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A Vigildncia Gendmica do SARS-CoV-2 em Santa Catarina é realizada com o
intuito de monitorar o surgimento de novas mutacodes e variantes que circulam
em Santa Catarina, e compreender os padroes de dispersdo e evolucdo do

SARS-CoV-2, assim como o possivel impacto destes fatores na epidemiologia da
COVID-19 no Estado.
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Atualmente, a Vigildncia Genbmica no Estado é realizada pelo Laboratério
Central de Saude Publica (LACEN/SC), integrante da Rede Genémica Nacional,
com apoio do Laboratério de Referéncia em Sequenciamento Gendémica da
Fundacdo Oswaldo Cruz (Fiocruz/RJ), e conta com a colaboracdo do laboratério
de Bioinformdtica da Universidade Federal de Santa Catarina (UFSC), por meiodo
Projeto: "Genoma COVID SC" - Sequenciamento do genoma do SARS-CoV-2como
estratégia de saude para avaliar a dispersdo, origens e mutacdes da Covid-19 no
Estado de Santa Catarina: Suporte a decisdes governamentais e empresariais
baseadas em evidéncias — Fase || - FAPESC N° 06/2020 Programa de apoio a
projetos de Ciéncia, Tecnologia, Inovacdo e Extensdo para Acoes Emergenciais
aos efeitos da COVID-19 provocada pelo SARS-CoV-2, projeto este com previsdo
de término em junho de 2022. Além disso, sdo utilizadas as atualizacdes de
sequenciamento de amostras de SARS-CoV-2 origindrias de pacientes do estado
de Santa Catarina que foram submetidas no GISAID ( ),
analisadas por outras instituicoes.
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https://www.gisaid.org/

Segunda a ecologia viral, os virus com alta taxa de transmissdo que circulam amplamente em uma
populacdo possuem maior probabilidade de sofrer mutacdo. O aparecimento de mutacoes é um
evento natural e esperado no processo evolutivo de qualquer virus, especialmente os que possuem
dcido ribonucleico (RNA em inglés) como seu material genético. E o caso do SARS-CoV-2, que
ndo possui 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 existe uma ameaca a saude publica ou
dificuldade de conter a disseminacdo do virus, denomina-se de “variante de preocupacdo” (VOC -

do inglés Variants of Concern), segundo a Organizacdo Mundial da Saude (OMS).

Abaixo, na Tabela 01, sGo apresentadas as VOCs atualmente em circulacdo no mundo, reconhecidas

pela Organizacdo Mundial da Saude (OMS). Ndo havendo no cendrio atual no mundo, a circulacdo
de VOI.
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Tabela 01: Variantes de preocupacdo circulando atualmente no mundo segundo a Organizacdo Mundial da Sadde.

ROTULO OMS LINHAGEM PANGO PRIMEIRA DOCUMENTAGAO

Delta B.1.617.2 India

Omicron B.1.1.529 Vdrios Paises

Fonte: Adaptado da OMS, disponivel em: https:/www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants
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https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants

Os dados deste relatério ndo sdo necessariamente representativos. Pode ocorrer viés de selecdo com
a inclusdo de investigacdo gendmica de casos inusitados, rastreio de contatos e selecdo de amostras
através de protocolo de inferéncia de RT-PCR em tempo real para deteccdo de potenciais VOC:s.

A proporcdo de casos confirmados de COVID-19 que sdo destinados ao sequenciamento genbmico

é um indicador importante para avaliar a capacidade da vigildncia gendmica em detectar novas
variantes/linhagens em tempo oportuno.
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Durante o periodo de 2020 a 2022 foram sequenciados 4.823 genomas completos do SARS-CoV-2,
provenientes de pacientes com SARS-CoV-2 detectdvel por RT-gPCR. Este quantitativo representa
1.121,16 genomas sequenciados/100 mil casos diagnosticados (Figura1), enquanto que a médianacional
é de 429 genomas sequenciados/100 mil casos (http:/www.genomahcov.fiocruz.br). A amostragem
compreende as coletas realizadas em 201 municipios de Santa Catarina, com pacientes residentes
em 232 municipios do Estado. A cobertura de municipios contemplados pela Vigildncia Gendmica

estd demonstrada na Figura 2.
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FIGURA 01: Dados quantitativos da Vigilancia Gendmica em Santa Catarina.

Dados gerados pela Vigildncia Genomica do SARS-CoV-2 em
Santa Catarina

Fonte: Biologia Molecular LACEN/SC
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FIGURA 02: Mapa de cobertura de Vigildncia Gendmica do SARS-CoV-2 em Santa Catarina. 2020-2022. LACEN/SC.

Araainca
de Miziones

Wiscmcties., cntatams (v C1 1) © 2022 TormFom, © 203 ZRicreset Coporston £ Onensieetlen o

l—-litll-'l-l:'-l.'- ke L

Boletim de Vigildncia Genémica do SARS CoV-2

08




Neste Boletim, sGo apresentados os resultados dos sequenciamentos de genomas completos do
SARS-CoV-2 da Semana Epidemioldgica (SE) 04/2022 até a 09/2022 (até 05/03/2022), analisados
pelos laboratdrios que compdem a Rede Estadual de Vigildncia Gendmica como descrito acima.

Apds o Boletim Gendmico numero 09 até o momento atual, houve um aumento de 1480 amostras
sequenciadas, com incremento relativo de 44,27%. No periodo descrito circularam 17 linhagens
no Estado. As VOCs presentes no Estado estdo evidenciadas na Figura 03, e sua distribuicdo nas
macrorregionais de saude de Santa Catarina sdo observadas na Figura 04.

A VOC Omicron é atualmente a variante dominante que circula globalmente, respondendo por
quase todas as sequéncias relatadas ao GISAID. E possivel verificar na Figura 03 o desaparecimento
de variantes conforme surgem novas VOCs em Santa Catarina. O dominio absoluto da variante da
Omicron ocorreu a partir da SE 04/2022.
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FIGURA 03: Distribuicdo absoluta e relativa das VOCs de junho de 2021 a marco de 2022 em Santa Catarina. LACEN/SC.
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A Figura 4 demonstra a distribuicdo das andlises genémicas realizadas por macrorregionais de saude
de Santa Cataring, onde é possivel observar a dindmica da variante Omicron. A introducdo desta
variante ocorreu na semana epidemiolégica 49/2021 na Grande Floriandpolis, seguindo para Foz do
Rio Itajai e Planalto Norte e Nordeste na semana 50/2021. A partir da semana 51/2021 a variante foi
identificada em todas as 7 macrorregionais de sadde do Estado, mostrando o grande potencial de
transmissibilidade desta variante.

E importante observar a diferenca do volume de amostras analisadas entre os municipios das
macrorregionais de saude do Estado, considerando as diferencas populacionais. Os baixos niumeros
evidentes nas regides da Foz do Rio ltajai, do Alto Vale do Itajai e Grande Oeste, podem estar
relacionadas a forma utilizada para o diagndstico da COVID-19 nestes locais, os quais priorizam
o teste rdpido ou uso do sistema de saude privado, sem captacdo de amostras pelo LACEN para
o monitoramento genémico. Este aspecto pode ser observado nas regides em branco no mapa de
cobertura na Figura 2.
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FIGURA 04: Distribuicdo absoluta das VOCs de junho de 2021 a marco de 2022 por Macrorregional de Sadde em Santa Catarina. LACEN/SC.
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Entre os 119 municipios do Estado onde foram encontrados a variante Omicron, Florianépolis, Joinville
e SGo José sdo os municipios com maior prevaléncia de casos confirmados. Vidal Ramos, Irinedpolis
e Joacaba apresentam os maiores niumeros quando analisada a incidéncia ponderada por 100 mil
habitantes dos municipios. A Figura 5 indica os 10 primeiros municipios a partir da (A) distribuicdo
absoluta e (B) distribuicdo ponderada por 100 mil habitantes.
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FIGURA 05: Distribuicdo absoluta (A) e ponderada pela populacdo (B) da variante Omicron até a semana epidemiolégica 09 de 2022 em Santa Catarina.
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Até o momento, foram confirmados por meio de sequenciamento 1611 casos da VOC Omicron, sendo
1167 amostras da linhagem BA.1, 365 amostras da linhagem BA.1.1, 38 amostras da linhagem BA.2 e 41
de outras BA.*.

Com o surgimento da Omicron em dezembro, a Delta quase foi eliminada por completo no més de
janeiro, sendo AY.101, AY.42, AY.43, AY.99.1 e AY.99.2 as linhagens da Delta ainda presentes (Figura 6).

O sistema de classificacdo Pangolin para a VOC Omicron foi reestruturado para sua verséo 4.0, e
atualmente temos 42 linhagens de Omicron (https:/cov-lineages.org/lineage_list.html). Em Santa

Catarina foram identificadas até o momento 12 diferentes linhagens (Figura 6).
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A variante BA.2 difere de BA.1em sua sequéncia genética, incluindo algumas diferencas de aminodcidos
na proteina Spike e outras proteinas. Estudos mostraram que BA.2 tem uma vantagem de expansdo
sobre BA.1. H& pesquisas em andamento para entender as razdes dessa vantagem de crescimento,
mas dados iniciais sugerem que BA.2 tem mostrado ser mais transmissivel do que BA.1, que atualmente
continua sendo a linhagem da Omicron predominante. Esta diferenca de transmissibilidade parece
ser muito menor do que, por exemplo, a diferenca entre BA.1 e Delta. Em concordd@ncia com o que

aconteceu em paises da Europa e nos Estados Unidos observa-se no Estado as substituicdes da BA.1
pelas BA1.1, BA1.*, BA1.1* e BA.2 (Figura 6).
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FIGURA 06: Linhagens de SARS-CoV-2 encontradas em Santa Catarina por semana epidemiolégica no ano de 2022.
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O primeiro registro da linhagem BA.2 foi em 12 de janeiro na SE 02 em Florianépolis, mas seu aumento
estd sendo demonstrado ao longo das semanas epidemioldgicas. Os 38 registros da BA.2 foram
encontrados nos seguintes municipios: Floriandépolis (31,6%), Tubardo (18,4%), Irinedpolis e Santo Amaro
da Imperatriz (10,5%), Sdo José (7,9%), Palhoca (5,3%) e com 2,6% dos casos estdo os municipios de
Aguas Mornas, Araquari, Criciima, Joinville, Canoinhas e Vidal Ramos.
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FIGURA 07: Distribuicéo das linhagens da variante Omicron em Santa Catarina 2021/2022 - LACEN/SC.
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Foram confirmadas 29 reinfeccdes de SARS-CoV-2 entre residentes de Santa Catarina. As amostras
com suspeita de reinfeccoes de individuos com dois resultados positivos de RT-PCR para o virus SARS-
CoV-2, com intervalo igual ou superior a 90 dias entre os dois episdédios de infeccdo, independente
da condicdo clinica observada nos dois episddios, sdo encaminhados ao laboratério de referéncia
Laboratério de Virus Respiratérios e Sarampo — FIOCRUZ/RJ. Dessas 29 reinfeccdes confirmadas, 19
reinfeccdes foram pela VOC Omicron, 5 pela VOC Delta, 4 pela VOC Gama e 1 pela B.1.1.28. Segundo o

Boletim Epidemioldgico Especial N° 106 do Ministério da Saude, Santa Catarina é o Estado com mais
reinfeccoes reqgistradas e notificadas.
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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 circula¢cdo 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 é necessdrio continuar a
monitorar mutacodes especificas, que sdo de grande importéncia 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 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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