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Comunicado 025 15 de Janeiro de 2024

O Observatorio de Vigilancia Genémica de Minas Gerais (OViGen-MG) é uma iniciativa
de vigilancia gendmica com o objetivo de monitorar as variantes do SARS-CoV-2 no
Estado de Minas Gerais. O OViGen-MG € composto por membros da Fundacdo
Ezequiel Dias (FUNED), Laboratério de Biologia Integrativa da Universidade Federal de
Minas Gerais (LBI-UFMG), Nuacleo de AgbBes 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 OViGen-MG conta com financiamento dos
Laboratérios de Campanha e Rede Corona-6mica-MCTI (Rede Virus-MCT]), Instituto
Todos Pela Saude (ITPs) e a Rede NVAP (New Variant Assessment Platform-UK).

Neste comunicado relatamos a situacdo das variantes do SARS-CoV-2 a partir da
andlise de amostras coletadas em 25 cidades em quatro regidées do Brasil, no periodo
compreendido entre 16/05/2022 e 02/09/2022 e processadas até a presente data.
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SEMAMAS EPIDEMIOLOGICAS 2022

MUNICIPIO ESTADO 20 22 23 29 30 31 36 46 47 49 50 TOTAL:
Araruama Rl 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 2
Belém P& 0 0 0 ] b 0 0 0 0 0 0 B
Belo Horizonte MG 0 0 0 ] 0 1] 0 1 5 1 3 10
Brasilia DF 0 1 1 ] 0 0 1 0 0 0 0 3
Campos dos Goytacazes Rl 0 5 0 2 0 0 1 0 0 0 0 8
Duque de Caxias Rl 1 1 (1] 0 0 0 0 0 (1] 1] 1] z
Formosa G0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 i 1
Goianésia G0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 2
Goiania GO 0 4 0 1 0 0 2 0 0 0 0 Fi
Hidrolandia GO 1 0 0 ] 0 0 0 0 0 0 0 1
Ipameri GO 1 LI} 0 0 0 0 0 LI} 0 0 0 1
Londrina PR 0 1 0 L] 0 0 1 LI} 0 0 0 2
Macaé Rl 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2
Macapa AP 0 0 0 2z 0 0 0 0 0 0 0 2
Montenegro RS 0 0 0 0 0 0 2 0 0 0 0 2
Mutundpolis GO 0 1 0 ] 0 0 0 0 0 0 0 1
Miteroi Rl 0 1 0 L] 0 0 0 L}] 0 0 0 1
Palhoca sC 0 LI} 0 L] 0 0 1 LI} 0 0 0 1
Porto Alegre RS 11 9 0 1 2 0 ] 0 0 0 0 32
Porto Velho RO 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
Santa Rosa RS 1 0 0 ] 0 0 0 0 0 0 0 1
Senador Canedo G0 ] 0 0 0 0 0 1 0 0 1] ] 1
Trés Lagoas M5 0 1 0 0 0 0 0 LI} 0 0 0 1
Trindade GO 0 1 0 L] 0 0 1 0 0 0 0 2
Vilhena RO 0 LI] 0 L] 0 1 0 LI] 0 0 0 1
TOTAL: FH 17 28 2 & a 1 20 1 5 1 3 93

Tabela 1 - Numero de amostras caracterizadas por Municipio no periodo entre
16/05/2022 e 02/09/2022

As amostras selecionadas foram utilizadas para sintese de biblioteca genémica e
sequenciadas por sequenciamento de proxima geragdo (NGS - do inglés Next
Generation Sequencing) utilizando a plataforma MiSeq (lllumina). 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. No total, 0 genoma completo de SARS-
CoV-2 foi obtido em 93 amostras, onde 43 obtiveram cobertura superior a 70%, e 78

foram alinhadas.

Todas as 78 amostras alinhadas foram classificadas como subvariantes da Variante
Omicron, onde 19 amostras foram caracterizadas como BA.2, 19 como BA.5.1, e 18
como BA.5.2.1.

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

SARS-CoV-2 de 78 amostras coletadas nas semanas epidemioldgicas 20 a 50 de 2022.
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Linhagem Numero de amostras
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BA.2 13
BA.2.10.3 1
BA.2.12.1 2

BA.2.23 2
BA.2.81 1
BA.4 4
BA.4.1 2
BA.4.6 1
BA.S 3
BA.5.1 19
BA.5.2.1 18
BA.5.5 1
BE.1 2
BF.29 1
XAG 1
XAN 1
Total: 78
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Figura 1 - Namero de amostras caracterizadas por Semana Epidemiologica de acordo

com a subvariante de SARS-CoV-2 identificada.

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. O sequenciamento dessas

amostras contribui para acompanhar a dispersao e evolucao do virus ao longo do tempo

no estado. Além disso, o sequenciamento € uma ferramenta muito importante para o

monitoramento de variagfes genéticas que podem estar associadas a gravidade da

doenca. Portanto, a combinacao da vigilancia genémica com a vigilancia epidemiolégica

auxilia na tomada de decisdes de politicas, contribuindo na orientacao de esforcos de

controle e mitigacéo de riscos da COVID-19.



