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Relatdrio dos resultados parciais referente ao
sequenciamento de nova geracao das amostras
de SARS-CoV-2 positivas realizado no Laboratorio
Central de Saude Publica Prof2 Gong¢alo Moniz -
LACEN/BA

2]
L&CENEA susufn FYERSOERS, s
Q

EDICAO 08 — 05.07.2021



Sadde Pablica.

Laoac E N/ BA Boletim Informativo LACEN/BA EDICAO 08 - 05.07.2021
(w“s Laboratério Central de

ATIVIDADES DESENVOLVIDAS

O Laboratorio Central de Saude Publica Prof® Gongalo Moniz (LACEN/BA), reconhecido
como a 3% maior unidade de vigilancia laboratorial do pais e classificado na categoria maxima de
qualidade pelo Ministério da Saude, realiza um conjunto de ac¢fes transversais junto com os demais
sistemas de vigilancia em saude, propiciando conhecimento e investigacao diagnostica de agravos e
verificacdo da qualidade de produtos de interesse para a satde publica mediante estudo, pesquisa e
andlises relacionadas aos riscos epidemiol6gicos, sanitarios, ambientais e da satde do trabalhador,
além de coordenar a Rede Estadual de Laboratorios de Saide Publica — RELSP — na Bahia.
Também se dedica a busca de novas metodologias de diagndstico laboratorial aplicadas a pesquisa
de patdgenos virais emergentes e reemergentes, incluindo as tecnologias de sequenciamento de
nova geracdo, formacdo de recursos humanos, capacitacdo pessoal e inovacdo em diagnostico de
patdgenos emergentes e reemergentes.

Durante o periodo de 18 de setembro até o dia 25 de junho de 2021, a equipe do
LACEN/BA realizou o sequenciamento de 368 genomas completos do SARS-CoV-2, provenientes
de pacientes com sintomas de infec¢do por COVID-19, dos 09 (nove) Nucleos Regionais de Saude
da Bahia: Sul (17%), Leste (35%), Norte (7%), Sudoeste (n=7%), Oeste (4%), Nordeste (5%),
Centro-Norte (5%), Centro-Leste (13%) e Extremo Sul (7%) residentes nos seguintes municipios:
Alagoinhas (n=3), Alcobaca (n=1), Amargosa (n=8), Amelia Rodrigues (n=2), Anguera (n=1),
Araci (n=1), Aramari (n=1), Barra do Mendes (n=1), Barra do Rocha (n=3), Barreiras (n=1),
Brumado (n=7), Boa Vista do Tupim (n=1), Bom Jesus da Lapa (n=2), Buerarema (n=1), Caem
(n=2), Cafarnaum (n=1), Camacan (n=2), Camacari (n=2), Camamu (n=1), Campo Alegre de
Lourdes (n=1), Campo Formoso (n=2), Canavieiras (n=1), Candeias (n=3), Candido Sales (n=1),
Caravelas (n=1), Canudos (n=1), Casa Nova (n=1), Caetité (n=1), Catu (n=4), Cip6 (n=1), Cocos
(n=1), Condetba (n=1) Correntina (n=1), Conceicdo do Almeida (n=1), Concei¢cdo do
Jacuipe (n=1), Cotegipe (n=1 ), Cruz das Almas (n=2), Curagd (n=1), Dias D’Avila (n=1),
Eunépolis (n=2), Euclides da Cunha (n=1), Entre Rios (n=1), Feira de Santana (n=23), Gandu
(n=1), Gongogi (n=1), Governador Mangabeira (n=1 ), Guanambi (n=2), Guaratinga (n=1),
Heliopolis (n=1), Ibicarai (n=3), Ibirataia (n=1), Ibirapitanga(n=1), Ipupiara (n=1), Ilhéus (n=12),
Inhambupe (n=1), Ipiad (n=2), Ipird (n=2), Irecé (n=1), Itaberaba (n=2), Itabuna (n=7), ltacaré
(n=3), Itanhém (n=1), Itamaraju (n=1), Itaparica (n=1), Itapetinga (n=2), Itapicuru (n=1), Itirucu

(n=1), ltoror6 (n=2), Jaborandi (n=1), Jacobina (n=3), Jaguaquara (n=2), Jaguarari (n=2),

Jeremoabo (n=1 ), Jequié (n=4), Jodo Dourado (n=2), Juazeiro (n=4), Lauro de Freitas (n=9),
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Livramento de Nossa Senhora (n=1), Luis Eduardo Magalhdes (n=2), Madre de Deus (n=2), Mairi
(n=1), Maragojipe (n=1), Marcionilio Souza (n=1), Mata de S&o Jodo (n=1), Medeiros Neto (n=2),
Morpard (n=1), Mucugé (n=2), Mucuri (n=1), Miguel Calmon (n=1), Milagres (n=1), Morro do
Chapéu (n=1), Nazaré (n=3), Novo Triunfo (n=1), Paulo Afonso (n=2), Paratinga (n=1), Pedro
Alexandre (n=1), Piatd (n=1), Pildao Arcado (n=1), Pindai (n=1), Piritiba (n=1), Pindobacu (n=1),
Ponto Novo (n=1), Porto Seguro (n=7), Prado (n=2), Presidente Dutra (n=1), Pog¢des (n=1),
Quixabeira (n=1), Rafael Jambeiro (n=1), Remanso (n=1), Riachdo do Jacuipe (n=1), Ribeira do
Lago (n=1), Ribeira do Amparo (n=1 ), Ribeira do Pombal (n=1), Rio Real (n=1), Ruy Barbosa
(n=1), Salvador (n=72), Séo Luiz (n=1), Santa Cruz Cabralia (n=1), Santaluz (n=2), Santo Amaro
(n=2), Santa Teresinha (n=1), Santo Anténio de Jesus (n=3), Santa Maria da Vitéria (n=1), Santo
Estevdo (n=1), S8o Francisco do Conde (n=1), Sdo Félix do Coribe (n=1), Sdo Goncalo dos
Campos (n=1), Sao Luis (n=1), Sdo Sebastido do Passé (n=1), Senhor do Bonfim (n=3), Sento Sé
(n=1), Serrinha (n=1), Serra Preta (n=1), Serrolandia (n=2), Simdes Filho (n=3), Taperoa (n=1),
Terra Nova (n=2), Teixeira de Freitas (n=2), Tremedal (n=1), Tucano (n=1), Ubaira (n=1), Uruguca
(n=5), Uaua (n=1), Valenca (n=3), Valente (n=1) e Vitdria da Conquista (n=4), Wenceslau
Guimardes (n=1), Xique-Xique (n=1), cujo diagndstico molecular resultou positivo para 0 SARS-
CoV-2 (Figura 1). Foi também incluida no sequenciamento uma amostra obtida no municipio de
Seabra de um viajante do municipio de Sdo Jodo de Meriti, do estado do Rio de Janeiro.

Com o intuito de mapear todas as variantes circulantes no estado da Bahia, foram
sequenciadas amostras que atenderam os seguintes critérios: suspeitas e/ou contatos de VOC (do
inglés Variants of concern , variantes de preocupagdo) e VOI (do inglés Variants of interest ,
variantes de interesse) informados pela vigilancia; obitos; casos graves e com rapida evolugdo;
amostras com carga viral alta; alem de pacientes com diagnostico positivo para SARS-CoV-2 com
historico de viagem de fora do estado da Bahia. O acompanhamento de casos com e sem historico
de viagem é de fundamental importancia para investigar tanto a dispersdo de variantes existentes,
quanto a introducdo de novas variantes.

Os genomas sequenciados, utilizando a tecnologia desenvolvida pela Thermo Fisher
Scientific (lon Genestudio S5 Plus), apresentaram em sua grande maioria cobertura superior a 99%
do genoma total.

A escolha das amostras para o sequenciamento foi baseada na representatividade de todas as
regides geogréficas do estado da Bahia, casos suspeitos de reinfec¢do, amostras de individuos que
evoluiram para 6bito, contatos de individuos portadores de variantes de atencdo (VOC) e

individuos que viajaram para area de circulacdo das novas variantes com sintomas clinicos

caracteristicos, como dificuldade de respirar, muito cansaco, SRAG e/ou pneumonia.
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As amostras selecionadas apresentaram valores de CT (cycle threshold) que variaram entre

10 e 35.

As 368 sequéncias genémicas do virus SARS-CoV-2 foram analisadas utilizando o software

Genome Detective - CoronavirusTyping Tool, disponivel online (Cleemput et al., 2020) (Figura 1).

Figura 1. Mapa do estado da Bahia, destacando os municipios onde foram obtidas e caracterizadas

as novas sequéncias genémicas do SARS-CoV-2.

I Aramari

[ Alagainhas

I Alcobaca

[ Amargosa

I Amélia Rodrigues
[ Anguera

= Aradi

[ Barra do Mendes
I Bzrra do Rocha
[ Barreiras

[ Boa Vista do Tupim
I Bom Jesus da Lapa
[ erumado

[ Buerarema

Il Cachosira

I Caém

I Caetité

B Cafarnaum

[ Camacan

(] Camagari

[ camamu

AN

%

I Czmpo Formoso
I Canavisiras

[ Candeias

I Candido Sales

[ Canudas

I Caravelas

I Casa Nova

[ catu

I Central

[ Cipe

[ Cocos

I Conceicio do Almeida
I Conceicso do Jaculpe
[ Condeba

[ Correntina

[ Cotagipa

0]

¢

4

[ Campo Alegre de Lourdes

[ Cruz das Almas
[ Curaga

[ Dizs O vila
I Enre Rios
[ Eudides da Cunha
I Eunzpolis

[ Feira de Santana
I Gandu

[ Gongogi

[ Governador Mangabeira
[ Guanambi
I Guaratinga
[ Heligpalis

[ 1 bicarat

[ | birapitanga
[ | birataia

[ liheéus

[ | nhambupe
B | piac

= | pird

[ | pupiara

[ 1rece

B | taberaba

[ | tabuna

[ | tacars

[ I tamiaraju

B | tanhem

(] | taparica

[ | tapetinga
= | tapicuru

[ I tirugu

I | torora

I Jzborandi

[ Jacobina

I Jaguaguara
[ Jaguarari

I Jequie

[ Jeremoabo

[ Jodo Dourado
B Juazeiro

[ Lauro de Fraitas
[ Livramento de Mossa Senhara
[ Luis Eduardo Magalhdes
Il Medre de Deus
[ Meiri

[ Meragogipe

I Mercionilio Souza
I Metz de Sao Jodo
I Medeiros Neto
[ miguel Calmon
I Milagres

I Morpars

[ Marro do Chapéu
I Mucuge

[ Mucuri

[ Mazars

[ Mowa Fatima

= Hova Wigosa

[ tovo Triunfo
[ Paratinga

I Paulo Afonso
Il Pedro Mlesandre
O Pians

Il Fildo Arcado

I Findi

= Findobagu

I Firitiba

= Pogdes

B Ponto Mowo

[ Porto Seguro
[ Prade

[ Presidente Dutra
[ Quixabsira

I Rafasl Jambeino
[ Remanso

I Riachio do Jacuips

[ Ribeira do Amparo
[ mibeira do Pombal

I mibeirso do Largo

I FRic Real

I Ruy Barbosa

I salvador

I 5anta Cruz Cabrdlia
[ santa Maria da Vitoria
I 5anta Terszinha

[ santaluz

I 5anto Amaro

[ 5anto Anténio da Jesus
B 5anto Estévio

[ 530 Francisco do Conde
Il 550 Felix do Coribe
I 550 Gongalo dos Campos
[ ss0 Sebastido do Passé
Il Seabra

[ senhor do Bonfim

[ Sento 5&

[ Serra Prata

I Serrinha

[ Serrolandia

[ Simées Filho

[ Taperoa

I Teixsira de Freitas
[ Terra Nova

[ Tremedal

[ Tucano

I Uaud

[ Ubaira

[ Uruguca

I valensa

[ valents

I vitsria da Conquista
I Wencsslau Guimardes
[ Xigque-Xique

A avaliacdo da linhagem foi realizada utilizando a ferramenta Phylogenetic Assignment of

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

seguindo a recente classificacdo dindmica proposta por Rambaut e colaboradores (Rambaut et al

2020).

Foi identificada a co-circulacdo de 23 linhagens diferentes do SARS-CoV-2 no estado da

Bahia ao longo do tempo, provavelmente vinculadas a multiplos eventos de importacfes

concomitantes com um alto nimero de infecgbes registradas no estado. Interessantemente, 0s

resultados preliminares sugerem que o numero de linhagens circulantes mudou com o tempo

(Figura 2). A sub-linhagem B.1.1.162 foi a primeira identificada em fevereiro, marcando a

introducdo primaria de casos importados da Europa (relacionada ao primeiro caso importado do

paciente index no estado da Bahia, uma mulher residente no municipio de Feira de Santana que
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havia voltado da Italia). Desde entdo, sub-linhagens adicionais foram identificadas no estado, sendo
possivelmente relacionadas a multiplos eventos de importacdo que ocorreram nesse periodo. Em
janeiro 2021 também foram detectadas no estado as novas variantes do SARS-CoV-2 recentemente
identificadas no Brasil, sendo elas a variante P.1 e P.2 isoladas pela primeira vez no Norte
(Manaus, Amazonas) e no Sudeste do pais (Rio de Janeiro). Em fevereiro de 2021 também foi
detectada a linhagem peruana C.14, marcando a introducdo da mesma através de um viajante por
meio de um navio e a linhagem B.1.1.7 ou variante do Reino Unido ou britanica, detectada no
Reino Unido pela primeira vez no inicio de dezembro de 2020. Assim, no comparativo més a més,
vemos o crescimento da diversidade de cepas detectadas no estado, chegando ao maior nimero
desde o inicio da pandemia. Entretanto, nos meses de fevereiro a maio pode-se notar o
estabelecimento da cepa P.1 entre as amostras analisadas.

Nos genomas analisados, identificamos um caso de reinfeccdo de um paciente, sexo
masculino, residente no municipio de Salvador, que teve a primeira infeccdo de COVID-19 em
julho de 2020, variante B.1.1.33 e a segunda infeccdo em novembro de 2020 pela variante
B.1.1.28.

No sequenciamento realizado em fevereiro de 2021, 09 (nove) amostras de individuos que
evoluiram para Obito foram sequenciadas, das quais detectamos as linhagens B.1.1.28 (n=2),
B.1.1.33 (n=1), B.1.1.143 (n=1) e as variantes P1 (n=3) e P2 (n=2).

No més de marco foram sequenciadas 32 (trinta e duas) amostras, das quais 62,5% (20/32)
foram identificadas como a variante P1, 21,9% (7/32) P2, 9,4% (3/32) B.1.17 e 6,2% (2/32) da
linhagem B.1.1.28. Destas, 10 (dez) amostras foram provenientes de casos de Obitos, sendo
detectadas a linhagem B1.1.28 (n=1), além das variantes B1.1.7 (n=1), P2 (n=1) e P1(n=7).

Em abril, do total de 49 (quarenta e nove) amostras sequenciadas, 49,1% (24/49) foram
identificadas como P1, 4,1% (2/49) B.1.1.7, 8,2% (4/49) P2, 2,0% (1/49) N9, classificadas como
variantes de interesse ou atencdo (VOI/VOC). Além disso, foram detectadas as linhagens A em
2,0% (1/49), B.1.1.28 18,4% (9/49), B.1.1.33 10,2% (5/49), B.1.1.332 2,0% (1/49), B.1.1.378 2,0%
(1/49) e em 2,0% (1/49) N1.

Ainda sobre estas amostras, 33 foram provenientes de individuos que evoluiram para ébito,
sendo 60,6% (20/33) da variante P1, 18,2% (6/33) P2, 3,0% (1/33) da linhagem B.1.1.143, 9,1%
(3/33) B.1.1.28, 3,0% (1/33) B.1.1.33 e 6,1% (2/33) da variante B.1.1.7.

Em maio, foram sequenciadas 32 (trinta e duas) amostras. Destas, 12,5% (4/32) foram
identificadas como B.1.1.28, 6,3% (2/32) B.1.1.7, 78,1% (25/32) P1 e 3,1% (1/32) P.1.2. Entre as

amostras sequenciadas, 10 (dez) foram de individuos que evoluiram para oObito, sendo que 80%

(8/10) foram identificadas como a variante P.1. Neste més, identificamos a circulacdo da variante
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P.1.2 no municipio de Piatd, que foi descoberta inicialmente no estado do Rio de Janeiro e
detectada posteriormente no estado de S&o Paulo.

Ainda no més de maio, foram selecionadas aleatoriamente 48 amostras positivas para
COVID-19 de diversos municipios e macrorregido de saude do estado (todas as NRSs) durante a
semana epidemioldgica 20 (de 16/05/2021 até 22/05/2021). Foi observado o predominio da
variante P. 1 em 85% (41/48) das amostras analisadas. Além da variante B.1.1.7, variante P.2 e a
deteccdo da variante P.1.2 nos municipios de Jaborandi e Correntina.

No més de junho, foram sequenciadas 64 amostras de demandas das Secretarias Municipais
de Saude avaliadas pelo Centro de InformacGes Estratégicas de Vigilancia em Saude - CIEVS
Bahia, obitos, além de amostras escolhidas de forma aleatoria entre as cidades baianas durante a
semana epidemioldgica 22 (30/05/2021 até 05/06/2021). Foi identificada a circulacdo de 3
linhagens: P.1 ou VOC Gama em 80% das amostras, B.1.1.7 ou VOC Alpha em 17% e a linhagem
P.2 ou VOC Zeta em 3% das amostras.

Figura 2. Frequéncia e distribuicdo das linhagens e sub-linhagens do SARS-CoV-2 no estado da
Bahia ao longo do tempo.
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Esses dados preliminares sugerem que a mobilidade humana representa um fator crucial
para a dispersdo do SARS-CoV-2 e das novas variantes, portanto distanciamento social e medida
de restricbes ainda continuam sendo essenciais para tentarmos minimizar a circulacdo deste
patdgeno no Brasil. Mais esforcos de sequenciamento sdo necessarios para geracdo de novos dados
gendmicos que permitirdo realizar inferéncias filogenéticas mais detalhadas sobre a dispersdo do

virus no estado.
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