LINHAGENS CIRCULANTES E VARIACAO GENOMICA DE
SARS-COV- 2 NO INICIO DA PANDEMIA NO ESTADO DO
CEARA
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A COVID-19, doenca causada pelo virus SARS-CoV-2, foi detectada
inicialmente na China, sendo declarada como uma pandemia pela OMS em marco
de 2020. O Brasil rapidamente se tornou um dos epicentros da pandemia e o
estado do Ceard foi considerado o segundo maior em nimero de casos e taxa de
mortalidade no Nordeste brasileiro. Apesar disso, a dinamica inicial da pandemia
no Ceard ainda nao é bem compreendida devido a baixa vigilancia gendmica
realizada no periodo. O objetivo deste estudo foi analisar as linhagens circulantes e
a variacao gendmica do SARS-CoV-2 no estado do Ceara no periodo de marco de
2020 a junho de 2021. Para isso, 34 amostras clinicas positivas para SARS-CoV-2
pela técnica de RT-gPCR foram escolhidas. O RNA viral foi extraido usando o kit
QlAamp Viral RNA Mini e as bibliotecas foram preparadas usando o kit COVIDSeq.
O sequenciamento foi realizado na plataforma MiSeq da Illumina em um cartucho
v2 300 ciclos na Central de Genb6mica e Bioinformatica da UFC. Os dados de
sequenciamento foram processados para realizar a chamada de variantes e a
classificacao da linhagem pelo pangolin. Dentre os genomas sequenciados, foram
encontradas sete linhagens diferentes: B.1.1.33, P.1, B.1.212, B.1.1, B.1.1.28, P.2 e
B.1. Posteriormente, foram combinados a esse conjunto de dados, 1.619
sequéncias disponiveis no banco de dados online GISAID. Considerando o conjunto
de dados obtidos, as linhagens mais prevalentes foram P.1 (72,41%), P.2 (7,38%),
P.1.10 (6,05%) e B.1.1.33 (3,69%). Um total de 202 SNPs foram identificados entre
0os 34 genomas, dos quais 127 eram mutacdes de sentido trocado, 74 sinbnimas e
1 sem sentido. Mutacdes de sentido trocado com mais de 40% de prevaléncia
foram detectadas nos genes: ORFlab, S, ORF6 e N. A mutacao D614G foi
detectada em 100% dos genomas sequenciados. Os resultados confirmam a
necessidade de manter a Vvigilancia genO6mica continua por meio do
sequenciamento de SARS-CoV-2 para identificar linhagens circulantes e monitorar
a pandemia.
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