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RESUMO

Objetivo: Analisar as variantes do virus SARS-COV-2 causadoras da COVID-19 no Brasil,
identificadas até fevereiro de 2021. Método: Estudo exploratério, descritivo, comparativo
e quantitativo. Os dados foram adquiridos no Ministério da Satide (MS). Resultados:
Foram identificadas as variantes “VOC B.1.1.7, VOC202012/01 ou 201/501Y.V1” do Reino
Unido, a “VOC B.1.351 ou VOC202012/02 ou 20H/501Y.V2” da Africa do Sul e a “VOC
B.1.1.28.1 ou P.1 ou 20J/501Y.V3” do Brasil/Japao. As variantes VOV P.1 ea VOC B.1.1.7
foram as mais preponderantes do Brasil, com o universo de 334 casos, onde a primeira
registrou 89,5% (n=299) e a segunda 10,5% (n=35). A regido Nordeste (NE) registrou a
maior preponderancia das duas variantes contabilizando 32,6% (n=109) e o estado da
Paraiba (PB) a maior preponderancia da variante VOV P.1 com 23,1% (n=69).
Consideragoes finais: As mutagdes do virus SARS-CoV-2, causador da COVID-19,
podem ter causado o surgimento de nova linhagem do virus em circulacdo no Brasil.
Descritores: Variantes; COVID-19 ; Brasil; Epidemiologia.

ABSTRACT

Objective: To analyze the variants of the SARS-COV-2 virus that causes COVID-19 in
Brazil, identified until february 2021. Method: Exploratory, descriptive, comparative and
quantitative study. The data were acquired at the Ministry of Health (MS). Results: The
variants "VOC B.1.1.7, VOC202012/01 or 201/501Y.V1" from the United Kingdom, "VOC
B.1.351 or VOC202012/02 or 20H/501Y.V2" from South Africa and the “VOC B.1.1.28.1 or
P.1 or 20J/501Y.V3” from Brazil/Japan. The VOV P.1 and VOC B.1.1.7 variants were the
most prevalent in Brazil, with a universe of 334 cases, where the first registered 89.5%
(n=299) and the second 10.5% (n=35). The Northeast region (NE) registered the highest
preponderance of the two variants accounting for 32.6% (n=109) and the state of Paraiba
(PB) the highest preponderance of the VOV P.1 variant with 23.1% (n=69) . Final
considerations: Mutations of the SARS-CoV-2 virus, which causes COVID-19, may have
caused the emergence of a new strain of the virus in circulation in Brazil.

Descriptors: Variants; COVID-19 ; Brazil; Epidemiology.

RESUMEN

Objetivo: Analizar las variantes del virus SARS-COV-2 que causa COVID-19 en Brasil,
identificadas hasta febrero de 2021. Método: Estudio exploratorio, descriptivo,
comparativo y cuantitativo. Los datos se obtuvieron del Ministerio de Salud (MS).
Resultados: las variantes "VOC B.1.1.7, VOC202012/01 0 201/501Y.V1" del Reino Unido,
"VOC B.1.351 0 VOC202012/02 0 20H/501Y.V2" de Sudafrica y el "VOC B.1.1.28.10P.1 0
20J/501Y.V3” de Brasil/Japén. Las variantes VOV P.1 y VOC B.1.1.7 fueron las mas
prevalentes en Brasil, con un universo de 334 casos, donde la primera registré 89,5%
(n=299) y la segunda 10,5% (n=35). La regién Nordeste (NE) registr6 la mayor
preponderancia de las dos variantes con 32,6% (n=109) y el estado de Paraiba (PB) la
mayor preponderancia de la variante VOV P.1 con 23,1% (n=69). Consideraciones
finales: Las mutaciones del virus SARS-CoV-2, que causa COVID-19, pueden haber
causado la aparicién de una nueva cepa del virus en circulacién en Brasil.

Descriptores: Variantes; COVID-19 ; Brasil; Epidemiologia.
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Introducao

O COVID-19 é uma doenca respiratéria surgida recentemente, causada
pela sindrome respiratéria aguda grave do coronavirus 2 (SARS-CoV-2),
caracterizada pelo surgimento de pneumonia, linfopenia, linfécitos “exaustos” e
também, por uma verdadeira tempestade de citocinas, se tornando recentemente
entendida enquanto uma severa pandemia e complexo problema de satde
publica.l? Conforme alguns pesquisadores, em dezembro de 2019, foi
identificado um novo surto onde, foi possivel diagnosticar pneumonia e, que se
acreditava ter sido causada possivelmente, por uma nova cepa de Coronavirus,
sendo seu inicio detectado na provincia de Hubei, na Republica Popular da China,
junto a cidade de Wuhan, se verificando que a mesma se espalhou muito
rapidamente para aproximadamente vinte e quatro (24) outras nagdes.??

A presente enfermidade classificada por alguns estudiosos enquanto
perigosa e complexa, possivelmente esteja intimamente relacionada ao fendmeno
de pessoas que estiveram a ela expostas e, té-la contraido, em decorréncia de se
encontrarem num determinado mercado chinés, que comercializava dentre os
seus produtos, animais vivos, frutos do mar e muitas outras mercadorias.*? Ja no
dia 29 de dezembro de 2019, foram admitidas quatro (04) pessoas diagnosticadas
com pneumonia num determinado hospital sediado em Wuhan, sendo possivel
reconhecer que elas haviam desenvolvido atividades laborativas num mercado
do tipo atacadista, especializado na disponibilizagdo de frutos do mar em
Huanan.6

O Centro de Controle de Doencas (CDC-China) foi notificado por esta
instituicdo hospitalar, o que permitiu que epidemiologistas e pesquisadores
chineses pudessem identificar outros pacientes que estiveram vinculados ao
incidente anteriormente verificado no mercado de frutos do mar e congéneres e,
em 30 de dezembro de 2019, ano em que foi realizado o registro formal desse
fendmeno ao CDC chinés, pelas autoridades competentes responsaveis pela
satde da provincia de Hubei.® Para alguns pesquisadores, foi apontado que a
propagacdao da COVID-19 era tamanha que a mesma se representava e
apresentava num crescimento e desenvolvimento muito superior a capacidade
de resposta eficiente e eficaz dos varios tipos de servigos de satide, junto as
nagdes europeias, por conta da complexidade e magnitude desta questao de
satde internacional.”

Em 22 de janeiro de 2020 foi fundado no Brasil o Centro de Operacoes de
Emergéncia em Satde Publica (COE-COVID-19) pelo Ministério da Satde (MS),
se constituindo enquanto uma série de acdes, estratégias e politicas que foram
adotadas, possuindo enquanto objetivo principal, nortear as inimeras atuacoes
positivas em resposta a emergéncia de satide publica nacional e, buscando a
implementacdo de atuagdes coordenadas no dmbito de todo o Sistema Unico de
Satde (SUS).¢ No dia 30 de janeiro de 2020, apds o parecer de vérios especialistas
e pesquisadores internacionais a Organizacdo Mundial da Satade (OMS) pode
declarar que o fendmeno em questao, se constituia enquanto uma Emergéncia de
Satde Publica de Importancia Internacional (ESPII), apés a confirmacdao do
registro de milhares de casos e de centenas de 6bitos, diretamente relacionadas
ao novo coronavirus COVID-19, derivados dos registros realizados pelas
autoridades sanitarias da China.?

No Brasil, em de 6 de fevereiro de 2020 foi sancionada a Lei de niimero
13.979, que dispunha sobre as medidas para enfrentamento da emergéncia de
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saude publica de importancia internacional, decorrente do coronavirus
responsavel pelo surto de 2019, se constituindo enquanto um documento
legislativo, implementado enquanto forma de apoiar a sociedade civil contra o
COVID-19 e os seus impactos.” Esse notorio dispositivo legislativo sofreu
alteracdes por meio da Lei de 14.019, de 2 de julho de 2020, objetivando dispor
sobre “a obrigatoriedade do uso de mascaras de protecdo individual, para
circulacdo em espacos publicos e privados acessiveis, em vias publicas e em
transportes publicos, sobre a adocao de medidas de assepsia de locais de acesso,
inclusive transportes publicos, e sobre a disponibilizagdo de produtos saneantes
aos usuarios durante a vigéncia das medidas para enfrentamento da emergéncia
de satide coletiva de importancia internacional decorrente da pandemia da
COVID-19”.10

A palavra “corona” possui ascendéncia do latim e possui enquanto
significacdo coroa, identificada essa caracteristica por meio de sua visualizacdao
guiada por meio de microscopia do tipo eletronica, por conta destes virus se
encontrarem na forma de circulos, representando uma espécie de “espiculas” que
terminam em “goticulas”, parecendo uma verdadeira coroa.! A patologia que
este complexo virus produz é designada enquanto COVID-19, onde, pode ser
entendido que a sigla “CO” significa corona, “VI” é utilizado para representar
um virus e a letra “D” esta relacionada a doenga, sendo que no passado, ela era
chamada de “2019 novo Coronavirus” ou ainda, de “2019-nCoV”, sendo que o
Coronavirus Study Group of the International Virus Taxonomy Committee (Grupo de
Estudos de Coronavirus do Comité Internacional de Taxonomia de Virus) propos
que o virus se fosse designado de SARS-Cov-2.1213

Nesse contexto epidemiolégico, é apontada a necessidade de
desenvolvimento de politicas, estratégias e metodologias de agao, para o controle
e protecao da sociedade, dos profissionais da satide e das pessoas que se
encontram mais vulnerdveis ao COVID-19, objetivando minimizar a sua
transmissibilidade, mortalidade e impactos derivados de sua magnitude.l415
Nesse sentido, se constituiu enquanto objetivo da presente pesquisa, analisar as
variantes do virus SARS-COV-2 causadoras da COVID-19 no Brasil, identificadas
até fevereiro do ano de 2021.

Método

Trata-se de uma pesquisa classificada enquanto exploratdria, descritiva,
comparativa e caracterizada por uma abordagem quantitativa, que objetivou
analisar as variantes do virus “SARS-COV-2" causador da COVID-19, no recorte
geografico formada pelo “Brasil”, identificadas até o periodo de fevereiro de
“2021”. Para facilitar o processo de aquisicdo dos dados necessérios a edificacdo
da presente pesquisa, os mesmos foram adquiridos junto a Secretaria de
Vigilancia em Satde (SVS) do Ministério da Satde (MS), acessados em seu portal
eletronico no endereco [https:/ /www.gov.br/saude/pt-br].

Os dados relacionados as variantes identificadas do virus SARS-COV-2
causadores da COVID-19 no Brasil, foram gerados apés realizacdo de analise
desenvolvida na “Semana Epidemiolégica 8” (21/02/2021 a 27/02/2021). Nesse
sentido, se compreende que a SVS/MS, desenvolveu o processo de levantamento
semanal dos dados junto as respectivas Secretarias Estaduais de Satide (SES), em
relagdo aos resultados dos sequenciamentos implementados que as mesmas,
possuem acesso, no que se refere as notificagdes.?!
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Também foram realizados levantamentos bibliogréficos informatizados
junto a base de dados eletronicas, sendo as mesmas o Google Académico (Google
Scholar), a Biblioteca Virtual em Satde (BVS), Minerva-UFR], Saber-USP, Teses-
FIOCRUZ, adquirindo desta forma artigos de periédicos cientificos, documentos
oficiais e legislacdo correlata. Foram também utilizados os Descritores em
Ciéncias da Satude (DeCS) da BVS, identificados junto ao endereco eletronico
[https://decs.bvsalud.org/], sendo os mesmos, “epidemiologia” com o
identificador DeCS “28566” e o ID do descritor “D004813”, “infecgdes por
coronavirus” com o identificador DeCS “31543” e o ID do descritor “D018352”,
“inquéritos epidemiolégicos” com o identificador DeCS “28627” e o ID do
descritor “D006306”, “pandemias” com o identificador DeCS “54399” e o ID do
descritor “D058873”, “politicas publicas de satde” com o identificador DeCS
“50207” e o ID do descritor “DDCS050207”, “satide ptublica” com o identificador
DeCS “28455” e o ID do descritor “D011634”, “sindrome respiratéria aguda
grave” com o identificador DeCS “37050” e o ID do descritor “D045169”.

Foi utilizado o software Microsoft Excel 2016®, pertencente ao Pacote
Microsoft Office 2016® for Windows®, para o processo de organizacdo e analise
dos dados adquiridos e, objetivando ampliar o processo interpretativo, foi
realizada analise estatistica do tipo descritiva, sendo implementados os célculos
percentuais (%). Os resultados foram apresentados no formato de uma (1) tabela
explicativa, um (1) quadro e trés (3) figuras, sendo que a utilizagdo de mapas das
regides brasileiras e unidades federativas (UF), também se constituiram
enquanto estratégias de melhor interpretacdo dos achados. Os autores da
presente pesquisa declaram a inexisténcia de conflitos de interesses.

Resultados

No processo de organizacdo e andlise dos dados, foi possivel realizar a
identificagdo de algumas variantes relacionadas ao COVID-19, sendo que as
mesmas, se encontravam mais preponderantes junto as nagdes insulares do
Reino Unido (Inglaterra, Escocia, Pais de Gales e Irlanda do Norte), Africa do Sul
e Brasil/Japdo, conforme exposto junto ao quadro 1. J& no item especificacdes,
foram expostas questdes relacionadas ao processo de coleta das amostras
biolégicas das variantes identificadas do COVID-19, data em que elas foram
coletadas, processo de notificagdo pelas respectivas nagdes e a sua
transmissibilidade local.

Quadro 1 - Distribuicdo das diferentes variantes identificadas do COVID-19 por
localidade e especificacdes:*

Variantes Localidade Especificacoes

VOC B.1.1.7, Reino Identificada em amostras de “20 de setembro
V0OC202012/01 ou Unido de 2020”7, ja foi notificada por 94 paises,
201/501Y.V1 sendo que 8 paises notificaram casos na

semana anterior a data da publicagdo. A
transmissao local foi informada por 47

paises.
VOC B.1.351 ou Africa do | Identificada em amostras do comeco de
V0OC202012/02 ou Sul “agosto de 2020”7, ja foi notificada por 46
20H/501Y.V2 paises, sendo que 2 paises notificaram casos

na semana anterior a data da publicacdo. A
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transmissao local foi informada por 12

paises.
VOC B.1.1.28.1 ou Brasil / Identificada em amostras de “dezembro de
P.1 ou Japao 20207, ja foi notificada por 21 paises, sendo
20J/501Y.V3 que 6 paises notificaram casos na semana

anterior a data da publicacdo. A transmissao
local foi informada por 2 paises.

Fonte: Adaptado da SVS/MS, 2021.
* Semana Epidemiolégica 8 (21 a 27/2/2021).

Ja na figura 1, é apresentada a distribuicdo dos casos registrados de
variantes de atencdo do COVID-19, segundo as respectivas regides brasileiras,
sendo identificado o universo de 334 registros. A regido Nordeste (NE)
contabilizou a maior preponderancia com 32,6% (n=109) e o Centro-Oeste (CO)
a menor com 6,6% (n=22).

Figura 1 - Distribuicdo dos casos registrados de variantes de atengdo VOV P.1 e
VOC B.1.1.7, segundo as regides no Brasil, até a semana epidemiol6gica 8*
(n=334):

23,7% (n=79)

Nordeste
32,6% (n=109)

Centro-Oeste
6,6% (n=22)

25,4% (n=85)

7%
0 250 500 1.000 Km }N\

IS I —

Fonte: Adaptado da SVS/MS, 2021.
* Semana Epidemiolégica 8 (21 a 27/2/2021).

Quando analisadas as variantes identificadas no Brasil, foi identificado
que a “VOV P.1” obteve a maior preponderancia com 89,5% (n=299) e a “VOC
B.1.1.7” a menor com 10,5% (n=35) conforme exposto na tabela 1. J& quando
analisada a maior frequéncia de variantes de atengao do COVID-19 por unidades
federativas (UF), foi verificado que a Paraiba (PB) registrou a maior
preponderancia com 20,7% (n=69) e a menor preponderancia, empatadas cada
um com um registro, foram encontrados o Maranhdo (MA), o Piaui (PI), Sergipe
(SE) e Tocantins (TO) que registraram respectivamente 0,3% (n=1).
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Tabela 1 - Distribuicdo dos casos de variantes de atencao, segundo as unidades

federativas, no Brasil até a semana epidemiolégica 8 (n=334*):

UF *# #** VOV P.1 (%) | VOCB.1.1.7 (%) Total (%)
Paraiba 69 (23,1) - 69 (20,7)
Amazonas 60 (20,1) - 60 (18)
Sao Paulo 41 (13,7) 11 (31,4) 52 (15,6)
Goias 20 (6,7) 2(5,7) 22 (6,6)
Parana 20 (6,7) 2(5,7) 22 (6,6)
Rio Grande do Norte 15 (5) - 15 (4,5)
Bahia 11 (3,7) 6 (17,1) 17 (5,1)
Para 11 (3,7) - 11 (3,3)
Rio de Janeiro 9(3) 1(2,9) 10 (3)
Rio Grande do Sul 9(3) - 9(2,7)
Santa Catarina 8(2,7) - 8 (24)
Minas Gerais 7 (2,3) 13 (37,1) 20 (6)
Roraima 7 (2,3) - 7(21)
Cearé 3 (1) - 3(0,9)
Espirito Santo 3 (1) - 3(0,9)
Alagoas 2(0,7) - 2 (0,6)
Maranhdo 1(0,3) - 1(0,3)
Piaui 1(0,3) - 1(0,3)
Sergipe 1(0,3) - 1(0,3)
Tocantins 1(0,3) - 1(0,3)
Total 299 (100) 35 (100) 334 (100)

Fonte: Adaptado das Secretarias Estaduais de Satde (SES), SVS/MS, 2021.

* Dados atualizados em 1° de marco de 2021, sujeitos a revisoes.
** UF: Unidade federativa.

*** UJF onde foi realizada a coleta da amostra.

Na figura 2 é demonstrada esquematicamente a distribuicdo de casos da
variante de atencdo do tipo VOV P.1, segundo as UFs brasileiras, até a semana
epidemioldgica 8, sendo possivel identificar o universo de 299 registros, em vinte
estados, sendo eles o Amazonas (AM), Alagoas (AL), Bahia (BA), Ceara (CE),
Espirito Santo (ES), Goids (GO), Maranhdao (MA), Minas Gerais (MG), Para (PA),
Paraiba (PB), Parané (PR), Piaui (PI), Rio de Janeiro (R]), Rio Grande do Norte
(RN), Rio Grande do Sul (RS), Roraima (RR), Santa Catarina (SC), Sao Paulo (SP),
Sergipe (SE) e o Tocantins (TO). As UFs do Acre (AC), Amapa (AP), Distrito
Federal (DF), Mato Grosso (MT), Mato Grosso do Sul (MS), Pernambuco (PE),
Rondoénia (RO), ndo contabilizaram registros de variantes de atencdo do tipo

“VOV P.1”.
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Figura 2 - Distribuicdo dos casos de variantes de atengdo do tipo VOV P.1, segundo as UF, no

Brasil até a semana epidemiolégica 8 (n=299%):
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Fonte: Adaptado das Secretarias Estaduais de Satide (SES), SVS/MS, 2021.
* Dados atualizados em 1° de margo de 2021, sujeitos a revisdes.

** UF: Unidade federativa.

*** UF onde foi realizada a coleta da amostra.

Na figura 3, é demonstrada esquematicamente a distribuicdo de casos da variante de
atencdo do tipo VOC B1.17, segundo as UFs brasileiras, até a semana epidemioldgica 8, sendo
possivel identificar o universo de 35 em seis (06) estados, sendo eles Bahia (BA), Goias (GO), Minas
Gerais (MG), Parana (PR), Rio de Janeiro (RJ), Sao Paulo (SP). As UFs do Acre (AC), Amazonas
(AM), Alagoas (AL), Ceara (CE), Distrito Federal (DF), Espirito Santo (ES), Maranhao (MA), Mato
Grosso (MT), Mato Grosso do Sul (MS), Para (PA), Paraiba (PB), Pernambuco (PE), Piaui (PI), Rio
Grande do Norte (RN), Rio Grande doSul (RS), Rondénia (RO), Roraima (RR), Santa Catarina (SC),

Sergipe (SE), Tocantins (TO), casos de variantes de atengao do tipo VOC B1.17.

Figura 3 - Distribuigdo dos casos de variantes de ateng¢do do tipo VOC B.1.1.7, segundo as UF, no

Brasil até a semana epidemiolégica 8 (n=35%):

B

7>

17,1% (n=6)

Fonte: Adaptado das Secretarias Estaduais de Satide (SES), SVS/MS, 2021.
* Dados atualizados em 1° de margo de 2021, sujeitos a revisoes.
** UF: Unidade federativa/*** UF onde foi realizada a coleta da amostra.
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Discussao

A Organizacdo Mundial da Satde (OMS), em articulagdo com as vérias
autoridades nacionais, instituicdes de satide, pesquisadores e especialistas,
continua no desenvolvimento atento e monitoramento dos inimeros eventos de
satude coletiva, intimamente associados direta e indiretamente as variantes do
“SARS-CoV-2”, fornencendo atualizagdes didrias sobre este complexo fendmeno,
no momento em que informagdes se tornam acessiveis.'® Nesse sentido, é
possivel inferir que o virus “SARS-CoV-2”, assim como muitos outros virus,
podem sofrer processos de mutagao(des) esperada(s) e, para ser possivel avaliar
a sua caracterizagdo do tipo gendmica, um determinado quantitativo das suas
respectivas amostras, devem ser confirmadas por conta da RT-qPCR que sdo
enviadas para a realizagdo do seu sequenciamento gendémico.!”18

Assim, a RT-qPCR se constitui enquanto uma nova técnica laboratorial,
atualmente considerada enquanto gold standard , ou seja, “padrdo ouro”, para o
diagnostico da COVID-19, conforme preceituado pela OMS, se constituindo
enquanto uma derivagdo das descobertas implementadas pelo bioquimico
estadunidense Dr. Karry Mullis na década de 80, possuindo enquanto uma das
suas principais caracteristicas, a deteccao e também, na quantificagdo do processo
de fluorescéncia, emitida durante cada ciclo de uma reacdo desenvolvida pela
Reacdo em Cadeia de Polimerase (PCR) e ainda, em relagdo a sua sensibilidade
na constatagdo de poucas copias de acido desoxirribonucleico (DNA) presentes
em uma respectiva amostra.’81? Apés o processo de caracterizacdo do tipo
genodmica inicial do “SARS-CoV-2”, este virus pode ser fragmentado em
diferentes grupos genéticos, também conhecidos enquanto clados e, quando
surgiram alguns tipos de mutacdes especificas, estas podem se estabelecer num
novo tipo de linhagem, ou seja, outro grupo genético do referido virus que se
encontra em circulagio.1”.1819

Segundo o Centro Europeu de Prevencdao e Controle das Doengas
(European Centre for Disease Prevention and Control - ECDC), quando esse
fendmeno ocorre, o mesmo, se caracteriza enquanto uma nova forma de variante
do respectivo agente viral e, quando as suas respectivas mutagdes ocasionam no
surgimento de alteragdes relevantes do tipo clinico-epidemiolégicas, vai se
permitido o surgimento de maior gravidade e ainda, de maior potencial de
infectividade.?’ Nesse sentido, essa variante é classificada enquanto “VOC”, do
idioma inglés, “variant of concern”, em portugués podendo ser traduzido para
“variante de aten¢do” e/ou “preocupacao”, sendo que estas variantes de atencdo
e/ou preocupacao (VOC), sdo indiscutivelmente consideradas enquanto
preocupantes, devido as respectivas mutagdes, que indicam aumento do
processo de transmissibilidade e ainda, ao seu agravamento de situacdo(gdes)
epidemioldgica(s) junto a(s) area(s) onde as mesmas forem respectivamente
identificadas.?

Segundo o MS, em 9 de janeiro de 2021 a variante de atencdo no Brasil
“P.1”, foi identificada inicialmente no Japao, entre alguns viajantes que estiveram
no estado de Manaus, no Amazonas (AM) e, dias depois, pesquisadores
brasileiros puderam identificd-la em amostras de determinados pacientes
também de Manaus, sendo possivel realizar a coleta de amostras de material para
realizacdo de exames para posterior diagndstico, em dezembro de 2020.2! Desta
forma e, considerando que o processo de sequenciamento genémico estd sendo
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implementado por varias institui¢des laboratoriais do pais e que, nem todos eles
pertencem ao que é conhecido enquanto Rede Nacional de Laboratérios de Satide
Puablica, um grande quantitativo de resultados podem ter sido notificados apenas
na dimensdo municipal ou estadual ou, ainda mesmo, ndo conseguiram ser
notificados a nenhum 6rgao do Sistema Unico de Satde (SUS).2!

Por outro lado, os respectivos resultados podem também ter sido apenas
depositados junto a sites abertos de sequenciamento gendmico, dificultando o
processo de registros global dos respectivos casos.?%?! No Brasil, a organizagao
do Sistema Nacional de Laboratérios de Satde Publica (SISLAB), foi instituida
por meio da portaria do MS de namero 2.031, de 23 de setembro de 2004, onde o
mesmo se constitui enquanto um conjunto de redes nacionais de laboratérios,
organizadas em sub-redes, por agravos ou programas, de forma hierarquizada
por grau de complexidade das atividades relacionadas a vigilancia em sadde,
compreendendo a vigilancia epidemiolégica e vigilancia em satde ambiental,
vigilancia sanitaria e assisténcia médica.?

A complexidade desta temética é tamanha que, analisando a mesma junto
ao caribe, foi possivel verificar a existencia de variantes nos genes “ACE2” e
“TMPRSS2”, que se encontravam potencialmente associadas a questdo da
suscetibilidade ou ainda, a gravidade gerada pelo COVID-19, embora a literatura
cientifica aponte em relacdo a este assunto, que ela seja esparsa e mal
sistematizada.? Nesse sentido, é possivel inferir que algumas das referidas
variantes, estivessem distribuidas de forma diferentes, entre as populacoes
pertencentes ao continente africano, americano, asidtico e europeu, ou ainda, se
encontravam associadas potencialmente ao processo de ampliagdo,
susceptibilidade e ainda, de sua gravidade em relacdo ao COVID-19.23

As autoridades responsaveis no Reino Unido, notificaram no dia 14 de
dezembro de 2020 a OMS, a existéncia de uma variante denominada enquanto
“SARS-CoV-2 VOC 202012/01” ou “B.1.1.7.”, sendo que a referida cepa,
carregava o quantitativo de aproximadamente 14 mutacdes definidoras,
incluindo 7 junto a proteina S.2* Nesse contexto e, dentre essas 7 citadas, se
encontrava a mutacdo “N501Y”, que se representava associada a uma maior
afinidade do virus, por conta do seu receptor “ACE-2”, o que nesse sentido, pode
explicar sua expansao caracterizada de forma rapida.?*

A realizagdo de recentes experimentos demonstraram que o processo de
“eliminacdo" de aminoacidos, vem permitir mais facilmente que o novo
coronavirus, infecte as extruturas citoloégicas com maior facilidade, sendo que,
até o presente momento, a referida cepa tenha sido encontrada em
aproximadamente setenta (70) nagdes, e destes, o quantitativo de vinte e nove
(29) tem a possibilidade de serem transmitidos localmente, o que agravou a(s)
condigao(des) epidemioldgica(s) junto ao Reino Unido, Portugal e outros paises
localizados na europa, em meados de dezembro de 2020 e em janeiro de 2021.2
As autoridades sanitarias nacionais da Africa do Sul, anunciaram em 18 de
dezembro de 2020, a deteccdo de um novo tipo de variante do “SARS-CoV-2”
designada enquanto “B.1.351” (ou 501Y.V2), devido a presenga do processo de
mutacao “N501Y” .26

Nao obstante a variante do tipo “B.1.1.7” também tenha desenvolvido a
mutacao “N501Y”, a realizacdo das andlises filogenéticas, demostraram que a
variante classificada enquanto “B.1.351”, detectada junto a Africa do Sul, possui
sua origem diferente.? O Japao notificou no dia 9 de janeiro de 2021 a OMS, o
surgimento de uma nova variante do “SARS-CoV-2”, “P1”, ou seja, a mesma é
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inicialmente relatada como “B.1.1.248”, tendo sido possivel detecta-la em quatro
(04) pessoas do Brasil, que se encontravam viajando, sendo que essa variante nao
se encontrava geneticamente relacionada as variantes do tipo“SARS-CoV-2
B.1.1.7” e também “B.1.351”, tendo sido identificada no més de dezembro do ano
de 2020, na cidade Manaus no Amazonas (AM), no Brasil.?”

Esta variante possui o quantitativo de doze (12) mutacdes junto a proteina
“S”, incluindo trés (03) mutacoes de interesse comum com “B.1.351”, ou seja,
“K417N” /T”, “E484K” e “N501Y”, que podem permitir com que seja afetada a
transmissibilidade, além do processo de resposta imune.?” O processo chamado
enquanto convergéncia evolutiva, pode estd relacionado com o fendmeno dessas
referidas cepas, terem origens descritas enquanto diferentes, entretanto,
possuirem os mesmos fendmenos de mutagdo e, sendo assim, essa designacao é
dada quando as caracteristicas sdo similares e selecionadas em localidades
diferentes, porque representam vantagens claras, por exemplo, de
transmissibilidade maior e a replicagdo com sucesso.?

E importante mencionar também, o que foi defendido por alguns
pesquisadores, no que se refere a mutacdo nomeada enquanto “E484K”, em
relagdo a cepa brasileira “P.2”, que foi identificada pela primeira vez no més de
outubro do ano de 2020, sendo defendido que a mesma se constituia enquanto a
mais prevalente entre as cepas identificadas em pessoas que se encontravam em
tratamento de satide.?” Desta forma, também foi possivel realizar a identificacdo
da existéncia de outros sinais e sintomas ja no més de novembro, no estado do
Rio de Janeiro, no Brasil.??

Conforme os dados derivados da Rede Genomica Fiocruz, presentes no
endereco eletronico [http://www.genomahcov.fiocruz.br/], foi possivel
evidenciar pelos pesquisadores de diversos institutos da Fundacdo Oswaldo
Cruz (FIOCRUZ) que, desde os primeiros momentos conhecidos de emergéncia,
em relacdo as cepas do tipo “P.1” e também “P.2” no més de outubro de 2020,
apenas durante quatro (4) meses, elas eram responséaveis por aproximadamente
setenta e cinco por cento (75%) de todas as cepas que haviam cido sequenciadas
no territério nacional brasileiro.3? Sdo instituicdes participantes da Rede
Genomica Fiocruz, o Instituto Aggeu Magalhdes (IAM), o Instituto Carlos
Chagas (ICC), o Instituto Oswaldo Cruz (I0C), o Instituto Gongalo Moniz (IGM),
o Instituto Nacional de Controle de Qualidade em Satde (INCQS), o Instituto
René Rachou (IRR) e o Escritério Técnico do Ceara e a Unidade de Apoio ao
Diagnostico da COVID (UNADIG).3!

Os dados derivados das pesquisa desenvolvidas pela Rede Genomica
Fiocruz e/ou depositados junto a Plataforma GISAID por outras instituigdes,
seguem rigorosamente os padroes internacionais estabelecidos de nomenclaturas
relacionadas as viroses respiratorias, das principais linhagens do SARS-CoV-2
encontradas no Brasil.3?> Por outro lado, conforme exposto por alguns
pesquisadores, na cidade brasileira de Manaus, no Amazonas (AM), entendida
enquanto o principal centro financeiro, mercantil e corporativo economicamente
da regido Norte (N), foi verificado que as duas linhagens identificadas,
correspondiam a aproximadamente 97,8% de todas as amostras virais
sequenciadas, até o més de janeiro do ano de 2021.%7

Segundo dados disponibilizados pelo Instituto Brasileiro de Geografia e
Estatistica (IBGE), Manaus (AM) se constitui enquanto a cidade brasileira mais
populosa do estado do Amazonas, de toda a Amazonia brasileira, da regido
Norte (N), estando localizada geograficamente junto ao centro da maior floresta
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tropical do mundo e ainda, possuindo uma populagdo estimada em
aproximadamente 2.219.580 habitantes no ano de 2020.333* Além das questdes e
fatos apresentados, no que se refere a diferentes variantes identificadas do
COVID-19 até o presente momento, é verificado junto a literatuta cientifica
nacional e internacional, o surgimento de outras no Brasil, na Africa do Sul, nos
Estados Unidos da América (EUA), na Franga, no Japao e, em muitas outras
nagdes, o que aponta para a importancia e a necessidade de maior atencdo a
referida tematica, bem como, para o desenvolvimento de outras agdes para o seu
combate e controle sistematizado.?”,35:36,37,38,39,40

Consideracoes finais

Por meio da presente pesquisa, foi possivel identificar duas (02) variantes
relacionadas ao COVID-19 em varias UFs do Brasil, sendo elas a “VOV P.1” e a
“VOC B.1.1.7” e nesse sentido, é de fundamental importancia que os esforgos no
combate e controle a esses problemas de satide ptblica sejam redobrados. Apesar
do estudo possuir limitacdes, o mesmo ofereceu genuina contribui¢do no que se
refere a um maior conhecimento do surgimento de variantes do COVID-19 no
Brasil.

O fenémeno do surgimento de variantes do COVID-19 esta intimamente
relacionado a vdrias questdes, como por exemplo, a reduzida utilizagdo da
mascara de protecdo e também de higienizacdo das mados, utilizando agua e
sabdo e/ou alcool em gel, além da fragil realizacdo de cuidados, como por
exemplo, quando tossir ou espirar, cobrir a boca com o antebrago, conforme
técnica preconizada. Outra questdo também identificada e, que pode estar
relacionada, ao surgimento das variantes do COVID-19 no Brasil, é a diminuida
implementacdo do isolamento social, proposto para o combate a(s)
aglomeracdo(des) de pessoas, desrespeitado por uma parcela consideravel da
sociedade, constatada fortemente pelos vérios veiculos informativos,
jornalisticos e comunicacionais cotidianos.

Outros fendmenos que podem também estar contribuindo para o
surgimento e aumento de variantes do COVID-19 no Brasil, sdo as aglomeracdes
sociais persistentemente, o fendmeno da organizacdo de festas e eventos
clandestinos de entretenimento, relacionados ao descumprimento das inameras
medidas sanitarias preventivas, instituidas pelos governos em todas as esferas
politicas, e ainda, o reduzido conhecimento em relacdo a enfermidade em
questdo, dos seus impactos diretos e indiretos, além de seus desdobramentos na
saude publica nacional. A intensificacdo do processo de imunizacdo da
populacdo em todas as suas faixas etarias, também se constitui enquanto
poderosa estratégia de combate e controle do COVID-19 e de suas variantes ndo
somente no Brasil, mas em todas as outras nagoes.

O apoio as instituicdes de ensino superior (IES) e centros de
desenvolvimento de ciéncia, pesquisa e de inovagdo nacionais, também devem
ser ampliados, objetivando permitir a garantia de aquisicdo de insumos
farmacéuticos ativos (IFA) para a producdo imunobiolégicos e posterior
vacinacdo de toda a sociedade. Nesse sentido, é percebida a necessidade de
desenvolvimento de outros mecanismos e politicas ptiblicas em todas as esferas
nacionais brasileiras, objetivando mitigar e coibir com que o COVID-19 e as suas
variantes, ndo tragam consequéncias irrepardveis na atualidade e as préximas
geragoes.
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Cabe aos profissionais de satide e pesquisadores, as organizacoes politicas
em todas as suas dimensdes representativas e a sociedade como um todo,
multiplicar o desenvolvimento de esforcos, objetivando reforcar as medidas de
controle e combater ao Covid-19 e as suas variantes, reduzindo efetivamente o
seu processo de transmissibilidade e de mortalidade. Outros estudos e pesquisas
que possuam enquanto objetivo, analisar o surgimento de variantes relacionadas
ao COVID-19 no Brasil, seus impactos direitos e indiretos na sociedade, além das
diferencas dessa emergente questdo nas varias UFs, devem ser incentivados
objetivando permitir maior elucidagao desse complexo fenémeno, trazendo desta
forma, a “paz no coracdo da criatura humana”.
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