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Resultados parciais referente ao sequenciamento
de nova geracao das amostras de SARS-CoV-2 positivas
realizado no Laboratério Central de Saude Publica
Prof? Gongalo Moniz — LACEN/BA

\ E
L/ wCEN/BA susmm PN mmBoEstaDo | 5"
Q

EDICAO 01 - 12.01.2021



L105C EN/BA Boletim Informativo LACEN/BA EDICAO 01 -12.01.2021

05

Satde Piblica.

ATIVIDADES DESENVOLVIDAS

O Laboratorio Central de Saude Publica Prof® Gangidniz (LACEN/BA), reconhecido
como a 32 maior unidade de vigilancia laboratat@pais e classificado na categoria maxima de
qualidade pelo Ministério da Saude, realiza um waioj de acdes transversais junto com 0s
demais sistemas de vigilancia em saulde. Estas ggopgiam conhecimento e investigacao
diagnéstica de agravos e verificacdo da qualidadprddutos de interesse para a saude publica
mediante estudo, pesquisa e andlises relacionadsasriscos epidemioldgicos, sanitérios,
ambientais e da saude do trabalhador. Além dissbA@EN coordena a Rede Estadual de
Laboratérios de Saude Publica (RELSP) na BahiadediEa a busca de novas metodologias de
diagnéstico laboratorial aplicadas a pesquisa dégpaos virais emergentes e re-emergentes,
incluindo as tecnologias de sequienciamento de gevacéo, formacao de recursos humanos,
capacitacao pessoal e inovacado em diagnosticotdgegres emergentes e re-emergentes.

Durante o periodo de 18 de setembro até o dia 2dedembro de 2020, a equipe do
LACEN/BA realizou o sequenciamento de 48 genomasgpbetos do SARS-CoV-2, provenientes
de pacientes com sintomas de COVID-19, residentes2® diferentes municipios da Bahia:
Alcobacga (n=1), Barra do Rocha (n=1), Brumado (n€Btu (n=2), Concei¢ao do Jacuipe (n=1),
Feira de Santana (n=3), Gandu (n=1), Guanambi (nGiaratinga (n=1), llhéus (n=2), Ipiad
(n=2), Itoror6 (n=2), Jaguaquara (n=1), Juazeirdl{nMaragogipe (n=1), Mucugé (n=1), Porto
Seguro (n=1), Prado (n=1), Salvador (n=14), Santa Cabralia (n=1), Senhor do Bonfim (n=1),
Taperoa (n=1), Teixeira de Freitas (n=1), Urucucad] e Vitdria da Conquista (n=1), cujo
diagnéstico molecular resultou positivo para o SARE/-2 (Figura 1 B). Foi também incluida
no seqienciamento uma amostra encaminhada pelat@ecrMunicipal de Saude de Seabra
obtida de um paciente residente no municipio deJ8ao de Meriti, do estado do Rio de Janeiro.

Os genomas sequenciados, utilizando a tecnologsgnsglelvida pela Thermo Fisher
Scientific (lon GeneStudio S5 Plus), apresentaransea grande maioria cobertura superior a 95%
do genoma total.

A escolha das amostras para o sequienciamento &dbasa representatividade de todas as
regibes geograficas do estado da Bahia, provesiedée individuos com sintomas clinicos
caracteristicos, como dificuldade de respirar, smwansaco, SRAG e/ou pneumonia, casos

suspeitos de reinfeccéo e oObitos.

As amostras selecionadas apresentaram valores deyCl& thresholfique variaram entre
14.36 e 32.98 (média= 27.081).
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As 48 sequéncias gendmicas do virus SARS-CoV-2rf@maalisadas utilizando o software
Genome Detective — Coronavirus Typing Toadisponivel online (Cleemput et al.,, 2020). O
resultado da analise filogenética prelimingig(ra 1A) mostrou que todas as sequéncias isoladas
na Bahia se agruparam formando um clado (em amel) @mo esperado, também incluiu outras
sequéncias (em vermelho) do novo coronavirus SARBZ isoladas na China entre final de
dezembro de 2019 e janeiro de 2020 (Wu et al., 2020

A Coronavirus Typing Tool analysis results. B Spatial area under investigation
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Figura 1. Reconstrucdo filogenética do SARS-CoV-2 no estadoBdhia. A) Filogenia do virus SARS-CoV-2
reconstruida utilizando sequéncias gendmicas igsla Bahia e sequéncias de referéncia presentbamo de
dados da ferramenta do Genome Detective-Coronalypisig Tool, disponivel online (CLEEMPUT et alQ20);

B) Mapa do estado da Bahia, destacando os murscipmide foram obtidas e caracterizadas as nova€rsggs
gendmicas do SARS-CoV-2.

A avaliagcédo da linhagem foi realizada utilizandteaamentaPhylogenetic Assignment of

Named Global Outbreak LINeagedisponivel em https://github.com/hCoV-2019/pangolin,

seguindo a recente classificagcdo dinamica progmst&Rambaut e colaboradores (Rambaut et al,
2020).

Foi identificada a cocirculagdo de 6 linhagen®réiites do SARS-CoV-2 no estado da
Bahia ao longo do tempo, provavelmente vinculadasni@tiplos eventos de importacdes
concomitantes com um alto niamero de infec¢cbesstragias no estado. Interessantemente, 0s
resultados preliminares sugerem que o numero dedens circulantes mudou com o tempo
(Figura 2). A sub-linhagem B.1.1 foi a primeira identificadm fevereiro, marcando a introducéo
primaria de casos importados da Europa (relacionagaimeiro caso importado do paciente index

no estado da Bahia, uma mulher residente no mumidig Feira de Santana que havia voltado da

Italia). Em marco, sub-linhagens adicionais foratantificadas no estado, tais como A.1, B.1,
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B.1.5, B.1.5.4, e B.3, sendo possivelmente relacas a multiplos eventos de importacdo que
ocorreram nesse periodo. No inicio das medidagstagdes implementadas no final de margo de
2020, apenas a sub-linhagem B.1.1 e a linhagenf@dm detectadas.
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Figura 2. Frequéncia e distribuicdo das linhagens e sulatjahs do SARS-CoV-2 no estado da Bahia ao longo do

tempo.

Apesar dos resultados mostrarem uma relacao figenproxima entre as sequéncias
isoladas na Bahia, mais esforcos de andlises deseigmento sdo necessarios para geracdo de
novos dados gendémicos que permitirdo realizarénfgas filogenéticas mais detalhadas sobre a

dispersdo do virus no estado da Bahia desde  idiai pandemia. Aléem de investigar a

introducéo de novas linhagens.
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