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CARACTERIZA(;ﬂO GENOTIPICA E TERRITORIAL DAS CEPAS
DE SARS-COV-2 NO ESTADO DA BAHIA

GENOTYPIC AND TERRITORIAL CHARACTERIZATION OF
SARS-COV-2 STRAINS IN THE BAHIA STATE

CARACTERIZACION GENOTIPICA Y TERRITORIAL DE LAS
CEPAS DE SARS-COV-2 EN EL ESTADO DE BAHIA

RESUMO

0 SARS-CoV-2, causador da COVID-19, pertence a familia Coronaviridae. Na Bahia, Nordeste do Brasil, foram
registrados 1.841.356 casos até fevereiro de 2024 desde margo de 2020. Ha poucos estudos locais sobre
as cepas do virus comparados a outras regioes do Brasil. Este trabalho teve como objetivo conhecer o perfil
genético das cepas na Bahia e identificar assinaturas moleculares relacionadas a transmissao e patogenia.
Para isso foram recolhidos 4730 genomas completos de SARS-CoV-2 da Bahia, coletados entre marco de
2020 e marco de 2023, disponiveis no GISAID. As sequéncias foram alinhadas pelo MAFFT, avaliadas no
Bioedit e submetidas a analises filogenéticas pelo IQTree. Sequéncias com baixa qualidade foram remo-
vidas (N=1974). O TreeTime foi usado para otimizar agrupamentos e avaliar alteracdes no genoma. 1974
amostras foram analisadas de 202 cidades da Bahia. No periodo, 16 variantes circularam pelo estado, com
maior nimero de amostras de Salvador e cidades préximas. Dentre elas, 49% eram da variante Omicron, 24%
Gamma e 9% Delta. Os 18% restantes representavam outras catorze linhagens. A variante Omicron e suas
subvariantes foram as mais prevalentes desde o final de 2021 até 2023, com mais de 60 mutag¢des de ami-
noacidos, presentes em todo o estado. A regiao de clivagem da proteina spike mostrou maior variabilidade.
A partir dos dados analisados observa-se que o sucesso da infeccao na Bahia seguiu a evolucao do SARS-
-CoV-2, consequéncia das mutagdes dos genotipos analisados. A alta transmissibilidade dessas variantes e
a grande circulagao de pessoas no estado contribuiram para a propagacao viral.

PALAVRAS-CHAVE
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ABSTRACT

SARS-CoV-2, the causative agent of COVID-19, belongs to the Coronaviridae family. In Bahia, Northeast
Brazil, 1,841,356 cases were confirmed until February 2024 since March 2020. There are few local stud-
ies on the virus strains compared to other regions of Brazil. The objective was to understand the genetic
profile of the strains in Bahia and identify molecular signatures related to transmission and pathogenicity.
For this, 4730 complete SARS-CoV-2 genomes from Bahia were gathered, collected between March 2020
and March 2023, available on GISAID. The sequences were aligned using MAFFT, evaluated in Bioedit, and
subjected to phylogenetic analyses by IQTree. Low-quality sequences were removed (N=1974). TreeTime
was used to optimize clusters and evaluate genome changes. 1974 samples from 202 cities in Bahia were
analyzed. During the period, sixteen variants circulated in the state, with the highest number of samples
from Salvador and nearby cities. Among them, 49% were of the Omicron variant, 24% Gamma, and 9% Delta.
The remaining 18% represented fourteen other lineages. The Omicron variant and its subvariants were the
most prevalent from late 2021 to 2023, with more than sixty amino acid mutations present throughout
the state. The spike protein cleavage region showed the greatest variability. From the analyzed data, it was
observed that the success of infection in Bahia followed the evolution of SARS-CoV-2, a consequence of the
mutations of the analyzed genotypes. The high transmissibility of these variants and the large circulation of
people in the state contributed to viral spread.
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RESUMEN

El SARS-CoV-2, causante de la COVID-19, pertenece a la familia Coronaviridae. En Bahia, Nordeste de Brasil,
seregistraron 1.841.356 casos hasta febrero de 2024 desde marzo de 2020. Hay pocos estudios locales so-
bre las cepas del virus en comparacion con otras regiones de Brasil. El objetivo fue conocer el perfil genético
de las cepas en Bahia e identificar firmas moleculares relacionadas con la transmision y la patogenicidad.
Para ello, se recopilaron 4730 genomas completos de SARS-CoV/-2 de Bahia, recolectados entre marzo de
2020 y marzo de 2023, disponibles en GISAID. Las secuencias se alinearon con MAFFT, se evaluaron en
Bioedit y se sometieron a analisis filogenéticos con IQTree. Se eliminaron las secuencias de baja calidad
(N=1974). TreeTime se utilizd para optimizar agrupaciones y evaluar cambios en el genoma. Se analizaron
1974 muestras de 202 ciudades de Bahia. Durante el periodo, circularon 16 variantes en el estado, con el
mayor niimero de muestras de Salvador y ciudades cercanas. Entre ellas, el 49% eran de la variante Omicron,
el 24% Gamma y el 9% Delta. El 18% restante representaba otras catorce lineas. La variante Omicron y sus
subvariantes fueron las mas prevalentes desde finales de 2021 hasta 2023, con mas de 60 mutaciones de
aminoacidos presentes en todo el estado. La region de clivaje de la proteina spike mostro la mayor variabi-
lidad. A partir de los datos analizados, se observa que el éxito de la infeccion en Bahia siguio la evolucion del
SARS-CoV-2, consecuencia de las mutaciones de los genotipos analizados. La alta transmisibilidad de estas
variantes y la gran circulacion de personas en el estado contribuyeron a la propagacion viral.

PALABRAS CLAVE
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INTRODUCAO

O SARS-CoV-2 (do inglés Severe Acute Respiratory Syndrom — Coronavirus-2) € um betacoronavirus recente
da familia Coronaviridae, conhecidos por causar infeccdes respiratérias (OMS, 2020). E um virus de origem
zoonotica e acredita-se que o cruzamento genético das cepas encontradas em morcegos e pangolins tenha
originado o SARS-CoV-2 que infecta humanos (GO et al., 2022). Esse virus foi identificado como o causador
do surto da COVID-19, em Wuhan, China, em dezembro de 2019, e, no primeiro semestre de 2020, a Orga-
nizacao Mundial da Satde (OMS) decretou estado de pandemia (OPAS, 2020; MISTRY et al. 2022)

0 SARS-CoV-2 pode ser transmitido por diferentes vias, como por exemplo, pelo contato direto entre
pessoas (tosse, espirro) ou com objetos e superficies contaminadas, goticulas de saliva e aerossois (goticu-
las respiratorias), tendo um periodo de incubacdo de 1 a 14 dias (BRASIL, Ministério da Salde, 2021). A taxa
de infectividade desse virus & a maior dentre os coronavirus que infectam humanos e isso é influenciado
pelo seu meio de transmissao (SOUZA et al., 2021). Por sua facil transmissibilidade, o nimero de infeccoes
é alto e mais mutacoes tendem a ocorrer (SCOVINO, 2022). Assim, surgem as variantes, que sao versoes do
SARS-CoV-2 “original” (o primeiro genoma descoberto de Wuhan) com mudangas no genoma (DOS SANTOS
et al., 2021). As variantes podem gerar linhagens a medida que infectam mais pessoas de diferentes locais
(VALVERDE, 2021; NUNES et al., 2021).

No caso do SARS-CoV-2, a OMS resolveu monitorar e estudar as variantes que mais se espalharam, en-
tao classificou as variantes como Variantes de Preocupacao (variants of concern) ou como Variantes de Inte-
resse (variants of interest) (SCOVINO, 2022; OMS, 2020). As variantes de preocupacao sao aquelas que apre-
sentam mutacgdes responsaveis por aumento de transmissibilidade, infectividade e aumento da viruléncia.
Ja as variantes de interesse sao aquelas que apresentam mutacoes previsiveis que afetam a caracteristica
do virus (OPAS, 2021). Dentre as variantes mais famosas circulantes no mundo estao a: Alpha (B.1.1.7), Beta
(B.1.351), Gamma (P.1), Delta (B.1.617.2) e Omicron (B.1.1.529). Todas elas sdo classificadas como variantes
de preocupacao (MISTRY et al.,, 2022).

O primeiro caso de COVID-19 no Brasil foi em fevereiro de 2020, em uma pessoa que retornou da Ita-
lia, e a primeira morte resultante da doenca foi relatada no més seguinte, quando também foi declarado o
estado de pandemia pela OMS (GIOVANETTI et al., 2022). Até o inicio de agosto de 2024 o nimero total de
casos confirmados no Brasil € de mais de 38,8 milhdes e pouco mais de 712 mil mortes (BRASIL, 2024) e
as altas taxas de infec¢oes foi decorrente da circulacao de pessoas infectadas dentro do pais que viajavam
entre estados, mesmo com algumas restricoes impostas pelo governo, como distanciamento social e uso
de mascaras (ALCANTARA et al., 2022; GIOVANETTI et al., 2022). A falta de controle no combate a infeccao
gerou problemas como a crise de salde piblica no estado do Amazonas, no norte do pais, com altos casos
de reinfeccao e mortes no inicio de 2021 (GROSCHE et al., 2021).

0 estado da Bahia é a maior unidade federativa em extensao territorial e populacional da regido Nordeste
do Brasil (IBGE, 2020). Somente neste estado foram confirmados 1.841.467 casos até a primeira semana de
agosto de 2024 e 32.007 o6bitos (BRASIL, 2024). A regiao leste é a que acumula o maior nimero de casos,
onde se localiza a capital e a regiao metropolitana (BAHIA, 2024). Apesar da vasta extensao territorial, ainda
ha poucos estudos sobre os genotipos do SARS-CoV-2 no estado da Bahia. Portanto, este trabalho busca
caracterizar o perfil genético das cepas de SARS-CoV-2 circulantes no estado da Bahia, relacionando a va-
riabilidade das cepas circulantes entre as macrorregioes do estado e suas mutacoes.

METODOLOGIA

REVISAO DE LITERATURA
A busca de artigos publicados em revistas locais e internacionais, aconteceu a partir das plataformas
NCBI, PUBMed, Scielo, no site oficial da Organizacao Mundial da Sadde, Organizagao Pan-americana de Saldde
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e no Google académico. Nos trés primeiros foram feitas buscas no idioma inglés utilizando as palavras-chaves
"SARS-CoV-2" "SARS-CoV-2 variants" e "SARS-CoV/-2 Bahia" A escolha dos artigos foi feita a partir do seu
idioma de escrita (no caso inglés, espanhol ou portugués) e da leitura dos resumos, identificando se o
trabalho abordava o virus, suas caracteristicas, as variantes e suas mutacoes e a epidemiologia no Brasil
e na Bahia. Nos sites da OMS (www.who.int), OPAS (www.paho.org) e no Google Académico utilizou-se
"SARS-CoV-2" e "SARS-CoV-2 variantes” como palavras-chaves para resultados apenas em portugués.
Dados epidemiologicos foram retirados do site do Ministério da Sadde do Brasil, da Secretaria de Satde
da Bahia e de grandes institutos de pesquisa, como Fiocruz e Butantan.

DIVISAO POR REGIOES DA BAHIA

Pela Lei n° 13.204 de 11 de dezembro de 2014, a Bahia é dividida em nove Nicleos Regionais de Salde,
que também assumem o nome das macrorregioes Norte, Centro Norte, Leste, Centro Leste, Oeste, Nor-
deste, Sudoeste, Extremo Sul e Sul (BAHIA, 2014). A lista de cidades por regido pode ser encontrada no site
www 1.saude.ba.gov.br/mapa_bahia/indexch.asp.

GENOMAS DO SARS-COV-2 E FILOGENIA

Foram recolhidos 4730 genomas completos de SARS-CoV/-2 identificados na Bahia, de margo de 2020
até marco de 2023, da plataforma online GISAID (https:/gisaid.org/). Os filtros aplicados para o download
foram os disponibilizados pela propria plataforma, com as caixas de selecao “data de coleta completa” e
“genoma completo” ativadas, resultando em 4730 amostras. A sequéncia e os genes referéncia de codigo
NC_045512.2 (Wuhan-1) foram coletados no NCBI, pela melhor interface da plataforma e existéncia de um
mapa gendmico de facil acesso.

Apos esta etapa, as sequéncias foram analisadas no programa Bioedit (HALL, 1999) com base na se-
quéncia referéncia e submetidas ao seguinte critério de exclusao: sequéncias com 150 nucleotideos ou mais
sem informacao bioldgica em uma (nica regiao e mais de 200 na sequéncia completa (N=3037). As sequén-
cias foram renomeadas seguindo o padrao: organismo/pais/estado/cddigo no banco de dados/variante/
cidade/data. Os metadados foram coletados no site do GISAID.

Em seguida, as sequéncias foram alinhadas pelo MAFFT (https:/mafft.cbrc.jp) e submetidas a filogenia
pelo servidor online IQTree/CIPRES (http:/www.igtree.org e https:/www.phylo.org) e 0 modelo inferido pelo
software foi GTR+F+I+G4. A partir das analises filogenéticas com uma arvore nao enraizada com Maximum
Likelihood, sequéncias com baixa diversidade genética foram removidas (N=1974).

Por fim, as arvores foram observadas pelo software FigTree (http:/tree.bio.ed.ac.uk/software/
figtree/), usando critérios do proprio programa para observacao, dentre eles, enraizar a arvore (com
a sequéncia a Wuhan-1), mostrar valores de aLRT (Approximate Likelihood Ratio Test) e Bootstrap (BS)
e modo de visualizagao increasing. O software TreeTime foi usado para reconstruir a sequéncia an-
cestral e otimizar o comprimento de ramos, agrupando as sequéncias de forma a resolver as polito-
mias apresentadas na topologia, com informacgoes em grafico sobre o valor da entropia de Shannon
normalizada (0-1) de cada regido do genoma. O arquivo “auspice” gerado é visualizado no aplicativo
Auspice. Neste arquivo, também foi gerada uma arvore contendo as mutacdes nucleotidicas Gnicas e
as homoplasias dos nés e ramos.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Das 4730 sequéncias baixadas, 1974 foram analisadas e 202 dos 417 municipios do estado da Bahia
compdem o conjunto de dados. Dentre elas, 48,5% (N=959) sdo da variante Omicron, 24% (N=482) Gamma e
9% (N=168) Delta. Os 18% (N=365) restantes sao classificadas nos genétipos Zeta, Alpha, B.1.1.28, B.1.1.33,
N.9, B.1.1,B.1, R.7,B.1.1.378, B.1.356, N.1, XBB, XBB.1.5 e XBB.1.9.1.
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Figura 1. Mapa de quantidade de sequéncias utilizadas por macrorregioes de salde da Bahia.

Regido N° de amostras
Leste 729
Centro Norte 310
Centro Leste 281
Nordeste 274
Sul 122
Oeste 104
Sudoeste 57
Extremo Sul 53
Norte 44

Extremq

Fonte: adaptado de Souza et al., (2018).

Tabela 1. Percentual de cada variante encontrada das 1974 amostras.

Variante % do total
Omicron 48,5%
Gamma 24,4%
Delta 8,5%
Zeta 6,07%
B.1.1.28 5,97%
B.1.1.33 1,92%
B.1.1.7 0,20%
N.9 0,60%
B.1.1 0,30%
B.1 0,40%
P.7 0,10%
B.1.1.378 0,05%
B.1.356 0,05%
N.1 0,05%
XBB 1,26%
XBB.1.5 1,41%
XBB.1.9.1 0,05%

Na filogenia, com base na sequéncia referéncia (NC_045512.2), seis clados foram identificados (repre-
sentados de | a VI na Figura 2), sendo o mais proximo da sequéncia referéncia o clado | e 0 mais distante o
V. Entre o periodo de 2020 a 2021, as cepas predominantes eram B.1.1.28. B.1.1.33, Gamma, Zeta e Delta
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(N=920), especialmente nas regides Leste e Nordeste. Os dados encontrados corroboram com os do trabalho
de Ngiam e colaboradores (2022), pois a partir de dezembro de 2021, a variante Omicron tornou-se predo-
minante nas regides onde o virus estava em circulagao, o que também ocorreu na Bahia, continuando até
o inicio de 2023, quando sua subvariante, XBB, dominou os casos em todas as macrorregioes do estado.
Nenhuma sequéncia da variante Beta foi encontrada na analise.

Figura 2. Filogenia em Maximum likelihood de genoma quase completo das 1974 amostras. Os
genomas recolhidos no GISAID com raiz escolhida pelo editor e modo de visualizacao increasing pelo
software FigTree. A sequéncia referéncia (NC_045512.2) foi usada como raiz da arvore.

100/100
: Clado VI
85/46

74.1/30

100/100 Clado IV
0/73 Clado Il
S Clado II
k<94.4/100 Clado |

IC_045612.2/hCoV-19/Wuhan/WIV04|compite_genome/2019-12-26

[T

Tabela 2. Gendtipos do SARS-CoV-2 encontrados em cada um dos clados
da arvore filogenética e seu suporte estatistico (aLRT/BS).

Clado Variantes Suporte
I B.1 94.4/100
Il B.1,B.1.356 76.5/100

" B.1,B.1.1,B.1.1.28,B.1.1.33,B.1.1.378, P.1, P.2, 0/9

P.7,N.1,N.9, B.1.617.2

\Y) B.1.1.7 100/100
V B.1.1,B.1.617.2 97.6/46
VI B.1.1.529,B.1.617.2, XBB 100/100

No clado | estdao agrupadas sequéncias da linhagem B.1, datadas de 2020 da regiao Leste, com o
ramo da arvore tendo valores de aLRT: 94.4/BS:100. A linhagem B.1 é caracterizada pela mutagao D614G
na proteina spike, responsavel pela ligacao virus-célula e essa alteracao pode estar relacionada a maior
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transmissibilidade, gerando mudancas estruturais que aumentam a infectividade do virus (ALVAREZ-
DIAZ ET AL., 2022; HASSINE, 2022; DOKAINISH; SUGITA, 2022). No clado II, apenas duas sequéncias
estdo agrupadas, sendo dos gendtipos B.1 e B.1.356 das regides Centro Norte e Leste respectivamente,
e valores de aLRT:76.5/BS:100 estatisticamente suportados.

No clado lll estao sequéncias das linhagens B.1, B.1.1, B.1.1.28, B.1.1.33, B.1.1.378, P.1(Gamma), P.2
(Zeta), P.7,N.1,N.9, B.1.617.2 (Delta) dos anos de 2020 a 2021. O que explica esse agrupamento entre Gam-
ma e Zeta e a variantes B.1.1.28 e a B.1.1.33 é o fato de descenderem dessas duas linhagens (WOLF et al.,
2022). O gendtipo B.1.1.28 também originou a linhagem N.9, variante brasileira caracterizada pela mutagao
E484K no gene S, descrita como possivel recurso de evasao imunolégica viral junto a outras mutacoes no
dominio de ligacao da proteina spike (TORT et al., 2021; RESENDE et al., 2021; GREANEY et al,, 2021). Os
grupos de Gamma e Zeta estao bem definidos e suas sequéncias estao em diferentes nds, mas agrupadas
de forma préxima, tendo poucas sequéncias de outras variantes entre os grupos. Esses dados de diferentes
linhagens em todas as regides da Bahia sao possivel consequéncia da falta de adesao ao isolamento, com
grande disseminacao de casos em diferentes cidades (ALCANTARA et al., 2022; GIOVANETTI et al., 2022).

Ainda no clado Ill foram encontradas duas sequéncias classificadas como P.7, de Itajuipe (macrorregiao
Sul) e Salvador (macrorregido Leste), de 2021 e 2020, respectivamente, agrupadas proximas as sequéncias
B.1.1.28, mas nao foram encontradas informagoes sobre ela na literatura e o baixo suporte estatistico indica
baixa confiabilidade nesse agrupamento. Ainda, foram encontradas sequéncias descritas como N.1, B.1.356
e B.1.1.378, filogeneticamente relacionadas a B.1, B.1.1, B.1.1.33, porém nao foram encontradas informa-
cOes sobre essas linhagens na literatura e na ferramenta Pango lineages online (O'TOOLE et al,, 2021), ape-
nas que elas possuem a mutagao D614G.

O clado IV apresenta apenas sequéncias da variante Alpha, sendo todas de 2021. Este n6 apresenta
alLRT: 100/BS:100, sendo trés sequéncias da regidao Leste e uma da regiao Centro Norte. O clado V apresenta
amostras quase exclusivamente Delta (B.1.617.2) e apenas uma B.1.1. Os anos 2021 a 2022 contemplam
amostras de todas as macrorregides do estado, com aLRT:97.6/BS:46. No conjunto de dados, a variante
Delta é a terceira em maior quantidade e apresenta boa distribuicao por todo o estado, podendo indicar
sucesso das mutagoes dessa linhagem, incluindo agrupamentos de outros gendtipos. O estudo de Zhang
e colaboradores (2022) em camundongos aponta que a combinagao das mutagdes L452R e T478K nesses
virus podem aumentar a efetividade da infeccao viral. O estudo de Shahhosseini (2022), reforca essa hipo-
tese, apontando aumento da transmissibilidade dessas cepas devido a mutagao P681R, alterando a agao de
clivagem da proteina S. A proteina spike se divide em duas subunidades: S1 (que possui o dominio de ligacao
ao receptor) e S2 (a qual participa da conexao entre a spike e a membrana viral) e é a responsavel pela co-
nexao entre o virus e a célula hospedeira, em que, no caso dos humanos, tera mais afinidade com a enzima
conversora de angiotensina-2 (ACE2) (HAN et al, 2022; MISTRY et al.,, 2022). Esse processo é o responsavel
por ativar a proteina spike, expondo seu dominio de ligacao (HOFFMAN et al.,, 2020).

No dltimo clado (V1) estdo agrupadas cepas Omicron e XBB, com suporte estatistico de aLRT:100/BS:100.
0 estudo de Tamura e colaboradores (2023) sugere que esse agrupamento ocorre pelo fato da subvariante
XBB e suas sublinhagens descenderem da linhagem da Omicron. A variante XBB possui 20 substituicdes a
mais que a Omicron (CHEN et al, 2022; GANGAVARAPU et al, 2023). O elevado niimero de sequéncias da
Omicron e suas subvariantes a partir de 2022 até 2023, indica que essa linhagem possui mutacdes que
conferem maior transmissibilidade (VANBLARGAN et al., 2022; SHARMA et al., 2022; VERKHIVKER et al.,
2023). Aproximadamente 23% das 1013 sequéncias da cepa B.1.1.529 e XBB+ sao da capital e regiao me-
tropolitana, localizadas na regiao Leste do estado, que concentra maior populagao e é zona turistica (IBGE,
2023). Existe apenas uma sequéncia da linhagem B.1 nesse grupo, apresentando Bootstrap de 100 e aLRT
>70 em seu nd. Esta amostra foi identificada no més de janeiro de 2022 na regidao do extremo sul baiano.
Na filogenia, esta proxima de uma sequéncia de dezembro do mesmo ano na mesma regiao. Ainda nesse
agrupamento, sao encontradas trés sequéncias da variante Delta de dezembro de 2021 das macrorregioes
Leste, Centro Norte e Sul. Nesse periodo a variante Omicron havia sido detectada (SCOVINO et al., 2022).
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O arquivo auspice gerado (Figura 3) apresenta uma topologia semelhante a arvore da Figura 2, contendo
a sequéncia referéncia o mais proximo da raiz hipotética criada pelo TreeTime (SAGULENKO et al., 2018).

Figura 3. Filogenia gerada na reconstrucao do estado ancestral.
Raiz hipotética construida pelo software TreeTime. Visualizagao pelo auspice.org.

Excluded w

.No

L] 0.0015 0.0020 0.0025 0.0030 0.0035 0.0040 0.0045
Divergence

Na figura 4, a partir do grafico que representa a diversidade nucleotidica do genoma, € possivel observar
que regiao 23456 apresenta 0,913 de entropia de Shannon normalizada. Esse valor indica alta variabilidade
nessa regiao, pois quanto mais proximo a 1, maior a incerteza da posi¢ao (MAGOSSI e BARRQOS, 2021). A
posicao 23606 no genoma referéncia é originalmente uma citosina (HADFIELD et al., 2018; WU et al., 2022).
Esta é a regiao génica que codifica o sitio de clivagem das subunidades (S1 e S2) da proteina Spike (HAN et
al, 2022; KOCH et al., 2021). AlteracOes nesta regiao podem alterar a infectividade do virus, ja que a partir da
clivagem da Spike por proteases da célula hospedeira que o SARS-CoV/-2 consegue adentrar a célula (HUANG
et al,, 2021; KUMAR et al.,, 2022; HOFFMANN et al., 2020). As substituicdes nessa regiao do genoma sao a
P681H, P681R e H665Y, associadas a maior clivagem da proteina e melhora no escape imunolégico (PEA-
COCK et al,, 2021; Baum et al., 2020).

Na Figura 5 é possivel observar as mutagdes nucleotidicas que ocorreram nessa mesma regidao, com
a cor verde representando as amostras com citosina nessa posicao, em azul guanina e amarelo adenina.
Na mesma area dos clados |, Il, lll e IV, com grande variedade de gendtipos descendentes das variantes da
linhagem B.1, o nucleotideo na posicao citada do genoma é uma citosing, assim como na sequéncia refe-
réncia, exceto por quatro sequéncias da variante Alpha das macrorregioes Leste e Centro Oeste e quatro da
P.1 do Centro Norte, Oeste e Leste nesse conjunto de amostras que apresentam uma adenina. Na area do
clado V ha a mudancga para guanina. Anteriormente foi visto que esse clado apresenta sequéncias apenas da
variante Delta, podendo ser mais uma caracteristica dessa mutagao na Bahia. E por fim, na area do clado VI,
apenas com a Omicron e suas subvariantes, a adenina é o nucleotideo que ocupa a posicao. Esse genétipo
€ que possui mais amostras e possui maior infectividade (BERNO et al., 2022; VERKHIVKER et al., 2023;
VANBLARGAN et al., 2022; SHARMA et al., 2022), porém estudos sobre essa mudanca devem ser feitos
para entender seu impacto na infectividade e transmissibilidade do SARS-CoV-2.
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Figura 4. Diversidade nucleotidica do genoma de acordo com a entropia de Shannon.
Vlisualizacao pelo software online auspice.org. Em vermelho, regiao com maior entropia.
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Figura 5. Diversidade nucleotidica na regiao 23456, gene S.
A cor verde representa a base citosina nessa posicao do genoma, em azul guanina e amarelo adenina.
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CONSIDERACOES FINAIS

Nesse trabalho foram apresentadas as principais variantes circulantes no estado da Bahia no periodo de
marco de 2020 até 23 de marco de 2023. E importante destacar que o estudo se limita a sequéncias de-
positadas no banco de dados GISAID e os metadados das sequéncias. Ainda, foi observado que a topologia
acompanhou a sequéncia temporal apresentada nas datas das amostras referentes a suas determinadas
variantes. Ademais, a variante Omicron/XBB e a capital, Salvador, representam o maior nimero de amos-
tras, um local com grande circulacao de pessoas e a adocao de poucas medidas restritivas facilitaram a
propagacao viral. Representando assim o que foi visto em literatura, em que a grande quantidade de infec-
¢Oes gera mutagoes no virus e melhoraram a sua transmissibilidade e infectividade e, consequentemente,
aumenta a probabilidade do surgimento de novas variantes.
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