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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 cenario epidemiolégico 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 dezembro de 2024 a maio de 2025, o Lacen/Ba foi responsavel pelo
sequenciamento de 144 genomas completos do SARS-CoV-2 de amostras provenientes de diversas
cidades de nove Nucleos Regionais de Salde da Bahia: Sul, Leste, Sudoeste, Oeste, Nordeste, Centro-

Norte, Centro-Leste, Extremo Sul e Norte (Figura 1).
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Figura 1. Municipios com sequéncias gendmicas do SARS-CoV-2 durante os meses de dezembro
de 2024 a abril de 2025, 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 disperséo de variantes existentes, quanto a introducéo de novas variantes.

Todos os genomas gerados no periodo referenciado acima de dezembro de 2024 a abril de
2025 (semanas epidemiologicas 49 a 52 de 2024/ 1 a 15 de 2025), foram sequenciados com tecnologia
de sequenciamento de nova geragio na plataforma MiSeq da lllumina® apresentando em sua maioria

cobertura superior a 99% do genoma total. Das 144 amostras sequenciadas, apenas 3 ndo
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apresentaram um namero suficiente de reads, ou seja, ndo apresentaram uma quantidade satisfatéria
de fragmentos que se alinham ao genoma de referéncia, ndo sendo possivel a determinacdo de
linhagem.

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 analise 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 dezembro de 2024 a abril de 2025

estdo descritas abaixo na Tabela 1.

Tabela 1. Frequéncia das linhagens e sublinhagens do SARS-CoV-2 identificadas durante
dezembro de 2024 a abril de 2025 pelo LACEN, no estado da Bahia.

Linhagem Sublinhagem n %
KP 2 KP.2.3 01 0,71
KP.2.3.13 16 11,35
KP.3 KP.3.1.1 04 2,84
KP.3.3.2 03 2,13
KS.1 KS.1.1 01 0,71
LB.1 LB.1.3 01 0,71
LF.7 LF.7.2.1 01 0,71
LP.8.1 29 20,57
LP8 LP.8.1.1 27 19,15
LP.8.1.4 13 9,22
LP.8.1.8 01 0,71
MC.11 - 1 0,71
MC.19.1 - 15 10,64
MC.22 - 1 0,71
MC.24 - 2 1,42
MJ.1 - 5 3,55
MV.1 - 3 2,13
NG.1 - 1 0,71
PC.4 - 1 0,71
PD.1 - 3 2,13
XEC 8 5,67
XEC XEC.2 3 2,13
XEC.4 1 0,71

Total 141 100%
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A vigilancia gendmica feita pelo Laboratorio Central de Saude Pablica Lacen/Ba entre
dezembro de 2024 e abril de 2025 identificou exclusivamente amostras pertencentes a VOC (do inglés
Variants of concern, variantes de preocupacdo/atencdo) Omicron do SARS-CoV-2 com
predominancia da linhagem LP.8.1 e suas sublinhagem LP.8.1.1, LP.8.1.4 e LP.8.1.8 que
representaram quase 50% das amostras sequenciadas. A linhagem LP.8.1 do SARS-CoV-2 é
descendente da linhagem KP.1.1.3, que deriva da variante JN.1. Foi identificada pela primeira vez
em julho de 2024.

As sublinhagens KP.2.3 e KP.2.3.13 (12%) e MC.19.1 (11%) também apresentaram
circulacdo relevante. Embora em menor proporgéo, essas variantes podem representar linhagens
emergentes, com potencial para expansdo populacional, especialmente se apresentarem
caracteristicas fenotipicas vantajosas frente ao cenario imunologico atual. A presenca de XEC (6%)
e suas sublinhagens XEC.2 (2%) e XEC.4 (1%) com uma predominancia de quase 10% na populagéo
analisada. 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. A XEC € considerada pela OMS (Organizacao
Mundial de Satde) como uma variante sob monitoramento devido ao aumento repentino de casos na
Alemanha e sua répida disseminacdo. Ainda assim, até entdo, nao foi observado maior gravidade nos

casos quando comparado com as demais linhagens.

Gréfico 1. Frequéncia e distribuicdo das linhagens do SARS-CoV-2 identificadas durante os meses
de dezembro de 2024 a abril de 2025 pelo LACEN/BA no estado da Babhia.
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As rotinas de sequenciamento do SARS-CoV-2 realizadas pelo Lacen/BA, no periodo de
janeiro a abril de 2025 — com amostras coletadas entre dezembro de 2024 e a primeira quinzena de
abril — revelaram um aumento significativo da circulacéo da linhagem LP.8.1 e suas sublinhagens.

Observa-se que a prevaléncia da LP.8.1 vem crescendo desde dezembro de 2024. No entanto,
até o momento, seu risco adicional a saide publica é considerado baixo. Além disso, os dados também
indicam um aumento da circulacdo da linhagem PD.1, que vem se expandindo também em varias

regibes do Brasil.

Gréfico 2. Linhagens circulantes no Brasil e no Mundo no periodo de dezembro de 2024 a abril de
2025, na legenda estdo as cinco linhagens em maior circulagdo no mundo.
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Os graficos apresentados (Imagens A, B e C) mostram uma tendéncia consistente de aumento
na distribuicdo da LP.8.1 e suas sublinhagens, tanto no Brasil quanto no mundo e, de forma mais
especifica, no estado da Bahia.

A sublinhagem LP.8.1 tem apresentado crescimento expressivo em nivel global, impulsionado
por mutagdes na proteina spike que favorecem o escape parcial da imunidade gerada por vacinas ou
infeccBes anteriores. Embora ndo esteja associada a formas mais graves da COVID-19, essas
alteracdes genéticas levantam preocupacfes quanto a sua transmissibilidade. Em janeiro de 2025, a
Organizagdo Mundial da Saude (OMS) classificou a LP.8.1 como uma "variante sob monitoramento”,
destacando a importancia de acompanhar sua evolucdo e padrdo de disseminagéo.

A vacina de reforco derivada do JN.1 aumenta os niveis de anticorpos neutralizantes contra
os descendentes do JN.1 e esses anticorpos neutralizam poderosamente o LP.8.1, indicando que a
vacinacgao deve aumentar a protecdo contra hospitalizacGes e sequelas pds-COVID-19 causadas pela
linhagem emergente do LP.8.1.

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 0 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 meses de dezembro/2024 a abril/2025.
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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 expressao de proteinas mutadas, o que pode
conferir diferentes caracteristicas ao virus, caracteristicas as quais estdo diretamente ligadas a sua
transmissao, evasdo imunoldgica e/ou gravidade da doenca causada por este patdgeno.

E importante manter o monitoramento onde multiplas variantes co-circulam em niveis
variados, influenciadas por fatores epidemioldgicos, imunoldgicos e ambientais. A integracdo entre
vigilancia genémica, dados clinico-epidemioldgicos e politicas pablicas é fundamental para garantir
respostas rapidas e eficazes frente a evolucdo do SARS-CoV-2. Além de garantir que medidas de

salde publica e estratégias de vacinacdo sejam ajustadas conforme necessario.
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O aparecimento de linhagens com alta taxa de transmissibilidade, como a XEC e a LP.8.1,
reafirmam a importancia da rapidez na identificacdo das linhagens desse virus, ja que essas variantes
tém um alto potencial de alterar a dindmica da doenca 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 circulacdo deste patdgeno e as vacinas permanece sendo uma

ferramenta importante para reduzir a gravidade da infecgéo.
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