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INTRODUÇÃO E CONTEXTUALIZAÇÃO 

As mutações entre os vírus são extremamente frequentes e, de forma geral, uma 

mutação não representa uma alteração no comportamento ou na ação do vírus. As 

diferentes linhagens do vírus são identificadas pelas combinações entre as mutações que 

permanecem ao longo do tempo; quando afirmamos que dois vírus pertencem à mesma 

linhagem, significa que há um ancestral em comum entre eles. Quando essas mutações 

ocorrem em algumas regiões específicas do vírus, requerem uma maior atenção, pois podem 

modificar o comportamento do vírus. 

Uma dessas regiões importantes do SARS-CoV-2 é a região responsável por formar a 

proteína spike do vírus. As proteínas spikes são aquelas que ficam na superfície externa do 

Coronavírus e são responsáveis por reconhecer as células humanas e ajudar o vírus a 

penetrar nessas células do indivíduo. Além disso, é a proteína Spike que os anticorpos 

produzidos pelo sistema imunológico precisam reconhecer para poder combater o vírus. 

Com isso, quando ocorrem mutações na proteína Spike do Coronavírus, elas podem conferir 

ao vírus uma facilidade em se ligar às células humanas e, assim, aumentar a sua 

transmissibilidade ou, ainda, escapar da resposta imune podendo piorar o quadro da 

doença. 

Existem mais de 800 linhagens diferentes de SARS-CoV-2 no mundo. Em Sergipe, 

assim como no restante do país, já foi detectado um considerável número de linhagens do 

SARS-CoV-2. Dentre as mais de 80 linhagens já identificadas no Brasil até o mês de dezembro 

de 2020, conforme dados da Rede Genômica da Fiocruz, as linhagens mais frequentes em 

circulação no território brasileiro são a Gamma (P.1), seguida da linhagem e B.1.1.28 (Figura 

1). Avaliando a distribuição proporcional nas diferentes regiões do país, é possível perceber 

o crescente aumento das linhagens Gamma no primeiro quadrimestre de 2021, como é 

possível identificar na Figura 1. Dentre as mutações presentes nessas linhagens podemos 

citar: K417N, E484K e N501Y. 
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Figura 1: Principais linhagens em diferentes regiões do país (Fonte: Rede Genômica Fiocruz em 04/02/2022) 

 

VARIANTES DE PREOCUPAÇÃO 

Apesar do elevado número de linhagens circulantes, apenas algumas poucas 

linhagens específicas preocupam quanto a alterações no comportamento do vírus (Figura 2). 

Atualmente, há quatro variantes principais do novo Coronavírus no mundo que são 

consideradas de preocupação (VOC - variants of concern):  

 

Alpha (B.1.1.7-GR/501 Y.V1) – “popularmente conhecida como variante do Reino Unido” 

Detectada pela primeira vez em setembro de 2020 no Reino Unido, tem uma maior 

transmissibilidade, uma possível maior severidade da doença e pode escapar dos anticorpos 

produzidos por algumas vacinas. No Brasil, há registro dessa variante em 10 estados 

brasileiros e no Distrito Federal. 

Beta (B.1.351-GH 501 Y.V2) - “popularmente conhecida como variante da África do Sul” 

Detectada pela primeira vez em outubro de 2020 na África do Sul, tem uma maior 

transmissibilidade e alguns estudos já demonstraram uma possível diminuição da eficácia de 
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diferentes vacinas contra essa variante. O primeiro caso registrado no Brasil foi de um 

paciente em Sorocaba no Estado de São Paulo. 

Gamma (P.1-GR/501 Y.V3) - “popularmente conhecida como variante brasileira” 

Inicialmente detectada em novembro de 2020 em Manaus-AM. Estudos recentes 

demonstraram maior transmissibilidade dessa linhagem e a capacidade de evadir da 

resposta imune de indivíduos previamente infectados pelo SARS-CoV-2. Atualmente há 

registro dessa variante em pelo menos 16 estados brasileiros, incluindo o Estado de Sergipe. 

Delta (B.1.617.2-G/452 R.V3) - “popularmente conhecida como variante indiana” 

Inicialmente detectada em outubro de 2020. A variante está presente em 104 países. 

Até o momento, o país registra 20 casos confirmados nos estados do Maranhão, Rio de 

Janeiro, Minas Gerais, Paraná, Goiás e São Paulo. Foram confirmadas, ainda, duas mortes 

pela variante, uma mulher grávida no Paraná e um indiano tripulante do navio MV Shandong 

Da Zhi, ancorado na costa de São Luís. 

Ômicron (BA.1/BA.1.1/BA.2)  

Inicialmente detectada em dezembro de 2021. A variante está presente em 106 países. 

Altamente infectante, devido à mutação na proteína spike, pode provocar reinfecção nos 

pacientes que já se infectaram com outras variantes. 

Figura 2: Representação da origem e características das principais linhagens do SARS-CoV-2 circulantes no Brasil 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://www.cnnbrasil.com.br/saude/2021/05/20/maranhao-confirma-primeiros-casos-de-covid-19-por-cepa-descoberta-na-india
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AMOSTRAGEM E PERÍODO 

As informações presentes neste relatório foram obtidas, a partir da base de dados 

GISAID (disponível no endereço: www.gisaid.org), além de incluir resultados de 

sequenciamentos realizados recentemente pelo Laboratório de Vírus Respiratórios e 

Sarampo da Fiocruz-RJ, Ministério da Inovação, Ciência e Tecnologia (MCIT), Lacen-BA e 

grupos de pesquisa. 

A determinação da linhagem foi realizada através da ferramenta Pangolin, disponível 

em: https://pangolin.cog-uk.io/. Os dados deste boletim foram obtidos em 04/02/2022. 

Foram incluídas amostras coletadas entre: 12/03/2020 e 13/01/2022. A escolha das 

amostras para o sequenciamento foi baseada na carga viral da amostra no teste de RT-PCR 

em tempo real, na representatividade de todas as regiões geográficas do estado, nos 

diferentes grupos etários, incluindo pacientes internados ou não, além de considerar os 

atuais indicadores epidemiológicos.  

Importante destacar que o número de linhagens, bem como a classificação das 

mesmas, pode variar entre as diferentes edições deste boletim. Uma vez que as bases de 

dados, as ferramentas e o sistema de classificação utilizado para determinar as linhagens de 

cada sequência são constantemente atualizados. A cada edição do Boletim Genômico, as 

análises são realizadas novamente e assim podem ser notadas diferenças entre as edições. 

Os dados das sequências obtidas na plataforma GISAID são fornecidos pelo depositante e a 

data de coleta se refere ao dia que o exame foi realizado.  

 

CENÁRIO ATUAL DAS LINHAGENS CIRCULANTES NO ESTADO 

 

Desde março de 2020 foram identificadas em Sergipe 18 linhagens de SARS-CoV-2 

circulantes, provenientes do sequenciamento de amostras de 526 pacientes. As linhagens 

mais frequentes no Estado foram as mesmas também identificadas no restante do Brasil: 

Gamma (P.1), Zeta (P.2), B.1.28, B.1 e B.1.1.33, conforme apresentado no Gráfico 1. 

Destaca-se a identificação da variante de preocupação Delta (B.1.617) no estado de 

Sergipe. A coleta foi realizada no final do mês de Julho. E ainda a identificação da variante de 

preocupação OMICRON, através de 26 amostras coletadas no mês de Janeiro. 

 

http://www.gisaid.org/
https://pangolin.cog-uk.io/
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Gráfico 1- Proporção das diferentes linhagens do vírus SARS-CoV-2 circulantes no Estado 

 

 

 

O Gráfico 2 revela a primeira identificação da variante de interesse Zeta no mês de 

dezembro de 2020. Identificada inicialmente no Rio de Janeiro, a variante Zeta carrega a 

mutação E484K no domínio de ligação do receptor da proteína spike, e configura uma 

variante da linhagem brasileira B.1.1.28. Chama atenção o crescimento da identificação da 

variante de preocupação Gamma em amostras oriundas de Sergipe. Bem como revela a 

divulgação em site do Ministério da Ciência, Tecnologia e Inovação (MCTI) da linhagem 

Alpha (variante inglesa) no mês de janeiro de 2021. 
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Gráfico 2 - Distribuição das diferentes linhagens nos diferentes meses de coleta das amostras 

 

 

Com as amostras incluídas nesta edição, constatou-se a transmissão comunitária da 

variante Gamma no Estado ocorrendo nos municípios sergipanos de Aracaju, Barra dos 

Coqueiros, Boquim, Canhoba, Canindé do São Francisco, Capela, Cedro de São João, 

Estância, Itabaiana, Itaporanga D’Ajuda, Laranjeiras, Monte Alegre de Sergipe, Nossa 

Senhora da Glória, Nossa Senhora de Lourdes, Nossa Senhora do Socorro, Porto da Folha, 

Propriá, Riachuelo, Ribeirópolis, São Cristóvão, Simão Dias e Tobias Barreto e no município 

baiano de Alagoinhas, além da entrada da variante de interesse N.9, fruto da mutação da 

linhagem B.1.1.33. 

Constatou-se ainda a identificação da variante Omicron nos municípios de Aracaju, 

Boquim, Capela, Divina Pastora, Itabaiana, Riachão do Dantas, São Cristóvão e Simão Dias. 
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Foram sequenciadas linhagens de amostras provenientes dos seguintes municípios 

sergipanos: Amparo de São Francisco, Aquidabã, Aracaju, Barra dos Coqueiros, Boquim, 

Canhoba, Canindé de São Francisco, Capela, Carira, Carmópolis, Cedro de São João, 

Cristinápolis, Divina Pastora, Estância, Frei Paulo, Gararu, Indiaroba, Itabaiana, Itabaianinha, 

Itaporanga D’Ajuda, Lagarto, Laranjeiras, Monte Alegre de Sergipe, Muribeca, Nossa Senhora 

da Glória, Nossa Senhora de Lourdes, Nossa Senhora do Socorro, Pirambu, Poço Verde, 

Porto da Folha, Propriá, Riachão do Dantas, Riachuelo, Ribeirópolis, Salgado, Santo Amaro 

das Brotas, São Cristóvão, Simão Dias, Siriri, Telha, Tobias Barreto e Tomar do Geru. Além de 

algumas amostras de pacientes residentes em outros Estados, como: Alagoas, Bahia, Rio de 

Janeiro, Paraíba, Piauí, Tocantins e Distrito Federal. 

A avaliação em conjunto do número de pacientes hospitalizados e as linhagens mais 

frequentes, é essencial para a compreensão da Pandemia, bem como para guiar as medidas 

de controle da doença a serem adotadas pelos gestores.  

O Gráfico 3 evidencia o aumento expressivo da variante Gamma a partir do mês de 

janeiro de 2021, seguido de Zeta e B.1.1.28, se mantendo nos meses seguintes e 

acompanhado da diminuição de outras linhagens que predominaram anteriormente 

(B.1.1.33 e B.1.1.28). Este fenômeno se observou também no restante do país. Existe 

predominância de Gamma seguida de Zeta, B.1 e B.1.1.28 no Estado de Sergipe. Foi 

observada nos meses de fevereiro a junho a predominância da variante de preocupação 

Gamma.  

 
Gráfico 3 – Frequência das 07 linhagens mais frequentes em Sergipe 
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 As amostras analisadas foram de indivíduos que moram em 43 municípios diferentes 

do estado de Sergipe, de ambos os sexos (299 do sexo feminino e 216 do sexo masculino, 

obs.: 11 pacientes não possuíam informações sobre gênero) e faixa etária entre 02 meses e 

99 anos. A amostragem por conveniência não permite extrapolar a frequência com a real 

proporção das linhagens na população; entretanto, é um teste que permite afirmar que as 

linhagens identificadas estão em circulação no estado de Sergipe.  

 A variante Omicron, pela primeira vez detectada em amostras de Sergipe, foram 

encontradas as linhagens BA.1 e BA.1.1 de amostras coletadas em 07 de janeiro de 2022 

oriundas dos seguintes municípios: Aracaju (11), Itabaiana (4), Boquim (2), Capela (2), São 

Cristóvão (2), Riachão do Dantas (2), Divina Pastora (1), Simão Dias (1) e Palmas/TO (1), com 

idades entre 20 e 64 anos, com média de 36 anos. 
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