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Relatorio da vigilancia laboratorial, dos resultados parciais
referentes a0 sequenciamento de Nova Geracao das amostras de
SARS-CoV-2 realizado no Laboratorio Central de Saude Pdblica
Prof® Goncalo Moniz — LACEN/BA

Vigilancia Laboratorial

O Boletim atual visa apresentar informacdes sobre a vigilancia genémica do SARS-CoV-2
no Estado da Bahia. O virus SARS-CoV-2 continua circulando em todo o mundo e se tornou um
problema de salde publica, necessitando de monitoramento constante, uma vez que o surgimento
de novas variantes, podem a qualquer momento mudar o cendrio epidemioldgico da Covid-19.

A implementagé&o regular da vigilancia gendmica visa ampliar a disponibilidade de dados de
sequenciamento em nivel global. Esses dados sdo fundamentais para o desenvolvimento de
protocolos diagnosticos mais eficazes, gerando informacdes para o desenvolvimento de vacinas e
na compreensao da evolugdo molecular e nos padrées epidemioldgicos do virus.

Os dados gerados sobre as informac@es genéticas do virus SARS-CoV-2 sdo compartilhados
oportunamente atraves da plataforma internacional de dados gendmicos Global Iniciative on
Sharing All Influenza Data (GISAID), onde ficam disponiveis para cientistas e pesquisadores de

todo 0 mundo.

Monitoramento Genémico de SAR$-CoV-2

Durante os primeiros quatro meses de 2024, o Laboratério Central de Saude Publica da
Bahia (LACEN/BA) realizou o sequenciamento de 229 genomas completos do SARS-CoV-2.
Essas amostras foram coletadas em diversas cidades pertencentes a nove Nucleos Regionais de
Saude da Bahia: Sul, Leste, Sudoeste, Oeste, Nordeste, Centro-Norte, Centro-Leste, Extremo Sul e
Norte (Figura 1). Entre esses genomas, 12 ndo apresentaram um numero suficiente de leituras
para a designacdo das linhagens, e 32 foram sequenciados a partir de amostras de individuos que

vieram a Obito. Dentre essas amostras, 11 foram coletadas entre novembro e dezembro de 2023.
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Figura 1. Municipios com sequéncias gendmicas do SARS-CoV-2 durante os primeiros quatro
meses de 2024 e ébitos de novembro/dezembro de 2023, Bahia, Brasil.
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Fonte: GAL/BA.

As amostras sequenciadas foram selecionadas, seguindo 0s seguintes critérios: suspeitas
e/ou contatos de VOC (do inglés Variants of concern, variantes de preocupacdo/atencdo) e VOI
(do inglés Variants of interest, variantes de interesse) informados pela vigilancia; surtos,
tripulantes de navio, casos que evoluiram para 6Obitos; casos de COVID-19 que se agravaram
rapidamente; amostras com alta carga viral (que apresentem cycle threshold - CT <30); além de
pacientes com diagndstico positivo para SARS-CoV-2 com historico de viagem para regido de
circulacdo de variantes de atencdo. Salientamos que o acompanhamento de casos com e sem
historico de viagem é de fundamental importancia para investigar tanto a dispersdo de variantes
existentes, quanto a introducao de novas variantes.

Todos os genomas gerados no periodo referenciado acima de 2024 (semanas
epidemioldgicas 1 a 16) e 2023 (6bitos de novembro e dezembro), foram sequenciados com

tecnologia de sequenciamento de nova geracdo nas plataformas lon Genestudio S5 Plus da
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Thermo Fisher Scientific e MiSeq da Illumina®, apresentando em sua maioria cobertura superior
a 99% do genoma total.

Na rodada de sequenciamento realizada nos meses de marco e abril de 2024, foram
obtidos 61 genomas completos do SARS-CoV-2 utilizando a metodologia de lon Torrent. Esses
genomas foram coletados entre os dias 05/02/2024 e 15/04/2024 (SE6 a SE16) de algumas
cidades da Bahia (Figura 2).

Figura 2. Municipios com sequéncias gendmicas do SARS-CoV-2 que foram sequenciados nos
meses de marco e abril de 2024, Bahia, Brasil.
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Fonte: GAL/BA.

Para identificacdo das linhagens todas as sequéncias foram analisadas utilizando o
Geneioius Software (Kearse et al, 2012), que realiza a analise de qualidade e limpeza das leituras,
seguida da montagem da sequéncia consenso do virus utilizando a abordagem de mapeamento
para referéncia. Em seguida, estas sequéncias foram curadas e submetidas a analise pelo
NextClade (Aksamentov et al, 2021) e Pangolin (O’Toole et al, 2021) para determinacdo da
linhagem do SARS-CoV-2 (Rambaut et al, 2020). As frequéncias das linhagens identificadas
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estdo descritas na Tabela 1. No ano de 2024, foram identificadas exclusivamente amostras

pertencentes & VOC Omicron e recombinantes.

Tabela 1. Frequéncia das linhagens e sublinhagens do SARS-CoV-2 identificadas durante os
quatro primeiros meses de 2024, no Laboratorio Central de Saude Puablica/ LACEN da Bahia.

Linhagem Sublinhagem n %
JD.1 2 0,92

JD.11 6 2,76

: JD.1.1.1 14 6,45

JD.1 (Omicron) ID.116 3 138
JD.1.1.7 1 0,46

JD.1.1.8 7 3,23
JN.1 128 58,99

JN.1.1 14 6,45

JN.1(Omicron) JN.1.4 1 0,46
JN.1.16 1 0,46

JN.1.22 1 0,46

JN.2(Omicron) JN.2.5 1 0,46
GK.1.1 1 0,46

GK.1(Omicron) GK.1.2.1 1 0,46
GK.1.8 6 2,76

HV.1(Omicron) HV.1.5 1 0,46
XBB.1 1 0,46

XBB XBB1.5 2 0,92
XDK XDK 16 7,37
XDR XDR 10 4,61
Total 217 100%

Fonte: GAL/BA.

Dentre as linhagens circulantes durante os quatro primeiros meses de 2024 e 11 amostras
de dbitos ocorridos entre 0os meses de novembro e dezembro de 2023, observamos a prevaléncia
da linhagem JN.1 que juntamente com suas sublinhagens corresponderam a quase 67% dos
genomas sequenciados. Segundo o Informe Epidemiolégico da Vigilancia das Sindromes Gripais
do Ministério da Saude em 12 de marco de 2024, foi observada a predominancia da JN.1 nas
amostras sequenciadas entre as unidades federadas. A linhagem JN.1 vém mantendo sua
predominancia no numero de casos em diversos paises e alguns estados do Brasil, estando em
alerta pelas autoridades de satde devido a esta sua alta difusao.

Outras sublinhagens que merecem atengdo séo as recombinantes XDR e XDK, com 12%
dos sequenciamentos, estas sublinhagens possuem origem da combinagdo das sublinhagens
(JD.1.1.1/ JN.1.1) e (XBB.1.16.11/JN.1.1.1) respectivamente. A recombinante XDR, que foi
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detectada principalmente no Brasil, vem apresentando, em outros estados (Arantes | et al, 2023),
um nivel de transmissibilidade mais alto do que suas linhagens parentais das XBB e esta se
espalhando com uma taxa semelhante as da linhagem JN.1. Embora represente apenas 4,6% dos

casos em nossos resultados, é crucial manter um monitoramento continuo desta recombinante.

Figura 3. Frequéncia e distribuicao das linhagens do SARS-CoV-2 identificadas durante os quatro
primeiros meses de 2024 e dbitos de novembro/dezembro de 2023 pelo LACEN/BA no estado da

Bahia.
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Fonte: GAL/BA.

A mobilidade humana representa um fator crucial para a circulacdo do SARS-CoV-2, bem
como dessas variantes, portanto o distanciamento social e medidas de restricdo ainda continuam
sendo essenciais para tentarmos minimizar a circulacdo deste patdgeno. Por essa razao
reafirmamos a necessidade da constante préatica da vigilancia genémica do Sars-CoV-2 ndo apenas

no pais como no mundo, uma vez que esse virus permanece em dispersao.
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