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INTRODUCAO E CONTEXTUALIZACAO

As mutacOes entre os virus sdo extremamente frequentes e, de forma geral, uma
mutacdo ndo representa uma alteragdo no comportamento ou na a¢do do virus. As
diferentes linhagens do virus sdo identificadas pelas combinac6es entre as mutacdes que
permanecem ao longo do tempo; quando afirmamos que dois virus pertencem a mesma
linhagem, significa que ha um ancestral em comum entre eles. Quando essas mutacdes
ocorrem em algumas regides especificas do virus, requerem uma maior atencdo, pois
podem modificar o comportamento do virus.

Uma dessas regides importantes do SARS-CoV-2 é a regido responsavel por
formar a proteina Spike do virus. As proteinas Spikes sdo aquelas que ficam na
superficie externa do Coronavirus e sdo responsaveis por reconhecer as células humanas
e ajudar o virus a penetrar nessas células do individuo. Além disso, é a proteina Spike
que os anticorpos produzidos pelo sistema imunoldgico precisam reconhecer para poder
combater o virus. Com isso, quando ocorrem mutacGes na proteina Spike do
Coronavirus, elas podem conferir ao virus uma facilidade em se ligar as celulas
humanas e, assim, aumentar a sua transmissibilidade ou, ainda, escapar da resposta
imune podendo piorar o quadro da doenca.

No Rio Grande do Sul, assim como no restante do pais, ja foi detectado um
consideravel nimero de linhagens do SARS-CoV-2. Dentre as mais de 32 linhagens ja
identificadas no Brasil, conforme dados da Rede Gendmica da Fiocruz, as linhagens
mais frequentes no territorio brasileiro sdo a B.1.1.33, seguida das linhagens B.1.1.28 e
P.2 (Figura 1). Avaliando a distribui¢do proporcional nas diferentes regides do pais, é
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possivel identificar o surgimento das linhagens P.2 e P.1 no terceiro e quarto trimestre
de 2020, como € possivel identificar na Figura 1. Dentre as mutagdes presentes nessas
linhagens podemos citar: K417N, E484K e N501Y.

Figura 1: Principais linhagens em diferentes regifes do pais (Fonte: Rede Genémica Fiocruz)

Por regido geografica

Linhagem
100 o
75 2
50 2 B.1
25 o
0 = B.1.1.28
100 —
75 ) B.1.1.29
50 =
—~ 25 = B.1.1.33
® 0 :
~100 Cutras
T 75 —
L* =
c 50 s R1
% 25 @
3
T 0 P2
2100
L o Wi
fa | =4
50 &
o 2
i | F:
0
100
75
50 u
25 -
D - — - - - - - - -
2020-022020-032020-042020-052020-062020-072020-082020-052020-102020-112020-122021-012021-02
Més de Amostragem Aralizade em 02/03/2021

O Rio Grande do Sul ja enviou mais de 260 amostras para a Rede Genémica do
Ministério da Saide (FIOCRUZ-RJ e LACEN/FUNED-MG) e foram identificadas mais
de 17 linhagens diferentes no estado. Além dessas amostras, foi sequenciado tambeém
um conjunto de amostras no Centro Estadual de Vigilancia em Saude (CEVS/SES-RS)
e por outras instituicdes do estado como a Universidade Feevale e o Hospital das
Clinicas de Porto Alegre (HCPA). A avaliacdo detalhada da distribuicdo de diferentes
linhagens em determinada regido é fundamental para identificacdo de variacdes na
transmissibilidade ou gravidade da doenca, bem como para desenvolvimento de vacinas
ou farmacos. Essas estratégias unem ciéncia e tecnologia a servico da saude da
populagéo.
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Figura 2 - Genomas e linhagens disponiveis (Fonte: Rede Gendmica Fiocruz)

DEMONSTRATIVOS DE LINHAGENS E GENOMAS SARS-CoV-2
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Estado Genomas *  Linhagens Linhagens
B.B.1.B.1.1,B.11.10,B.1.1.143,B.1.1.161,B.1.1.162, B.1.1.208, B.1.1.222, B.1.1.244,
Szo Paule 1109 32 B.1.1.28,B.1.1.288 B.11304,B.1.1307,B.1.1.314,B.1.1.32,B.1.1.33,B.1.1.44, B.1.1.7
B.1.1.74,B.1.1.94,B.1.146, B.1.177,B.1.195, B.1.212, B.1.258, B.23, B.3, B40, N.1,P1, P4
Rio de 96 2 A2B1,B1110,B11109.B11119,B1.1.143 B11161, B 11255 B11277. B.11279,
Janeiro - “ B.1.128 B11288, Bll"NB]l:JBllHB]] Bll 74, B39.N1,P1 P2
Amazonas 340 21 A2B1.B11,B1110.B.1.1.119.B.1.1.143. B.1.1.220. B.1.1.250. B.1.1.253. B.1.1.28,
- “° B.1.1283 B11289.B1133,B1138B1151.B1174B1111,B1195 N.1,P1 P2
Rio Grande 316 18 A5 B.B1,B1110,B1.1.107.B.1.1.119.B.1.1.143,B.1.1.161, B.1.1.279. B.1.1.28, B.1.1.314,
do Sul B.1.133.B.1.1.74.B.1.1.94, B.1416.B.191. P.1. P2

VARIANTES DE PREOCUPACAO

Apesar do elevado numero de linhagens circulantes, apenas algumas poucas
linhagens especificas preocupam quanto a alteracbes no comportamento do virus.
Atualmente, ha trés variantes principais do virus SARS-CoV-2 no mundo que sao
consideradas de preocupacao (VOC - variants of concern):

B.1.1.7 (VOC 202012/01) — “popularmente conhecida como variante do Reino
Unido”

Detectada pela primeira vez em setembro de 2020 no Reino Unido, tem uma
maior transmissibilidade, uma possivel maior severidade da doenca e pode escapar dos
anticorpos produzidos por algumas vacinas. No Brasil, ha registro dessa variante apenas
no DF, Goiés, Sdo Paulo e Rio de Janeiro.

B.1.351 (501 Y.V2) — “popularmente conhecida como variante da Africa do Sul”
Detectada pela primeira vez em outubro de 2020 na Africa do Sul, tem uma

maior transmissibilidade e alguns estudos ja demonstraram uma possivel diminuicéo da

eficdcia de diferentes vacinas contra essa variante. N&o ha registro de identificacdo

dessa variante no Brasil.

P.1 “popularmente conhecida como variante de Manaus”
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Inicialmente detectada em novembro de 2020 em Manaus-AM. Estudo recente
indica que essa linhagem provavelmente possua maior transmissibilidade e a capacidade
de evadir da resposta imune de individuos previamente infectados pelo SARS-CoV-2.
Atualmente ha registro dessa variante em pelo menos dez estados brasileiros, incluindo
0 Rio Grande do Sul com o primeiro caso detectado em Gramado em 12/02/2021
(amostra coletada em 01/02/2021) e atribuido a transmissdo local dessa variante na
cidade. Mais informacdes em: https://www.researchsquare.com/article/rs-280297/v1.

Recentemente, o Laboratério de Pesquisa em Resisténcia Bacteriana
(LABRESIS)/HCPA identificou 25 amostras pertencentes a linhagem P.1 entre
pacientes atendidos no HCPA (Figura 3). Para os testes, foram selecionadas amostras
com maior probabilidade da presenca desta variante, como contato com pacientes
provenientes da regido norte, pacientes mais jovens e com carga viral alta. Foram
analisadas amostras de pacientes, funcionarios do HCPA e de um voluntéario de
pesquisa. Essas amostras pertencentes a linhagem P.1 identificadas, demonstraram a
ocorréncia da transmissdo comunitaria dessa linhagem também na regido metropolitana
de Porto Alegre. (Informagbes cedidas pela Comissdo de Controle de Infeccéo
Hospitalar (CCIH) do HCPA).
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AMOSTRAGEM E PERIODO

As informacOes presentes neste relatério foram obtidas, majoritariamente, na
base de dados GISAID disponivel no endereco: www.qgisaid.org. A determinacdo da
linhagem foi realizada através da ferramenta online Pangolin, disponivel em:
https://pangolin.cog-uk.io/. Os dados deste boletim foram obtidos em 03/03/2021.

Os dados aqui apresentados incluiram 372 genomas do virus SARS-CoV-2,
agente etiolégico da COVID-19. Entre os genomas, 199 sequéncias estavam disponiveis
na base de dados GISAID, 43 genomas foram recentemente sequenciados pelo
Laboratério de Virus Respiratérios e Sarampo da Fiocruz-RJ, 76 genomas foram
sequenciados pelo Centro Estadual de Vigilancia em Saude (CEVS/SES-RS), 12
sequenciados pelo LACEN/FUNED-MG e 42 pelo Laboratério de Pesquisa em
Resisténcia Bacteriana (LABRESIS) do HCPA.

Foram incluidas amostras coletadas entre: 09/03/2020 e 23/02/2021. As
amostras foram provenientes em sua maioria do Laboratorio Central de Saude Publica
do Estado do Rio Grande do Sul (LACEN-RS) e do Laboratério de Microbiologia
Molecular da Universidade FEEVALE. As sequéncias foram depositadas
principalmente pela Fiocruz, Laboratério Nacional de Computacdo Cientifica e
CEVS/SES-RS, conforme apresentado na Tabela 1. Os exames foram de individuos
residentes em 99 dos 497 municipios do estado e 19 exames ndo apresentavam registro
do local de residéncia. A escolha das amostras para o sequenciamento foi baseada na
representatividade de todas as regides geograficas do estado.

Tabela 1: Caracteristica das amostras

CARACTERISTICAS DAS AMOSTRAS n=318

Obtencéo dos dados

GISAID 199
Fiocruz-RJ 43
CEVS/SES-RS 76
LACEN/FUNED-MG 12
HCPA 42

Laboratdrios de Origem
LACEN/CEVS/SES-RS 197
Lab. FEEVALE 115
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Outros 60

Laboratdrios submisséo
Lab. Nacional de Computagéo Cientifica 95
Lab. Fiocruz-RJ 87

Linhagens
B.1.1.33 106
B.1.1.28 99
P.2 91
P.1 26
B.1.91 12
B.1.1.74
B.1
B.1.1.70
B.1.1.143
B.1.1.314
B.1.1.10
B.1.1.279
A5

B
B.1.1.107
B.1.1.119
B.1.1.161
B.1.1.94
B.1.416

R R R R R REP R NN WSO ©

Desde marc¢o de 2020 foram identificadas no Rio Grande do Sul 19 linhagens de
SARS-CoV-2 circulantes. As linhagens mais frequentes no estado foram as mesmas
também identificadas no restante do Brasil: B.1.1.33, B.1.1.28 e P.2, conforme
apresentado no Gréfico 1.

Importante destacar que o numero de linhagens, bem como a classificacdo das
mesmas, pode variar entre as diferentes edi¢des deste boletim. Uma vez que as bases de
dados e ferramentas utilizadas para determinar as linhagens de cada sequéncia sdo
constantemente atualizadas. A cada edicdo do Boletim Gendmico, as anélises sédo
realizadas novamente e assim podem ser notadas diferencas entre as edigdes. Os dados
das sequéncias obtidas na plataforma GISAID sao fornecidos pelo depositante e a data
de coleta se refere ao dia que o exame foi realizado.

CEVS Av. Ipiranga, 5400 Porto Alegre/RS
51 3901 1107 cevs@saude.rs.gov.br

centro estadual de Rs
vigitincla em saide



mailto:cevs@saude.rs.gov.br

GOVERNO DO ESTADO DO RIO GRANDE DO SUL
SECRETARIA ESTADUAL DA SAUDE
CENTRO ESTADUAL DE VIGILANCIA EM SAUDE

Gréfico 1- Proporcao das diferentes linhagens do virus SARS-CoV-2 identificadas no Estado
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O Gréfico 2 revela 0 aumento no més de novembro de 2020 da linhagem P.2.
Identificada inicialmente no Rio de Janeiro, carrega a mutacdo E484K no dominio de
ligacdo do receptor da proteina Spike, e configura uma variante da linhagem brasileira
B.1.1.28. Importante destacar que 0s depositantes de parte dessas sequéncias
classificadas como linhagem P.2, descreveram também a presenca de um conjunto de
sequéncias de amostras 12 pacientes de sete diferentes cidades, carregando novas
variantes genomicas representando uma potencial nova linhagem (VUI-NP13L).
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Gréfico 2 - Distribuicdo das diferentes linhagens nos diferentes meses de coleta das amostras
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Dentre as amostras sequenciadas pelo CEVS, foi identificada uma cepa
pertencente a linhagem P.1. Esta linhagem teve origem em Manaus-AM e esta
associada a uma maior transmissibilidade. Ndo houve historico de viagem ou contato
direto com pessoas que viajaram para outros estados; na investigacdo epidemioldgica se
rastreou a cadeia de transmissao desse caso e foi estabelecida a transmissdo comunitéria
da linhagem P.1 na cidade de Gramado (https://www.researchsquare.com/article/rs-
280297/v1). No més de fevereiro, identificou-se também a ocorréncia da transmisséo
local tambem na regido metropolitana da capital do estado, junto a identificacdo de um
consideravel nimero de amostras pertencentes a esta linhagem. Em nenhum dos casos
identificados, ha registro de contato com pacientes transferidos da regido norte do pais.

A avaliacdo em conjunto do nimero de pacientes hospitalizados e as linhagens
mais frequentes distribuidas é essencial para a compreensdo da Pandemia, bem como
para guiar as medidas de controle da doenca a serem adotadas pelos gestores.
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Grafico 3 — Frequéncia das 03 linhagens mais frequentes no Rio Grande do Sul
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O Gréfico 3 evidencia um aumento expressivo da linhagem P.2 a partir do més
de novembro de 2020, se mantendo nos meses seguintes e acompanhado da diminuigéo
de outras linhagens que predominaram anteriormente - B.1.1.33 e B.1.1.28. Este
fendmeno se observou também no restante do pais. Em janeiro de 2021 é possivel
observar a introducdo da linhagem P.1 no estado, com aumento da presenga dessa
variante no més seguinte.

As amostras analisadas foram de individuos que moram em 99 municipios
diferentes do estado do Rio Grande do Sul, de ambos os sexos e faixa etaria variada. A
amostragem por conveniéncia nao permite extrapolar a frequéncia com a real proporgéo
das linhagens na populagdo; entretanto, € um teste que permite afirmar que as linhagens
identificadas estdo em circulacdo no estado do Rio Grande do Sul. Na Figura 4, os
municipios que tiveram amostras com dados do municipio de residéncia estdo
assinalados.
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Figura 4 — Distribuicao das diferentes linhagens de SARS-CoV-2 no Rio Grande do Sul.
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Casos fora doé limites estaduais representam aquelas seqhéncias em que a cidade de origem da amostra nédo foi especificada.
Versdo interativa deste mapa disponivel em: https://microreact.org/project/ngWzJEhf3MHrkYL5GuPCvq.
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