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Apenas algumas linhagens do SARS-CoV-2 preocupam quanto a alteragdes no
seu comportamento por carregarem algumas mutagdes especificas. A maioria dessas
mutacoes esta concentrada na proteina Spike, a responsavel por reconhecer as células
humanas e ajudar o virus a penetrar nessas células do individuo. Além disso, ¢ a
proteina Spike que os anticorpos produzidos pelo sistema imunoldgico precisam
reconhecer para poder combater o virus. Quando uma variante/linhagem do Coronavirus
carrega mutagdes importantes, com potencial de alterar seu comportamento, ela passa a
ser denominada como “variante de interesse” (VOI — do ingles Variant of Interest).
Quando comprovadas essas alteragdes e identificada uma ameaga a satide publica ou ao
controle do virus, se denomina entdo de “variante de preocupacao” (VOC — do inglés
variants of concern). Variantes de preocupacdo (VOC) sdo aquelas para as quais
existem evidéncias cientificas de uma mudanga no comportamento do virus. As
principais mudancas que requerem atencao sao: aumento da transmissibilidade,
aumento dos casos graves, redu¢do significativa da neutralizagdo por anticorpos gerados
durante infec¢@o prévia, eficacia reduzida de tratamentos ou vacinas, ou ainda falhas de
detec¢do no diagnostico.

Os exemplos mais conhecidos e de maior preocupagdo entre as VOCs ja
identificadas sao: B.1.1.7 (Reino Unido), tem uma maior transmissibilidade e pode
escapar dos anticorpos produzidos por algumas vacinas; B.1.351 (Africa do Sul), tem
uma maior transmissibilidade e alguns estudos j& demonstraram uma possivel
diminui¢do da eficacia de diferentes vacinas contra essa variante; P.1 (Brasil), estudos
demonstraram maior transmissibilidade dessa linhagem e a capacidade de evadir da
resposta imune de individuos previamente infectados pelo SARS-CoV-2; B.1.617
(India), apresenta também uma maior transmissibilidade e ainda ndo ha relato de
transmissdo local dessa variante no Brasil.
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CIRCULACAO DE VARIANTES DE PREOCUPACAO NO ESTADO

Desde a primeira deteccdo da variante P.1 no Estado, ocorrida em janeiro de
2021, essa linhagem aumentou sua propor¢do entre as amostras sequenciadas e
atualmente ¢ a linhagem que predomina na populagdo. Como mostrado no Boletim
Gendmico 05, identificamos pela primeira vez no territério gaticho a Linhagem B.1.1.7
em amostra coletada no dia 25/02/2021, de paciente residente em Pelotas sem histérico
de viagem.

Dada a importdncia de acompanhar a ocorréncia dessas variantes de
preocupagdo no territorio gaticho, o Centro de Desenvolvimento Cientifico e
Tecnologico (CDCT) e o Laboratério Central do Estado (LACEN), ambos parte do
Centro Estadual de Vigilancia em Satde (CEVS)/SES-RS, implementaram um teste
molecular baseado em RT-qPCR' capaz de identificar a presenca de mutagdes presentes
nas principais VOCs (P.1, B.1.1.7 ¢ B.1.351). Diferente do sequenciamento gendmico,
que ¢ capaz de fornecer em detalhes o perfil de mutagdes e classificar com precisao a
linhagem de cada amostra, o protocolo para identificagio das VOCs baseado em RT-
PCR indica que determinada amostra ¢ uma provavel VOC. No entanto, o menor custo
e tempo necessario para conducdo desta técnica comparada com o sequenciamento,
possibilitam analisar um nimero maior de amostras e aprimorar o monitoramento.
Adicionalmente, o sequenciamento da regido do dominio de ligagdo ao receptor
(RBD)?, na proteina Spike, tem sido realizado para confirmacio dos casos que a RT-
PCR apresenta resultado dubio, bem como para as amostras que nao apresentaram as
delecdes investigadas na RT-qPCR, uma vez que essas amostras podem ser potenciais
casos da VOC B.1.617.

Nesta edi¢ao do Boletim Genomico, analisamos 516 amostras de 112 diferentes
municipios do Estado que foram submetidas ao protocolo de deteccdo de VOCs baseado
em RT-PCR'.

02/2021 19 9 - -

03/2021 25 56 - -

04/2021 2 244 - -

05/2021 0 161 - -
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Todas as amostras analisadas no més de maio apresentaram a dele¢ao no gene
ORFla (3675-3677). Essa mutacao esta presente em duas VOCs: P.1 e B.1.351. Uma
vez que ainda ndo ha identificagdo da VOC B.1.351 no territério gaiucho, pode se inferir
que essas amostras sdo provavelmente pertencentes a linhagem P.1, condizendo com os
achados do Boletim Gendmico 05 que mostrava o predominio dessa linhagem.
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O grafico acima apresenta o nimero de VOCs identificadas no periodo analisado
(23/02/2021 a 21/05/2021) distribuido por semana epidemioldgica. A partir do més de
marco as VOCs passam a predominar e, durante todo o més, assim como no més de
abril quase que a totalidade das amostras analisadas ja eram VOCs, mais provavelmente
P.1. Na ultima semana do més abril e maio, a totalidade das amostras analisadas eram
provaveis P.1. A andlise incluiu amostras de 112 diferentes municipios gatchos, e em
todas elas foi identificada a presenca de variantes de preocupacdo (veja o mapa a
seguir).

Dada a preocupagao global com a emergéncia da VOC B.1.617, as amostras que,
na RT-qPCR para detec¢ao de variantes, ndo apresentaram as delecdes relacionadas as
outras trés VOCs (P.1, B.1.351 e B.1.1.7), foram submetidas ao sequenciamento parcial
da proteina Spike e assim identificar possiveis ocorréncias da VOC B.1.617 no Estado,
mas até o momento ndo registramos a ocorréncia desta VOC no territorio gaticho.
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Confira a versdo interativa deste mapa acessando o link:
https://microreact.org/project/pgNwqcSFNuyQcSYwxWp3xv

SOBRE O BOLETIM GENOMICO

Nesta edi¢do ndo foram incluidos resultados de sequenciamento gendomico mas
apenas resultados obtidos a partir da realizagdo de RT-qPCR para identificagdo de
mutagdes presentes nas principais VOCs, seguida do sequenciamento parcial da
proteina Spike para confirmag¢do de alguns resultados. Foram incluidas amostras
coletadas entre: 23/02/2021 e 21/05/2021. A escolha das amostras analisadas foi
baseada na representatividade de todas as regides geograficas do estado, nos diferentes
grupos etarios, incluindo pacientes internados ou ndo, além de considerar os atuais
indicadores epidemioldgicos.
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DEFINICOES:

ndo-VOC: Amostras que nao apresentaram nenhuma das duas delegoes
investigadas, foram submetidas ao sequenciamento da regido do dominio de liga¢do ao
receptor (RBD) da proteina Spike, e foram caracterizadas como provavelmente
linhagens nao consideradas VOCs.

Provavel P.1/B.1.351: Amostras que apresentaram a dele¢do no gene ORFla
(3675-3677).

Provavel B.1.1.7: Amostras que apresentaram ambas as delecdes investigadas
(ORF1a 3675-3677del e S 69/70del).

PESQUISADOR, NOTIFIQUE A IDENTIFICAGAO DE VOlIs E VOCs:
E-MAIL: vigilancia-genomica@saude.rs.gov.br.

A NOTIFICAGCAO E OBRIGATORIA E AUXILIA NA ADOCAO DE MEDIDAS DE
VIGILANCIA EM SAUDE.
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