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Relatério da Vigiléncia Genémica do SAR$-CoV-2

Vigilancia Laboratorial

O presente boletim tem por objetivo apresentar dados relativos a vigilancia genémica do
SARS-CoV-2 no estado da Bahia. O virus mantém circulacéo global e configura um desafio de saude
publica, demandando monitoramento continuo, visto que o surgimento de novas variantes pode
modificar de forma significativa o cenario epidemiolédgico da COVID-19.

A implementacdo sistematica da vigilancia genémica busca ampliar o volume de dados de
sequenciamento disponiveis em escala global, o que contribui para o aperfeicoamento de protocolos
diagndsticos, para a geracdo de evidéncias que subsidiam o desenvolvimento de vacinas e para a
compreensdo da dinamica evolutiva do virus. Ademais, no contexto do SARS-CoV-2, a vigilancia
gendmica constitui ferramenta estratégica para rastrear a dispersao das VUMs (do inglés Variants
Under Monitoring, variantes sob monitoramento/atencédo) e das VOIs (do inglés Variants of interest,
variantes de interesse), além de possibilitar a detec¢do precoce da introducdo de novas sublinhagens
no estado da Bahia.

Os dados obtidos acerca do perfil genético do SARS-CoV-2 sdo depositados de forma
oportuna na plataforma internacional Global Initiative on Sharing All Influenza Data (GISAID),

permanecendo disponiveis para analise por cientistas e pesquisadores em nivel mundial.

Monitoramento Genémico de SAR$-CoV-2

Durante os meses de janeiro de 2025 a agosto de 2025, o Lacen/Ba foi responsavel pelo
sequenciamento de 164 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).



Boletim Informativo Vigilancia Gendmica SARS-CoV-2 EDIGAO n2 03 - 28.10.2025

Figura 1. Municipios com sequéncias gendmicas do SARS-CoV-2 durante os meses de janeiro de
2025 a agosto de 2025, Bahia, Brasil

Fonte: GAL/Ba

As amostras sequenciadas foram selecionadas seguindo os seguintes critérios: suspeitas e/ou
contatos de VUM (do inglés Variants Under Monitoring, variantes de sob
monitoramento/atencdo),VOI (do inglés Variants of interest, variantes de interesse) ou 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 histérico de viagem para regides de
circulacdo de variantes de atencdo. Salientamos que 0 acompanhamento de casos com e sem historico
de viagem é de fundamental importancia para investigar tanto a dispersdo de variantes existentes,
guanto a introducdo de novas variantes.

Todas as amostras sequenciadas no periodo referido, com data de coleta entre janeiro e agosto
de 2025 (semanas epidemiologicas 01 a 33), tiveram seus genomas obtidos por sequenciamento de
nova geracio (NGS) na plataforma MiSeq (Illumina®), apresentando, em sua maioria, cobertura

superior a 99% do genoma completo. Das 164 amostras sequenciadas, apenas 12 ndo apresentaram
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um namero suficiente de reads, ou seja, ndo apresentaram uma quantidade satisfatoria de fragmentos
que se alinham ao genoma de referéncia, ndo sendo possivel a determinacao 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 utilizando o software online Aliview (Larsson, A., 2014)
e submetidas a andlise pelo Nextclade (Aksamentov et al, 2021) para determinar a linhagem do
SARS-CoV-2 (Rambaut et al, 2020). A classificagdo das linhagens obtidas neste boletim foi realizada
em 26 de agosto de 2025, utilizando a ferramenta Nextclade v3.16.0. Destaca-se que as amostras
classificadas como NW.3 é categorizada como LP.7 pela classificacdo atual do Pango Lineage
(GISAID). Ressalta-se que essas designacdes estdo sujeitas a atualizagcBes conforme novos dados
gendmicos se tornam disponiveis. As frequéncias das linhagens identificadas no periodo de janeiro

de 2025 a agosto de 2025 estdo descritas abaixo na Tabela 1.
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Tabela 1. Frequéncia das linhagens e sublinhagens do SARS-CoV-2 identificadas durante janeiro
de 2025 a agosto de 2025 pelo LACEN, no estado da Bahia.

Linhagem n % Sublinhagem n %
KP.2.3.12 8 5,26

KP.2 9 5,92
KP.2.3 1 0,66
KP.3 3 1,97 KP.3.1.1 3 1,97
LB.1 1 0,66 LB.1.3.5 1 0,66
LF.7 1 0,66 LF.7.2.1 1 0,66
LP.8.1.4 40 26,32

LP.8 45 29,61
LP.8.1.1 5 3,29
MC.11.3 1 0,66 - 1 0,66
MC.33.1 12 7,89 - 12 7,89
MC.24 1 0,66 - 1 0,66
MJ.1 2 1,32 - 2 1,32
MV.1 1 0,66 - 1 0,66
NG.1 1 0,66 - 1 0,66
NW.3 18 11,84 - 18 11,84
PC.4.1 1 0,66 - 1 0,66
PD.1 4 2,63

PD.1 7 4,61
PD.1.2 3 1,97
PD.2 3 1,97

PD.2 5 3,29
PD.2.1 2 1,32
PP.2 2 1,32

PP.2 9 5,92
PP.2.1 7 4,61
XEC 4 2,63
XEC 7 4,61 XEC.2.7 2 1,32
XEC.32 1 0,66
XFG 1 0,66
XFG.3 2 1,32
XFG 28 18,42 XFG.34.1 8 5,26
XFG.3.4.2 15 9,87
XFG.9 2 1,32
Total 152 100 - 152 100

A vigilancia gendmica feita pelo Laboratdrio Central de Saude Publica Lacen/Ba entre janeiro
de 2025 e agosto de 2025 identificou exclusivamente amostras pertencentes a VOC (do inglés
Variants of concern, variantes de preocupagéo/atencdo) Omicron do SARS-CoV-2.

A tabela acima mostra a distribuicdo de linhagens e sublinhagens de SARS-CoV-2 em um
conjunto de 152 amostras sequenciadas, com suas respectivas frequéncias absolutas (n) e percentuais

(%). A analise permite observar tanto a diversidade de variantes circulantes quanto a predominancia



Boletim Informativo Vigilancia Gendmica SARS-CoV-2 EDIGAO n2 03 — 28.10.2025

de algumas linhagens especificas. Foram analisados 152 genomas de SARS-CoV-2, distribuidos em
diferentes linhagens e sublinhagens. A linhagem LP.8 foi a mais frequente (29,61%), destacando-se
sua sublinhagem LP.8.1.4 (26,32%). A linhagem LP.8 do SARS-CoV-2 é descendente da linhagem
KP.1.1.3, que deriva da variante JN.1 a qual foi identificada pela primeira vez em julho de 2024.
Outra linhagem que apresentou circulagdo predominante segundo tabela acima foi a recombinante
XFG que com suas sublinhagens aparece em 18,42%. Em seguida, aparece a NW.3 (11,84%), sem
subdivisdes identificadas.

Esta variante da COVID-19, também conhecida como “Stratus”, ¢ uma linhagem
recombinante identificada pela primeira vez em janeiro de 2025 no Sudeste Asiatico. A XFG possuli
varias mutacdes na proteina Spike do SARS-CoV-2, que podem influenciar na capacidade do virus
de se ligar as células humanas e escapar da resposta imunologica, mas estudos iniciais sugerem que
as vacinas atuais ainda oferecem protegédo contra formas graves da doenca. Diversas outras linhagens
estdo representadas por apenas uma ou duas amostras, cada uma dessas corresponde a menos de

1,00% do total, indicando que séo variantes raras ou pontuais na populacdo analisada.

Gréfico 1. Frequéncia e distribuicdo das linhagens do SARS-CoV-2 identificadas durante os meses
de janeiro de 2025 a agosto de 2025 pelo LACEN/BA no estado da Bahia.
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O gréfico acima (Grafico 1) apresenta a distribuicdo mensal das linhagens e sublinhagens de
SARS-CoV-2 entre janeiro e agosto. Nos primeiros meses (janeiro a abril), observa-se um cenario de
elevada diversidade viral, marcado principalmente pela presenca expressiva da sublinhagem
LP.8.1.4. Em maio, essa diversidade diminui, com o predominio da linhagem NW.3, que se mantém
em destaque até junho. A partir de julho, verifica-se um declinio progressivo de NW.3, acompanhado
pela expansdo da linhagem XFG e de suas sublinhagens, que passam a predominar em agosto. Esse
comportamento sugere um processo de substituicdo gradual de variantes, em consonancia com
tendéncias relatadas em nivel nacional e internacional, onde a XFG vem demonstrando maior
capacidade de disseminagdo. O padrdo observado evidencia a competi¢do dindmica entre linhagens,
com mudancas rapidas no perfil de circulacdo viral, reforcando a importancia da vigilancia genébmica
continua para monitorar possiveis impactos epidemioldgicos, incluindo escape imune e aumento da

transmissibilidade.

Gréfico 2. Linhagens circulantes no Brasil e no Mundo no periodo de janeiro de 2025 a agosto de
2025. (A) Grafico demonstrando as cinco linhagens em maior circulacdo no mundo, no periodo de
janeiro a agosto de 2025; (B) Grafico demonstrando as cinco linhagens em maior circulacéo no Brasil,
no periodo de janeiro a agosto de 2025; (C) Grafico demonstrando as cinco linhagens em maior
circulacdo na Bahia, no periodo de janeiro a agosto de 2025.
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A andlise da circulagdo global (Grafico 2A) de variantes demonstra que, até marco de 2025,
havia uma diversidade consideravel de linhagens em cocirculacdo. A partir de abril observa-se a
expansdo progressiva da linhagem XFG, que se consolidou como predominante até agosto de 2025,
ultrapassando 60% de frequéncia relativa e reduzindo significativamente a diversidade genética.

No cenario brasileiro (Grafico 2B), o processo de substituicdo ocorreu de forma mais abrupta.
Embora a diversidade inicial fosse semelhante a observada mundialmente, a linhagem XFG
apresentou crescimento acelerado a partir de abril, alcancando mais de 80% das amostras em julho e
agosto. Esse comportamento sugere maior velocidade de dispersdo e fixacdo no territorio nacional
em comparacdo ao panorama global.

Na Bahia (Gréafico 2C), o padréo foi distinto. Até abril de 2025, a linhagem LP.8 manteve-se
como majoritaria, em contraste com a tendéncia ja observada nacional e globalmente. Apenas a partir
de maio iniciou-se a introdugdo de novas variantes, culminando em julho/agosto com a substituicdo
abrupta de LP.8 pelas linhagens XFG e NW.3, que passaram a predominar no Estado.

A linhagem XFG apresenta rapida capacidade de expansdo, com aumento progressivo de
frequéncia relativa em diferentes regides do mundo desde o inicio de 2025. Embora inicialmente
tenha circulado em cocirculagdo com outras variantes, rapidamente demonstrou vantagem
competitiva, tornando-se majoritaria em diversos cendrios, incluindo o Brasil e a Bahia. Esse perfil
sugere maior transmissibilidade e/ou escape imune parcial em relacdo as variantes previamente
dominantes, reforcando a necessidade de monitoramento continuo para avaliar possiveis impactos
epidemioldgicos e clinicos. Apesar de sua rapida disseminacdo, a Organizacdo Mundial da Saude
(OMS) classificou a XFG como uma “variante sob monitoramento”, indicando um risco publico
baixo, mas com potencial para crescimento e disseminagéo.

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.
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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 janeiro a agosto de 2025.
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A analise filogenética das amostras de SARS-CoV-2 do estado da Bahia, entre janeiro e agosto
de 2025, reforca a circulacdo de multiplas linhagens, com destaque para a predominancia recente da
XFG e da LP.8.1.4. Em termos temporais, nota-se uma maior diversidade viral no inicio de 2025,
seguida por um estreitamento com predominio da linhagem XFG a partir de marco assim como

observado no Grafico 2C, refletindo a tendéncia global de substitui¢do de variantes.

Figura 3. Arvore filogenética (a esquerda) e mapa global (a direita) do SARS-CoV-2 linhagem
XFG.9 (janeiro a agosto/2025), mostrando relacdes evolutivas e distribuicdo geografica das amostras.
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Na anélise filogenética dos genomas de SARS-CoV-2 da linhagem XFG.9 sequenciados no
estado da Bahia em 2025, observa-se que as essas amostras se agrupam em um mesmo ramo da arvore
juntamente com sequéncias provenientes dos Estados Unidos e Canada. Essa proximidade
filogenética sugere a circulacdo de um mesmo grupo viral em diferentes regiGes geograficas,
possivelmente decorrente de maltiplas introducdes ou eventos de disperséo internacional.

Esta amplamente documentado que virus de RNA, como o SARS-CoV-2, apresentam taxas
de mutacdo significativamente superiores as observadas em outros microrganismos, como bactérias
e fungos. Essas variagdes no material genético podem ou ndo resultar na expressdo de proteinas
alteradas, as quais conferem ao virus diferentes caracteristicas fenotipicas diretamente relacionadas a
transmissibilidade, a evasdo da resposta imune e/ou a gravidade da infeccéo.

A manutencdo de sistemas de vigilancia € imprescindivel em cenarios nos quais maltiplas
variantes cocirculam em niveis distintos, moduladas por fatores epidemioldgicos, imunolégicos e
ambientais. A integracdo entre vigilancia gendmica, dados clinico-epidemioldgicos e politicas
publicas é essencial para a formulacéo de respostas rapidas e eficazes diante da evolucdo do SARS-
CoV-2, além de assegurar a adaptacdo de medidas de saude publica e estratégias vacinais conforme
necessario.

O surgimento de linhagens com elevada transmissibilidade, como LP.8.1 e XFG, reforca a
importancia da deteccao célere dessas variantes, dado o seu elevado potencial de modificar a dindmica
da pandemia em escala global.

A mobilidade humana constitui fator critico para a dispersdo do SARS-CoV-2 e de suas
variantes, de modo que medidas de distanciamento social e restricdo de circulacdo mantém relevancia
na mitigacdo da transmissdo, enquanto a vacinacdo permanece como ferramenta central para a

reducdo da gravidade dos quadros clinicos.
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