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A Secretaria de Estado da Saude de Santa Catarina informa que realizq,
pormeiodo Laboratério Centralde Saude Publica (LACEN=-SC)em parcerio
com o Ministério da Saude (MS), a Vigildncia Genémica do SARS-CoV-2,
com o intuito de monitorar as mutacoes e variantes que circulam em nosso
estado, bem como compreensdo dos padroes de dispersdo e evolucdo

do SARS-CoV-2 durante a pandemia em curso e o possivel impacto na
epidemiologia da COVID-19.
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A Vigilancia Gendmica no estado é formada pelo Laboratério de Referéncia em Sequenciamento
Gendmico - Fundacdo Oswaldo Cruz (Fiocruz/RJ), responsdvel por 74% das andlises, e por laboratérios
parceiros, como o laboratdério de Bioinformdtica da Universidade Federal de Santa Catarina (UFSC)
e a Fundacdo Ezequiel Dias (FUNED) em Minas Gerais, responsdveis por 21% e 5% das amostras,
respectivamente.

Devido a falta de um mecanismo de reparo de incompatibilidade, o processo de replicacdo do SARS-
CoV-2 é acompanhado por uma alta taxa de mutacdo. 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 é identificada uma ameaca a saude publica
ou a contencdo do virus, denomina-se de “variante de preocupacdo” (VOC - do inglés Variants of

Concern). Na Tabela 01, sdo apresentadas todas as VOCs e VOIs reconhecidas pela Organizacdo
Mundial da Saude.
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Alfa
Beta
Gama

Delta

Eta
lota
Kappa
Lambda
Mu

B.1.1.7
B.1.351
P.1
B.1.617.2

B.1.526
B.1.526
B.1.627.1
C.37
B.1.621
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TABELA 01: Rétulo para variantes de preocupacdo e variantes de interesse do SARS-CoV-2 segundo Organizacdo Mundial da Salde.

Reino Unido
Africa do Sul
Brasil

India

Vdrios Paises
Estados Unidos
India
Peru

Colombia
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Em 30 de agosto de 2021, foi classificada a variante B.1.621, também conhecida como variante Mu,
como uma variante de interesse. A variante Mu contém mutacdes que indicam propriedades potenciais
de escape imunoldgico, devido a reducdo na capacidade de neutralizacdo de soros convalescentes.
Desde sua primeira identificacdo na Colémbia em janeiro de 2021, houve alguns relatos esporddicos
de casos da variante Mu e alguns surtos maiores foram relatados em outros paises da América do
Sul e na Europa. No entanto, sGdo necessdrios mais estudos para compreender as caracteristicas

fenotipicas e clinicas desta variante.
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Foram sequenciados 1177 genomas completos do SARS-CoV-2 provenientes de pacientes com SARS-
CoV-2 detectdvel por RT-gPCR, residentes em 170 municipios do estado de Santa Catarina.

Entre a semana epidemiolégica 31, quando foi relatado o quarto Boletim de Vigildncia Gendmica,
e d semanad epidemioldégica 34, que confere os dados deste boletim, houve um aumento de 23% no
numero de amostras sequenciadas, totalizando 30 linhagens circulantes no estado durante o periodo

analisado (Figuras 01 e 02).
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FIGURA 01: Proporcdo das diferentes linhagens do virus SARS-CoV-2 circulantes no Estado, em 2020 e 2021.
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FIGURA 02: Distribuicdo das diferentes linhagens nos diferentes meses de coleta das amostras, em 2021.
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A Figura 02 mostra o perfil das variantes do SARS-CoV-2 circulantes no Estado de janeiro a agosto de
2021. A variante Gama (P.1) se dispersou ao longo dos meses do ano se tornando predominante até
o surgimento da variante Delta (B.1.617.2), no final de junho. Nos meses de julho e agosto uma parte
da selecdo das amostras para sequenciamento foi guiada pelos resultados sugestivo de Delta no RT-
gPCR deinferéncia para VOC (Fiocruz, Bio-Manguinhos), como estratégia para avaliar a abrangéncia
da dispersdo desta variante entre os municipios do Estado, depois do aparecimento dos primeiros
casos. O que confirmou a presenca de Delta em 57 municipios do Estado, como evidenciado na
Figura 03.

AFigura03 mostraadistribuicGo dasvariantesde preocupacdo Alfae Delta, bem como assublinhagens
de Delta (AY.4 e AY.20) nos municipios do Estado, com predominio dos casos na regido litor@neaq,
seguida pela regido oeste.
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FIGURA 03: Distribuicdo das VOC Alfa (B.1.1.7) e Delta (B.1.617.2, AY.4 e AY.20) em Santa Cataring, 2021.
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https://microreact.org/project/76UWBcTxzAwJcAZjpwh85V/acf6d329/
https://microreact.org/project/76UWBcTxzAwJcAZjpwh85V/acf6d329/

Algumas sublinhagens da variante Delta foram observadas. As sublinhagens de variantes sGo um
fendbmeno que faz parte da evolucdo viral e estd relacionado a taxa de replicacdo da doenca. Quanto
mais o virus se multiplica, mais rdpido é o processo de evolucdo. Duas sublinhagens da variante Delta
foram evidenciadas em Santa Cataring, a AY.4 e AY.20. Ndo foram observadas diferencas bioldgica
e funcional de B.1.617.2 para a AY.4 (B.1.617.2.4) e a AY.20 (B.1.617.2.20).

A variante Gama (P.1) também tem gerado novas sublinhagens e que estdo presentes no Estado,
como a P11, P1.2, P1.3, P17, P1.8, P1.9. NGo se sabe ainda se elas tém resultados clinicos piores do
gue sua variante anterior.
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A taxa de mutacdo no SARS-CoV-2 é de cerca de 104 substituicdo de pares de bases por ano, e
possiveisvariacoes podemaparecerdurante areplicacdo dogenomaviral. Mutacoes virais sdo eventos
probabilisticos por meio da transmissdo aleatdria entre pessoas infectadas. A carga viral é varidvel
e depende de fatores como o curso da infec¢cdo e a imunidade do hospedeiro. Alguns individuos
contribuem para uma maior propagacdo do virus, o que significa que as varidveis comportamentais
e ambientais sdo relevantes para a infectividade, aumentando o sucesso da transmissdo.

Variantes do SARS-CoV-2 que mostram maior transmissibilidade ou escape da imunidade derivada
da vacina, mesmo parcialmente, podem gerar grandes ondas de infeccdo, que podem sobrecarregar
os sistemas de saudde. A identificacdo precoce e o controle de VOCs sdo, portanto, essenciais para
minimizar seu impacto.
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Em Santa Catarina mais uma reinfeccdo foi confirmada através do sequenciamento. Um paciente
de Chapecd teve sua primeira infeccdo pela variante P.1 e a segunda infeccdo por B.1.617.2, (variante
Delta) totalizando 6 casos confirmados de reinfeccdo no Estado.

A amostragem por conveniéncia ndo permite exceder afrequénciacomareal proporcdo daslinhagens
na populacdo. No entanto, isso permite afirmar quais sdo as linhagens em circulacdo no estado.

As caracteristicas evolutivas do SARS-CoV-2 no mundo fornecem 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. O LACEN/SC em breve estard realizando a andlise genémica por
sequenciamento de genoma completo dos virus circulantes no Estado e com isso poderd estabelecer
estratégias de vigildncia e prevencdo mais dgeis e oportunas.
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Ressaltamos 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.

Notifique a identificacdo de variantes de interesse e de preocupacdo pelo e-mail:

A notificacdo é obrigatdria e auxilia na adocdo de medidas de vigildncia em saude.
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