualquer vantagem ou desvantagem para o virus®.
O rastreamento e disseminagcdo das mutacdes
identificadas em diferentes partes do mundo séo
realizados em tempo real e depositados no banco
de dados de acesso publico global, o GISAID.

Cada uma dessas alteragdes (ou
mudancga) é uma “mutagdo” que pode ser
vantajoso ou n&o para o virus. Um virus com uma
ou mais mutagbes é chamado de “variante” do
virus original. Quanto mais essa variante circular
na comunidade infectando mais pessoas em
diferentes regides ou paises, maior é a
probabilidade de surgirem novas variantes. Ao
conjunto de diferentes variantes originarias de um
mesmo ancestral comum e que apresentam
mutacdes semelhantes, essa recebe o nome de
“linhagem”. Assim, linhagem & uma variante que
infectou uma grande quantidade de pessoas. Se
essa variante ou um grupo de variantes tiverem
comportamentos diferentes do virus original,
denominamos de cepa’.

No inicio da pandemia, a nomenclatura era
baseada no nome da regido onde as variantes do
SARS-CoV-2 tinham sido descritas ou pelo seu
numero oficial (por ex. B.1.1.7, P.1, C.37). Para
facilitar a compreensao, a classificagcdo foi
determinada por um sistema de nomenclatura que
€ baseado em Rambaut e colaboradores, no qual
utiliza as letras do alfabeto grego®". Muitas
variantes tém sido registradas no mundo durante
apandemia. E o caso das variantes Alfa (B.1.1.7),
Beta (B.1.351), Gama (P.1), Delta (B.1.617.2) e
Omicron (B.1.1.529) que disseminaram para
varios paises'. As variantes também foram
classificadas em: variantes de interesse (do inglés
Variant of Interest — VOI) e variantes de
preocupagado (do inglés Variant of Concern —
VOC). Com o predominio global da VOC Omicron,
a OMS adicionou uma nova categoria ao seu
sistema de rastreamento de variantes,
denominada linhagens de variantes de
preocupagao sob monitoramento (do inglés VOC
lineages under monitoring — VOC-LUMs). Essa
ultima classificacdo visa alertar as autoridades
publicas sobre as linhagens e sublinhagens VOC
que possam requerer atencdo e monitoramento
prioritarios™.
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A classificagdo das linhagens segue o
sistema dindmico de classificagdo proposto por
Rambaut utilizando-se o software Pangolin
(Phylogenetic Assignment of Named Global
Outbreak LINeages) e também através do
NextClade®™.

Atualmente cinco variantes de SARS-CoV-
2 sao consideradas como VOCs. Dependendo do
sistema de classificagcao utilizado (OMS,

Pangolin, GISAID e Nextstrain) as VOCs
possuem cédigos ou nomenclaturas diferentes.
Cada uma das cinco VOCs reconhecidas tiveram
origem de diferentes continentes, demonstrando
a continua evolugao e capacidade adaptativa do
SARS-CoV2 a diferentes condi¢cdes demograficas
e climaticas, conforme descrito no Quadro 1.

Quadro 1 - Variantes de Preocupacgéo (VOCs) segundo nomenclatura, origem e data de designagao

Codigo da OMS |Linhagem Pango*| Clado GISAID | Clado Nextstrain | Pais de Origem D Dz.ata da~
esignacgao
Reino Unido
Alfa B.1.1.7 GRY 201 (V1) Set - 2020 18 - Dez - 2020
Africa do Sul
Beta B.1.351 GH/501Y.V2 20H (V2) Mai - 2020 18 - Dez - 2020
Gama P.1 GR/501Y.V3 20J (V3) Brasil 11 - Jan - 2021
' ' Nov - 2020
india :
Delta B.1.617.2 G/478K.V1 21A, 211, 21J Out - 2020 11- Mai - 2021
A B.1.1.529/BA.*/BE.* 21K, 22A, 22B, Varios Paises
Omicron /BF.*/BJ.*/BQ.*/CH. GR/484A 22C, 21L, 21M, Nov - 2021 24 - Nov - 2021
*/DL.*/CK.* GR/484 A

Fonte: OMS - Rastreamento das variantes de SARS-CoV-2 (atualizado em 24/02/2023).

*Inclui todas as linhagens descendentes

De acordo com a Nota Técnica n°® 7/2023-CGGRIPE/DEIDT/SVS/MS, atualmente, as linhagens
que estdo sob monitoramento sdo mostradas no Quadro 2.

Quadro 2 - Linhagens das VOC Omicron sob monitoramento (VOC-LUMs)

Linhagem Pango*

Relagdo com a Linhagem VOC Circulante

(BA.5 + 1 ou mais das seguintes mutagdes: +R346X;
+K444X; +V445X; +N450D; +N460X)

BA.5 sublinhagem (por exemplo: BF.7, BF.14, BQ.1, BQ.1.1)

(recombinante das linhagens BA.2.10.1 e BA.2.75)

BA.4.6 BA.4 sublinhages

BA.2.75 BA.2 sublinhagens

BA.2.3.20 BA.2 sublinhagens
XBB

BA.2 sublinhagens

Fonte: OMS - Rastreamento das variantes de SARS-CoV-2 (atualizado em 24/02/2023).

*Inclui todas as linhagens descendentes
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Foram analisados dados retrospectivos de
amostras sequenciadas e depositadas no banco
de dados publico online GISAID (Global Initiative
on Sharing all Influenza Data), do periodo de
setembro de 2020 a dezembro de 2022.

As tabelas, os graficos e os mapas de
dispersao geografica foram gerados a partir das
sequencias Fasta e Metadados, sendo que estes
foram processados, analisados e plotados
utilizando pacotes de linguagens R e “python”.

RESULTADOS

No periodo de setembro de 2020 a
dezembro de 2022 foram sequenciados 2.005
genomas completos do SARS-CoV-2,
compreendendo 111 municipios do estado. Foram
identificadas 6 (seis) instituicdes que realizaram o

sequenciamento genético de pacientes
residentes no Tocantins, destacando-se
FIOCRUZ, Rede CoronaOmica e LACEN/TO,
conforme a Tabela 1.

Tabela 1 - Institui¢g6es identificadas no Banco GISAID, periodo de 2020 a 2022

LABORATORIOS N° de Amostras
Laboratory of Respiratory Viruses as Measles, Oswaldo Cruz Institute, FIOCRUZ 766
Rede CoronaOmica 682
Laboratorio Central de Saude Publica do Estado do Tocantins (LACEN/TO) 372
Laboratério de Microbiologia Geral e Aplicada (LMGA) 1M
Instituto Adolfo Lutz 73
Bioinformatics Laboratory / LNCC 1
Total 2.005

Fonte: GISAID (https://www.gisaid.org), acesso em: 02/01/2023.

Das 2.005 amostras sequenciadas neste
periodo, 56% (1.123 amostras) foram do sexo
feminino e 44% (882) do sexo masculino, com
idade média de 42 anos (variando de 0 a 100 anos
de idade). Conforme a Figura 2, em 2020, foram
sequenciados 13 genomas gerados de amostras
provenientes de 9 municipios do Tocantins. Em
2021, 634 genomas de 72 municipios e em 2022,

foram gerados 1.358 genomas de 92 municipios.
Destaca-se que houve a ampliacdo da VG ao
longo da pandemia e a descentralizacado desse
servico a Rede LACEN, o que possibilitou na
ampliacdo do quantitativo de amostras
sequenciadas e variantes em circulagédo no
territorio.
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Figura2 - Mapacom adistribui¢cao de casos de variantes do SARS-CoV-2, por municipio, Tocantins, periodo de 2020
a2022.
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Fonte: GISAID, disponivel em: https://www.gisaid.org, dados obtidos em: 02/01/2023.

A Figura 3 mostra o agrupamento das (variante BA.2). Com a organizacdo de clados
mutagdes com o intuito de facilitar a compreensdo  identifica-se a organizagdo da filogenia do virus
das analises, podemos notar que o clado 22D da SARS-CoV-2, com os marcos ancestrais e as
variante BA.2.75 € o quarto clado atribuidonoano  variantes filhas ou subsequentes.
de 2022, sendo descendente do clado 21L

Figura 3 - Cladograma de SARS-CoV-2, conforme denominagdao da OMS

22F (Omicron, XBB){)———— () 23A (Omicron, XBB.1.5)
@ om 22D (Omicron, BA.2.75)

21L (Omicron, | 22C (Omicron, BA.2.12.1)

21E (Theta, P3)
228 (Omilcron, BA 22E (Omicron, BQ.1)

21M (Omicron, B.1.1

20J) (Gamma, P.1)

20B (B.A. 22A (Omicron, BA.4)

) 201 (AIpha, BAAT)
—@ 20F (D.2)

AT @—— @) 216 (Lambda, C.37)

—@ 211 (Deita)

\—. 21J (Delta)

19A (B) =
198 _— @) 21F (lota, B.A.526)

20G (B.A1.2)
21D (Eta, B.1.526)

21B (Kappa, B.1.617.1)
20E (EU1, BAAT7)

Fonte: NEXTCLADE, verséo 2.13.0
(https://clades.nextstrain.org/2023), acesso em: 21/03/2023.
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No inicio da pandemia, havia duas
principais linhagens circulando no Brasil, a
B.1.1.28 e B.1.1.33" . No Tocantins, ambas as
linhagens, denominadas de variante 20 B, foram
detectadas a partir do més de setembro de 2020.
Posteriormente, essas duas linhagens foram
substituidas pela P.2 e que, depois, foi substituida
pela linhagem P.1 cuja analise filogenética mostra
que a P.1 descende da linhagem B.1.1.28"°. A
variante P.1, também conhecida como VOC
Gama P.1 (clado 20J), emergiu em dezembro de
2020 no Brasil e foi a responsavel pela segunda
onda em Manaus-AM. Amostras de pacientes
diagnosticados no més de janeiro para SARS-
CoV-2 apresentaram a variante P.1 no Tocantins a
qual se expandiu por todo o Estado, tornando a
mais predominante. Algumas linhagens
comegaram a surgir carregando mutacgdes
preocupantes na proteina “spike” e substituindo
aslinhagensB.1.1.28e P.2".

Asublinhagem que mais teve ocorréncia na
disseminacgédo foi a P.1 (52,2%) seguida pelas
linhagens P.1.7 (46,6%), P.1.14 (0,8%) e P.1.2
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(0,4%) do total de VOC Gama. A deteccéo da
variante Gama continuou até novembro do
mesmo ano.

Em abril de 2021 uma nova variante
denominada de VOC Delta (clado 21J) surgiu no
Brasil e, em 29 de junho, foi detectada pela
primeira vez no Tocantins. Todas as linhagens
derivadas da VOC Delta original (linhagem
B.1.617.2) sdo nomeadas com um codigo iniciado
pelas letras AY. A “onda” Delta surgiu no segundo
trimestre de 2021 no Tocantins e foi responsavel
por 47,8% dos genomas sequenciados nesse
ano. A sublinhagem mais frequente foi a AY.99.2
(56,4%) seguido pelaAY.43 (30%) do total de VOC
Delta.

AFigura 4 mostra a linha do tempo e a data
surgimento das principais variantes (clados)
sequenciadas, bem como a evolugéo de outras
variantes detectadas. Ao todo, 9 variantes
principais diferentes, incluindo variantes
recombinantes, circularam pelo Tocantins desde
setembro de 2020 até dezembro de 2022.

Figura4 - Linha do tempo da data de detec¢ao das principais variantes do SARS-CoV-2 no Tocantins, no periodo de

2020 2021
S *?7%

00 o

20/01 29/06 10/12 29/03
2246%9 20J 21J 21K 211
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2022
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22B
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o4ldé
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16/11
22A 22E 298 22F
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(Omicron) ‘ (Omicron) (Omicron) ‘ (Omicron)
voc-Lum  (Omicron) e gm voc-Lum  (Omicron) - yocT iy
BA.5 BA.4.6 BQ.1 XBB.1

Fonte: GISAID (https://www.gisaid.org) acesso em: 02/01/2023. Adaptado pelos autores.

VOI: Variante de Interesse;

VOC: variante de preocupagéo;

VOC-LUM: linhagens de variantes de preocupagao sob monitoramento.

Em 26 de novembro de 2021 a OMS
anunciou a quinta variante de preocupacéao
sequenciada na Africa do Sul, a variante VOC
Omicron (B.1.1.529), que apresenta um maior
numero de mutacdes frente as outras variantes ja
detectadas na pandemia, caracterizando um
maior potencial de transmissdo do virus. Essa
designacao seguiu o conselho do Grupo
Consultivo Técnico da OMS sobre a evolugéo do

SARS-CoV-2 (doinglés Technical Advisory Group
on Virus Evolution—TAG-VE)" .

A variante Omicron (B.1.1.529) possui
cinco linhagens, BA.1,BA.2, BA.3,BA.4eBA.5na
nomenclatura Pango. Para definir se uma variante
Omicron representa uma ameacga adicional a
saude publica, quatro critérios foram definidos
pela OMS: 1) capacidade de transmissao do virus;
2) o quanto uma infec¢ao anterior por SARS-CoV-
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2 e as vacinas protegem contra a transmissao,
infeccao, gravidade da doencga e mortalidade; 3) o
quéo virulenta é a variante quando comparada
com outras e 4) como as populagdes seguem as
medidas sociais e de saude publica em resposta a

presenca do virus”. A Omicron foi sequenciada
pela primeira vez no Tocantins em 10 de
dezembro de 2021, e até o final de 2022 varias
linhagens surgiram. A Figura 5 mostra a evolugéo
temporal dos diferentes clados.

Figura 5 - Evolugdo temporal da incidéncia das diferentes variantes detectadas no Tocantins, periodo de 2020 a

2022
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Fonte: GISAID (http://www.gisaid.org), acesso em 02/01/2023.

A Figura 6 mostra a distribuicédo das
diferentes linhagens que circularam no Tocantins.
As variantes predominantes em 2020 foram as
VOIs 20B (linhagens B.1.1, B.1.1.28 e B.1.1.33)
com 13 genomas sequenciados. Em 2021 a VOC
Delta (clado 21J) foi predominante, representando
47,8% das variantes identificadas, e a maioria dos
casos concentrados em Palmas. A segunda maior
incidéncia foi a VOC Gama (linhagens P.1,P.1.7 e
P.1.14), com 39,3% dos casos, destacando os
municipios de Palmas e Gurupi. O cenario muda
rapidamente apds o surgimento da variante Delta
em junho do mesmo ano, tornando-se a variante
dominante até o més de dezembro. A variante
VOC Omicron surgiu em dezembro de 2021,
representando 12,2% das variantes circulantes
em 2021. No inicio de 2022, a incidéncia da
variante Delta regrediu e foi definitivamente
substituida pela variante VOC Omicron (clado
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21K), detectada pela primeira vez no municipio de
Gurupi, naregido da llha do Bananal.

As VOCs Omicron dominaram
completamente o cenario epidemiolégico da
COVID-19 no Brasil em 2022. No Tocantins, a
Omicron representou 98,5% dos genomas
sequenciados. A linhagem BA.1 (clado 21K)
surgiu em dezembro de 2021 e, no ano de 2022,
representou 58,5% dos genomas sequenciados,
seguidos pela linhagem BA.2 (clado 21L) que
representou 9,5% dos genomas sequenciados.
As VOC-LUMs representadas pela sublinhagem
BA.4.6 (clado 22A), BA.5 e suas sublinhagens
(clado 22B), sublinhagem BQ.1 (clado 22E) e a
recombinante XBB.1 (clado 22F) representaram
26,3% dos genomas sequenciados em 2022. A
linhagem XBB.1 € uma forma recombinante das
diferentes sublinhagens BA.2.10.1 e BA.2.75 e
tem causado grande preocupagdo no mundo
devido a rapida disseminagdo e aumento do
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Figura 6 - Distribuicao das diferentes linhagens e variantes de SARS-CoV-2 no Tocantins, periodo de 2020

a2022.
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Fonte: GISAID (http://www.gisaid.org), acesso em 02/01/2023.

numero de internagdes por COVID-19. O prefixo
“x” é utilizado pra indicar que houve uma
recombinagao entre duas ou mais sublinhagens
no mesmo hospedeiro, o que denominamos de
coinfecgdo. No Tocantins, dados do
sequenciamento genético detectou uma amostra
da sublinhagem XBB.1, em Miracema do
Tocantins.

A variante Omicron tem chamado a
atencao das autoridades de saude publica devido
asuarapida disseminacgéo e ao grande numero de
mutacgdes virais que ela possui; embora tenha um
risco inferior de progredir para uma forma grave da
doenga ou levar a morte, comparada a outras
variantes anteriores do SARS-CoV-2. Devido a
sua rapida transmissdo comunitaria, numeros
significativos de casos diagnosticados em todo o
mundo, a OMS sinalizou preocupac¢ao quanto a
possibilidade de aumento em internagdes e nova
sobrecarga nos sistemas de saude no mundo
todo", que ndo aconteceu.

Inicialmente, a sublinhagem BA.1 Omicron
gerou uma grande onda de casos de COVID-19,
levando ao surgimento de varias novas
sublinhagens Omicron, incluindo BQ.1, BQ.1.1,
BA.4.6, BF.7, BA.2.75.2 dentre outras. De acordo
com o estudo realizado in vitro, os autores tiveram
como objetivo avaliar a capacidade dos anticorpos
em neutralizar as novas variantes Omicron, e

assim entender o mecanismo de escape dessa
variante da resposta imune humoral. O estudo foi
realizado em soro de profissionais da area de
saude apos terem tomado trés doses da vacina de
MRNA (RNA mensageiro), e também em
pacientes hospitalizados com infecgdo por uma
das sublinhagens BA.1, BA.4 e BA.5. Os
resultados mostraram uma forte resisténcia de
todas as sublinhagens aos anticorpos de
neutralizacéo, especialmente das BQ.1 e BQ.1.1
(ambas BA.5) impulsionadas pelas mutagdes
N460K (o aminoacido Asparagina “N” é
substituido pela Lisina “K” na posi¢édo 460 na
proteina “spike”) e K444T (o aminoacido Lisina “K'
€ substituido pela Treonina “T' na posicao 444 na
proteina “spike”), enquanto que a resisténcia da
sublinhagem BA.2.75.2 (BA.2) é determinada
pela mutagdo F486S (o aminoacido Fenilalanina
“F” é substituido pela Serina “S” na posi¢géo 486 na
proteina “spike”)".

Uma crescente preocupacgao tem sido com
relacdo a possivel ineficacia das vacinas contra
SARS-CoV-2, as quais foram desenvolvidas
antes do surgimento das variantes Omicron®. No
inicio de setembro de 2022 a Agéncia de Controle
de Alimentos e Medicamentos (do inglés Food and
Drug Administration — FDA) e a Agéncia Europeia
de Medicamentos (do inglés European Medicines
Agency — EMA) autorizaram o uso emergencial da
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vacina bivalente BNT162b2 (Pfizer—BioNTech)
que tem como alvo a regido da proteina “spike”
das sublinhagens BA.4—-BA.5 e do virus ancestral
(D614G). Estudos mostraram que a vacina
bivalente tem uma grande amplitude de respostas
neutralizantes contra as sublinhagens Omicrons
circulantes BA.4—-BA.5,BA.4.6,BA.2.75.2,BQ.1.1
e XBB.1. Essas descobertas apoiam o uso da
vacina bivalente atual e destacam a importancia
de monitorar a sua eficacia continuamente”.

Neste contexto, a VG permite a
identificagdo e monitoramento das variantes e
linhagens em circulagdo em uma determinada
regido geografica e diferentes épocas do ano,
garantindo o monitoramento do comportamento
epidemioldgico da doencga e o aprimoramento na
produgéo de imunobioldgicos.

CONSIDERAGOES FINAIS

A VG é uma ferramenta importante que foi
reconhecida e difundida durante a pandemia da
COVID-19. Por meio do sequenciamento genético
€ possivel monitorar e identificar o surgimento e
ressurgimento de agentes patogénicos, bem
como as mutagdes em tempo real, permitindo a
conclusao de uma investigacdo e o diagnédstico
em tempo oportuno.

A incorporacao da VG no SUS se mostrou
imprescindivel no monitoramento do
comportamento epidemiolégico da doencga, a
identificacdo de variantes do virus SARS-CoV-2
em circulagcdo nos territorios, na implementagao
de medidas de saude publica, em especial, o
desenvolvimento de vacinas.

O desenvolvimento de a¢gdes que incluam e
fortalecam a execugao desse servi¢co, bem como a
ampliagdo para o monitoramento de outras
doengas de interesse em saude publica podem
corroborar na efetividade do controle e assisténcia
a populacao.
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