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GLOSSARIO

Uma MUTACAO é uma mudanca qualitativa ou quantitativa que ocorre de
forma aleatéria no genoma viral. Essas alteracbes ocorrem com certa
frequéncia e nao necessariamente tornam o virus mais competente ou mais
transmissivel. Por isso, a importancia de se realizar vigilancia gendmica, nao
somente para se confirmar a existéncia de mutacdes definidoras de linhagens
ja circulantes, mas também para se monitorar prospectivamente novas
alteracbes que possam apresentar vantagem seletiva e consequente aumento
abrupto de circulacao, podendo dar origem a novas variantes de preocupacao
(VOCs). Exemplos, mutacdes na proteina da espicula (S) nas seguintes

posicoes: 501 (presente nas VOCs brasileira, britanica e sul-africana), e 484

(presente nas VOCs brasileira, sul-africana e indiana).




GLOSSARIO

Uma VARIANTE pode ser entendida como um virus que se modificou durante
0 processo de replicacao e cuja populacdao descendente conseguiu se fixar na
natureza, podendo ou nado apresentar vantagens seletivas em relacdo ao seu
ancestral. Com o sequenciamento gendémico total é possivel identificar-se
através de avaliacdes seriais e comparac6es filogenéticas, quando um dado
mutante comeca a aparecer e se expandir. Ou seja, uma variante é um
mutante que carrega uma determinada mutacao ou conjunto delas, sendo que
sua versao ancestral (ou original) pode dar origem a diversas variantes, cada
uma com uma modificacgdo ou um conjunto distinto. Variantes ditas de
preocupacao (VOCs) possuem vantagens seletivas, apresentando aumento
repentino de circulacdo. Seu status é atribuido pela OMS e quatro VOCs sao
atualmente reconhecidas, originarios de ancestrais distintos:

B.1.1.7 / 20l / 501Y.V1 (Alfa) - identificada inicialmente no Reino Unido em
setembro de 2020.

B.1.351 / 20C/ 501Y.V2 (Beta) - encontrada na Africa do Sul em maio de
2020.

P.1 / 20J / 501Y.V3 (Gama) - detectada inicialmente em Manaus em
novembro de 2020.

B.1.617.2 / 21A / 478K (Delta) — inicialmente encontrada na India em outubro
de 2020.

Linhagem é um conjunto de variantes que se originaram de um virus
ancestral comum e, portanto, apresentam um grau elevado de homologia.




GLOSSARIO

B.1.1.7 / 201 / 501Y.V1 (Alfa) - identificada inicialmente no Reino Unido em
setembro de 2020.

B.1.351 / 20C/ 501Y.V2 (Beta) — encontrada na Africa do Sul em maio de 2020.
P.1/ 20J / 501Y.V3 (Gama) — detectada inicialmente em Manaus em novembro
de 2020.

B.1.617.2 / 21A / 478K (Delta) - inicialmente encontrada na india em outubro
de 2020.

Linhagem é um conjunto de variantes que se originaram de um virus ancestral
comum e, portanto, apresentam um grau elevado de homologia.

Uma CEPA é uma variante ou um grupo de variantes, podendo ou nao ser
dentro de uma mesma linhagem, e que morfologicamente ou fenotipicamente
se comportam de forma distinta em relacdo ao ancestral. Portanto, cepas
circulantes de SARS-CoV2 podem ser de linhagens diferentes (por exemplo, as
do Brasil, da Africa do Sul e do Reino Unido), ou alternativamente uma mesma
linhagem pode ter varias cepas distintas. Todas as cepas sao variantes, mas
nem todas as variantes sao cepas porque estas requerem modificacdes
adicionais, nao somente genéticas.




1 INTRODUCAO

Todos os virus, incluindo o SARS-CoV-2 sofrem e acumulam mutacdes. Essas
alteracbes no cddigo genético acontecem a medida que o virus se replica,
espalha e estabelece em um nicho ecolégico. A maioria das mutag¢fes sao
indcuas, algumas podem até ser detrimentais a sobrevivéncia do virus
(pressao seletiva negativa), mas outras podem torna-lo mais infeccioso e
competente para o hospedeiro (pressao seletiva positiva).

Desta forma, baseado em um conjunto de mutacdes especificas em seu
material genético (consideradas assinaturas moleculares), cientistas
definiram distintas linhagens/variantes que atualmente circulam no mundo
(OPAS, 2021). Algumas variantes tem apresentado maior potencial
pandémico de transmissao, sendo tecnicamente denominadas de Variantes
de Preocupacao (VOC, do inglés Variant of Concern), cujo status é
reconhecido pela OMS.

Atualmente 4 variantes de SARS-CoV-2 sao consideradas como VOCs,
emergindo de linhagens distintas e de regides geograficas distintas
(continentes). As VOCs possuem codigos ou nomenclaturas distintas
dependendo do sistema de classificacao utilizado (sistema OMS, Pangolin,
GISAID, Nextstrain). Abaixo um resumo:

Cédigo Pango GISAID Nextstrain | Primeiras amostras | Data da designagio
DMS linhagem | clado/linhagem clade documentadas (OMS)

Reino Unido,
B.1.1.7 GRY(GR/S01YV1) 20l (V1) o oo30 18-Dec-2020
Africa do Sul,
B.1.351 GH/501YN2  20H(V2) e 2090 18-Dec-2020
Brasil,
m P1 GR/501YV3 201 (V3) N 020 11-Jan-2021
B.1.617.2 G/A78K V1 21A india, 11-Mai-2021
d L o o 0[]1:—2020 ~lal-

Fonte: WHO, disponivel em: https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants

Todas possuem em comum um conjunto de mutacdes que as tornam mais
adaptadas, competentes, infecciosas e/ou transmissiveis quando comparados
com outras variantes/linhagens circulantes. Também estdo associadas com
maior capacidade de evasdao do sistema imunoldgico e menor efetividade
vacinal (WIBMER et al. 2021).




Apesar de sua recente emergéncia e haver uma regidao ou pais de origem, as VOCs
tiveram uma rapida expansdo global e tém apresentado altas taxas de circulagao
em diversos outros paises no mundo. Cada uma das 4 VOCs reconhecidas
atualmente, originou em paises localizados em continentes distintos,
demonstrando a continua evolu¢dao e capacidade adaptativa do SARS-CoVZ2 a
diferentes condi¢des socio-demograficas e geoclimaticas.

2 CENARIO EPIDEMIOLOGICO MUNDIAL

A variante Alfa do Reino Unido ja foi registrada em 83 paises, inclusive no Brasil, e
a variante Beta da Africa do Sul em 40 paises, enquanto que a variante Gama
(também chamada de P.1) é originaria do Brasil e a que apresenta a maior taxa de
circulacdo no pais, além de ja ter sido documentada em pelo menos 21 outros
paises (BRASIL, 2021).

Mais recentemente, nota-se que a variante Delta (chamada de variante indiana) é
a que apresenta a maior taxa de expansao global no momento.

A emergéncia de VOCs e variantes de interesse (VOI) pelo mundo estao
intimamente associadas com o recrudescimento da pandemia da COVID-19 apos
periodos de aparente estabilidade no segundo semestre de 2020. O
ressurgimento de uma grande onda pandémica em 2021 no Brasil, é atribuido em
grande parte a emergéncia e rapida disseminacao da variante gama (VOC P.1), do
estado do Amazonas para outras regi6es do pais.

A variante gama, em funcdo da sua maior adaptabilidade, competéncia viral
(maior infecciosidade e taxa de transmissao) e provavel capacidade de evasao do
sistema imunoldgico em comparacao com outras linhagens circulantes, se tornou
predominante no Brasil e esta diretamente associada com o0 aumento no numero
de casos primarios e de reinfeccdo, e nas taxas de hospitalizacdo e mortalidade
observados no ano de 2021 pelo pais.

Os primeiros casos de transmissao comunitaria da variante gama fora do Estado
do Amazonas foram documentados a partir do més de janeiro de 2021 em outras
regides do pais, inclusive no estado do Ceard
(https://www.saude.ce.gov.br/2021/02/08/sesa-confirma-deteccao-de-variante-
do-coronavirus-oriunda-de-manaus-em-tres-pacientes-no-ceara/).



https://www.saude.ce.gov.br/2021/02/08/sesa-confirma-deteccao-de-variante-do-coronavirus-oriunda-de-manaus-em-tres-pacientes-no-ceara/).

Devido ao seu maior potencial de transmissao, reinfec¢cdo e evasao do sistema
imunolégico, mesmo em individuos ja vacinados, é imperativo que haja um
sistema de vigilancia ativa, ndo somente apto para o monitoramento de VOCs,
exemplificado pela variante gama, como para a continua avaliacao da populacao
viral circulante e de mutag¢des evolutivas de interesse epidemioldgico e sanitario.
Neste sentido, a investigacdo de amostras representativas e de casos inusitados
para fins de vigilancia genémica esta sendo conduzida em diversas regides do
pais, particularmente sob a orienta¢ao do Ministério da Saude.

3 CENARIO EPIDEMIOLOGICO - CEARA

Diante do atual cendrio descrito, no dia 20 de janeiro de 2021, a Secretaria de
Saude do Estado do Ceara SESA/CE, através da Coordenadoria de Vigilancia
Epidemioldgica e Prevencdo em Saude — COVEP, e em parceria com o HEMOCE e
Fundacao Oswaldo Cruz, deu inicio aos trabalhos de busca ativa, coleta de
amostras e acompanhamento de casos importados através do monitoramento de
viajantes sintomaticos, com suspeita de Covid-19, e que estiveram em areas com
circulagdao comprovada de VOCs, particularmente no estado do Amazonas. Além
destes, também foram monitorados os individuos que estiveram em contato com
essas pessoas (contactantes diretos), e desenvolveram sintomas.

Desta forma, foi estabelecido as bases para a implantacdao da rede estadual de
vigilancia gen6mica com fluxo de amostras suspeitas encaminhados ao
laboratdério de assisténcia diagndstica da COVID-19 localizado no Hemoce para
confirmacao do diagndstico da COVID-19 e exames sorolégicos de anticorpos,
além da realizacdao das triagens amostrais, testes de inferéncia molecular para
VOCs, e sequenciamentos por intermédio da Rede Fiocruz de Vigilancia Gen6mica.

Em 26 de fevereiro o Instituto de Medicina Tropical de Sao Paulo, da Universidade
de Sao Paulo (USP) analisou 127 amostras provenientes do Ceard, destas
amostras, 45 foram eleitas para andlise, e em 36 amostras foi identificada a
variante P1 ja circulante em outros estados do Brasil.

Em andlise preliminar emitida no dia 05 de marco, a FIOCRUZ/CE relatou que
analisou 192 amostras com CT <25, pelo método de inferéncia, coletadas entre os
dias 14 e 15 de fevereiro de 2021, e em 131 (68%) amostras foi identificadas a
presenca da nova variante.




Até meados de junho de 2021, foram realizados pelos laboratorios do HEMOCE e

Rede Fiocruz de Vigilancia Genomica um total de 1611 exames diagndsticos de
amostras encaminhadas pelo CIEVS, dos quais 948 retornaram resultado
detectavel, a maior parte também avaliados por teste molecular de inferéncia
para VOCs, 428 passaram no controle de qualidade inicial, 223 foram

sequenciados e outros 42 estao em analise.

A figura 1 mostra a linha do tempo de sequenciamento de amostras do Ceara na
Rede de Vigilancia Genémica e a figura 2 mostra as amostras do Ceara enviadas

para estudo a Rede de Vigilancia Genémica Fiocruz.

Janeiro de 2021 Fevereiro de 2021 Margo de 2021 Junho de 2021
Indicios de variante 127 Amostras 192 Amostras 224 Amostras
de preocupagio encaminhadas ao encaminhadas a encatl}inhadas a
circulantes no Instituto de Medicina Fiocruz Fiocruz
Tropical de Sao
Paulo (USP) ‘
130 Confirmadas 148 Confirmadas com P1 (66,1%)
Inicio do com P1 (67,7%) 76 Outras linhagens (33,9%)
iy 34 Confirmadas com P1 (26,8%)
parceria com 50 Outras linhagens (39,4%)
HEMOCE/Fiocruz 23 Nao VOC's (18,1%)

20 Nao tipadas (15,7%)

Amostras que foram encaminhadas ao HEMOCE,
que se encaixam, nos critérios e com a notificacao
preenchidas que passam no controle de qualidade e
tem o CT <25, vao para sequenciamento

Fonte: CIEVS/CEREM/COVEP, USP, FIOCRUZ, HEMOCE - 2021




Até o dia 16 de junho de 2021, foram comunicados ao CIEVS 1178 casos

suspeitos de COVID-19 por transmissao de variante de preocupacao (VOC),

destas 74 notificacbes tem mais de um critério associado.

A tabela 1 mostra o nimero e o percentual dos casos notificados de acordo com a
indicacdo de notificacdo e a tabela 2 mostra os casos que tiveram mais de uma

indicacdo de notificacao.

Tabela 2. Casos suspeitos de contaminacao por VOC segundo
indicacao de notificacao, Ceara, 2021

VIAJANTE 312 24,92
CONTACTANTE 174 13,90
SINTOMAS DE COVID 19 POS VACINACAO 384 30,67
OBITOS OU CASOS GRAVES COM INTERNACAO 37 2,96
CASO SUSPEITO DE REINFECCAQ 214 17,09
NAO CONFORMIDADE 31 10,46

Fonte: SESA/COVEP/CEREM/CIEVS CEARA, 2021.
*Dados sujeitos a alteracao

Tabela 3. Casos suspeitos de contamina¢ao por VOC com mais de um critério
associado de indicacao de notificacao, Ceara, 2021*

VIAJANTE + POS VACINA 4 5,41
VIAJANTE + OBITOS/CASOS GRAVES 1 1,35
VIAJANTE + REINFECCAQ 12 16,22
CONTACTANTE + OBITO/CASOS GRAVES 1 1,35
CONTACTANTE + CASOS SUSPEITOS DE REINFECCAOQ 2 2,70
POS VACINA + CASOS SUSPEITOS DE REINFECCAQ 5¢2 70,27
OBITOS/CASOS GRAVES + CASOS SUSPEITOS DE REINFECCAOQ 2 2,70

Fonte: SESA/COVEP/CEREM/CIEVS CEARA, 2021.
*Dados sujeitos a alteracdo




No que se refere ao estado de residéncia, observa-se que 58 (4,9%) sdao
residentes do estado do Amazonas, 1067 (90,6%) do Ceard, 01 (0,1%) do
Maranhao, 01 (0,1%) de Minas Gerais, 05 (0,4%) do Par4, 01 (0,1%) da Paraiba, 01
(0,1%) de Pernambuco, 04 (0,4%) do Piaui, 13 (1,1%) do Rio de Janeiro, 01 (0,1%)
do Rio Grande do Norte, 02 (0,2%) do Rio Grande do Sul, 01 (0,1%) de Rondonia,
02 (0,2%) de Roraima, 01 (0,1%) de Santa Catarina, 19 (1,7%) de Sao Paulo e 01
(0,1%) de Sergipe.

1611 Amostras de RT PCR recebidas pelo
HEMOCE-FIOCRUZ/CE

Diagnosticos Retornados:

948 Detectaveis (+)

626 Nao Detectaveis (-)
36 Inconclusivos

224 Amostras selecionadas para
sequenciamento

148 Confirmados P1 (66,1%)
33 Confirmados P2 (14,7%)
43 Outras linhagens (19,2%)

Fonte: CIEVS/CEREM/COVEP e HEMOCE, 2021




Em relacdao as amostras do estado, até 01 de julho de 2021, 224
amostras foram sequenciadas, destas a variante de preocupacdo
que teve maior predomindncia foi a Gamma (VOCP.1). O
municipio de residéncia de Fortaleza teve o maior nimero de
amostras sequenciadas com 53,1% (119/224).

MUNICIPIO SEQUENCIAS %DOCE NLINHAGENS LINHAGENS
ABAIARA 1 0,4 1 P.1
ANTONINA DO NORTE 1 0,4 1 P.1
ARACATI 2 0.9 1 P.1
ARARIPE 1 0,4 1 P2
BARBALHA 1 0,4 1 P.1
BREJO SANTO 1 0,4 1 P.1
CAMPOS SALES 1 0,4 1 P2
CASCAVEL 2 0,9 1 B.1.1.33
CAUCAIA 8 27 3 P1,P2B1133
CRATO 3 13 2 P1,P2
B1.1,B.1.1.143 B.1.1.219, B.1.1.28,
FORTALEZA 119 53,1 12 B.1.1.282,B.1.1.33,B.1.1.34, B.1.1.44, N.9,
P1,P12 P2
FORTIM 1 0,4 1 P.1
GUAJARA-MIRIM 1 0,4 1 P.1
GUARACIABA DO NORTE 1 0,4 1 P.1
HORIZONTE 1 0,4 1 B.1.1.33
Ico 2 0,9 2 P.1,P2
IPU 2 0,9 2 B.11,P1
IRACEMA 1 0,4 1 P1
ITAINGA 1 0,4 1 B 1
ITAPIPOCA 2 0,9 1 P1
JAGUARUANA 1 0.4 1 P.1
JARDIM 1 0.4 1 P.1
JUAZEIRO DO NORTE 1 0,4 1 P.1
LIMOEIRO DO NORTE 2 0,9 1 P.1
MANAUS 5 22 1 P.1
MARACANAU 1 0,4 1 P12
MILAGRES 14 6.2 1 P.1
MILHA 1 0,4 1 P.1
MORADA NOVA 1 0,4 1 P.1
MORAUJO 1 0,4 1 P.1
NATAL 1 0,4 1 P2
OROS 8 36 2 P.1,P12
PACAJUS 2 09 2 B.1.1.28, P.1
PALMACIA 1 0,4 1 P
PARACURU 1 0,4 1 B.1.1.33
PENTECOSTE 2 0,9 2 P1,P2
PIQUET CARNEIRO 1 0,4 1 P1
QUIXADA 1 0,4 1 P1
QUIXERE 1 04 1 P.2
RIO DE JANEIRO 2 09 1 P2
RUSSAS 2 09 1 B.1.1.33, P.1
SANTA QUITERIA 2 0,9 1 P.1
SANTANA DO ACARAU 1 0,4 1 P.1
SAO GONCALO DO AMARANTE 1 0,4 1 B.1.1.28
SAO LUIS DO CURU 1 0,4 1 P.1
SOBRAL 1 0,4 1 P.1
SOROCABA 1 0,4 1 N.9
TABULEIRO DO NORTE 1 0,4 1 P.1
TIANGUA 16 71 1 P1

TOTAL DE MUNICIPIOS: 49
TOTAL DE SEQUENCIAMENTOS: 224

Fonte: CIEVS/CEREM/COVEP e HEMOCE, 2021



Apesar de se haver confirmado a predominancia da variante Gama (VOC P1)

no estado do Ceard, assim como em todos os estados da Federacdo, os
servicos de vigilancia gendmica ativa, além de mantidos, necessitam ser
expandidos para geracdao de conhecimentos e subsidio de evidéncia nos

processos decisorios dos servi¢os de vigilancia da COVID-19.

O monitoramento constante, prospectivo e georreferenciado sera
fundamental para se permitir adequada avaliagdo dos niveis de circulacao de
VOCs e da populacao viral nos municipios do estado, bem como monitorar-se
sinais de alerta, permitindo uma resposta rapida em relacdao a alteracdes
evolutivas de importancia sanitaria. Reitera-se que a grande maioria das
sequéncias da mesma variante nao sao idénticas, podendo haver significantes
diferencas entre amostras de uma mesma linhagem, particularmente
variantes Gama em que as taxas de mutac¢des sao mais frequentes e a

evolucao da linhagem mais rapida.

Além disso, existe o claro papel de se realizar a investigacao e identificacao de
outras variantes emergentes, como as VOCs variantes Alfa (B.1.1.7) e Delta
(B.1.617.2), ja detectadas em outros estados brasileiros, além de outras

passiveis de serem importadas de viajantes advindos de outros paises,

considerados areas de risco.




4 RASTREIO NOVAS VARIANTES DE SARS-CoV-2

4.1 Indicacoes de Coleta baseado nos seguintes eventos de

interesse

Historico de viagens

Pacientes com sinais e sintomas de COVID-19 com historico de viagens oriundas das areas de risco:

Contatos Hrﬁximos ou domiciliares

Contatos domiciliares desses individuos que manifestarem sintomas apos exposicio ao caso indice
(viajante). Incluir profissionais da satide sintomaticos no atendimento direto a esses pacientes:

Sintomas de COVID-19 apés vacina

Apos pelo menos 2 (duas) semanas da segunda dose de vacina (registrar detalhes e datas das
imunizacdes);

Obitos ou casos graves com internacio

Sem aparente comorbidade ou fatores de risco;

Suspeitos de reinfeccio

Com comprovacio anterior positiva para COVID-19 (laudo diagnéstico com teste de detectivel por rt-
PCR).

4.2 Orientacoes as unidades de saude

As unidades de saude devem realizar busca ativa diaria dos seus pacientes com
suspeita de COVID-19, sejam eles ambulatoriais, atendidos na emergéncia, ou
internados que se enquadrem em um dos critérios descritos acima. Atencdao deve
ser dada a possiveis casos importados de pacientes com histérico recente de
viagens, particularmente de areas consideradas de risco para VOCs Alfa, Beta e
Gama, além de outras variantes emergentes.

Devem ser priorizados pacientes com suspeita de COVID-19, idealmente com
sintomas de fase aguda com menos de 10 dias do inicio do quadro. Para a obtencdo
de amostras, deve solicitada coleta de amostra respiratdria com duplo swab em um
mesmo tubo de coleta visando confirmacdo de diagndstico de SARS-CoV-2 por rt-
PCR e possibilidade de sequenciamento gen6mico completo, além de coleta
sanguinea para exame de anticorpos, de acordo com as recomendacdes desta NT.




« Comunicar imediatamente ao CIEVS a existéncia de

pacientes que atendam aos critérios de inclusao para
@ busca ativa e rastreio do servico de vigilancia, através do
formulario  eletrénico, disponibilizado pelo link:

m https://forms.gle/RQyACVpNDCHZa6CD6 ;

- Realizar a investigacao epidemiolégica em caso de
Obitos, atentar a casos de pacientes relativamente jovens
sem aparente fatores de risco;
As amostras encaminhadas serdo priorizadas para a testagem
diagnodstica de SARS-CoVe2, com retorno dos laudos dependente
do processo de encaminhamento das amostras, da
documentagao necessaria e das devidas requisicdes no sistema
GAL.

. Envio da amostra respiratéria: Devidamente
identificada com nome e CPF + requisicdo do GAL + numero da
amostra + ficha de notificacdo, acompanhadas das amostras de
sangue.

A obrigatoriedade de retorno de resultados as Unidades
de Saude esta no laudo diagnaéstico.

Critérios técnicos, resultado do teste diagndstico, de controle de qualidade
das amostras, de representatividade epidemioldgica e de disponibilidade de
insumos nortearao a selecao prioritdria de amostras elegiveis para
sequenciamento gendmico total e andlises filogenéticas.

Antecipa-se que somente uma propor¢cdao das amostras poderdao ser
sequenciadas, e as amostras sob investigacdo serdao regularmente
comunicadas ao CIEVS, bem como o retorno de resultados. Amostras com
resultado de rt-PCR nao-detectavel (negativo) nao poderao ser selecionadas
para monitoramento genémico e sequenciamento.

Todos os Hemocentros regionais do Ceara ja possuem logistica de envio para
o HEMOCE Fortaleza em dias e horarios estabelecidos através da Hemorrede,
conforme consta nesta nota técnica.



https://forms.gle/RQyACVpNDCHZa6CD6

COLETA DE SWAB

* RT-PCR de pacientes com suspeita de COVID-19 (sintomaticos) — de acordo
com os critérios ja mencionados;

» 2(dois) swabs no mesmo meio de transporte, sendo 1(um) para ambas as
narinas (nasofaringeo) e 1(um) orofaringeo (colocar no mesmo tubo).

COLETA INVESTIGACAO SOROLOGICA

« Além da amostra respiratoria para testagem molecular, coletar amostra
sanguinea:

« Coletar 1 (uma) amostra de soro (tubo de 4ml com gel separador)
(aguardar o sangue coagular antes de centrifugar) a 3500 RPM (rotacao por
minuto) por 10 minutos;

« Coletar 1 (uma) amostra de sangue total, tubo EDTA 4ml;

« Identificar as amostras de sangue como vigilancia gendmica-imunolégica ;
« Cadastrar amostra no GAL (somente amostra de soro).

OBSERVACOES:

 Cadastrar a amostra no GAL sob a mesma requisicao (amostra respiratoria
e de soro);

« Identificar no campo observagées vigilancia genémica-imunoldgica;
« Enviar junto com a ficha do GAL e ficha de notificacao;

» As notificagcdes devem seguir o fluxo normal nos sistemas oficiais (e-SUS
VE para casos de Sindrome Gripal e SIVEP-Gripe para casos de SRAG) ;

* Indicar no encaminhamento que se trata de amostras de busca ativa de
vigilancia;

«Caso a amostra esteja armazenada em congelador, estd devera ser
enviada em gelo seco.

HORARIO PARA ENTREGA DAS AMOSTRAS COLETADAS (HEMOCE)

« Das 8 as 17hrs (todos os dias, incluindo dias de semana e finais de semana).




Ressalta-se que a Portaria n° 2616, de 12 de maio de
1998, define as diretrizes e competéncias da Comissao de
Controle de Infeccao Hospitalar (CCIH) em ambito
hospitalar:

»Realizar investigacdo epidemioldgica de casos e surtos, sempre que indicado,
e implantar medidas imediatas de controle;

»Cooperar com a acdao do 6rgao de gestao do SUS, bem como fornecer,
prontamente, as informacdes epidemioldgicas solicitadas pelas autoridades
competentes;

»Na auséncia de um nucleo de epidemiologia local, notificar ao organismo de
gestao do SUS, os casos diagnosticados ou suspeitos de outras doencas sob
Vigilancia Epidemioldgica (notificacdo compulsoria), atendidos em qualquer
dos servicos ou unidades do hospital, e atuar cooperativamente com os
servicos de saude coletiva;

»Diante do exposto solicitamos apoio as Unidades de Saude em fornecer
informacdes pertinentes a vigilancia que esta sendo conduzida. Realizar
acompanhamento dos casos que forem encaminhados por este fluxo de
vigilancia e rastreio.

»Esclarecemos que diariamente sera realizado contato telefénico com a CCIH
ou NHE da unidade para informacgoes. Informamos ainda, que para todo caso
suspeito que se enquadre dentro de um dos 5 critérios de inclusao descritos
acima (eventos de interesse para vigilancia genémica-imunoldgica), o
seguinte formulario eletrénico https://forms.gle/RQyACVpNDCHZa6CD6, deve
ser preenchido diariamente com informac6es detalhadas de cada paciente.

Para maiores esclarecimentos, entrar em contato com o
Centro de Informacgdes Estratégicas em Vigilancia em
Saude (85) 3101.4860
Plantao epidemiolégico CIEVS (85) 98724.0455




5 FLUXO PARA IDENTIFICACAO DE CASOS INUSITADOS
SUSPEITOS DE COVID-19 DENTRO DOS CRITERIOS
DEFINIDOS (EVENTOS DE INTERESSE)

Caso suspeito de infecgdo por nova
variante de SARS-COV-2

Paciente se encaixa nos
critérios?

Sim NAO

1. Comunicar a vigildncia epidemiolégica por meio
dos telefones (85) 31014860/987240455 e
notificar por meio do link:
https.//forms gle/RQyACVpNDCHZa6CDE;

2. Coletar amostra respiratoria de t-PCR 2(dois)
swabs no mesmo meio de transporte, sendo
1{(um) para ambas as narnas (nasofaringeo) e
1(um) orofaringeo (colocar no mesmo ubo) e
registrar no GAL;

3 Coletar 1{uma) amostra de soro (ubo de 4mi
com g@el separador) (aguardar o sangue
coagular antes de centrifugar) a 3500 RPM
(rotagdo por minuto) por 10 minutoscoletar
1(uma) amostra de sangue total, tubo EDTA 4ml
e néo precdsa cadastrar as amostras sanguineas
no Gal;

4. Encaminhar todo matenal coletado para o
Hemoce devidamente identificada com nome e
CPF + requisicio do GAL + namero da amostra
+ ficha de notificacdo, acompanhadas das
amostras de sangue, preferencialmente em
horario comercial.

RETORNO DE RESULTADOS:

priorizadas para o diagnostico

Seguir
ﬂeg direto a esses pacientes;
uxo - ]
de * Pacientes que apresentaram sinfomas de
Cowd-19 apds pelo menos 2 (duas) semanas

Covid

Critérios de coleta:

» Pacientes com sinais e sinftomas de COVID-
19 com histdrico de viagens oriundas das areas
derisco;

* Contatos domidliares desses individuos que
manifestarem sintomas apos exposicdo ao
caso indice (viajante). Incluir profissionais
da sadde sintomaticos no atendimento

da segunda dose de vacina
detalhes e datas das imunizacoes),
+Obitos ou casos graves sem aparente
comorbidade ou fatores de risco;

«Com comprovagéo anterior positiva para
COVID-19 (laudo diagnodstico com teste de
detectavel port-PCR).

(registrar

Anctificag&o deve ser feita como de costume nos sistemas
E~SUS VE, para casos de sindrome gripal; e SIVEP-GRIPE
para aqueles com SRAG.

As amostras encaminhadas serao processadas para
testagem molecular e selecionadas para sequenciamento
viral baseado em critérios técnicos e de qualidade. Os
trabalhos serdo conduzidos em parceria e sob superviséo da
Rede Gendmica Fiocruz, que esta monitorando ativamente o
virus e suas variantes no pais.

As amostras recebidos serao

por rt-gPCR e os laudos serao

liberados via GAL. Os resultados sorolégicos serao disponibilizados

posteriormente pelo sistema Softlab. Importante ressaltar que

nem todas as amostras poderao ser sequenciadas, devido a

critérios técnicos, como carga viral e de qualidade das amostras e

do material genético.
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