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1. INTRODUCAO

A COVID-19 ¢ uma doenga infecciosa

causada por um novo  coronavirus
anteriormente descrito como agente causal da
Severe Acute Respiratory Syndrome (SARS)
SARS-CoV-2.

identificado

e atualmente denominado

Este novo coronavirus foi
primeiramente em Wuhan na China, em
dezembro de 2019', espalhando-se por todo
o mundo e causando o que a Organizagdo
Mundial da Satde considerou, em 11 de
mar¢o de 2020, uma Emergéncia de Saude
Publica de Importancia Internacional (ESPII),

uma pandemia.*?

O SARS-CoV-2

caracteristicas com outros coronavirus que

compartilha algumas
causaram sindromes respiratorias epidémicas
como a SARS-CoV em 2003 ¢ a MERS-CoV
em 2012.° E altamente infectante, dissemina-

se com rapidez e tem mostrado elevada

and RNA

taxa de morbidade e mortalidade no Brasil.
Diariamente, o Ministério da Saude, por
meio da Secretaria de Vigilancia em Saude
(SVS/MS), divulga dados consolidados
sobre COVID-19 e, até 28/03/2021, foram
notificados 12.534.688 casos ¢ 312.206 obitos
(https://covid.saude.gov.br).

O SARS-CoV-2 ¢ um virus RNA de fita
simples, com polaridade positiva, esférico,
envelopado e pleomorfico, cujo envelope
consiste de uma camada lipidica onde
estdo ancoradas as proteinas estruturais de
membrana (M), envelope (E) e as espiculas (S).
A glicoproteina S contem duas subunidades
funcionais S1 ¢ S2, sendo a S1 responsavel
pela ligagdo do virus aos receptores celulares
no hospedeiro e a S2 pela fusdo. Ha também
uma proteina menor de superficie chamada
hemaglutinina esterase (HE). No interior do
virus ha um nucleocapsideo (N) que protege

seu RNA.”8

Spike Protein (SP)
-+ Hemagglutinin esterase dimer (HE)

Membrane Protein (MP)

-+ Envelope Protein (EP)

Fonte: Vashist, 2020%
Figura 1: Esquema do SARS-CoV-2.

Nucleocapsid Protein (NP)
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A estrutura genomica do SARS-CoV-2
¢ de uma fita de RNA de cerca de 30
Kb, onde na regido 5’ se encontram as
ORFla/b que

(proteases,

codificam  poliproteinas
polimerase (RNA-dependent
RdRp),
endoribonuclease) ¢ na regido 3’ os genes

RNA polymerase, helicase e
que codificam as proteinas estruturais S,
E, M e N e outras ORFs que codificam as
proteinas acessorias. O genoma do SARS-
CoV-2 ¢ flanqueado pelas terminagdes ndo
codificantes repetitivas UTR 5 ¢ UTR 3°.°

Atualmente, o diagnostico de COVID-
19 se baseia na investigacdo da historia
epidemiologica, de manifestagdes clinicas
como febre, tosse seca, diarreia, perda de
olfato e paladar, falta de ar, entre outras
e, pelos exames de radiologia toracica e
tomografia computadorizada dos pulmoes,
além dos testes laboratoriais de diagnostico

sorolégico e molecular.®!0-13

O diagnostico laboratorial especifico para
COVID-19, realizado a partir de coleta de
secrecdo naso-faringea, inclui a deteccdo e
o sequenciamento do genoma viral. Até o
momento, mais de um milhdo de amostras
foram analisadas apenas pela plataforma de
laboratérios coordenada pelo Governo do
Estado de Sao Paulo.

Embora o diagnostico imediato e o
isolamento sejam importantes para o controle
inicial do COVID-19, o desenvolvimento ¢ a
implantacdo de novas técnicas em biologia
molecular possibilitam determinar com
precisdo a composicdo dos genomas dos
agentes infecciosos e traz novas perspectivas
para estudos epidemioldgicos, ao permitir a
caracterizacdo molecular de amostras virais
de wvariabilidade

circulantes, estimativas

genética, assim como o conhecimento de sua
distribuicdo geografica'*!¢. Tais informacdes
podem ser utilizadas para a predigdo de
vacinas e medicamentos, para as agdes de
vigilancia em saude'*!'', seja no sentido
de prever possiveis surtos ou epidemias, ou
ainda conté-los, assim como estabelecer uma
correlacdo entre a viruléncia das amostras e

o impacto desses agentes na populagdo.!+20

Apesar de o sequenciamento completo
do genoma do virus ndo ser um método
diagnostico, desempenha papel relevante
na luta contra epidemias, entre as quais a
pandemia do COVID-19, pois a analise dos
genomas permite quantificar e qualificar a
diversidade genética viral, reconstruir origens
da epidemia, estimar taxas de transmissao,
fornecer informagdes para o desenvolvimento
de vacinas e novos medicamentos, além de
permitir o melhoramento de diagnosticos
sorologicos e moleculares.'’'7:2-22 Exemplos
de aplicagdes praticas do sequenciamento
do genoma do virus SARS-CoV-2 incluem
o desenvolvimento de testes laboratoriais
capazes de detectar o virus em amostras
bioldgicas,'*?! apds autoridades chinesas
liberarem informag¢des do sequenciamento
de um novo tipo de virus (SARS-CoV-2)
e analises filogenéticas que demonstram
a variabilidade genética do virus SARS-
CoV-2142122 ¢ 3 distribuigdo geografica.?>?

Neste
a atuacdo do Laboratério Estratégico do
Instituto Adolfo Lutz — LEIAL, que possui

como atribuicdo proceder a resposta rapida

sentido, torna-se indispensavel

aos agravos emergentes de interesse a
saude publica, com o uso de tecnologias
avancadas de biologia molecular, dentre

elas o Sequenciamento de Nova Geragdo —
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NGS, cuja realizacdo no Instituto se da neste

laboratoério.

2. OBJETIVOS

Nosso objetivo ¢ monitorar a diversidade
de SARS-CoV-2, por meio do sequenciamento
de genoma completo do virus, para conhecer
o perfil gendmico do virus, monitorar a
evolucdo dapandemiade COVID-19, fornecer
dados para estudos de filogenia e evolucgao
geografica da doenca, identificar mutagdes
e seu impacto na situagcdo epidemioldgica
e avaliar possivel correlacdo entre dados
gendmicos, laboratoriais, epidemioldgicos e
clinicos de pacientes com COVID-19.

3. METODOLOGIAS

3.1. Sequenciamento

O sequenciamento do genoma completo
do SARS-CoV-2 ¢ realizado pelo LEIAL
através da plataforma de NGS Jlon Torrent
S5 (ThermoFisher Scientific Inc., USA).
Antes do sequenciamento, o RNA de todas as
amostras é re-extraido utilizando o sistema
automatizado Loccus Extrata 32 e kit Extracta
Fast, Cod. MVXA-P016 Fast (Loccus, SP,
Brasil) e retestado por RT-qPCR utilizando-
se o kit Allplex 2019-nCoV Assay (Seegene,
Korea). Em seguida o cDNA ¢ imediatamente
produzido utilizando a SuperScript VILO
cDNA Syntesis (Invitrogen, USA) e estocado
a -80°C até seu uso. As bibliotecas sdo feitas
com o uso do kit AmpliSeq SARS-CoV-2
(ThermoFisher Scientific Inc., USA), de
acordo com orientagdes do fabricante. O
sequenciamento ¢ feito com os Kits OT2 e
ES, sendo que o pool de bibliotecas, depois
de dosado e adequadamente equilibrado

em molaridade, ¢ aplicado em Chips 530 ¢

inserido no sequenciador.

As sequéncias obtidas sdo processadas,
avaliadas e alinhadas no software [RMA,
disponibilizado pelo Centers for Disease
Control and Prevention — CDC de Atlanta,
USA e presente como um plugin no mesmo
equipamento. Analise referente a qualidade
das bases e variantes ¢é feita através do plugin

Variant Caller presente no lon Torrent SS5.

3.2. Determinac¢ao das Linhagens

O genoma do SARS-COV-2 possui 11
ORFS: ORFlab, ORF2 (S), ORF3a, ORF4
(E), ORF5 (M), ORF6, ORF7a, ORF7b,
ORFS, ORF9 (N) e ORF10. A primeira ORF
(ORF1lab) codifica 2 poliproteinas (ppla e
pplab) que, apds a clivagem, resulta em 16
proteinas nao estruturais (nspl a nspl6),
totalizando 26 sequéncias de codificacdo
de proteinas (Figura 2). Nossas analises
de similaridade foram realizadas com o
software BioNumerics v.8.0 (Applied Maths,
BioMeri¢ux, Sint-Martens-Latem, Bélgica)
utilizando o plugin SARS-COV-2. Para
isso, o software analisa as 26 subsequéncias
de codificagdo de proteinas. Nesta analise,
sequéncias podem ser descartadas quando
houver algum tipo de ma qualidade ou auséncia
das sequéncias em quaisquer das ORFs
analisadas. Esta verificacdo da qualidade das
sequéncias ¢ realizada a cada analise.

Para as analises filogenéticas apenas
todas as 26

ORFs sdo consideradas e na identificagao

amostras que apresentam
das linhagens, é utilizada a nomenclatura
proposta pelo GISAID (Global Initiative on
Sharing All Influenza Data) .
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Figura 2: Representagdo esquematica das Open Reading Frames (ORFs) do genoma de SARS-CoV-2

3.3. Minimum Spanning TREE (MST)

As analises e representagdes de
similaridade sdo apresentadas no formato
Minimum Spanning Tree (com indicagao
da UF e/ou linhagem a que pertencem), que
leva em consideragdo as diferencas genéticas
entre as sequéncias em relagdo a sequéncia
de referéncia, Wuhan-Hul (nimero de acesso

GenBank NC_045512).

4. AMOSTRAS

O GISAID (Global Initiative on Sharing
All  Influenza Data) promove o rapido
compartilhamento de dados de todos os
virus Influenza e do coronavirus causador
da COVID-19.

genética, dados clinicos e epidemioldgicos

Isso inclui a sequéncia

relacionados e associados a virus humanos,
e dados geograficos e especificos de espécies
associados a virus aviarios e de outros animais,
com vistas a auxiliar os pesquisadores a
compreenderem como os virus evoluem e
se espalham durante epidemias e pandemias
(https://www.gisaid.org), sendo que todas as
sequéncias feitas pelo LEIAL, apos estarem
prontas, sdo depositadas e disponibilizadas no
GISAID.

Todas as sequéncias utilizadas neste estudo
foram extraidas do GISAID, em 29/03/2021,
tendo como controle externo, a sequéncia de
referéncia Wuhan-Hul (ntimero de acesso
GenBank NC 045512).

Para adequada comparacdo filogenética,

foram utilizadas apenas as sequéncias
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que atenderam aos seguintes critérios de

qualidade, que permitem classifica-las
como tendo Minima Qualidade para Analise
(MQA): possuir genoma aproximadamente
completo (sequéncia > 29.000 pb); e
apresentar sequéncias com menos de 1% de
Ns, mutagdes Unicas (nunca vistas antes)
em menos de 0,05% e nenhuma delecdo ou
inser¢do, a menos que verificada/confirmada,
e serem passagem original (excluidas as
passagens por células VERO ou outras).
Sequencias que nao atendem tais critérios,
classificadas, portanto, como Sem Qualidade
para Andalise — SQA, nao foram consideradas

neste estudo.

5. RESULTADOS

O Brasil tem se destacado na producao

de sequencias do novo coronavirus,

considerando sua capacidade instalada,

acesso a insumos e financiamentos em
Ciéncia e Tecnologia. De acordo com Yuki
Furuse®, em artigo publicado este ano sobre
os esforcos dos paises no sequenciamento
gendmico do SARS-CoV-2, o Brasil consta
em 11° lugar na classificagdo mundial
considerando indicadores estabelecidos no

estudo (Figura 3).

Até 29/03/2021, pouco mais de um ano
depoisde decretadaapandemiade COVID-19,
o Brasil depositou 4606
GISAID, sendo responsavel por 51% dos

sequencias no

dados de sequenciamento produzidos na
América do Sul. O estado de Sao Paulo,
que representa a principal for¢a nacional na
producdo desses dados, depositou 32% das
sequencias produzidas no pais, das quais o

Laboratoério Estratégico ¢ responsavel por
60% (Figura 4A, 4B e 4C).
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Africa do Sul 24 1 63
Turquia 41 0 53
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UAE 44 0 97,5
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Fonte:Furuse, 2021%

Figura 3: Clasificagdao dos paises com maior esforco
no sequenciamento gendémico do SARS-CoV-2
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Figura 4: Sequencias de SARS-CoV-2 depositadas no GISAID por paises da América do Sul (A), por Sao
Paulo (B) e pelo LEIAL (C), considerando nimeros absolutos.

Considerando a qualidade das sequencias,
verifica-se que 3380 (73,4%) sequencias
depositadas pelo Brasil no GISAID, até
29/03/2021,
minimos para serem consideradas como

atenderam  aos  requisitos
MQA e desta forma, apresentam informagdes
confidveis para respostas em vigilancia. No
mesmo periodo, o Estado de Sdo Paulo foi
responsavel por depositar 1075 sequencias
com MQA (que correspondem a 31,8% das
sequéncias com MQA brasileiras e a 72,7%
das sequencias com MQA paulistas), das
quais 844 (78,5%) foram depositadas pelo
Laboratorio Estratégico do IAL.

5.1. Monitoramento das Variantes de
Atenc¢ao (VOC)

Certas linhagens do SARS-CoV-2 sio
denominadas de variantes de atengao (variants
of concern - VOC) por apresentarem aumento
expressivo em sua incidéncia em curto
espago de tempo. As linhagens atualmente
denominadas de VOC sdo B.1.1.7 (originaria
no Reino Unido), B.1.351 (originaria da
Africa do Sul) e P.1 (originaria de Manaus,
AM, Brasil). Entretanto, a linhagem B.1.351
ndo foi reportada no Brasil até a presente
data (Tabela 1).
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Tabela 1. Distribui¢do das variantes de preocupagdo predominantes circulantes no Brasil e no estado de

Sao Paulo
Variantes de preocupacgdo Brasil (n) % Estado de SP %
P.1 (Manaus) 225 7,4 75 7,9
B.1.1.7 (Reino Unido) 44 1,5 22 2,3
B.1.351 (Africa do Sul) 0 0 0 0
Total de sequéncias 3028 100 953 100
5.2. Circulacao de SARS-CoV-2 no Brasil MQA, depositas no GISAID, em funcio da
A Figura 5 representa a distribuigdo Unidade da Federag@o na qual foi realizada a
geografica das sequencias brasileiras com coleta da amostra.
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Figura 5. Distribuigdo das sequéncias com MQA em fung¢do da Unidade da Federagdo
de origem da amostra
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Quarenta e quatro diferentes linhagens
circularam no pais desde o inicio da pandemia
(Figura 6), sendo a distribuicdo das mais
frequentes apresentada na Tabela 2.

Os dados indicam que duas linhagens sao

predominantes, a linhagem B.1.1.33 (n=1.024;
30,3%)eaB.1.1.28 (n=899;26,6%), que juntas
totalizam 56,9% das sequencias realizadas.

B.1.1.33 |
B.1.1.28
P2
Pl S 346
B.1.1 | 245
B.1 76
B.1.1.7 mm 46
N.9 42
B.1.195 |m 29
B.1.1.378 23
B.1.212 22
B.1.91 | 11
B.1.1.332 || 10
B.39
N.4
B
B.3
B.1.177.52
B.1.1.393
B.40
B.1.111
B.1.1.519
B.1.1.277
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Al
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Fonte: GISAID, 2021

Figura 6: Distribuicdo das linhagens de SARS-CoV-2 circulantes no Brasil desde o inicio

da pandemia de COVID-19
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Tabela 2. Distribuig¢@o das linhagens mais frequentes por Unidade da Federagédo

Regido UF B.1.1.33 B.1.1.28  P.2 P1  B.1.1.29 B.1.1.143 B.1.1.7 ﬁ:;;agseﬁi Total Geral
SP 150 451 121 75 3 66 22 65 953
% RJ 408 39 41 - 2 1 2 77 570
S M6 19 7 25 3 - - 11 15 80
ES 11 - - - - - 1 1 13
RS 83 96 68 30 13 2 - 39 331
32 PR 56 18 23 - 1 - 1 7 106
SC 12 3 - - 1 - - 3 19
AM 24 53 12 89 - 4 - 35 217
PA 19 42 28 2 1 1 - 9 102
° AP 17 - 12 - - - - 2 31
(ZLJ RR 4 - - 7 - - - 1 12
AC 7 - - - - - - 3 10
RO 5 - - - - - - 2 7
TO 2 9 2 1 1 - - 1 16
BA 77 24 2 11 - 1 1 34 150
PE 9 7 - - 79 - - 13 108
PB 22 2 5 1 48 2 - 6 86
% SE 11 2 - - 4 - 1 14 32
S CE 14 1 9 - - - - 7 31
2 MA 21 1 2 - - - - - 24
AL 4 2 1 - - - - 2 9
RN 2 2 - - - - - 6
PI 2 - - - - - - -
% MS 28 21 - - - - - 5 54
S Go 21 3 1 6 - - 2 4 37
% DF 6 4 5 - 1 - 2 2 20
S wMmr 1 - - - - - 1 - 2
1035 787 359 225 154 77 44 347 3028
Fonte: GISAID, 2021
A regido Sudeste é representada por 1.760 Os dados, apresentados na Figura 9,
sequéncias (52,1%) enquanto as sequéncias indicam o predominio da linhagem B.1.1.28
das demais regides do pais somam 1.620 no estado de Sao Paulo (n=541) e da linhagem
(47,9%) sequéncias em condigdes de analise B.1.1.33 no estado do Rio de Janeiro (n=416)
(Tabela 2). (p<0,001, teste de qui-quadrado)

A representagdo esquematica destes dados

¢ mostrada nas figuras 7 e 8.
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Figura 7. Representagdo esquematica (Minimum Spanning Tree) da semelhanga entre as sequéncias
de SARS-CoV-2 isolados no Brasil (n=3.380). O agrupamento ¢ feito de acordo com as semelhangas
entre elas (em relagdo aos SNPs nas 25 ORFs do virus): cada sequéncia ¢ representada por um
circulo, o qual é colorido de acordo com a linhagem determinada pela similaridade com a cepa
ancestral, sendo que o tamanho de cada circulo ¢ proporcional ao numero de sequéncias.
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Figura 8. Representacdo esquematica (Minimum Spanning Tree) da semelhanga entre as
sequéncias de SARS-CoV-2 isolados no Brasil (n=3.380). O agrupamento ¢ feito de acordo
com as semelhancas entre elas (em relagao aos SNPs nas 25 ORFs do virus): cada sequéncia
¢ representada por um circulo, o qual € colorido de acordo com a UF de isolamento, sendo
que o tamanho de cada circulo € proporcional ao numero de sequéncias.
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Figura 9. Distribuicdo das linhagens mais frequentes nos estados de SP e RJ.

De acordo com os dados do portal
CoV-lineages (https://cov-lineages.org/),
repositorio mundial para as sequéncias de
SARS-CoV-2, até 29/03/2021, a linhagem
B.1.1.33 circula em 25 paises dos cinco
continentes, embora predominantemente no
Brasil (83% de todas sequéncias depositadas
sdo do Brasil). Esta linhagem originou outras
nove, das quais somente N.1, N.4 e N.9 foram

reportadas no Brasil, até o momento.

A linhagem B.1.1.28 originou as linhagens
P.1 (variante brasileira), P.2, frequentemente
identificadas no Brasil, e P.3, ainda néo repor-

tada no pais. Até o presente momento, a linha-

gem B.1.1.28 ja foi encontrada em 46 paises,
a variante P.1, em 27, a P.2, em 28 paises ¢ a

P.3 foi reportada apenas nas Filipinas.

Considerando as amostras brasileiras
com informagdes disponiveis no GISAID
(acesso em 29/03/2021, n=3.358) isoladas
de mar¢o/2020 a fevereiro/2021, verifica-
se a predominancia das linhagens B.1.1.28
e B.1.1.33 ao longo do primeiro semestre
da pandemia (Figura 10). A partir de
agosto, entretanto, verifica-se um declinio
proporcional da frequéncia destas linhagens
com consequente aumento de outras, em

particular das linhagens P.1, e P.2.
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Figura 10. Distribui¢do temporal das principais linhagens circulantes no Brasil entre as sequéncias de SARS-
CoV-2 depositadas no banco de dados GISAID (acesso em 29/03/2021)

5.3. Circulaciao de SARS-CoV-2
no Estado de Sao Paulo

Das 44 linhagens encontradas no pais,
(38,6%)
circularam no estado de Sdo Paulo desde

dezessete diferentes linhagens
o inicio da pandemia (Figura 11), sendo

detectadas ao longo do ano, conforme

apresentado na Figura 12.

A analise da distribuicdo geografica das
sequencias paulistas com MQA em fungdo
do municipio de origem da amostra fica
prejudicada, uma vez que o depdsito por outras
institui¢des paulistas muitas vezes ndo indicam
em qual municipio do estado de Sao Paulo a
amostra foi colhida. Entretanto, considerando
que todas as sequéncias depositadas pelo
LEIAL indicam o municipio de origem, a
avaliagao da distribuigao geografica no estado
foi realizada prioritariamente com as amostras
do LETAL.

Devido a heterogeneidade do estado de
Sao Paulo, informagdes geradas a partir de
dados que compreendam todo o territorio
tendem a gerar conclusdes incorretas e por
este motivo, as analises consideraram os
Departamentos Regionais de Saude (DRS),
que correspondem a 17 divisdes territoriais
de natureza politico-administrativa no estado
de Sdo Paulo, organizadas em fungdo de
particularidades como tradi¢ao de construgao
de politicas regionalizadas, dinamica de
movimento populacional, caracteristicas
geograficas, condi¢des socioeconomicas €
orcamentarias e participacdo nas diferentes
Redes Regionais de Atengdo a Satde. A
investigacdo completa para determinar a
ocorréncia das linhagens contribui
de de

regionalizada, visando a tomada de medidas

para

estratégias vigilancia, maneira

mais assertivas pelo poder publico.
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Figura 11. Distribuicdo das linhagens de SARS-CoV-2 circulantes no estado de Sao Paulo

desde o inicio da pandemia de COVID-19

Inicialmente, um panorama de ocorréncia
das linhagens do SARS-CoV-2 nas diferentes
Regides de Saude do estado (Figuras 13 a
21), esta sendo construido pelos Grupos de
Vigilancia Epidemiologica, em conjunto com
os Centros Regionais do AL, que selecionam
amostras positivas de relevancia clinico-
epidemiologica, com  representatividade
estatistica, para que o Biobanco COVID-
19 receba o material, proceda ao seu
acondicionamento, realize sua separagdo e
encaminhe ao Laboratério Estratégico do IAL,

local em que o processo de sequenciamento
de genoma completo do virus ¢ realizado.
A partir dos resultados obtidos, o Centro de
Vigilancia Epidemiologica do estado realiza as
investigacoes de aspectos clinicos, historicos
de viagem e rastreamento de contatos, para
que os casos de ocorréncia das Variantes de
Atencdo (VOC) possam ser confirmados,
sendo que até o momento, foram identificados
no Estado de SP 22 casos de infec¢do pela
variante inglesa (B.1.1.7) e 75 pela variante
brasileira (P.1).
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Figura 12. Distribui¢do temporal das principais linhagens circulantes no estado de Sao Paulo entre as
sequéncias de SARS-CoV-2 depositadas no banco de dados GISAID (acesso em 11/03/2021)

Do ponto de vista epidemioldgico, as

a¢des devem ser tomadas com base em dados

abrangentes, e ndo em universos restritos,

como apenas a busca por Variantes de Atengao

em detrimento do panorama genomico da
COVID-19.
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Figura 13: Distribuicéo das linhagens circulantes na DRS I — Grande Sao Paulo
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Figura 15: Distribuicdo das linhagens circulantes na DRS VI — Bauru
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Figura 16: Distribuicdo das linhagens circulantes na DRS VII — Campinas
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Figura 17: Distribuigdo das linhagens circulantes na DRS IX — Marilia
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Figura 19. Distribui¢do das linhagens circulantes na DRS XV — Sao José do Rio Preto
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Figura 20. Distribuicdo das linhagens circulantes na DRS XVI — Sorocaba
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Figura 21. Distribui¢do das linhagens circulantes na DRS XVII — Taubaté
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A partir da obtengdo das linhagens circu-
lantes do virus em cada DRS, o monitoramen-
to passara a ser realizado pela selegcdo das
amostras por meio de analises prospectivas
para identificagdo da ocorréncia de casos e
acompanhamento da disseminacdo da doenca
no espaco e no tempo, identificando munici-
pios que apresentem um alto risco de casos
e Obitos em comparagdo aos municipios vizi-

nhos, para um monitoramento em tempo real.

6. CONSIDERACOES

A analise das sequéncias com alta
qualidade permitiu identificar que no Estado
de Sdo Paulo duas linhagens ainda sdo as
mais frequentes, B.1.1.28 e B.1.1.33, as
quais somam 63% do total desde o inicio da
pandemia. Mais recentemente, as linhagens
de atencdo B.1.1.7 e P.l1 passaram também
a ser detectadas sem vinculo epidemiologico
claro com os respectivos locais de origem

(Reino Unido ou Manaus, respectivamente),
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