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Relatério da Vigiléncia Genémica do SAR$-CoV-2

Vigilancia Laboratorial

O presente boletim tem por finalidade apresentar dados sobre a vigilancia genémica de 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 pode a qualquer momento mudar o cendrio epidemioldgico da COVID-19.

A implementacdo da vigilancia genémica de forma rotineira, tem por finalidade aumentar a
quantidade de dados de sequenciamento disponiveis globalmente, o que, por consequéncia, contribui
para o desenvolvimento de protocolos diagndsticos, para geracao de informag6es que colaboram no
desenvolvimento de vacinas e para a compreensdo da evolu¢do molecular do virus. Além disso, ao
que se diz sobre o Sars-CoV-2, a Vigilancia Genémica é uma ferramenta crucial para o
monitoramento da dispersdo das VOCs (do inglés Variants of concern, variantes de
preocupacao/atencdo) e VOIs (do inglés Variants of interest, variantes de interesse), tal como a
deteccdo da introducdo de novas sublinhagens no estado da Bahia.

Os dados gerados sobre as informacdes genéticas do virus SARS-CoV-2 sdo compartilhados
oportunamente através da plataforma internacional de dados genémicos Global Iniciative on Sharing
All Influenza Data (GISAID), onde ficam disponiveis para cientistas e pesquisadores de todo o

mundo.

Monitoramento Genémico de SAR$-CoV-2

Durante os meses de janeiro a dezembro de 2024, o Lacen/Ba foi responsavel pelo
sequenciamento de 537 genomas completos do SARS-CoV-2 de amostras provenientes de diversas
cidades de nove Nucleos Regionais de Saude da Bahia: Sul, Leste, Sudoeste, Oeste, Nordeste, Centro-
Norte, Centro-Leste, Extremo Sul e Norte (Figura 1). Dentre estes, 11 genomas foram procedentes

de 6bitos coletados entre novembro e dezembro de 2023.
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Figura 1. Municipios com sequéncias gendmicas do SARS-CoV-2 durante 0s meses de janeiro a
outubro de 2024 e 6bitos de novembro/dezembro de 2023, Bahia, Brasil
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Fonte: GAL/Ba

As amostras sequenciadas foram selecionadas seguindo os seguintes critérios: suspeitas e/ou
contatos de VOC (do inglés Variants of concern, variantes de preocupacédo/atencao) e VOI (do inglés
Variants of interest, variantes de interesse) informados pela vigilancia; surtos e casos que evoluiram
para Obitos; 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 histérico de viagem é de fundamental importancia para
investigar tanto a dispersdo de variantes existentes, quanto a introducéo de novas variantes.

Todos os genomas gerados no periodo referenciado acima de 2024 (semanas epidemioldgicas
1 a 51) e 2023 (6bitos de novembro e dezembro), foram sequenciados com tecnologia de
sequenciamento de nova geracdo na plataforma MiSeq da Illumina® e lon Genestudio S5 Plus da
Thermo Fisher Scientific® apresentando em sua maioria cobertura superior a 99% do genoma total.
Das 537 amostras sequenciadas, apenas 21 ndo apresentaram um nimero suficiente de reads, ou seja,
ndo apresentaram uma quantidade satisfatoria de fragmentos que se alinham ao genoma de referéncia,

n&o sendo possivel a determinacdo de linhagem.
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Para designacdo das linhagens todas as sequéncias foram analisadas utilizando o Geneious
Prime 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 por referéncia.
Em seguida, estas sequéncias foram curadas e submetidas a anélise pelo NextClade (Aksamentov et
al, 2021) e Pangolin (O’Toole et al, 2021) para determinar a linhagem do SARS-CoV-2 (Rambaut et
al, 2020). As frequéncias das linhagens identificadas no periodo de janeiro a agosto de 2024 estao

descritas abaixo na Tabela 1.

Tabela 1. Frequéncia das linhagens e sublinhagens do SARS-CoV-2 identificadas durante os doze
meses de 2024 e 6bitos de novembro/dezembro de 2023 pelo LACEN, no estado da Bahia.

Linhagem | Sublinhagem n %
GK.1.1 1 0,2
GK.1.2.1 1 0,2

GK. 1(Omicron)
GK.1.8 6 1,2
HV.1 (Omicron) HV.1.5 1 0,2
JD.1 2 04
JD.1.1 6 1,2

JD. 1 (Omicron)
JD.1.1.1* 24 47
JN.1(Omicron) IN.1** 154 29,8
JN.2 (Omicron) IJN.2.5 1 0,2
KP.1.1 1 0,2
KP.1 (Omicron) KP.1.1.3 3 0,6
KP.1.1.5 1 0,2
KP.2 1 0,2
KP.2.3 67 13,0
KP.2 (Omicron) KP.2.3.12 29 5,6
KP.2.3.6 1 0,2
KP.2.6 1 0,2
KP.3.1%** 28 54

KP.3 (Omicron)
KP.3.3.2 5 1,0
KP.4 (Omicron) KP.4 2 0,4
LB.1 (Omicron) LB.1**** 43 83
LE.1 (Omicron) LE.1.3 1 0,2
LP.1 (Omicron) LP.1 1 0,2
LP.8 (Omicron) LP.8.1 3 0,6

MC.11 (Omicron) MC.11 3 0,6
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MC.13 (Omicron) MC.13 4 0,8
MC.19 (Omicron) MC.19 2 0,4
MJ.1 (Omicron) MJ.1 65 12,6
MQ.1 (Omicron) MQ.1 1 0,2
MV.1 (Omicron) MV.1 1 0,2
XBB.1 (Recombinante) XBB.1****%* 3 0,6
XDK (Recombinante) XDK 12 23
XDR****** 20 39

XDR (Recombinante)
XDR.1.1 4 0,8
XEC (Recombinante) XEC 18 35
Total 516 100

* Estdo incluidas na linhagem JD.1.1.1*(Omicron) as seguintes sublinhagens JD.1.1.6, JD.1.1.7 e JD.1.1.8

** Estdo incluidas na linhagem JN.1 (Omicron) as seguintes sublinhagens JN1.1, JN.1.16, JN.1.18.2, JN.1.22, JN.1.23, JN.1.29.1, JN.1.23.1, JN.1.4, JN.1.55.2, JN.1.61 e JN.1.62
*** Esta incluida na linhagem KP.3.1 (Omicron) a seguinte sublinhagen KP.3.1.1

**** Estdo incluidas na linhagem LB.1 (Omicron) as seguintes sublinhagens LB.1.3 e LB1.4

***** Estd incluida na linhagem XBB.1 (Omicron) a seguinte sublinhagen XBB.1.5

*#**xx* Estd incluida na linhagem XDR (Omicron) a seguinte sublinhagen XDR.1

No ano de 2024, foram identificadas exclusivamente amostras pertencentes a VOC Omicron.
Dentre as linhagens circulantes durante os doze meses de 2024, observou-se que, apesar da linhagem
JN.1 juntamente com suas sublinhagens (29,8%), permanecerem sendo, a linhagem mais
representativa em numero de genomas sequenciados em 2024, apresentou uma queda consideravel a
partir dos meses de abril e maio, ndo tendo nenhum caso sequenciado no estado da Bahia desde
setembro até dezembro do mesmo ano. A linhagem JN.1 vem sendo substituida pela linhagem KP.2,
que, em conjunto com suas sublinhagens, somam um total de 99 genomas, o que representa 19,2%
das sequencias geradas no periodo. A linhagem KP.2 é seguida da MJ.1 com um total de 65 (12,6%)
genomas gerados no mesmo intervalo de tempo. A linhagem JD.1 e suas sublinhagens, a qual
predominou durante o ano de 2023, manteve-se discretamente em circulacdo no inicio do ano, no
entanto ndo obtivemos nenhuma sequéncia desta desde fevereiro (Gréfico 1).

Foi possivel observar uma queda no nimero de linhagens XDR (4,7%) e ap6s 0 més de
outubro de 2024 ndo obtivemos nenhuma sequéncia no estado. Todavia, sendo uma recombinante
que se originou rearranjo de duas sublinhagens, a VOI XBB.1.5 e a VOI JN.1, permanece sendo uma
linhagem em monitoramento. Inicialmente essa linhagem foi classificada como BA.2.86.1. Porém,
em fevereiro de 2024, os sistemas de classificacdo Pango Lineage e Nextclade definiram em consenso
a reclassificacdo dessa sequéncia como linhagem XDR (Gréfico 1).

Foi constatado um aumento no namero de sequencias pertencentes a linhagem XEC (3,5%).
Esta recombinante foi identificada pela primeira vez em agosto de 2024 na Alemanha e disseminou-
se rapidamente por outros paises da Europa. No Brasil o primeiro caso foi identificado em setembro

de 2024 no estado do Rio de Janeiro. Essa linhagem foi originada da recombinacdo de genes das
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sublinhagens KS.1.1 e KP.3.3 que sdo cepas derivadas da JN.1. A XEC é considerada pela OMS
(Organizacdo Mundial de Salde) como uma variante sob monitoramento devido ao aumento
repentino de casos na Alemanha e sua rapida disseminacdo. Ainda assim, até entdo, ndo foi observado
maior gravidade nos casos quando comparado com as demais linhagens.

No més de dezembro verificou-se também a introdugcdo de uma nova linhagem na Bahia, a
MV.1 (0,2%). Foi o segundo caso identificado no Brasil, sendo o primeiro caso detectado no estado
do Rio de Janeiro, no inicio do més de dezembro de 2024.

Bem como as demais linhagens identificadas, a MV.1 é uma VOC Omicron. Essa linhagem é
derivada da JN.1.49 por meio de MB.1.1.1. Foi registrada pela primeira vez na India, no estado de
Maharashtra, no final de junho de 2024 e logo se espalhou para outros paises, como os EUA. Apesar
de apresentar uma alta taxa de transmissibilidade, assim como a XEC, até o0 momento, pacientes
infectados com o virus dessa linhagem apresentaram os sintomas mais leves da doenca. Por serem
variantes recém-descobertas no mundo, ainda sdo necessarias mais pesquisas para entender qual o

impacto delas sobre a satde publica e a eficacia das vacinas para essas linhagens.
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Gréfico 1. Frequéncia e distribuicdo das linhagens do SARS-CoV-2 identificadas durante os oito
primeiros meses de 2024 e 6bitos de novembro/dezembro de 2023 pelo LACEN/BA no estado da
Bahia.
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Fonte: GAL/Ba.

As duas Ultimas rotinas de sequenciamento do SARS-CoV-2 realizadas no Lacen/Ba, que
abrangeram amostras coletadas entre agosto e dezembro de 2024, revelaram uma mudanga
significativa nas linhagens circulantes do virus. A linhagem JN.1, identificada pela primeira vez em
agosto de 2023 e declarada como variante de interesse pela Organizacdo Mundial da Saude- OMS
em dezembro do mesmo ano, dominou os primeiros meses de 2024 no Estado da Bahia. No entanto,
sua circulagdo foi drasticamente reduzida nos meses seguintes pelas linhagens MJ.1, KP.1, KP.2,
KP.3 e KP.4. Essas ultimas linhagens foram denominadas FLIRT (acr6nimo para os locais das
mutacdes) devido as mutacdes compartilhadas na proteina spike do virus.

As linhagens KP.2 e KP.3 tém mostrado predominancia global, o que levou a Food and Drug
Administration (FDA) a recomendar que a composi¢do da vacina para 2024-2025 inclua como
antigeno a variante KP.2.

Os graficos abaixo (Grafico 2 e 3) mostram que as linhagens circulantes na Bahia e no Brasil
estdo em congruéncia com um aumento de distribuicdo das linhagens MJ.1 e as KP.1, KP.2, KP.3,

esta Ultima, apresentou um aumento ultrapassando a MJ.1, que predominou no més anterior.
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Gréfico 2. Linhagens circulantes no Brasil no periodo de maio a outubro de 2024
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Gréfico 3. Linhagens circulantes na Bahia no periodo de maio a outubro de 2024
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Fonte: GAL/Ba.

Para andlise filogenética, foi utilizado o Software VIPER (Viral Identification Pipeline for
Emergency Response) que utiliza para alinhamento das sequéncias 0 MAFFT (Katoh et al, 2019) e
posteriormente submetem a identificacdo de sinal filogenético e andlise filogenética por maximum
likelihood utilizando o software IQTREE (Minh et al, 2020). O modelo evolutivo selecionado pelo
Jmodeltest (Darriba et al, 2012), implementado no IQTREE, foi o0 GTR+F+I+G4. A arvore foi
anotada de acordo com as linhagens e o resultado pode ser observado na Figura 2. O resultado é
condizente com a andlise realizada pelo Pangolin e Nextclade e demonstra as sequéncias das

linhagens e sublinhagens se agrupando de forma conjunta.
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Figura 2. Reconstrucao filogenética por maximum likelihood das sequéncias do SARS-CoV-2
geradas no LACEN/BA durante os doze de 2024
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Fonte: Gisaid.org

Ja foi comprovado que virus de RNA, como o Sars-Cov-2, mutam mais rapidamente quando
comparado com outros microrganismos, como bactérias e fungos, e essas pequenas diferencas em seu
material genético podem estar ou ndo associadas a expressdo de proteinas mutadas, o que pode
conferir diferentes caracteristicas ao virus, caracteristicas as quais estdo diretamente ligadas a sua
transmissdo, evasdo imunoldgica e/ou gravidade da doenca causada por este patdgeno. Seu
monitoramento continuo e a pesquisa Sao cruciais para gerenciar e mitigar o impacto das variantes
emergentes, garantindo que medidas de saude publica e estratégias de vacinacdo sejam ajustadas
conforme necessario.

O aparecimento de linhagens com alta taxa de transmissibilidade, como a XEC e a MV.1,
reafirmam a importancia da rapidez na identificacdo das linhagens desse virus, ja que essas variantes
tém um alto potencial de alterar a dindmica da doenga no mundo.

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 minimizar a circulagdo deste patdgeno e as vacinas permanece sendo uma

ferramenta importante para reduzir a gravidade da infecgéo.
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