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

Atualmente, a Vigilancia Genbmica no estado é executada por meio do
Laboratério Central de Saudde Publica (LACEN/SC), com o apoio do Laboratério
de Referéncia em Sequenciamento Gendmico - Fundacdo Oswaldo Cruz
(Fiocruz/RJ), e a colaboracdo do laboratério de Bioinformdatica da Universidade
Federal de Santa Catarina (UFSC), por meio de Projeto: "Genoma COVID SC" -
Sequenciamento do genoma do SARS-CoV-2 (Coronavirus) como estratégia de
saude para avaliar a dispersdo, origens e mutacoes da Covid-19 no Estado de
Santa Catarina: Suporte a decisdes governamentais e empresariais baseadas
em evidéncias — Fase Il - FAPESC N° 06/2020 Programa de apoio a projetos de
Ciéncia, Tecnologia, Inovacdo e Extensdo para Acdes Emergenciais aos efeitos
da COVID-19 provocada pelo SARS-CoV-2 (Coronavirus).
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Em 2021, o LACEN/SC recebeu do Ministério da Saude um sistema de sequenciamento genético
composto por um sequenciador de nova geracdo (NGS) MiSeq lllumina e outros equipamentos
complementares, bem como computadores para implantacdo de Laboratério de Bioinformdtica. Em
janeiro de 2022, ocorreu o treinamento da equipe e a partir desta data a técnica de sequenciamento
de nova geracdo também estd sendo realizada no LACEN/SC desde 28 de janeiro de 2022.
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Quandoum virus circulaamplamente em uma populacdo, causando muitas infeccoes, 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 é denominada como “variante de interesse” (VOI — do inglés Variant of
Interest). Quando é identificada uma ameaca a sadde publica ou a contencdo do virus, denomina-se
de "variante de preocupacdao” (VOC - do inglés Variants of Concern). Na Tabela 01, sGo apresentadas
todas as VOC e VOI reconhecidas pela Organizacdo Mundial da Saude.
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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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Neste Boletim, sGo apresentados os resultados dos sequenciamentos de genomas completos do SARS-
CoV-2 realizados pelos laboratérios que compdem a Rede Estadual de Vigildncia Genbmica, até a
Semana Epidemioldgica (SE) 04 de 2022. Além disso, 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 instituicoes.

No periodo analisado, foram sequenciados 3343 genomas completos do SARS-CoV-2, provenientes
de pacientes com SARS-CoV-2 detectdvel por RT-gPCR, residentes em 182 municipios do Estado de
Santa Catarina.

Entre a SE 50 de 2021, cujos dados foram apresentados no sétimo Boletim de Vigildncia Gendmica,
e a SE 04 de 2022, a que se refere este boletim, houve um aumento de 25% no ndmero de amostras
sequenciadas, totalizando 63 linhagenscirculantes 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.

Fonte: Biologia Molecular LACEN/SC
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Comrelacdo aevolucdo da VOC Delta em Santa Catarina, até o momento, foram confirmadas a circulacdo
de 31sublinhagens diferentes. Dentre estas, 2 sublinhagens apresentaram importante predominio: a AY.101
e AY.99.2. A partir da terceira semana de dezembro, a Delta e suas sublinhagens foram gradativamente

sendo substituidas pela VOC Omicron (Figura 02).
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FIGURA 02: Linhagens de SARS-CoV-2 encontradas em Santa Catarina no més de dezembro de 2021.

Fonte: Biologia Molecular LACEN/SC
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Até o momento, foram confirmados por meio de sequenciamento 442 casos da VOC Omicron, sendo
408 amostras da linhagem BA.1 e 34 amostras da linhagem BA.1.1. Entre os 51 municipios do estado
(Figura 03) onde foram encontrados a variante, Floriandpolis € o municipio com maior prevaléncia de

casos. Desde o seu surgimento, é possivel notar como os casos dobram a cada semana epidemioldgica
(Figura 04).
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FIGURA 03: Distribuicdo dos casos da variante Omicron (BA.1 e BA.1.1) em Santa Catarina.

VERSAO INTERATIVA

Fonte: Biologia Molecular LACEN/SC
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https://microreact.org/project/uYGFPqzWVm37eJZSqG8FiD-boletim9
https://microreact.org/project/uYGFPqzWVm37eJZSqG8FiD-boletim9

FIGURA 04: Acompanhamentos das variantes delta e &micron encontradas por semana epidemioldgica do final de 2021 e inicio de 2022.

Fonte: Biologia Molecular LACEN/SC
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Na SE 49 foram encontradas onze amostras positivas para Omicron, sendo seu surgimento por volta do
dia 7 de dezembro. Sendo essas onze amostras pertencentes a trés municipios (Floriandpolis, Palhoca
e Sdo José). Nas semanas epidemioldgicas seguintes o nimero da VOC Omicron encontrado sé foi
aumentando, sendo 49 amostras na SE 50, 77 amostras na SE 51, 132 amostras na SE 52 como demonstra
a Figura 05.

Janeiro de 2022 jd comecou com uma porcentagem de 95% para a VOC Omicron, como demonstram
as colunas das SE 01 e 02 na Figura 05, sendo assim a variante predominante no estado.

A sublinhagem da Omicron BA.1.1 teve seu primeiro registro em Santa Catarina na SE 51 em Chapecd
e Floriandpolis.
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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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