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Na ultima década a avaliacdo gendémica desempenhou um papel fundamental na
gestdo de doencas infecciosas apoiando o desenvolvimento de novas ferramentas de

diagndstico, novos medicamentos e vacinas®.

Desde o inicio da pandemia causada pela COVID-19, milhares de variantes estdo em
circulacdo no mundo e é esperado que novas variantes continuem surgindo. Até
janeiro de 2021, foram compartilhadas mais de 280.000 sequencias genéticas
completas do SARS-CoV-2. As analises genbmicas sdo capazes de estimar aspectos
da dindmica das doencas virais que ndo sdo possiveis utilizando-se apenas dados
epidemiolégicos. Por isso, sdo uma ferramenta importante para auxiliar na elaboracao
das politicas de saude publica, ainda mais no contexto da pandemia de COVID-19 em
gque estas analises estdo sendo realizadas rapidamente por diversos grupos ao redor

do mundo?.

De acordo com o Guia de Sequenciamento Gendémico de SARS-CoV-2' da
Organizagdo Mundial da Saude, as andlises de sequenciamento tém impacto na

saude publica uma vez que permitem:

Compreender o surgimento do SARS-CoV-2;
Compreender a biologia do SARS-CoV-2;
Melhorar as ferramentas diagnésticas e terapéuticas;

Investigar a transmisséo e disseminagédo do virus;

a > wnh e

Inferir parametros epidemioldgicos

O Ministério da Saude, através da Secretaria de Vigilancia em Saude, elaborou o Guia
Vigilancia Gendémica do virus SARS-CoV-2 no ambito da SVS/MS? para fortalecimento
das agbes de vigilancia, sendo um dos objetivos especificos “Avaliar e propor
estratégia de formacéo da vigilancia em satde do Sistema Unico de Saude (SUS)

sobre vigilancia gendémica.”

! Genomic sequencing of SARS-CoV-2: a guide to implementation for maximum impact on public health. Geneva: World
Health Organization; 2021. Licence: CcC BY-NC-SA 3.0 1GO. Disponivel em:
https://www.who.int/publications/i/item/9789240018440

2 SARS-CoV-2 genomic sequencing for public health goals. Interim guidance. World Health Organization;2021.

3 Brasil. Ministério da Satde. Secretaria de Vigilancia em Sautde. Vigilancia gendmica do virus SARS-CoV-2 no ambito
da SVS/MS [recurso eletronico] / Ministério da Saude, Secretaria de Vigilancia em Salde. — Brasilia: Ministério da
Saude, 2021
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TAXONOMIA DO SARS-CoV-2

O SARS-CoV-2 € um virus relacionado a sindrome respiratéria aguda, pertencente ao
género Betacoronavirus, subgénero Sarbecovirus e espécie Severe acute respiratory
syndrome-related coronavirus. Sua classificacdo pelo Comité Internacional de
Taxonomia Viral (ICTV), levou em consideracdo, principalmente, as caracteristicas

moleculares e filogenéticas desses virus e ndo a doenca causada por ele”.

O genomado SARS-CoV-2 é formado por
apenas uma cadeia de RNA possui 14
ORFs (do inglés open reading frames)

que codificam diferentes proteinas.

. . Gene da proteina S
Proteinas estruturais \

(alvos de diagnéstico e vacina):

Spike (S) ‘
Envelope (E) A b Gene da proteina E

Membrana (M) - /< Gene da proteina M

Nucleocapsideo (N) ™ ‘%
ene da proteina N

Figura 1: Estrutura gendmica do virus SARS-CoV-2

Fonte: Adaptado de The New York Times, Coronavirus variantes e mutagdes. Disponivel em:
https://www.nytimes.com/interactive/2021/health/coronavirus-variant-tracker.html

O SARS-CoV-2 é um virus de RNA e cada nova mudancga genética no virus (mutagéo)
resulta em uma variante. O surgimento de mutag6es € um evento natural e esperado
dentro do processo evolutivo dos virus. Por causa desta diversidade, a espécie SARS-
CoV-2 é classificada em diferentes grupos genéticos ou linhagens, sendo que cada
uma delas é composta por iniUmeras variantes.

* International Committee on Taxonomy of Viruses (ICTV), 2021. Disponivel em https://talk.ictvonline.org/taxonomy.
Epidemiological Update: Occurrence of variants of SARS-CoV-2 in the Americas - 20 January 2021. Brasilia, D.F.:
Organizacéo Pan-Americana da Saude; 2021.
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A presencga de algumas mutacdes especificas define as linhagens, apresentadas na

Tabela 1.
Mutacdes de referéncia
Grupo Genético do grupo genéfico Mutagdes na proteina §
s A CHB782T, T28144C, MNSB-LB4S E484K K417 MN5OTY 5477M
L B C241, C3037, A23403, CE782, G11083, E484K K417 MN5OTY 5477M
525543, G24144, 128144, G28882
v B.2 G11083T, G24144T, N3P&-L37F, NS3-G251V E484K K417M MN50TY 5477M
G B.1 C2417, C3037T, A2340305, 5-D&14G MS5015 E4840Q T4781 54775 N43FK A475V
F456L F4F0S S477R 54771 5477M 54944
MNEOTY W445] E484K T478K 3474P
GH B.1* C2417, C3037T, A23403G, G2554121, MS0TTK417M Y453F N501Y E4B4K E484D
5 -D&14G + NS3-Q57H N439K S494P S477R G446V S477N
GR B.1.1.1 C241T, C3037T, A23403G, G28882A, Q493R FAF0Y Y453F S477G A475V
3-D&14G + N-G204R F4205 G444V 5477R 547715477
G502V KA17T MS0TY G4445 G447V
E484K KAS8M T478K 5494P
GV B.1.177 C241T, C3037T, A234035, M5015 E4840Q T4781 54775 MN439K A475V
C22227T, 5-DE1 4G + 5-A222V F456L F4R0S S477R 54771 5477 54944
NS01Y V445| E484K T478K S494P

Tabela 1 - Mutac¢des que definem os grupos genéticos do SARS-CoV-2

Fonte: GISAID. Disponivel em: https://platform.gisaid.org. Atualizado em 22 de janeiro de
2021. AlteragBes na glicoproteina S (espicula) para os 14.399 novos genomas completos).
Acessado em 25 de janeiro de 2021.

O surgimento de mutac¢des adicionais, natural no processo evolutivo do virus, pode
gerar diferencas dentro dessas linhagens, dando origem a sub-linhagens e variantes.
Uma variante surge de um “erro” durante o processo de infeccdo, onde o virus se
multiplica ativamente. Ao gerar novas copias, 0 virus comete erros no processo, dando
origem as variantes. A seguir sdo apresentados alguns conceitos fundamentais para

entender um pouco mais sobre os achados laboratoriais da vigilancia genémica.



Ne 21

SECRETARIA DE ESTADO DE SAUDE DE MINAS GERAIS

A\ CORONAVIRUS susmBm A MINAS, i

15/06/2021

Figura 2 - Conceitos importantes para entendimento da Vigilancia Gendmica do
SARS-CoV-2
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LINHAGENS E VARIANTES DE PREOCUPACAO MUNDIAL E VARIANTES
DE INTERESSE LOCAL

Desde o surgimento da COVID-19 na China, milhares de variantes do virus SARS-
CoV-2 foram identificadas, sendo que a maioria das muta¢cdes do SARS-CoV-2 ndo
tem impacto epidemioldgico significativo, ou seja, nédo interferem na disseminagéo e
gravidade da doenca. Entretanto, nos casos em que as mutacdes acarretam em
alteracfes que fornecem ao virus vantagens seletivas como maior transmissibilidade,
maior viruléncia e/ou mecanismos para escapar do sistema imunologico do hospedeiro
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as variantes resultantes dessas muta¢des sdo chamadas de Variantes de aten¢éo (do

inglés, variant of concern - VOCs).

Figura 3 - Paises de origem das variantes de preocupacéo e interesse do SARS-CoV-2.
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As variantes de atencéo (VOC) séo consideradas preocupantes devido as mutacdes
gue podem conduzir ao aumento da transmissibilidade e ao agravamento da situacao
epidemiolégica nas éareas onde forem identificadas. Desta forma, a vigilancia de
sindromes respiratérias, com especial atencdo para a vigilancia genémica, €
importante para a saude publica no enfrentamento da COVID-19. No Quadro abaixo
sdo apresentadas as nomenclaturas e o risco relacionado a cada VOC.
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Quadro 1 — Caracteristicas das variantes de atencdo do SARS-CoV-2

QOVERNG
CIFERENTE.

De acordo com a OMS, a
caracterizacéo da VOC
202012/01 foi responséavel por um
Lo aumento significativo
23 substituigbes de . . -
ALFA B.1.1.7 " |u1|9 Reino Unido  da transmissibilidade, que
nucleotideos L
contribuiu  para aumentos na
incidéncia, hospitalizagbes e
pressdo sobre o0 sistema de
saude.
Alteragdo de varios
aminoacidos, sendo trés .
- . Os resultados preliminares
das alteracges localizadas indicam que esta variante também
BETA B.1.351 no dominio de ligagdo ao  Africa do Sul N . )
~ pode apresentar maior potencial
receptor (RBD) (alteracdo de transmissibilidade
de aminoacidos K417N, )
E484K e N501Y).
As mutacdes presentes em P.1
Essa variante possui 12 podem afetar a transmissibilidade
mutagdes na proteina e a resposta imune do
espicula (spike), incluindo hospedeiro. Tendo em vista o
trés mutacdes de interesse . aumento rapido e expressivo do
Brasil , L
GAMA P.1 em comum com a (Manaus) nimero de casos e Obitos pela
variante 501Y.V2 (K417N, doenca em Manaus, a partir de
E484K e N501Y) dezembro de 2020, ha uma
localizadas no dominio de hipbtese de que isso esteja
ligacdo ao receptor (RBD). relacionado com  uma maior
infectividade dessa variante.
Esta € uma variante de
preocupacao, pois possui
L . evidéncias de escape
Inclui varias mutagfes . s
imunoldgico, podendo afetar a
presentes em outros neutralizacéo or alguns
VOISVOCs. Possuii anticor osg oﬁclonais ’ e
DELTA B.1.617.2 multiplas mutagGes na india P . P . )
protefna spike, incluindo monoclonais. Além disso, a
L452R. T478K, D614G e mutas;ao L452R foi |dent|f|f:ada
P6S1R anteriormente em outra variante
' de interesse (B.1.427 / B.1.429 )
gque tem sido associada ao
aumento da transmissibilidade.

Fonte: Adaptado de Organizacdo Mundial da Saude, Rastreamento de variantes SARS-CoV-2.
Disponivel em: https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/
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No Brasil, de acordo com os dados da Rede Gendmica da Fiocruz e da Plataforma

GISAID, as principais linhagens/variantes encontradas sao a P.1 e P.2, originadas no
Brasil, além das linhagens iniciais B.1.1.28 e B.1.1.33 (Figura 4).

Figura 4 - Principais linhagens/variantes do SARS-CoV-2 encontradas no Brasil

B.1.1
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Atualizado em 05/04/2021
Principais Linhagens

Fonte: Fundacdo Oswaldo Cruz, Rede Genémica Fiocruz. Atualizado em 05/04/2021.
Disponivel em: http://www.genomahcov.fiocruz.br/principais-linhagens-do-sars-cov-2-
encontradas-no-brasil/

TECNICAS MOLECULARES PARA VIGILANCIA GENOMICA

A genotipagem é uma ferramenta essencial para monitorar os padrdes evolutivos e de
dispersdo do SARS-CoV-2, através da identificacdo de novas variantes que possam
impactar na capacidade de transmisséo do virus, na evolugéo clinica da doenga e na
eficacia das vacinas. Varias estratégias laboratoriais podem ser aplicadas para a
genotipagem do SARS-Cov-2 como as técnicas de sequenciamento Sanger e de nova
geracdo (NGS), e a genotipagem por RT-PCR em tempo real.

A técnica de sequenciamento permite determinar a sequéncia exata que 0s
nucleotideos (A, T,C,G) se encontram no material genético a ser analisado, como, por
exemplo, do SARS-CoV-2 e pode ser realizada por duas metodologias:
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1. O sequenciamento de Nova Geracgdo (NGS) € uma técnica que permite avaliar
a sequéncia exata de bilhGes de nucleotideos em uma Unica reagdo, o que
possibilita 0 sequenciamento do genoma completo do SARS-CoV-2, com
aproximadamente 30.000 nucleotideos. Esta € a metodologia ideal para a
identificacdo de novas variantes, pois faz uma analise completa do genoma,
podendo identificar mutacdo que venha surgir em qualquer regido do material

genético do virus.

2. O sequenciamento Sanger permite a determinacdo da sequéncia de
nucleotideos de pequenos fragmentos de material genético de cada vez (cerca
de 900 nucleotideos). Essa técnica tem sido empregada principalmente para o
sequenciamento de regides estratégicas do SARS-Cov-2 como, por exemplo, a
sequéncia que codifica a proteina spike, onde as principais mutagbes das

variantes de atencdo sdo encontradas.

A genotipagem por RT-PCR em tempo real permite a avaliagdo de variantes virais
descritas anteriormente, por meio da identificagdo de mutacdes que compde essa
variante, através de sondas fluorescentes especificas para a mutacédo de interesse.
Essa técnica ndao permite a identificacdo de novas variantes, mas é uma estratégia
eficaz para o monitoramento da frequéncia de variantes conhecidas, uma vez que
permite a andlise de um nimero maior de amostras em curto periodo de tempo e com

menor custo.

VIGILANCIA GENOMICA EM MINAS GERAIS

Em dezembro de 2020, a Organizacdo Mundial da Saude (OMS) reconheceu a
existéncia das variantes de atengdo do coronavirus e recomendou a vigilancia
mundial. Dessa forma, o fluxo de sequenciamento de amostras pela rede publica do
estado de Minas Gerais iniciou-se com o projeto “Estruturagdo da Rede Nacional de
Sequenciamento Genético para a Vigilancia em Saude” do Ministério da Saude para

sequenciamento de amostras em todos os estados do Brasil.

Seguindo Nota Técnica n° 5/SES/SUBVS-CELP/2021, em Minas Gerais, 0S municipios

encaminham solicitacdo de sequenciamento de amostras com resultado positivo
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(Detectavel) para presenga do virus SARS-CoV-2 pela técnica de RT-PCR, para a
vigilancia em saude da SES-MG para avaliagdo de alguns critérios epidemiolégicos:

v/ Mudangca no perfil epidemiolégico da doenga, como aumento de 6bitos
e internados;

v/ Casos de pacientes que estiveram em locais de circulagdo de novas
variantes;

v/ Casos com suspeita de reinfecgao;

<

Casos confirmados de SIM-P; e

v" Locais com ocorréncia de surtos;

ApOs avaliacdo dos critérios epidemiologicos de selecdo das amostras e analise da
viabilidade técnica (Ct < 30, quantidade suficiente de amostra para sequenciamento e
amostras armazenadas em temperatura menor ou igual a -20°C), as amostras sdo
encaminhadas para o Servico de Virologia e Riguetsioses do Laboratério Central de
Saude Publica (LACEN-MG), localizado na Fundacgédo Ezequiel Dias (FUNED) para
analise final da viabilidade das amostras e realizacdo do sequenciamento genético das
mesmas (Figura 5).

Envio de Andlise d
amostra najlse ce Sequenciamento

Solicitagdo
do municipio Andlise CIEVS Andlise CELP para Funed viabilidade
bilidade d Viabilidade da
V- ili .
Cantexto a:olstlr:' e da amostra:
epidemioldgico _CT<30 - Mova RT-PCR
priorizando para
amostras de - Amostras confirmagdo do
dbito, sintomas armazenadas CT;
graves, historico em temperatura i o
de viagem, menor ou igual dAvaI[ agdo de
reinfecgdo, SIM- a-202C emais
P rté»s parametros
(i relevantes.
SES Funed

Figura 5 - Fluxo da vigilancia gendmica do SARS-CoV-2 em Minas Gerais

Ap6s andlise laboratorial, os dados genéticos gerados sédo analisados junto aos
especialistas em bioinformatica do Ministério da Saude. A partir das inferéncias
filogenéticas realizadas, o relatdrio técnico contendo o resultado da interpretacdo dos
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dados genéticos € encaminhado a vigilancia em saude estadual. As Unidades
Regionais de Saude (URS) notificam a vigilancia epidemiologica dos respectivos
municipios de residéncia dos casos em que foram detectadas variantes/linhagens do
coronavirus, através de um oficio encaminhando os dados e esclarecendo sobre o

achado laboratorial.

Para os casos confirmados com VOC ou variante de interesse P.2, além da notificacao
a vigilancia epidemiolégica municipal, a vigilancia em salde estadual, por meio do
Centro de Informacbes Estratégicas em Vigilancia em Saude (CIEVS), solicita a
investigacado epidemioldgica do respectivo caso (desfecho, deslocamentos para outros
municipios e contatos préximos) e a descricdo das medidas adotadas em relacdo aos

contatos do paciente.

Além do fluxo da vigilancia gendmica realizada pelo LACEN-MG, a Subsecretaria de
Vigilancia em Saude solicita célere e prioritaria notificagdo por parte dos laboratérios
publicos, laboratérios privados, universidades, faculdades e pesquisas em geral, que
realizem a genotipagem de amostras de pacientes com resultado detectavel para
SARS-CoV-2. Ap6s a identificagdo de linhagens e/ou variantes do SARS-CoV-2, a
notificacdo deve ser realizada pelo laboratério responsavel pela analise em até 24
horas, por meio do envio de um relatério técnico contendo o descritivo dos achados
para o CIEVS-Minas (nofica.se@saude.mg.gov.br) com copia para a Coordenacédo
Estadual de Laboratérios e Pesquisa em Vigilancia - CELP (celp@saude.mg.gov.br).
Os dados notificados séo incluidos no Painel de Monitoramento de casos da SES-MG,
acessado através do link: https://coronavirus.saude.mg.gov.br/painel-de-

monitoramento-dos-casos.

ANALISE EPIDEMIOLOGICAS DAS AMOSTRAS GENOTIPADAS
NOTIFICADAS A VIGILANCIA EM SAUDE DA SES-MG

Para apresentacdo deste boletim epidemiolégico foram considerados os dados
notificados a SES-MG entre marco de 2020 até o dia 19 de maio de 2021. Foram
encaminhados 24 relatorios referente as andlises genéticas realizadas pelo LACEN-
MG/FUNED, Fundac&o Oswaldo Cruz (FIOCRUZ-RJ), Rede Corona-OmicaBR-MCT],
Universidade Federal de Minas Gerais (UFMG), Centro de Tecnologia de Vacinas (CT-
Vacinas), Universidade Federal de Uberlandia (UFU), Universidade Federal de Vicosa

(UFV), Universidade Federal de Lavras (UFLA), Laboratério Hermes Pardini e
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Laboratério Albert Einsten. No total, foram analisadas 669 amostras sequenciadas ou
genotipadas por RT-qPCR (Gréfico 2).

Grafico 2 — Proporgdo de amostras genotipadas em Minas Gerais, notificadas a

Secretaria de Estado de Saude de Minas Gerais, por laboratério de analise.
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A partir da genotipagem realizada pelas diferentes instituices, foi identificado em
Minas Gerais, um total de 19 variantes/linhagens do SARS-CoV-2. Algumas destas
circulam em todo o Brasil desde o inicio da pandemia (B.1.1.28 e B.1.1.33) e outras
séo variantes de preocupacao ou interesse (B.1.1.7, P.1 e P.2) que surgiram a partir
das mutacdes no virus. A proporcao de deteccdo destas variantes esta representada
no grafico abaixo.
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Grafico 3 - Proporcdo de linhagens/variantes notificadas a Secretaria de Estado de
Saude de Minas Gerais

#B.1128 wmP1l sP2 B.1.1.33 = B.1.1.7 outras linhagens

As variantes de interesse e de atenc¢éo foram identificadas em outubro de 2020 (P.2) e
janeiro de 2021 (B.1.1.7 e P.1), respectivamente. O Grafico 4, demonstra o nUmero de
casos suspeitos da COVID-19, por més de notificacdo, e a positividade total dos testes
moleculares e testes rapidos para detec¢do de antigeno usados na rede publica e
privada.

A partir da identificacdo da variante P.2 no estado, no més de outubro de 2020,
observa-se um aumento nos indicadores epidemiolégicos no més seguinte
(novembro). O mesmo perfil € observado a partir da identificacdo das variantes P.1 e
B.1.1.7, onde se observou um aumento de 14% na positividade dos testes entre os
meses de fevereiro e abril de 2021. Apesar da variante P.1 ter sido identificada no més
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de janeiro de 2021, nos pacientes provenientes do Amazonas que foram internados

cEIG

em Uberaba, acredita-se que a circulagdo da variante no estado ocorreu no més de
fevereiro, sendo possivel explicar a altera¢éo nos indicadores.
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Gréfico 4 — Indicadores epidemioldgicos e variantes de atengéo/interesse detectadas em Minas Gerais, por més de coleta da amostra
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Fonte: Gerenciador de Ambiente Laboratorial — GAL/Funed (atualizado em 20/05/2021), Sistema E-SUS VE e notificacdes realizadas pelos laboratérios
privados, drogarias, farmécias, servicos de salude e empresas privadas (atualizado em 17/05/2021). Dados sujeitos a atualizacao.
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O Grafico 5 apresenta o nUmero de amostras genotipadas de acordo com o0 més de

A\ CORONAVIRUS susmlm A MIAS, i

coleta, sendo que, o maior nimero de amostras foi coletado no periodo entre janeiro e
abril de 2021, periodo em que foram detectadas, em Minas Gerais, as variantes de
atencdo P.1e B.1.1.7.

Gréfico 5 - Numero de amostras genotipadas e notificadas a Secretaria de Estado de

Saude de Minas Gerais, por més de coleta
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A distribuicdo espacial das variantes/linhagens, de acordo com o més de coleta da
amostra genotipada é demonstrada na Figura 6. Observa-se que nos meses
seguintes a introducdo da variante P.2 na Macrorregido Centro em outubro houve
ampliacdo das areas com a circulagdo da variante, perfil esperado considerando a
caracteristica de maior transmissibilidade desta variante. Entretanto, a partir da
introducdo da variante P.1 observa-se predominio desta variante nas regides do

estado.
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Figura 6 - Distribuicdo espacial das linhagens/variantes notificadas a Secretaria de

Estado de Saude de Minas Gerais de acordo com a data de coleta da amostra.
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Analise por Macrorregido

O numero total de amostras genotipadas em cada macrorregido, esta representada no
Grafico 6, pode-se observar que a Macrorregido Centro foi a regido que apresentou o
maior nimero de amostras genotipadas (308), sendo também a regido que detém a
maior densidade populacional do estado representada pela regido metropolitana. As
outras Macrorregibes com maior numero de amostras analisadas foram a Sul (64
amostras analisadas), Tridngulo Norte (56) e Sudeste (49). Em contrapartida, faz-se
necessario o incremento de amostragem nas Macrorregibes Nordeste (4),
Jequitinhonha (5), Oeste (9) e Triangulo Sul (10).

Gréfico 6 - Numero de amostras genotipadas por Macrorregido de Saude
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A proporgéao das principais variantes detectadas por Macrorregido pode ser consultada
no Grafico 7. De acordo com os dados apresentados no gréfico, podemos observar a
identificacdo da VOC P.1 em todas as macrorregides do estado de Minas Gerais.
Enquanto a VOC B.1.1.7 apresenta um perfil diferenciado, a qual foi identificada em
menor proporgdo na amostragem realizada em 10 macrorregides (Centro, Centro-sul,
Leste, Leste do Sul, Vale do Aco, Sudeste, Sul, Tridngulo do Sul, Tridngulo Norte e
Norte de Minas Gerais).

MINAS oo
GERAIS =0

15/06/2021
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Grafico 7 - Proporgéo de variantes/linhagens genotipadas por Macrorregido de Saude
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Em determinadas macrorregides, foi possivel identificar, até o momento, uma
diversidade de ao menos quatro linhagens/variantes circulantes (Centro, Centro-sul,

Leste, Oeste, Sudeste, Sul, Triangulo Norte, Tridngulo Sul e Vale do A¢o).

Considerando o numero de amostras ja analisadas na Macrorregido Centro, foi
realizada uma comparagcdo entre a circulagdo das variantes e o0s indicadores
epidemioldgicos de positividade e taxa de ocupacéo de leitos. Observa-se as variantes
de atencédo P.1 e B.1.1.7 e a variante de interesse P.2 tem impacto em ambos os
indicadores, sendo que nos meses de marco e abril, onde ha predominio da variante
P.1, a taxa de ocupacéo de leitos apresentou aumento de 17% quando comparado ao

més de fevereiro.
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Grafico 8 - Indicadores epidemioldgicos e variantes de atengéo/interesse detectadas

na Macrorregido Centro, por més de coleta da amostra
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Projeto da Universidade Federal de Minas Gerais, em parceria com a SES-MG,
LACEN-MG/FUNED, UFV e prefeitura de Belo Horizonte, estd sendo desenvolvido
com objetivo de avaliar a frequéncia das variantes em circulagdo em Minas Gerais nos
meses de margo e abril de 2021. Para tanto, serdo analisadas 1000 amostras
representativas de todas as Unidades Regionais de Saude para mapeamento das

variantes em circula¢éo no periodo (Figura 7).

Figura 7 — NUumero de amostras representativas de cada Unidade Regional de Saude

para mapeamento das variantes de SARS-CoV-2 em circulagdo em marco de 2021.
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Andlise das caracteristicas demogréficas e clinicas

A mediana de idade entre os pacientes foi de 51, 44 e 61 anos para as variantes P.1,
P.2 e B.1.1.7, respectivamente. Os pacientes em que as amostras de P.1 foram
identificadas tinham entre dois meses e 90 anos, sendo que a maior parte estava ha
faixa etaria entre 20 a 59 anos, em ambos 0s sexos. J& 0s pacientes em que a
variante B.1.1.7 foi identificada, a idade variou de 11 a 98 anos, sendo a faixa etéria
mais frequente a de 20 a 39 anos com predominio de mulheres.

Figura 8 - Piramide etéria dos individuos com amostras genotipadas notificadas a
Secretaria de Estado de Saude de Minas Gerais, estratificadas por variante

Variante P.1 Variante P.2
(O (N
5%l <10 | 1% 0% <10 4%
0% 10-14 | 1% 2%0 1014 1%
2%l 15-19 [l 1% 5%l 15-19 4%
2s% I 20-39 I 24% 45% [N 2039 D 3 3
30% I £ 0-59 I, 3% 9% I 40-59 N 20
o% [ 60-64 I 7% s% Il 60-64 I 10%
1%] 65-69 I 2% 19% [ 65-69 3%
17% I 70-79 NN 11% 9% I 70-79 [N 10%
7l =50 I 0% 3%l 280 Wi

Linhagem B.1.1.7

(|
0% <10 0%
0% 10-14 [ 6%
2% [ 15-19 0%
2s% [ 20-39 N 7%
0% 40-59 [ 6%
9% NG 60-64 I 12%
1% I 65-69 ) 6%
17o I 70-79 ) >
7l =80 N 12

As variaveis clinicas foram obtidas através do cruzamento das informagfes dos
pacientes (nome e data de nascimento) com os bancos de casos notificados nos

sistemas oficiais E-SUS e SIVEP Gripe. Das 669 notificacdes, apenas 52% (350)
retornaram resultados.
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Internacéo

Dentre os pacientes com informagdes clinicas, 31% (109) necessitaram de internagéo
e 10% (37) de unidade de terapia intensiva (UTI). A variante mais frequente dentro
destes grupos foi a P.1, seguida da P.2 (Figura 9). A proporcao de internacdo entre 0os
pacientes com a variante P.1 foi significativamente maior em relacdo as demais
variantes (p<0.05). O uso de leitos de unidade de terapia intensiva ndo mostrou

diferenca significativa entre a variante P.1 e as demais (p=0.1606).

Figura 9 - Frequéncia de linhagens/variantes notificadas a Secretaria de Estado de

Saude de Minas Gerais entre os pacientes com informagéo de internagao.
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Evolucdo clinica

Apenas 51% (180) das notificagBes tinham informacédo sobre a evolucéo clinica dos
pacientes. Destas, 69 foram classificadas com o desfecho “Obito” e 111 como
“recuperados”. Entre o grupo com desfecho fatal, a variante P.1 foi a mais frequente
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(Figura 10), apresentando diferenca significativa em relacdo as demais

linhagens/variantes (p<0.05).

Figura 10 - Proporcdo de linhagens/variantes notificadas a SES-MG entre os

pacientes com desfecho clinico classificado como “6bito”.
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Os pacientes com desfecho fatal em que a variante P.1 foi identificada (51) tinham
entre dois meses e 89 anos, com média de 74 anos. Houve diferenca de idade entre
0s pacientes que evoluiram para 6bito em relagdo aos pacientes recuperados com a
variante P.1 identificada (média 49 anos). Nao houve diferenca entre sexo e presenca
de condigdes clinicas de risco no grupo com evolugao classificada como “6bito” e
“recuperado”.
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Figura 11 - Caracteristicas dos pacientes com desfecho clinico classificado como
“Obito” em que as amostras foram identificadas como variante P.1 e notificadas a

Secretaria de Estado de Saude de Minas Gerais
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