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Comunicado 020 04 de Abril de 2023

O Observatério de Vigilancia Genémica de Minas Gerais (OViGenMG) € uma iniciativa
de vigilancia gendmica com o objetivo de monitorar as variantes do SARS-CoV-2 no
Estado de Minas Gerais. O OViGenMG é composto por membros da Fundacao Ezequiel
Dias (FUNED), Laboratério de Biologia Integrativa da Universidade Federal de Minas
Gerais (LBI-UFMG), Nucleo de Acbes e Pesquisa em Apoio Diagnostico da UFMG
(NUPAD-UFMG), CT vacinas (UFMG), Laboratério Institucional de Pesquisa em
Biomarcadores (LINBIO-UFMG), Grupo Hermes Pardini e da Secretaria de Estado de
Saude de Minas Gerais (SES-MG). O OViGenMG conta com financiamento dos
Laboratorios de Campanha e Rede Corona-d6mica-MCTI (Rede Virus-MCTI),
Cooperativa de Laboratérios da UFMG (Coolabs) e da FUNED.

Neste comunicado relatamos a situacdo das variantes do SARS-CoV-2 a partir da
andlise de amostras colhidas em 14 Unidades Regionais de Saude de Minas Gerais, no
periodo compreendido entre 05/04/2022 e 31/02/2023 e processadas até a presente
data.

Tabela 1 - Niumero de amostras caracterizadas por Unidade Regional de Saude no
periodo entre 05/04/2022 e 01/02/2023.
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As amostras selecionadas foram utilizadas para sintese de biblioteca genémica e

sequenciadas por sequenciamento de préxima geracdo (NGS - do inglés Next

Generation Sequencing). Os genomas montados foram classificados segundo as suas

linhagens através do Pangolin tool v.3.1.14 e NextClade web application v.1.7.0. A

maioria das amostras (23) foi caracterizada como subvariante BA.5.2.1 (24,1%), 21

amostras como linhagem BQ.1.1 (22,1%), e 14 amostras como linhagem BA.2

(14.7%).além disso, 7 amostras (7,4%) apresentaram baixa cobertura e ndo puderam

ser caracterizadas. Outras subvariantes foram identificadas em menor frequéncia, e as

informacfes completas estdo listadas na tabela 2.

Tabela 2 - Resultados obtidos a partir do sequenciamento do genoma completo de

SARS-CoV-2 de 88 amostras
tabela 1:

coletadas nas semanas epidemiolégicas listadas na

ne de
Linhagem Amostras URS de Detec¢do
BA.1.1 1 UNAI
BA.2 14 POU; DIA; BH
BA.2.23 1 BH
BA.2.3 2 POU; BH
BA.2.48 1 BH
BA.2.9 1 BH
BA.4 3 DIA; BH
BA.4.1 1 BH
BA.5.1 6 BH; CFR; MAU; URA
BA.5.2 5 BH; UNAI; MOC
BA.5.2.1 23 BH; CFR; PIR; JF; MOC; SJDR; URA
BA.5.3.1 1 VAR
BA.5.3.1.9 1 BH
BE.10 2 VAR
BQ.1.1 21 VAR; MAN; TEN; DIA; POU
BQ.1.1.13 1 VAR
BQ.1.1.22 3 POU;
XBB.1 1 TEN
NS* 7 BH, DIA; VAR; SIDR
Total: 95

Legenda: BH (Belo Horizonte); CFR (Coronel Fabriciano); DIA (Diamantina); JF (Juiz de Fora);
MAN (Manhuagu); MOC (Montes Claros); POU (Pouso Alegre); PIR (Pirapora); SIDR (s&o Jodo
Del Rei); URA (Uberaba); UNAI (Unai); VAR (varginha); (MAU) Manhumirim; (TEN) Ted6filo Otoni.

N&o Sequenciada*

LINBIO

DE PESCUSA EM)
(DEPARTANEATO DE ANAUSES CLINCAS E I0XCOIOGICAS



(i NUPA

d Integrativa

Quantidade

FACULDADE DE MEDICINA

D UF 771G /171 FUNED CORONAVIRUS A cTvacinas S8 ERE0

SECRETARIA DE ESTADO DE SAUDE DE MINAS GERAIS
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Figura 1 - Namero de amostras caracterizadas por Semana Epidemioldgica de acordo

com a subvariante identificada. As semanas 1, 2, 3 e 5 correspondem ao ano de 2023.

Houve uma variabilidade maior de subvariantes da Omicron neste Ultimo
sequenciamento, se comparado ao comunicado 019. A subvariante BA.5.2.1 néo foi
observada no ultimo comunicado, que abrangeu amostras entre as semanas 47-52 de
2022. Contudo, agora ela foi a mais frequente. Deve-se levar em consideracdo que a
maior parte das amostras identificadas como BA.5.2.1 aparecem entre as semanas 21-
27, ndo sendo estas reportadas no ultimo comunicado.

Esses resultados ressaltam a importancia da andlise de sequencias completas do
genoma de SARS-CoV-2 extraido de amostras positivas em Minas Gerais, para a
continuidade do monitoramento em tempo real das variantes. Alem disso, ressaltamos
a importancia de realizar o sequenciamento em amostras representativas do maior
namero de semanas possivel, alem de tentar trabalhar o mais préximo do tempo real de

ocorréncia destas variantes.
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O sequenciamento dessas amaostras contribui para acompanhar a disperséo e evolugéo
do virus ao longo do tempo no estado. Além disso, 0 sequenciamento € uma ferramenta
muito importante para o monitoramento de variagcdes genéticas que podem estar
associadas a gravidade da doenca. Portanto, a combinacdo da vigilancia genémica com
a vigilancia epidemioldgica auxilia na tomada de decisdes de politicas, contribuindo na

orientacéo de esforcos de controle e mitigacao de riscos da Covid-19.



