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 Na cidade de Wuhan, província de Hubei na República Popular da China, foi registrado pelas autoridades locais, um evento classificado enquanto surto, que permitiu a realização do diagnosticado de pneumonia (PNM).1,2 Este importante fenômeno foi datado no mês de dezembro do ano de 2019, sendo identificada uma cepa de coronavírus desconhecida até aquele momento, e que se espalhou rapidamente, apresentando o seu elevado potencial de transmissibilidade em vinte e quatro (24) outros países.1-3EDITORIAL
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 Nesse contexto, esse fato foi notificado no dia 07 de janeiro de 2020 enquanto uma nova linhagem pertencente ao coronavírus, sendo que a mesma, não era reconhecida em seres humanos até esta data.3-5 Já no dia 30 de janeiro 2020, a Organização Mundial da Saúde (OMS), defendeu que este surto se constituiu enquanto ruidoso problema de saúde pública, se constituindo também enquanto uma verdadeira Emergência de Saúde Pública de Importância Internacional (ESPII).4-5
 Em 11 de fevereiro de 2020, foi dada a designação de SARS-CoV-2, pois, ele foi responsável por causar a enfermidade que ficou conhecida enquanto COVID-19.4,5,6 No dia 26 de fevereiro de 2020, foi realizada a primeira notificação de caso confirmado no Brasil pelo Ministério da Saúde (MS) do COVID-19 e, no dia 11 de março do mesmo ano, a OMS caracterizou o COVID-19 enquanto pandemia, comunicando a todas as nações informações atualizadas sobre a complexidade e magnitude deste novo fenômeno.6,7,8  Recebido: 22/07/2021
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Segundo o MS as classes de coronavírus mais identificadas até a presente data são o “alfa coronavírus HCoV-229E”, o “alfa coronavírus HCoV-NL63”, o “beta coronavírus HCoV-OC43”, o “beta coronavírus HCoV-HKU1”, o “SARS-CoV”, que foi identificado enquanto o causador da síndrome respiratória aguda grave (SARS), o “MERS-CoV”, que foi identificado enquanto o causador da síndrome respiratória do Oriente Médio (MERS) e ainda o  SARSCoV-2.9 Em relação aos diferentes tipos  de classificação das referidas variantes do COVID-19, a OMS teve a iniciativa de reuniu uma agremiação de especialistas, que instituiu as nomenclaturas a serem usadas para designação do que é entendido enquanto as “Variantes de Interesse” (VOI) e as “Variantes de Preocupação” (VOC), empregando para esta ação, letras do alfabeto grego, como  por exemplo, alpha (α), beta (β), delta (Δ ou δ), gamma (Γ ou γ) e ômicron (Ο ou ο).10,-11
No que se refere as VOC do SARS-CoV-2, às mesmas recebem esta designação, pois, elas possuem a possibilidade de aumento na frequência em sua virulência, das mudanças em sua apresentação clínica, aumento da transmissibilidade ou alteração prejudicial do COVID-19, ou ainda, na redução de sua eficácia nas medidas sociais e de diagnóstico, saúde pública ou das terapias acessíveis.10,11  Já as VOI possuem essa designação por conta da mesma ter causado transmissão comunitária de múltiplos casos de COVID-19, e também, do seu genoma ter sofrido mutações que mudaram o seu fenótipo viral, além de ser necessário ser detectada em várias nações.10,11
Outra importante questão que vem a caracterizar a VOI é que a mesma, pode ser classificada por meio de realização de avaliação pelo Grupo de Trabalho de Evolução do Vírus SARS-CoV-2 ou de outra forma pela OMS.10,11  No quadro 1, são apresentadas as VOC de preocupação do COVID-19 em relação as etiquetas instituídas pela OMS, linhagens, GISAID clado/linhagem, primeiras amostras documentadas e respectivas datas de designação.

Quadro 1 – Variantes de preocupação (VOC) do COVID-19, linhagens, GISAID clado/linhagem, local de identificação das primeiras amostras documentadas e  data designações:*,**,***
	Etiqueta
da OMS
	Linhagem
	GISAID Clado/linhagem

	Primeiras amostras documentadas
	Data de designação

	Alpha
	B.1.1.7
	GRY(antigamente GR/501Y.V1)
	Reino Unido,
setembro/ 2020
	18/12/2020

	Beta
	B.1.351
	GH/501Y.V2

	África do Sul, maio/2020
	18/12/2020

	Gamma
	P.1
	GR/501Y.V3

	Brasil, novembro/2020
	11/01/2021

	Delta
	B.1.617.2
	G/452R.V3

	Índia,
outubro/2020
	VOI: 04/04/2021
VOC:11/05/2021


Fonte: Adaptado da OMS, 2021. 
* Os dados aqui apresentados sofreram a sua atualização no dia 01/12/2021.
** Por conta do potencial de complexidade do COVID-19 e de suas variantes, os referidos dados sofrem atualizações diárias.
*** Os autores são fiéis as fontes consultadas.   



	Já na tabela 1, são apresentadas as frequências de casos confirmados e notificados das variantes, unidades federativas (UF) no Brasil, entre as semanas epidemiológicas (SE) 2 a 47, até o mês de novembro de 2021, que somaram um universo de 44.334 casos com média e desvio padrão (1.642± 2.916,3).

Tabela 1 – Frequência de casos confirmados e notificados de variantes de atenção e/ou preocupação (VOC) por sequenciamento genômico, por UFs, no Brasil, entre as SE 2 a 47, no ano de 2021 (n=44.334):*,**,*** 
	
	Total
	VOC Gama
	VOC Delta
	VOC Alfa
	VOC Beta
	VOC Ômicron

	UF
	f (%)
	f (%)
	f (%)
	f (%)
	f (%)
	f (%)

	SP
	14.113 (31,8)
	2.915 (12,7)
	11.138 (53,4)
	54 (12)
	3 (60)
	3 (100)

	RJ
	6.403 (14,4)
	3.522 (15,3)
	2.825 (13,5)
	56 (12,4)
	-
	-

	MG
	5.057 (11,4)
	3.019 (13,1)
	1.831 (8,8)
	207 (46)
	-
	-

	GO
	2.889 (6,5)
	2.199 (9,6)
	652 (3,1)
	37 (8,2)
	1 (20)
	-

	DF
	2.147 (4,8)
	1.026 (4,5)
	1.113 (5,3)
	8 (1,8)
	-
	-

	AM
	1.930 (4,4)
	1.687 (7,3)
	242 (1,2)
	1 (0,2)
	-
	-

	PE
	1.683 (3,8)
	1.304 (5,7)
	376 (1,8)
	3 (0,7)
	-
	-

	CE
	1.552 (3,5)
	1.132 (4,9)
	419 (2)
	1 (0,2)
	-
	-

	ES
	1.131 (2,6)
	429 (1,9)
	684 (3,3)
	18 (4)
	-
	-

	SC
	1.107 (2,5)
	715 (3,1)
	386 (1,8)
	6 (1,3)
	-
	-

	BA
	933 (2,1)
	566 (2,5)
	326 (1,6)
	40 (8,9)
	1 (20)
	-

	RO
	925 (2,1)
	883 (3,8)
	42 (0,2)
	-
	-
	-

	PR
	917 (2,1)
	618 (2,7)
	288 (1,4)
	11 (2,4)
	-
	-

	RS
	495 (1,1)
	427 (1,9)
	66 (0,3)
	2 (0,4)
	-
	-

	MS
	480 (1,1)
	379 (1,6)
	101 (0,5)
	-
	-
	-

	PB
	385 (0,9)
	257 (1,1)
	127 (0,6)
	1 (0,2)
	-
	-

	AL
	361(0,8)
	348 (1,5)
	12 (0,1)
	1 (0,2)
	-
	-

	SE
	324 (0,7)
	294 (1,3)
	29 (0,1)
	1 (0,2)
	-
	-

	PA
	308 (0,7)
	239 (1)
	69 (0,3)
	-
	-
	-

	AC
	250 (0,6)
	231(1)
	19 (0,1)
	-
	-
	-

	RR
	236 (0,5)
	234 (1)
	2 (0,0)
	-
	-
	-

	MA
	227 (0,5)
	174 (0,8)
	53 (0,3)
	-
	-
	-

	TO
	163 (0,4)
	137 (0,6)
	26 (0,1)
	-
	-
	-

	RN
	109 (0,2)
	75 (0,3)
	33 (0,2)
	1 (0,2)
	-
	-

	PI
	103 (0,2)
	103 (0,4)
	-
	-
	-
	-

	MT
	90 (0,2)
	84 (0,4)
	4 (0,0)
	2 (0,4)
	-
	-

	AP
	16 (0,0)
	11 (0,0)
	5 (0,0)
	-
	-
	-

	Total
	44.334 (100)
	23.008 (100)
	20.868 (100)
	450 (100)
	5 (100)
	3 (100)


Fonte: Adaptado das Secretarias de Estado de Saúde (SES) e do MS, 2021.
* Os dados aqui apresentados sofreram a sua última atualização no dia 01/12/2021.
** Por conta do potencial de complexidade do COVID-19 e de suas variantes, os referidos dados sofrem atualizações diárias.
*** Os autores são fiéis as fontes consultadas.   


Entre as SE 2 a 47 do ano de 2021, foi verificado que a VOC Gama registrou a maior preponderância com 51,9% (n=23.008), seguido pela VOC Delta com 47,1% (n= 20.868), VOC Alfa com 1% (n= 450), VOC Beta com 5% (n=0,01) e a VOC Ômicron 0,01% (n=03).12 O estado de São Paulo (SP) registrou a maior preponderância dentre as UFs analisados, somando 31,8% (n=14.113) e o Amapá (AP) a menor com 0,04% (n=16).12 
	O que chama atenção na presente tabela, é a presença de três (03) casos da VOC Ômicron identificadas no estado de SP no mês de novembro do ano de 2021. 
Segundo a OMS, a primeira infecção VOC Ômicron (B.1.1.529) conhecida, foi de uma amostra coletada no dia 9 de novembro de 2021, sendo que ela foi reportada pela primeira vez à OMS da África do Sul no dia 24 de novembro de 2021.13-15
Desta forma e, segundo alguns pesquisadores, a VOC Ômicron (B.1.1.529) compreende um elevado quantitativo de mutações desenvolvidas, sendo que algumas das quais, possivelmente são classificadas enquanto preocupantes.13-15 A complexidade e a magnitude da VOC Ômicron (B.1.1.529) é tamanha que, evidências preliminares sugerem a presença de um risco ampliado de reinfecção das pessoas acometidas pela mesma, quando comparada com outros tipos de VOCs do COVID-19.13-15
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