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O Observatério de Vigilancia Genomica 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 OViGenMG é composto por membros da Fundagao Ezequiel Dias (FUNED), Laboratério de
Biologia Integrativa da Universidade Federal de Minas Gerais (LBI-UFMG), Nucleo de Ag¢des e Pesquisa
em Apoio Diagndstico da UFMG (NUPAD-UFMG), CT Vacinas (UFMG), Grupo Hermes Pardini e da
Secretaria de Estado de Saude de Minas Gerais (SES-MG). Este projeto conta com financiamento dos
Laboratérios de Campanha e Rede Corona-Omica-MCTI (Rede Virus-MCTI), Cooperativa de
Laboratérios da UFMG (Coolabs) e da FUNED.

O surgimento da variante Omicron de SARS-CoV-2 tem sido acompanhada com um aumento
progressivo na transmissao e de casos positivos para COVID-19. Os primeiros casos de introdugdo da
variante Omicron no nosso pais datam do final de novembro (23/11/2021) em S3o Paulo em
pacientes retornando da Africa do Sul. Desde ent3o, diversos estados ja confirmaram a circulagdo
desta variante demonstrando a circulagdo comunitaria da Omicron no Brasil.

Para avaliar o crescimento das principais variantes virais em escala nacional estabelecemos o
programa de Vigilancia de SARS-CoV-2 com o setor de Pesquisa e Desenvolvimento (P&D) do Instituto
Hermes Pardini (HP) em colaboracdo com o Laboratério de Biologia Integrativa (LBI) da UFMG, Rede
Virus-MCTI e Rede Corona-Omica BR-MCTI. Desde o inicio da pandemia esse programa de vigilancia
genOmica de SARS-CoV-2 tem contribuido para os estudos de dispersdo das variantes Alfa, Gama,
Delta e agora Omicron no territério nacional com a publicacdo de diversos artigos cientificos
relacionados ao tema, além do depdsito de sequéncias no banco de dados GISAID.

Dentre as 50 mutagdes identificadas na variante Omicron, 36 estdo localizadas no gene da
espicula ou “spike” (S), sendo a delecdo do aminodcido 69/70 responsavel pela falha de detecg¢do do
gene S (S gene target failure, SGTF) em kits de diagndsticos que utilizam iniciadores e sondas
especificos para esta regido gendmica. Amostras com SGTF podem ser, portanto, utilizadas como
marcador da variante Omicron. O diagnéstico de COVID-19 realizado no Instituto Hermes Pardini
utilizando o kit TagPath COVID-19 da Thermo Fisher permite identificar amostras SGTF com precisao
sem afetar a sensibilidade do teste, visto que o kit detecta mais outras duas regides genémicas do
SARS-CoV-2 (N e ORFlab) nos testes de diagndsticos realizados pelo Instituto Hermes Pardini que
utiliza o kit TagPath COVID-19 da ThermoFisher. A falha de deteccdo no gene S, identificada pelo kit

TagPath COVID-19 ndo inviabiliza o diagndstico de COVID-19 visto que o kit detecta mais duas outras
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regides gendmicas do SARS-CoV-2 (N e ORF1). Entretanto, a falha do gene S em amostras com Ct do

gene N menor que 30 é indicativo da dele¢do 69/70 e sugestivo da variante Omicron.
Dentre as 50 mutacdes identificadas na variante Omicron, 36 estdo localizadas no gene da espicula

ou “spike” (S), sendo a delegdo na posicdo do aminodcido 69/70 responsavel pela falha de detecgado

do gene S (S gene target failure, SGTF).

Neste relatério monitoramos a falha de deteccdo do gene S em um total de 208.480 amostras

distribuidas entre 01/11/2021 até 06/01/2022 nas 27 unidades federativas brasileiras incluindo: AC,

AL, AM, AP, BA, CE, DF, ES, GO, MA, MG, MS, MT, PA, PB, PE, PI, PR, RJ, RN, RO, RR, RS, SC, SE, SP e
TO (Tabela 1). O nosso script de andlise inclui apenas amostras positivas por RT-PCR com valores de
Ct do gene N inferior a 30 afim de excluir amostras indeterminadas onde a falha do gene S pode
ocorrer devido a baixa carga viral na amostra e ndo por mutagdo na posi¢do 69/70 caracteristica da

variante Omicron.

A
MES TOTAL TOTAL % DE TOTAL | 0o |POSITIVO/ | SGTF SGTF SGTF/TOTAL
REALIZADO | POSITIVO | POSITIVO | SGTF ESTADO | /ESTADO | /POSITIVO(%) | POSITIVO (%)
AC 7 1 14,29
AL 1 0 0,00
AM 10 0 0,00
AP 9 0 0,00
BA 158 3 1,90
CE 28 1 3,57
DF 68 2 2,94
ES 26 0 0,00
GO 116 5 4,31
MA 1 0 0,00
MG 2121 84 3,96
8 MS 2 0 0,00
==} MT 5 0 0,00
E 73868 3912 5,3 135 PA 195 3 1,54 3,45
> PB 35 1 2,86
g PE 125 0 0,00
PI 2 0 0,00
PR 32 0 0,00
R 126 6 4,76
RN 23 0 0,00
RO 105 1 0,95
RR 6 0 0,00
RS 224 3 1,34
SC 1 0 0,00
SE 0 0 0,00
sp 432 22 5,09
TO 54 3 5,56
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B
s TOTAL TOTAL %DE | TOTAL | . - |POSITIVO/E| SGTF SGTF SGTF/TOTAL
REALIZADO | POSITIVO | POSITIVO | SGTF STADO | /ESTADO | /POSITIVO(%) | POSITIVO (%)
AC 2 2 100,0
AL 0 0 0,0
AM 1 0 0,0
AP 5 1 20,0
BA 74 52 70,3
CE 12 11 91,7
DF 75 66 88,0
ES 4 1 25,0
GO 361 334 92,5
™ MA 1 0 0,0
ot MG 5729 5611 97,9
@ MS 8 8 100,0
a MT 10 9 90,0
= 27298 8535 31,3 8275 PA 22 15 68.2 96,95
g PB 8 7 87,5
w PE 11 7 63,6
<Zt PI 0 0 0,0
= PR 49 47 95,9
RJ 599 590 98,5
RN 3 3 100,0
RO 3 3 100,0
RR 4 2 50,0
RS 36 34 94,4
sC 6 6 100,0
SE 0 0 0,0
sp 1477 1437 97,3
TO 35 29 82,9
C
mis | TOTAL TOTAL %DE | TOTAL | o |POSITIVO/E| SGTF SGTF SGTF/TOTAL
REALIZADO | POSITIVO | POSITIVO | SGTF STADO | /ESTADO | /POSITIVO(%) | POSITIVO (%)
AC 16 2 12,50
AL 0 0 0,00
AM 8 2 25,00
AP 51 5 9,80
BA 182 38 20,88
CE 25 6 24,00
DF 133 59 44,36
ES 31 9 29,03
GO 500 401 80,20
MA 2 0 0,00
MG 4186 3176 75,87
8 Ms 2 1 50,00
o MT 13 4 30,77
b= 107314 7411 6,9 5001 PA 296 16 5,41 67,48
~ PB 22 3 13,64
a PE 76 6 7,89
Pl 4 0 0,00
PR 39 19 48,72
RI 190 130 68,42
RN 10 4 40,00
RO 139 15 10,79
RR 9 1 11,11
RS 78 15 19,23
sC 6 6 100,00
SE 2 1 50,00
Sp 1299 1071 82,45
TO 92 11 11,96

Tabela 1: Amostras suspeitas de Omicron nos meses de novembro/2021 (A), dezembro/2021 (B) e janeiro/2022 (C)

detectadas pela falha no gene S utilizando o kit TagPath COVID-19 da ThermoFisher em amostras positivas por RT-PCR

para SARS-CoV-2 das unidades do Instituto Hermes Pardini nas 27 unidades federativas.
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Os resultados demonstram um aumento progressivo da variante Omicron em todos as
unidades federativas brasileiras, exceto os estados de AM, PI, MA. AL e SE sub-representados no
processo de amostragem nas nossas andlises (Fig.1A). Além disso, o mapa de frequéncia da variante
Omicron demonstram que os estados de SP, MG, R} e GO alcangaram cerca de 100% dos casos
positivos confirmados por RT-PCR na primeira semana de janeiro de 2022 (Fig. 1B). E importante
salientar que estes mesmos estados apresentaram os primeiros casos suspeitos de Omicron nas
semanas epidemioldgicas 48-49 (Fig. 1). Esses estados abrigam aeroportos internacionais nas suas
capitais com grande fluxo de viajantes e voos oriundos de paises africanos demonstrando a
importancia do controle de fronteiras na prevencao da introdugdo de novas variantes de SARS-CoV-

2 em nosso pais. O aumento progressivo de casos suspeitos da variante Omicron nos meses de

novembro (3,4%), dezembro (67,5%) e janeiro (97%) foram acompanhados pelo consequente

aumento de casos positivos para COVID-19 nos mesmos meses de novembro (5,3%), dezembro

(6,9%) e janeiro (31,3%). Estes resultados demonstram a direta contribuigdo da variante Omicron no

aumento de casos de COVID-19 no Brasil e sua consequente maior transmissibilidade que as demais

variantes de SARS-CoV-2 identificadas em territdrio nacional.
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Figura 1: Frequéncia da VOC Omicron no Brasil em janeiro de 2022.
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O programa de vigilancia gendmica de SARS-CoV-2 realizado pelo HP, UFMG, MCTI e Rede-
Virus em ambito nacional demonstra a rdpida substituicdo da variante delta de SARS-CoV-2 pela

Omicron em todo o Brasil (Fig. 2).
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*Resultado provavel de variante Omicron devido falha na amplificag3o do gene S (SGTF).

**Total de amostras positivas avaliadas.
Figura 2: Dinamica das variantes de SARS-CoV-2 no Brasil ao longo dos anos de 2021 e 2022. Nesse grafico mostramos
o programa de vigilancia de SARS-CoV-2 que tem avaliado as VOCs desde abril de 2021 em todo o territério nacional. As
variantes gama e delta foram identificadas por genotipagem utilizando sondas e iniciadores especificos para as mutacgoes
definidoras de suas linhagens (K417N, E484K e N501Y). A variante Omicron foi definida pela falha do gene S no kit TagPath
COVID-19 da ThermoFisher indicativo da presenca da dele¢do 69/70 no gene da espicula viral. As 27 unidades federativas
brasileiras (AC, AL, AM, AP, BA, CE, DF, ES, GO, MA, MG, MS, MT, PA, PB, PE, PI, PR, RJ, RN, RO, RR, RS, SC, SE, SP e TO)
foram incluidas nestas analises. A porcentagem relativa de cada variante sobre o total de amostras genotipadas em cada

més sdo apresentados nos parénteses abaixo de cada barra.

O mais impressionante destas analises foi o intervalo de tempo que a variante Omicron
demorou para alcangar 100% dos casos positivos em relagdo as outras variantes de SARS-CoV-2 (Fig.

2). As nossas andlises prévias demonstraram que a variante delta demorou cerca 20 semanas a

partir da sua deteccio inicial para alcancar 100% dos casos positivos. Enquanto, a variante Omicron

em 6 semanas a partir da sua deteccao inicial alcancou cerca de 97% dos casos de COVID-19 no
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Brasil. Esses resultados reforcam a superioridade de transmissdo da variante Omicron relativa as
demais variantes de SARS-CoV-2 identificadas no Brasil.

Desta forma, recomendamos, que as providéncias cabiveis sejam tomadas pelos 6rgaos
estaduais e federais competentes no controle da dispersdo das variantes de SARS-CoV-2 em territério

brasileiro e agradecemos a colaboragao dos laboratdrios envolvidos.



