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INTRODUGCAO E CONTEXTUALIZACAO

As mutacbes entre os virus sdo extremamente frequentes e, de forma geral, uma
mutacdo ndo representa uma alteracdo no comportamento ou na acdo do virus. As
diferentes linhagens do virus sao identificadas pelas combinagdes entre as mutagdes 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 atencao, 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 sdao 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 imunolégico precisam reconhecer para poder combater o virus.
Com isso, quando ocorrem mutacdes na proteina Spike do Coronavirus, elas podem conferir
ao virus uma facilidade em se ligar as células humanas e, assim, aumentar a sua
transmissibilidade ou, ainda, escapar da resposta imune podendo piorar o quadro da
doenca.

Existem mais de 800 linhagens diferentes de SARS-CoV-2 no mundo. Em Sergipe,
assim como no restante do pais, ja foi detectado um consideravel nimero de linhagens do
SARS-CoV-2. Dentre as 80 linhagens ja identificadas no Brasil até o més de dezembro de
2020, conforme dados da Rede Gendmica da Fiocruz, as linhagens mais frequentes em
circulacdo no territério brasileiro sdo a P.1, seguida da linhagem e B1.1.28 (Figura 1).
Avaliando a distribuicdo proporcional nas diferentes regiGes do pais, é possivel perceber o
crescente aumento das linhagens P.1 no primeiro quadrimestre de 2021, como é possivel
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identificar na Figura 1. Dentre as mutac¢Oes presentes nessas linhagens podemos citar:
K417N, E484K e N501Y.

Figura 1: Principais linhagens em diferentes regides do pais (Fonte: Rede Gendmica Fiocruz)
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VARIANTES DE PREOCUPACAO

Apesar do elevado numero de linhagens circulantes, apenas algumas poucas
linhagens especificas preocupam quanto a alteragdes no comportamento do virus (Figura 2).
Atualmente, ha quatro variantes principais do novo Coronavirus no mundo que sao
consideradas de preocupagdo (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 doenga e pode escapar dos anticorpos
produzidos por algumas vacinas. No Brasil, ha registro dessa variante em 10 estados
brasileiros e no Distrito Federal.

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 diminuicdo da eficacia de
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diferentes vacinas contra essa variante. O primeiro caso registrado no Brasil foi de um
paciente em Sorocaba no Estado de Sao Paulo.

P.1 - “popularmente conhecida como variante de Manaus”

Inicialmente detectada em novembro de 2020 em Manaus-AM. Estudos recentes
demonstraram maior transmissibilidade dessa linhagem e a capacidade de evadir da
resposta imune de individuos previamente infectados pelo SARS-CoV-2. Atualmente ha
registro dessa variante em pelo menos 16 estados brasileiros, incluindo o Estado de Sergipe.

Figura 2: Representacdo da origem e caracteristicas das principais linhagens do SARS-CoV-2 circulantes no
Brasil
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B.1.1.617 (VOC 202012/01) — “popularmente conhecida como variante Indiana”

Detectada pela primeira vez em outubro de 2020 na india, tem uma maior
transmissibilidade, uma possivel maior severidade da doenga e pode escapar dos anticorpos
produzidos por algumas vacinas. Estd presente em 66 paises, incluindo o Brasil, que teve os
primeiros casos confirmados no dia 20 de maio.
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AMOSTRAGEM E PERIODO

As informagGes presentes neste relatério foram obtidas, a partir da base de dados
GISAID (disponivel no endereco: www.gisaid.org), além de incluir resultados de

sequenciamentos realizados recentemente pelo Laboratdrio de Virus Respiratdrios e
Sarampo da Fiocruz-RJ, Ministério da Inovacdo, Ciéncia e Tecnologia (MCIT) e grupos de
pesquisa.

A determinacdo da linhagem foi realizada através da ferramenta Pangolin, disponivel
em: https://pangolin.cog-uk.io/. Os dados deste boletim foram obtidos em 07/06/2021.
Foram incluidas amostras coletadas entre: 12/03/2020 e 31/05/2021. A escolha das
amostras para o sequenciamento foi baseada na carga viral da amostra no teste de RT-PCR

em tempo real, na representatividade de todas as regides geograficas do estado, nos
diferentes grupos etdrios, incluindo pacientes internados ou nado, além de considerar os
atuais indicadores epidemioldgicos.

Importante destacar que o nimero de linhagens, bem como a classificacdo das
mesmas, pode variar entre as diferentes edi¢cOes deste boletim. Uma vez que as bases de
dados, as ferramentas e o sistema de classificacdo utilizado para determinar as linhagens de
cada sequéncia sdao constantemente atualizados. A cada edicdo do Boletim Gendmico, as
analises sdo realizadas novamente e assim podem ser notadas diferencas entre as edicdes.
Os dados das sequéncias obtidas na plataforma GISAID s3o fornecidos pelo depositante e a
data de coleta se refere ao dia que o exame foi realizado.

CENARIO ATUAL DAS LINHAGENS CIRCULANTES NO ESTADO

Desde margo de 2020 foram identificadas em Sergipe 12 linhagens de SARS-CoV-2
circulantes, provenientes do sequenciamento de amostras de 324 pacientes. As linhagens
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mais frequentes no Estado foram as mesmas também identificadas no restante do Brasil:
P.1,P.2,B.1.28,B.1 e B.1.1.33, conforme apresentado no Grafico 1.

Grafico 1- Proporgao das diferentes linhagens do virus SARS-CoV-2 circulantes no Estado
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O Grafico 2 revela a primeira identificacdo da linhagem P.2 no més de dezembro de
2020. Identificada inicialmente no Rio de Janeiro, a linhagem P.2 carrega a mutacdao E484K
no dominio de ligacdo do receptor da proteina spike, e configura uma variante da linhagem
brasileira B.1.1.28. Chama atencdo o crescimento da identificacdo da variante de
preocupacdo P.1 em amostras oriundas de Sergipe. Bem como revela a divulgacdo em site
do Ministério da Ciéncia, Tecnologia e Inovagdao (MCTI) da linhagem B.1.1.7 (variante inglesa)
no més de janeiro de 2021.
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Grafico 2 - Distribuigdo das diferentes linhagens nos diferentes meses de coleta das amostras
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Com as amostras incluidas nesta edi¢do, constatou-se a transmissdao comunitdria da
variante P.1 no Estado ocorrendo nos municipios sergipanos de Aracaju, Barra dos
Coqueiros, Boquim, Canhoba, Canindé do Sdo Francisco, Capela, Cedro de S3o Jodo,
Estancia, Itaporanga D’Ajuda, Laranjeiras, Monte Alegre de Sergipe, Nossa Senhora da
Gldéria, Nossa Senhora de Lourdes, Nossa Senhora do Socorro, Porto da Folha, Propria,
Riachuelo, Ribeirépolis, Sdo Cristévao, Simdo Dias e Tobias Barreto e no municipio baiano de
Alagoinhas, além da entrada da variante de interesse N.9, fruto da mutacdo da linhagem
B.1.1.33, conforme mostrado no grafico 3.
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Grafico 3 - Distribuigdo das diferentes linhagens nos municipios sergipanos
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Foram sequenciadas linhagens de amostras provenientes dos seguintes municipios
sergipanos (Grafico 4): Aquidaba, Aracaju, Barra dos Coqueiros, Boquim, Canhoba, Canindé
de S3o Francisco, Capela, Cedro de S3o Jodo, Cristinapolis, Estancia, Frei Paulo, Itaporanga
D’Ajuda, Lagarto, Laranjeiras, Monte Alegre de Sergipe, Nossa Senhora da Gléria, Nossa
Senhora de Lourdes, Nossa Senhora do Socorro, Porto da Folha, Propria, Riachdo do Dantas,
Riachuelo, Ribeirépolis, Sdo Cristévao, Simdo Dias, Tobias Barreto e Tomar do Geru. Além de
algumas amostras de pacientes residentes em outros Estados, como: Alagoas, Rio de
Janeiro, Paraiba, Piaui e Bahia.
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Grafico 4 — Mapa de distribuicdo das linhagens no Estado de Sergipe

'Presenca de LINHAGEM por MUNICIPIO

A avaliagdo em conjunto do numero de pacientes hospitalizados e as linhagens mais
frequentes, é essencial para a compreensdo da Pandemia, bem como para guiar as medidas
de controle da doenca a serem adotadas pelos gestores.

O Grafico 5 evidencia o aumento expressivo da variante P.1 a partir do més de
janeiro de 2021, seguido de P2 e B.1.1.28, se mantendo nos meses seguintes e
acompanhado da diminuicdo de outras linhagens que predominaram anteriormente
(B.1.1.33 e B.1.1.28). Este fenbmeno se observou também no restante do pais. Existe
predominancia de P.1 seguida de P.2, B.1 e B.1.1.28 no Estado de Sergipe. Foi observada no
més de fevereiro, marco, abril e maio a predominancia da variante de preocupacdo P.1.
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Grafico 5 — Frequéncia das 05 linhagens mais frequentes em Sergipe
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As amostras analisadas foram de individuos que moram em 27 municipios diferentes
do estado de Sergipe, de ambos os sexos (179 do sexo feminino e 152 do sexo masculino,
obs.: 9 pacientes ndo possuiam informacgGes sobre género) e faixa etaria entre 11 meses e
99 anos. A amostragem por conveniéncia nao permite extrapolar a frequéncia com a real
proporgdo das linhagens na populagao; entretanto, é um teste que permite afirmar que as
linhagens identificadas estdo em circulagdo no estado de Sergipe.
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