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Relatorio dos resultados parciais referente ao sequenciamento de
nova geracao das amostras de SARS-CoV-2 positivas realizado no
Laboratorio Central de Saude Publica Prof® Goncalo Moniz -
LACEN/BA

ATIVIDADES DESENVOLVIDAS

Durante o ano de 2022, o LACEN/BA realizou o sequenciamento genético de 1.362
genomas completos do SARS-CoV-2 de amostras provenientes de diversas cidades dos nove
Nucleos Regionais de Satde da Bahia: Sul (9,8%), Leste (26,3%), Norte (5,4%), Sudoeste (5,5%),
Oeste (1,8%), Nordeste (12,7%), Centro-Norte (3,6%), Centro-Leste (31,6%) e Extremo Sul (3,3%)
(Figura 1).

Figura 1. Municipios com sequéncias gendmicas do SARS-CoV-2 no ano de 2022, Bahia, Brasil.

Fonte: Gal Bahia
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As amostras sequenciadas atenderam aos seguintes critérios: suspeitas e/ou contatos de VOC
(do inglés, Variants of concern, variantes de preocupacéo/atencéo) e VOI (do inglés, Variants of
interest, variantes de interesse) informados pela vigilancia; surtos, tripulantes de navio, casos que
evoluiram para 6bitos; casos de COVID-19 que se agravaram rapidamente; amostras com alta carga
viral; além de pacientes com diagnostico 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 histdrico de viagem € de fundamental importancia para investigar tanto a disperséo de variantes
existentes, quanto a introducdo de novas variantes.

Todos o0s genomas gerados no periodo foram sequenciados com tecnologia de
sequenciamento de nova geracdo e apresentaram em sua maioria cobertura superior a 99% do
genoma total. Destes, 785 genomas foram sequenciados no equipamento lon Genestudio S5 Plus da
Thermo Fisher Scientific, 22 genomas foram obtidos utilizando a tecnologia de sequenciamento por
nanoporos com o sequenciador portatil MinlON e 555 genomas através da Tecnologia Illumina no
equipamento MiSeq.

Para identificacdo das linhagens todas as sequéncias foram analisadas utilizando o Genome
Detective (Visker et al, 2019; Cleemput et al, 2020), que realiza a anélise de qualidade (Fastqc) e
edicdo dos reads (Trimmomatic), seguida da montagem da sequéncia consenso do virus utilizando
as abordagens de novo assembly e mapeamento para referéncia. Em seguida, estas sequéncias foram
curadas e submetidas a analise pelo NextClade (Aksamentov et al, 2021) ¢ Pangolin (O’Toole et al,
2021) para determinacdo da linhagem do SARS-CoV-2 (Rambaut et al, 2020). Todas as sequéncias
geradas pelo LACEN/BA, foram classificados e a frequéncia das linhagens estdo descritas na
Tabela 1.

No dia 28 de dezembro de 2022 foi realizada a rodada de sequenciamento nimero 43. Nesta
rodada foi incluido um controle negativo, conforme orientagio da NOTA TECNICA N° 114/2022-
CGLAB/DAEVS/SVSIMS, e os resultados foram satisfatorios. Foram analisadas 63 amostras,
incluindo quatro amostras provenientes de pacientes que foram a ébito, entretanto uma destas
amostras ndo obteve reads suficientes para montagem do genoma. Nesta rodada foram identificadas
majoritariamente amostras da linhagem BQ.1 e suas sublinhagens, correspondendo a 54 amostras
das 62 que possuiam alta qualidade (87,1%). Adicionalmente, cinco amostras foram classificadas
como BA.5.3.1, uma como BE.9, uma como DL.1 e uma como XBB.1, esta Gltima do municipio de
Campo Formoso. As sequéncias das trés amostras de pacientes que vieram a O6bito foram
classificadas como da linhagem BQ.1 e suas sublinhagens, e eram provenientes de Anguera,

Conceicdo do Jacuipe e Abaré.
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Tabela 1. Frequéncia das linhagens e sublinhagens do Sars-CoV-2 identificadas durante o ano de
2022 pelo LACEN/BA no estado da Bahia.

Linhagem Sublinhagem n %

AY.34.1 5 0,367%
AY.42 1 0,073%
AY AY .43 9 0,661%
AY .46.3 1 0,073%
AY.99.2 33 2,423%
B1 B.1 1 0,073%
B.1.1 4 0,294%
BA.1 397 29,148%
BA.1.1 302 22,173%
BA.1.13 1 0,073%
BA.1.14 74 5,433%

BA.1
BA.1.15 66 4,846%
BA.1.17.2 5 0,367%
BA.1.5 1 0,073%
BA.1.9 4 0,294%
BA.2 12 0,881%
BA.2.12.1 1 0,073%

BA.2
BA.2.81 1 0,073%
BA.2.9 2 0,147%
BA.4 14 1,028%
BA.4 BA4.1 8 0,587%
BA.4.6 18 1,322%
BA.S 2 0,147%
BAS BA5.1 49 3,598%
BA.5.2 46 3,377%
BA5.3 28 2,056%
BE.1 BE.1 1 0,073%
BE.9 BE.9 6 0,441%
BF.12 BF.12 2 0,147%
BF.33 BF.33 1 0,073%
BQ.1 58 4,258%
BQ.1.1 39 2,863%

BQ.1
BQ.1.22 154 11,307%
BQ.1.3 1 0,073%
DL.1 DL.1 3 0,220%
XF XF 2 0,147%
XBB 1 0,073%
XBB XBB.1 3 0,220%
XBB.2 1 0,073%
N&o identificada - 5 0,367%

Total 1362 100

Fonte: Gal Bahia.
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Nos resultados obtidos, é possivel observar durante o periodo de janeiro algumas sequéncias
referentes as linhagens da VOC delta (AY), como resultado do final da onda dessa variante, que
posteriormente n3o é identificada, dando espaco as linhagens pertencentes a VOC Omicron. Durante
todo 0 ano de 2022 é observada a presenca majoritaria da VOC Omicron, mas com diferentes
linhagens e sublinhagens prevalecendo na Bahia nos momentos distintos. Durante 0os meses de
janeiro, fevereiro, margo e maio, a linhagem BA.1 e suas sublinhagens prevaleceram no estado,
também com uma proporc¢édo de aproximadamente 40% no més de abril, que teve a linhagem BA.2

e suas sublinhagens como a mais prevalente (Figura 2).

Durante os meses de junho a setembro é observada uma maior prevaléncia das linhagens
BA.4 e BA.5 com suas respectivas sublinhagens. No més de outubro a linhagem BA.5 e suas
sublinhagens possuem maior prevaléncia, mas é observado o surgimento da linhagem BQ.1 e suas
sublinhagens, que ja no més subsequente, em novembro, tem uma prevaléncia de 75% do total de
sequéncias depositadas no GISAID pelo LACEN/BA, alcancando mais de 84% das amostras
sequenciadas no més de dezembro. No més de novembro é observado o surgimento da recombinante

XBB e suas sublinhagens na Bahia (Figura 2).
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Figura 2. Frequéncia e distribuicdo das linhagens do SARS-CoV-2 no estado da Bahia no ano de
2022.

Obs: AY inclui as linhagens AY.34.1.1, AY.43, AY.43.2, AY.43.7, AY.46.3 e AY.99.2; B.1 inclui as sublinhagens B.1
e B.1.1.529; BA.1 inclui as sublinhagens BA.1, BA.1.1, BA.1.1.1, BA.1.1.14, BA.1.1.18, BA.1.1.6, BA.1.13, BA.1.14,
BA.1.14.1, BA.1.14.2, BA.1.15, BA.1.17.2, BA.1.18 E BA.1.9; BA.2 inclui as sublinhagens BA.2, BA.2.9, BA.2.12.1,
BA.2.65 e BA.2.81; BA.4 inclui as sublinhagens BA.4, BA.4.1, BA.4.1.5 e BA.4.6; BA.5 inclui as sublinhagens BA.5,
BA5.1, BA5.1.15, BA5.1.21, BA5.1.22, BA5.2, BA5.2.1 e BA5.3.1; BQ.1 inclui as sublinhagens BQ.1, BQ.1.1,
BQ.1.1.4,BQ.1.22, BQ.1.3 e BQ.1.1.23; XBB inclui as linhagens XBB, XBB.1 e XBB.2.
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Para andlise filogenética, as sequéncias geradas pelo LACEN/BA no ano de 2022 foram
alinhadas utilizando o MAFFT (Katoh et al, 2019) e posteriormente foram submetidas 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 o GTR+F+I1+G4. A arvore foi anotada de acordo com as
linhagens e o resultado pode ser observado na Figura 3. O resultado é condizente com a analise
realizada pelo Pangolin e Nextclade e demonstra as sequéncias das linhagens e sublinhagens se

agrupando de forma conjunta com suporte estatistico de bootstrap.
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Figura 3. Reconstrucao filogenética por maximum likelihood de 1362 sequéncias de SARS-CoV-2
geradas no LACEN/BA no ano de 2022.
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Fonte: GISAID.
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Por fim, ratificamos que a mobilidade humana representa um fator crucial para a dispersao
do SARS-CoV2, bem como dessas variantes, portanto o distanciamento social e medidas de
restri¢ao ainda continuam sendo essenciais para tentarmos minimizar a circulacao deste patégeno

na Bahia.
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