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APRESENTACAO

O Laboratério Central de Saude Publica -
LACENY/CE; Secretaria de Vigilancia em Saude
— SEVIG; Coordenadoria de Vigilancia
Epidemiolégica e Prevengdo em Saude
(COVEP), vem atualizar as informagodes sobre
a vigilancia genémica, rastreio e monitoramento
de variantes do SARS-CoV-2 no estado do

Ceara.

As estratégias e medidas atuais recomendadas
pelos 6rgéos internacionais de saude - OMS e
OPAS - estao voltadas a deteccao precoce das
variantes de SARS-CoV-2 e ao estudo da
dispersdo do virus, pontos fundamentais para
se conhecer os padrdes globais de circulagao

do SARS-CoV-2, no presente e no passado.

O sequenciamento genético tem sido uma
ferramenta essencial para gerar dados
gendmicos, impulsionar a resposta laboratorial
e proporcionar melhor entendimento dos
padroes evolutivos e de dispersao do
SARS-CoV-2, além de direcionar medidas
terapéuticas, diagnosticas ou ainda contribuir

no entendimento do impacto da vacinagéo.



INTRODUGCAO

O Laboratdrio Central de Saude Publica do Ceara é a unidade de referéncia para
analises laboratoriais de interesse da vigilancia em saude no estado do Ceara e esteve a
frente do diagnodstico molecular da covid-19 desde o inicio da pandemia com a
realizagdo de RT-qPCRs para pesquisa de SARS-CoV-2. O LACEN-CE tem realizado
investimentos tecnoldgicos visando sempre o emprego de novas metodologias de alta
complexidade para o monitoramento laboratorial continuo, diagnostico e pesquisa de
patdogenos emergentes e re-emergentes, incluindo a tecnologia de sequenciamento de
nova geragao.

Embora a Organizagdo Mundial de Saude (OMS) tenha declarado que a covid-19
nao € mais uma Emergéncia em Saude Publica de Importancia Internacional (ESPII), &
necessario realizar o monitoramento constante do agravo pois o virus continua
circulando em todos os continentes.

O SARS-CoV-2 tem se espalhado e mudado globalmente e continua circulando
no Brasil e no mundo, sendo considerado um problema de saude publica continuo e que
precisa de monitoramento constante, uma vez que ainda ha o risco do surgimento de
novas variantes de preocupagao (VOC, Variant of Concern), de interesse (VOI, Variant
of Interest) ou sob monitoramento (VUM, Variant under Monitoring), que podem, a
qualquer momento, alterar o cenario epidemioldgico da doenga. Desta forma, o continuo
monitoramento e a adog¢do de medidas de prevencdo e controle para o controle da
transmissdo do SARS-CoV-2 sdo de suma importdncia para a redugcdo da
morbimortalidade da doenga (MS/2023). Para isso, o sequenciamento genético continua
sendo uma ferramenta essencial para gerar dados genémicos, impulsionando a resposta
laboratorial e proporcionando melhor entendimento dos padrées evolutivos e de
dispersao do SARS-CoV-2.

O LACEN/CE foi o primeiro laboratério no Brasil a identificar a sublinhagem JN.1
e BA.2.86.1, descendentes da VOI BA.2.86, com dados gerados e liberados no GISAID,
repositério mundial de sequéncias genémicas do virus SARS-CoV-2, em 30/11/2023.
Essas sublinhagens foram informadas na nota técnica N° 01 (2024) emitida pela
Secretaria da Saude do estado do Ceara. Também foi o primeiro laboratério a identificar,
no Brasil, a sublinhagem LP.8.1, descendente da KP.1.1.3, com dados gerados e
liberados no GISAID em 28/11/2024 e informados na nota técnica N°10 (2024) da

Secretaria de Vigilancia do estado do Ceara.




METODOLOGIA

Considerando o contexto de monitoramento oportuno frente ao aumento recente de
casos, foram priorizadas as amostras mais recentemente diagnosticadas disponiveis no
periodo. Foram selecionadas 47 amostras coletadas entre os dias 05 e 27 de margo de 2026,
correspondentes as semanas epidemiologicas 09 a 12 de 2026. Foram incluidas amostras
com valores de CT (Cycle Threshold) < 27, critério indicativo de alta carga viral no paciente,
além de outros critérios de elegibilidade, como amostras provenientes de individuos que
evoluiram a oObito ou que apresentavam quadro clinico grave da doenga. Adicionalmente, foi
incluido 01 controle negativo no processamento das analises.

A selecdo das amostras foi realizada a partir do conjunto disponivel no periodo
analisado, buscando contemplar, sempre que possivel, a representatividade territorial e
epidemiologica. Para isso, foram consideradas amostras provenientes de diferentes
municipios, bem como de individuos com distintas faixas etarias, sexo e regiées do estado do
Ceara.

O sequenciamento foi realizado utilizando a tecnologia lllumina no equipamento
MiSeq™. As sequéncias genbémicas do SARS-CoV-2 foram montadas utilizando o software
ViralFlow, versdo 1.2.0 (https://viralflow.github.io/, ViralFlow 1.2.0.). A classificacdo das
linhagens foi feita por meio do Nextclade versédo 3.19.0 (clades.nextstrain.org).

O objetivo do sequenciamento foi subsidiar a vigilancia genémica do SARS-CoV-2 no
estado do Ceara, permitindo acompanhar a dispersédo das Variantes de Preocupacao (VOCs),
atualmente representada pela Omicron, bem como monitorar a ocorréncia e dispersédo de

sublinhagens de interesse. Esses dados contribuem para o entendimento da dindmica viral e

para a tomada de decisdes em saude publica.



https://clades.nextstrain.org/

RESULTADO

A sublinhagem XFG, incluida pela OMS em 25 de junho de 2025 na lista de Variantes sob
Monitoramento (VUM), originou sublinhagens recombinantes que foram identificadas neste

sequenciamento realizado pelo LACEN/CE (Figura 1).

Figura 1: Representagdo esquematica da origem das linhagens, em destaque as linhagens

identificadas nesta nota técnica.
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Fonte: CoV-Lineages. Lineage Tree. hitps://cov-lineages.org/resources.html .
https://observablehg.com/embed/6475ff63fc3ebfb3 <Acesso em 08/04/2026>

Além das sublinhagens recombinantes da XFG apresentadas na representagcdo da
figura 1, outras sublinhagens identificadas no sequenciamento, como QF.2, QF.2.1, QK.2,
QT.2, QY.2 ndo sdo recombinantes e, portanto, ndo estdo representadas acima. Essas
linhagens surgiram por evolugao independente dentro de seus grupos filogenéticos e, embora
nao sejam classificadas como Variantes de Preocupacdo ou de Interesse, sua deteccao

evidencia a diversidade genética do virus e reforca a importancia da vigilancia gendmica

continua.



https://cov-lineages.org/resources.html
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RESULTADOS

Das 47 amostras elegiveis para o sequenciamento, 36 apresentaram cobertura
superior a 90,3% do genoma total, onde 47,23% (17/36) foram coletadas no municipio
de Fortaleza (Figura 2). Os outros municipios com amostras sequenciadas foram
Cascavel (03), Caucaia (05), Euseébio (01), Horizonte (04), Jaguaretama (01),
Maracanau (01), Redengéo (01), Russas (01) e Sobral (02).

Figura 2: Distribuicdo das amostras sequenciadas para SARS-CoV-2, por municipio de
residéncia, Ceara. SEQ05 26. SE 09 a 12 de 2026.
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Fonte: LACEN-CE. Dados atualizados em 08/04/2026
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RESULTADOS

Entre as amostras sequenciadas, 58,34% corresponderam a individuos do sexo masculino.

Em relacao a distribuicdo etaria, a faixa de 61 a 80 anos concentrou a maior propor¢cao de amostras

analisadas (Tabela 1).

Tabela 1: Distribuicdo por sexo e faixa etaria dos pacientes cujas amostras foram sequenciadas para

SARS-CoV-2. SEQ05_26. SE 09 a 12 de 2026.

Variavel N %
Sexo
Masculino 21 58,34
Feminino 15 41,66

Faixa Etaria (anos)

0-10 4 11,1
11-20 1 2,8
21-40 9 25
41-60 9 25
61-80 10 27,7

>80 3 8.4

LACEN-CE. Dados atualizados em 08/04/2026




RESULTADOS

A sublinhagem QF.2.1 foi identificada em 58,3% (21/36) das amostras sequenciadas,

conforme ilustrado na Figura 3.

Figura 3: Distribuicdo das linhagens de SARS-CoV-2 identificadas no sequenciamento gendmico

realizado no Ceara. SEQ05 26. SE 09 a 12 de 2026.
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CONCLUSAO

O LACEN-CE desempenha papel estratégico na vigilancia genémica de agravos
de relevancia para a saude publica no estado do Ceara. A caracterizagao do perfil
gendbmico do SARS-CoV-2 e das sublinhagens em circulagdo permite compreender a
dindmica evolutiva do virus, bem como subsidiar o planejamento e a implementacao de
politicas publicas de saude baseadas em evidéncias cientificas.

No sequenciamento realizado pelo LACEN-CE, referente as semanas
epidemioldgicas 09 a 12 de 2026, foram identificadas as sublinhagens XFG.3.4.1,
XFG.6.3.3, XFG.9.3, e tendo como novos achados descendentes da XFG.3.4.1 que
acumulam mutagdes, denominadas de QF.2, QF.2.1, QK.2, QT.2 e QY.2. Tendo destaque
para a descendente QF.2.1 a qual representou 58,3% nesse sequenciamento. Algumas
dessas linhagens, como a QF.2 e QF.2.1 ja foram previamente descritas no Brasil, como
em Sao Paulo, Alagoas e Pernambuco. Outras linhagens, como QK.2, QT.2 e QY.2, ainda
nao haviam sido identificadas no Brasil, sendo estas as primeiras detec¢des no pais,
registradas nas amostras coletadas no Ceara. Essas sublinhagens ainda ndo sao
consideradas variantes de preocupacao (VOC, Variant of Concern), de interesse (VOI,
Variant of Interest) ou sob monitoramento (Variant under Monitoring) e sua identificagcao
contribui para o acompanhamento da diversidade genética viral e para a detecgao de
possiveis alteragdes no padrao de circulagao do virus no territorio estadual.

Todos os genomas obtidos estdo sendo depositados na plataforma GISAID
(Global Initiative on Sharing All Influenza Data), base internacional utilizada para o
compartilhamento de dados genémicos, fortalecendo o monitoramento global e nacional
da evolugdo do virus, e ampliando a colaboragdo entre instituigbes de vigilancia e
pesquisa.

Adicionalmente, o Ministério da Saude recomenda a priorizagao do diagndstico
laboratorial por RT-gPCR para deteccdo do SARSCoV-2, possibilitando a identificacao
de amostras positivas elegiveis para analise gendmica. Essa estratégia contribui para o
fortalecimento e a consolidagdo da rede nacional de vigilancia gendémica, permitindo o

monitoramento continuo da circulacdo viral e a identificagcdo precoce de novas

linhagens.




RECOMENDACOES

Constata-se que as variantes do virus SARS-CoV-2 estdo em circulagdo no
estado do Ceara, motivo pelo qual sdo necessarias acdes de prevencido e
controle. Deste modo, sugere-se que as medidas abaixo sejam adotadas,
principalmente nas areas e ambientes de maior risco para a transmissdo do
agravo.

e A testagem é especialmente importante para elegibilidade ao tratamento
com nirmatrelvir/ritonavir, disponivel no SUS para pessoas 265 anos ou
imunocomprometidas, até cinco dias do inicio dos sintomas.

e Monitoramento continuo do SARS-CoV-2, por meio da testagem em
sintomaticos por RT-gPCR, independente da utilizacdo de testes
imunocromatograficos por possibilitar a realizagcao da Vigilancia Gendmica
no estado do Ceara.

e Deve-se intensificar a busca ativa para atualizagdo do calendario vacinal,
priorizando grupos de risco e mais vulneraveis.

e Recomenda-se o0 uso de mascaras PFF2/N95 por: profissionais de saude,
em cuidado de pessoas com sintomas respiratorios; imunossuprimidos,
especialmente em locais fechados ou com aglomeragdo. Destaca-se a
importancia da ventilagdo adequada, etiqueta respiratéria e higienizacéo
das maos.

A vigilancia genbmica € um instrumento imprescindivel para o

monitoramento do padrdo de circulagcdo das VOCs, VOIs e VUMs do

SARS-CoV-2, o entendimento da sua dispersdo no passado, bem como

deteccéo da introducdo de novas sublinhagens no estado do Ceara.

Em parceria com a SESA-CE, o LACEN-CE realiza a vigilancia gendmica
investigando os casos suspeitos e realizando busca ativa sobre a disperséo e

circulacdo do SARS-CoV-2 no estado do Ceara por meio de sequenciamento

genético.
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