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RESUMO

Surgida no final de 2019 na cidade de Wuhan, China, a Covid-19, como também ¢
chamada esta virose, disseminou-se de forma assustadora em todo o planeta. Assim como
ocorre com outros virus de RNA, o SARS-CoV-2 também sofre muta¢des. Dentre essas,
algumas de grande preocupagdo, com destaque para uma linhagem brasileira chamada Gama
ou P.1, identificada pela primeira vez em Manaus, Amazonas, em novembro de 2020. Acredita-
se que esta linhagem foi bem mais transmissivel do que as variantes que percorriam no
momento do seu surgimento, o que pode ter contribuido para a explosdo de novos casos € o
aumento do nimero de dbitos na segunda onda da Covid-19 no Brasil. Essa variante contém
um grupo unico de mutagdes definidoras de linhagem, incluindo varias mutacdes de
importincia biologica conhecidas, como E484K, K417T e N501Y. Neste estudo, foram
selecionadas amostras da variante Gama do estado do Ceard ja identificadas por
sequenciamento gendmico ¢ amostras de diagnostico por RT-PCR com o intuito de identificar
o perfil dos pacientes infectados com a variante Gama no estado do Ceara. Destarte, baseado
nos resultados obtidos, a variante Gama foi detectada em cerca de 1/5 das amostras
sequenciadas pela Rede de Vigilancia Genomica da Fiocruz Ceard. A distribui¢do entre os sexos
foi semelhante com pequena predomindncia no sexo feminino (53,4%) e a faixa etaria adulta,
que vai de 20 a 49 anos, correspondeu a mais da metade (54,04%) dos infectados. Em relagao
a raca, a maior frequéncia dos infectados com a variante Gama foi de pessoas que se
autointitulam como pardos e a maior prevaléncia de infeccdo pela VOC Gama foi encontrada
na regido metropolitana de Fortaleza com mais de 40% das amostras coletadas no estado do
Ceara. Além disso, foi possivel identificar que esta variante esteve presente em 146 dos 180

municipios cearenses, demonstrando sua ampla disseminac¢ao no estado.

Palavras-Chave: Covid-19; SARS-CoV-2; Variante P.1; Variante Gama; Ceara.



ABSTRACT

Emerging at the end of 2019 in Wuhan, China, Covid-19 as this virus is also called,
spread frightfully across the planet. As with other RNA viruses, SARS-CoV-2 also mutates.
Among these, some variants of concern were arisen, highlight a Brazilian lineage called Gama
or P.1, first identified in Manaus, Amazonas, in November 2020. It is believed that this lineage
was much more transmissible than the variants, which may have contributed to the high of new
cases and the increase in the number of deaths in the second wave of Covid-19 in Brazil. This
variant contains a group of lineage-defining mutations, including several known biologically
important mutations such as E484K, K417T, and N501Y. In this study, samples of the Gamma
variant from the state of Ceara already identified by genomic sequencing and diagnostic
samples by RT-PCR were selected to identify the profile of patients infected with the Gamma
variant in the state of Ceara. Thus, based on the results obtained, the Gamma variant was
detected in about 1/5 of the samples sequenced by the Genomic Surveillance Network in
Fiocruz Ceara. The distribution between genders was similar with a slight predominance of
females (53.4%) and the adult age group, which ranges from 20 to 49 years, accounted for more
than half (54.04%) of those infected. Concerning race, the highest frequency of those infected
with the Gamma variant was people who called themselves brown and the highest prevalence
of Gamma VOC infection was found in the metropolitan region of Fortaleza with more than
40% of the samples collected in the state of Ceara. In addition, it was possible to identify that
this variant was present in 146 of the 180 municipalities in Ceard, demonstrating its wide

dissemination in the state.

Keywords: Covid-19; SARS-CoV-2; Variant P.1; Gamma variant; Ceara.
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1. INTRODUCAO

Em dezembro de 2019, a Organiza¢ao Mundial da Saude (OMS) recebeu um alerta
a respeito de uma epidemia de casos com pneumonia na cidade de Wuhan, na China. No més
de janeiro de 2020, identificou-se o virus causador da doenga, um tipo de coronavirus capaz de
causar uma Sindrome Respiratoria Aguda Grave, o qual foi denominado como SARS-CoV-2
ou Coronavirus-2. Com a descoberta do virus, pdde-se saber que esse agente € composto por
uma fita simples de RNA, muito semelhante ao SARS-CoV que ocorreu em 2002 na China.
(DOREMALEN, 2020). Devido ao material gendmico do virus ser de RNA, a velocidade de
geracdo de novas copias do virus na célula infectada ¢ bem maior em relacdo a de um virus de
DNA.

A propagacdo da doenga ocorreu de forma alarmante, disseminando-se rapidamente
por diversos paises, o que levou a OMS a decretar pandemia no dia 11 de margo de 2020
(OPAS, 2020). Essa rapida propagacdo da doenga se deu, principalmente, pela alta transmissao
do virus que ocorre, principalmente, pelas vias respiratorias superiores. Houve, portanto,
mudanca no estilo de vida das populagdes tornando-se obrigatorio o uso de mascaras faciais e
recomendada a adoc¢do de medidas distanciamento social, a medi¢do da temperatura corporal e
o uso de alcool em gel para assepsia das maos. Uma palavra até entdo desconhecida por uma
parcela consideravel da populagdo passou a ser usada com frequéncia: lockdown.

Além disso, os governos de varios paises, juntamente com as autoridades de satde,
desenvolveram planos de contingéncia para minimizar os efeitos da doenga, como a criacao de
hospitais de campanha, decretos proibindo eventos com aglomeragdo, cancelamentos de voos
nacionais e internacionais (QUIAN & JIANG, 2020). No Brasil, houve mais de R$626,51
bilhdes gastos em 2020 e em 2021 para o controle da pandemia (PORTAL DA
TRANSPARENCIA), utilizados para o programa Auxilio Emergencial e para a ampliacio de
leitos em UTIs.

Ap6s dois anos do surgimento da COVID-19, mais de 626 milhdes de pessoas no
mundo foram infectadas, e destas, mais de 6,7 milhdes foram a 6bito. No Brasil, mais de 687
mil vidas foram perdidas dentre mais de 34,7 milhdes de brasileiros infectados até outubro de
2022 (OUR WORLD IN DATA, 2022). Durante o curso da pandemia, esses numeros foram
agravados com o surgimento de variantes do virus causadas a partir de mutagdes no material
genético. Em alguns casos, as mutacdes foram “benéficas” ao virus, tornando-o muito mais

transmissivel e, consequentemente, elevando consideravelmente o nimero de infectados e de
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obitos. Essas variantes foram denominadas pela OMS como variantes de preocupagao (VOCs,
do inglés Variants of Concern) (CAMPBELL, 2021).

Embora as mutagdes possam ocorrer ao longo de todo o genoma do virus, muitas
foram detectadas nas sequéncias génicas codificadoras da proteina Spike (S), a proteina
responsavel pela interacdo e internalizag@o celular do virus com a célula hospedeira. As VOCs
foram denominadas pela OMS com letras gregas, como a Alfa (B.1.1.7-like), descoberta no
Reino Unido; a Beta (B.1.351-like) descoberta na Africa do Sul; a Gama (P.1-like) descoberta
no Brasil; a Delta (B.1.617.2-like) descoberta na [ndia e, mais recentemente, a variante Omicron
(B.1.1.529-like) descoberta na Africa, considerada atualmente a variante de circulagdo no Brasil

(WHO, 2022; dados da Rede Gendmica Fiocruz).

Figura 1 - Esquema representando dois processos da evolucao viral. No primeiro momento (1),
surge uma amostra mutante. No exemplo hipotético do esquema, a alteracdo no genoma causa
uma mudanga na proteina Spike (S), que proporciona uma maior infectividade do virus (2). Aos
poucos, a vantagem conferida a maior infectividade (3) faz com que o virus contendo a mutacao
torne-se cada vez mais comum. A cada nova geracao do virus, os mecanismos da sele¢do natural

continuam agindo, de forma que a mutante se torna mais prevalente que sua ancestral (4).
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Fonte: Rede de Vigilancia Gendmica.


http://www.genomahcov.fiocruz.br/glossario/#genoma
http://www.genomahcov.fiocruz.br/glossario/#prevalencia
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No que diz respeito a variante Gama, esta foi descoberta pela primeira vez na cidade
de Manaus, Amazonas, no norte do pais, sendo um dos estados brasileiros mais afetados pela
pandemia de COVID-19 (NAVECA et al., 2021). O governo do estado decretou um amplo
isolamento em Manaus em 23/12/2020, mas apds protestos da populagdo e do Governo Federal,
revogou-o em 26/12/2020. Uma decisdo judicial determinou o fechamento completo em
Manaus em 02/01/2021, mas infelizmente a decisdo foi tomada muito tarde, pois a variante ja
tinha se espalhado por toda a cidade, principalmente com as festas do fim do ano (BARRETO
et al,2021).

A partir de janeiro de 2021, a capital amazonense passou por um colapso no sistema
de saude com hospitais superlotados, escassez no estoque de oxigénio e com pessoas morrendo
na fila por um leito de UTIL. Houve intimeros relatos de desespero e incontdveis imagens de dor
daqueles que tentavam buscar por conta propria cilindros de oxigénio para que seus familiares
ndo morressem sufocados, enquanto muitos médicos, no limite da exaustdo, precisavam decidir
quem receberia oxigénio, levando em conta as chances de sobrevivéncia (LAVOR, 2021).
“Acabou o oxigénio e os hospitais de Manaus viraram camaras de asfixia”, disse o pesquisador
em epidemiologia, Dr. Jesem Orellana da Fiocruz - Amazonia. Devido ao caos instalado nos
hospitais da capital amazonense, varias pessoas foram transferidas para serem tratadas em
outros estados, fazendo assim, com que mais pessoas fossem contaminadas por todo o pais com
a variante Gama.

Dada sua alta transmissibilidade, a variante Gama se espalhou rapidamente pelo
pais (Grafico 1) e foi responsavel pela quase totalidade das infecgdes na segunda onda da Covid-
19. Somente entre janeiro e junho de 2021, periodo em que a variante Gama predominou, mais
de 322 mil pessoas morreram de Covid-19 no Brasil. Esse indice € bem superior em comparagao
a outros periodos em que outras variantes predominavam, como por exemplo entre os meses de
julho e dezembro de 2021, quando a Delta prevalecia em relagdo a outras variantes, morreram
cerca de 99 mil pessoas. Isso também foi observado nos dez primeiros meses de 2022, periodo

em que a variante Omicron foi dominante, com registro de morte de 68 mil pessoas.
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Grafico 1 - Dados da Rede de Vigilancia Genomica da Fiocruz demonstrando a frequéncia das
variantes de preocupacdo no Brasil obtidos a partir do sequenciamento gendomico do SARS-

CoV-2. Em tons de verde a frequéncia da variante Gama (P.1).

Brasil
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Fonte: Rede Fiocruz de Vigilancia Gendmica.
Disponivel em https://www.genomahcov.fiocruz.br/dashboard-pt/. Acesso em: 16/11/2022.

A variante P.1 contém um grupo unico de mutacdes definidoras de linhagem,
incluindo varias mutagdes de importancia bioldgica conhecidas, como E484K, K417T e N501Y
(Figura 2) (FARIAS, 2021). Por conta dessas mutacdes, a variante Gama se caracteriza por ser

bem mais transmissivel que as variantes e linhagens antecedentes.
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Figura 2 — Figura representando a proteina Spike com as suas trés principais mutacdes
definidoras de linhagem destacadas. Sendo elas, a E484K simbolizada com a cor amarela, a

K417T com a cor azul e a N501Y com a cor roxa
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Fonte: Gisaid

No Estado do Ceard, mais de 27 mil pessoas perderam a vida para a Covid-19, dado
este que deixa o estado como o 72 estado do pais com mais mortes. Somente entre a 12 e a 262
semana epidemiolédgica de 2021, periodo que corresponde a segunda onda da pandemia causada
pela variante Gama, 12.336 pessoas perderam a vida no Estado do Ceara (Grafico 2) (Cear4,
2021). Além disso, mais de 1,3 milhao de pessoas se infectaram no estado, isso equivalea 1 a

cada 6 cearenses tiveram Covid-19, demonstrando um alto indice de contaminagao.
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Grafico 2: Grafico com a distribui¢ao dos 6bitos por Covid-19 no estado do Ceard. Observa-se a segunda onda causada pela variante Gama,

assinalada com o retdngulo verde, foi bem severa no primeiro semestre de 2021.

Fonte: Boletim Epidemiolégico, n® 17. Secretaria de Saude do Estado do Ceara
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Assim, diante do surgimento de novas linhagem do novo coronavirus, fez-se
necessario, a pedido do Ministério da Satde, instituir uma Rede de Vigilancia Gendmica na
Fundagao Oswaldo Cruz (Fiocruz) para que se realizasse o monitoramento do SARS-CoV-2, a
partir do sequenciamento gendmico para o rastreio mais preciso das variantes presentes no pais.

Destarte, o atual trabalho teve como objetivo estudar o perfil epidemioldgico das
pessoas infectadas com a variante Gama no Estado do Ceard com base nos resultados do

sequenciamento gendmico realizado pela Rede de Vigilancia Genomica da Fiocruz Ceara.
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2. OBJETIVOS

2.1. Objetivo Geral
Analisar o perfil de pessoas infectadas com a variante de preocupagdo Gama (P.1) da

Covid-19 no Estado do Ceara, Brasil.

2.2. Objetivos Especificos
1. Organizar os dados do sequenciamento gendmico e do diagnostico por RT-PCR,

referentes ao periodo de maior prevaléncia da variante Gama no Cear3;

2. Identificar os grupos sociais e o perfil das pessoas infectadas com a variante Gama
dentro do Estado do Cear3;

3. Comparar o resultado do diagnostico por RT-PCR e a identificagdo das variantes por
sequenciamento gendmico, em relacao ao perfil da populagdo cearense infectada com a

variante Gama.
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3. MATERIAIS E METODOS
3.1. Origem das amostras

A coleta das amostras ocorreu em unidades de satde e hospitais publicos do Ceara,
onde os profissionais de saude realizaram a coleta por swab nasal ou por swab orofaringeo em
pacientes com suspeita de Covid-19. Por se tratar de uma doenga de notificagdo compulsoéria
pelo Ministério da Saude, as informacdes pessoais dos pacientes, como nome, sexo, idade,
municipio de residéncia, data dos primeiros sintomas, dentre outras, sao cadastradas em uma

plataforma denominada Gerenciador de Ambiente Laboratorial (GAL).

3.2. Diagnostico para Covid-19

As amostras clinicas foram encaminhadas para os laboratérios de diagndstico da
Unidade de Apoio do Diagnostico da COVID-19, na Fiocruz Ceara (UNADIG) e do Centro de
Hematologia e Hemoterapia do Ceara (HEMOCE), onde foi realizado o diagnostico molecular
para a Covid-19 nas amostras de swab por meio da técnica RT-PCR (Reverse-Transcriptase
Polymerase Chain Reaction), considerada padrao ouro para a COVID-19. O diagnostico foi
realizado com o uso de kits comerciais como BGI, Tagpath, Labtest, Allplex, Biomanguinhos,

seguindo as recomendagdes dos fabricantes.

3.3. Selecao das amostras

As amostras positivas na RT-PCR foram encaminhadas para o sequenciamento
gendmico. Os testes de diagnostico sdo primeiramente validados nos laboratorios e, para cada
fabricante foi determinado um “cut off”” para determinagao entre diagnodstico positivo e negativo
que ¢ baseado nos valores de Ct (Cycle Threshold) da RT-PCR. No entanto, para que se obtenha
um resultado confidvel no sequenciamento gendmico, considerando todos os padrdes de
qualidade como cobertura gendmica e profundidade, foram selecionadas amostras com valor
de Ct inferior a 27, pois € um critério baseado nos controles de qualidade para que se possa
obter um sequenciamento com niveis de cobertura e profundidade adequados para determinagao

da linhagem do SARS-CoV-2.
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3.4 Sequenciamento Gendomico do SARS-CoV-2

O sequenciamento gendmico foi realizado nas instalagdes do Laboratorio Analitico
de Competéncias Moleculares e Epidemioldgicas, na Fiocruz Cear4, integrante da Rede Fiocruz
de Vigilancia Genomica. O sequenciamento foi realizado em sequenciador de Nova Geragao
MiSeq (Illumina), utilizando o protocolo COVIDSeq™. Resumidamente para a obtengao do
genoma do SARS-CoV-2 ¢ necessario, apds a extracdo do RNA viral, realizar a sintese do
cDNA para a confecc¢do das bibliotecas gendmicas. Apds as etapas de amplificacdo do material
viral, tagmentacao, indexa¢ao, normalizagdo das bibliotecas e o sequenciamento propriamente
dito, os resultados somente foram obtidos ap6s andlises de bioinformatica para a montagem do

genoma da COVID-19.

3.5. Organizacao de dados

A partir dos resultados obtidos pelo sequenciamento gendmico, os metadados dos
pacientes e o resultado do sequenciamento gendmico foram compilados em planilhas do Excel,
separados por lote e inseridos na plataforma Google Drive. Ressalta-se que foi necessario fazer
constantemente uma busca minuciosa na plataforma GAL para preenchimento de diversas
lacunas dos metadados que permitissem a analise do perfil dos pacientes portadores da variante

Gama no Estado do Ceara.

3.6. Determinacio do grupo de pacientes da variante P.1 no Ceara

De posse dos metadados dos pacientes e do resultado do sequenciamento, as
pessoas infectadas com a variante Gama foram agrupadas em varidveis epidemioldgicas, tais

como sexo, faixa etria, raca e por mesorregides cearenses para analise dos resultados.

3.7. Analise Estatistica

Os resultados relacionados a raga e sexo dos pacientes infectados com a variante
Gama foram analisados por meio do teste Qui-Quadrado, assumindo nivel de significancia de

95% (0. = 0,05).
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4.RESULTADOS E DISCUSSAO
4.1 Analise do sexo dos pacientes

Até o momento, a Rede Genomica da Fiocruz Ceara produziu mais de 10.400
genomas do SARS-CoV-2, com suas devidas sequéncias depositadas no repositorio
internacional GISAID. A variante Gama foi detectada no periodo de janeiro até outubro de 2021
em 32 lotes de sequenciamento, sendo encontradas em 1.859 amostras. Dentre as amostras
identificadas como variante Gama, 993 sdo de pacientes do sexo feminino ¢ 866 do sexo

masculino, o que corresponde a 46,6% e 53,4%, respectivamente (Tabela 1, Grafico 3).

Tabela 1: Distribui¢do da variante Gama encontrada no sequenciamento gendmico do SARS-

CoV-2 em pacientes do Estado do Ceara distribuidos de acordo com o sexo.

Sexo Numero de sequéncias (%)
Feminino 993 (46,6%)
Masculino 866 (53,4%)

Total 1.859 (100%)

Fonte: Elaborado pela autora.
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Grafico 3: Frequéncia da variante Gama detectada por meio do sequenciamento Gendmico do

SARS-CoV-2 por sexo no Estado do Ceara.

Masculino
46,6%

Feminino
53,4%

Fonte: Elaborado pela autora

Além dos resultados obtidos pelo sequenciamento genomico, também foram
analisados os resultados do diagndstico por RT-PCR realizado no HEMOCE. Foram usadas
mais de 25 mil amostras, sendo 18 mil com resultado negativo e 7 mil com resultado positivo
para a Covid-19 durante os meses de marco, abril, maio e junho de 2021, periodo este, que os
resultados do sequenciamento demonstravam maior prevaléncia para a variante Gama, com
cerca de 97% das amostras sequenciadas. Das 25 mil amostras, para a realizagdo dos testes
estatisticos, foram selecionadas somente as amostras de trés hospitais de Fortaleza, sendo eles
o Hospital Sao José (HSJ), o Hospital Leonardo da Vinci (HLV) e o Hospital Geral de Fortaleza
(HGF), dessa forma, a quantidade total de amostras analisadas do diagndstico foram de 4.840.
(Tabela 2). Esta selecao das amostras foi necessaria para que ndo houvesse enviesamento nas
analises estatisticas, pois o diagndstico das amostras procedentes dos outros hospitais e postos
de saude do estado, por muitas vezes, era realizado em amostras pré-selecionadas, enviesando,
dessa maneira, os testes estatisticos. Por outro lado, as amostras oriundas do HSJ, do HLV e do
HGF nao passaram por uma pré-selecao, ou seja, todas as amostras coletadas foram
encaminhadas para o diagnéstico do HEMOCE.

Destarte, sob estes dados, foi realizado um teste de Qui-Quadrado com o objetivo
de averiguar a propor¢do de homens e de mulheres em relagdo a quantidade de detectaveis e
nao detectaveis. Desse modo, o resultado (Figura 3) demonstrou que houve mais homens com

diagndstico positivo do que era esperado se as varidveis sexo e o resultado do diagndstico
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fossem independentes e ndo se influenciassem. O valor de significancia utilizado para a analise

estatistica foi de Z=1,96.

Tabela 2: Dados do diagnostico do HEMOCE usados para as analises estatisticas separados
por sexo.

Diagnostico Feminino Masculino Soma
Detectavel 1.161 (44,0%) 1.193 (54,1%) 2.354 (48,6%)
N&o Detectavel — 1.475 (56,0%) 1.011 (45,9%) 2.486 (51,4%)

Total 2.636 2.204 4.840

Fonte: Elaborado pela autora.

Figura 3: Teste Qui-Quadrado para a andlise da propor¢ao de homens e de mulheres em relagao

ao resultado do diagnostico, agrupado por detectavel ou ndo detectavel. A escala de cor ¢

baseada no valor de Z.

Femining Masculing

6.99

Detectavel

28

28

N&o detectavel

-4.19

~6.69

-6.99

Fonte: Elaborado por Pedro Miguel Carneiro Jeronimo.
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4.2 Analise da Idade

Os resultados obtidos dos sequenciamentos genOmicos para a COVID-19
demonstraram que, entre os 1.859 pacientes infectados com a variante Gama, 53 (2,85%) eram
criangas (0-11 anos) e 78 (4,19%) eram adolescentes (12-18 anos). Ao analisar os adultos, foi
possivel constatar que esta classe etaria € a que apresenta maior amplitude de idades, sendo,
portanto, a mais prevalente no estudo, com 1.292 pessoas infectadas com a variante Gama
(69,49%). Além disso, os resultados mostraram que 23,45% da populagdo analisada eram

idosos (> 60 anos), tendo no total de 436 pessoas com mais de 60 anos; (Tabela 3; Grafico 4).

Tabela 3: Distribuigdo e frequéncia da variante Gama da Covid-19 apds confirmacdo por

sequenciamento gendmico por faixa etdria em pacientes do Estado do Ceara.

Idade Quantidade %
0-4 anos 18 0,97
5-11 anos 35 1,88
12-14 anos 26 1,40
15-18 anos 52 2,80
19-24 anos 156 8,39
25-29 anos 172 9,25
30-34 anos 180 9,68
35-39 anos 182 9,79
40-44 anos 180 9,68
45-49 anos 154 8,28
50-54 anos 126 6,78
55-59 anos 142 7,64
60-64 anos 75 4,03
65-69 anos 96 5,16
70-74 anos 92 4,95
75-79 anos 54 2,90
80-84 anos 56 3,01
85-89 anos 25 1,34
> 90 anos 20 1,08
N/T* 18 0,97
Total 1.859 100

*NI: ndo informado. Fonte: Elaborado pela autora.
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Grafico 4: Distribuicdo e frequéncia da variante Gama do SARS-CoV-2 confirmada por

sequenciamento genomico, por faixa etaria no Estado do Ceard. N/I = idade ndo informada.

B Quantidade @ %

200 10,00%
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100 5,00%
50 2,50%
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&

Fonte: Elaborado pela autora.

O resultado de positividade para a COVID-19 por faixa etaria demonstrou que os
adultos (19-59 anos) foram os mais acometidos, dado esse que era esperado ndo apenas pela
grande amplitude no intervalo das idades, mas também por ser a parcela da populacao
economicamente mais ativa.

Com a base de dados do diagnostico do HEMOCE de SARS-CoV-2 por RT-PCR a
faixa etaria também foi analisada a fim de comparar as idades dos pacientes que obtiveram o
resultado detectavel e ndo detectavel para a RT-PCR de COVID-19. Dessa forma, os pacientes
negativos no diagnostico para a COVID-19, tiveram, mediana de 40 anos, uma idade inferior
aos pacientes com resultado positivo, cuja mediana foi de 50 anos (tabela 4, grafico 5). Talvez
essa diferenca entre a idade e resultado de positividade possa estar relacionada com o sistema
imunoldgico das pessoas em idade mais avangada. E natural que pessoas mais idosas possam
conviver com alguma comorbidade como diabetes e hipertensdo e estejam mais propensas ao
estabelecimento da infeccdo por conta de possuir, ndo de forma generalizada, um sistema
imunolégico mais fragilizado (Liu et al., 2020). Outro fator que deve ser considerado ¢ o
niumero de neonatos com resultado ndo detectavel (n = 221) que pode ter influenciado na

mediada das idades.
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Tabela 4: Tabela com os dados relacionados a idade do diagnéstico do HEMOCE.

Diagnostico  Valor minimo ql Mediana Média g3  Valor maximo N
Detectavel 0 38 50 49,95 62 106 2.354
Nao Detectavel 0 28 40 40,67 55 96 2.486

Fonte: Elaborado pela autora.

Grafico 5: Box plot com a distribui¢do das idades dos detectaveis e dos ndo detectaveis para

SARS-CoV-2 por RT-PCR.
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[] N&o detectavel

. Detectavel
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Idade do paciente
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Diagnéstico

Fonte: Elaborado por Pedro Miguel Carneiro Jeronimo.
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4.3 Analise da Raca

No momento de realizagdo do exame RT-PCR, dentre os metadados solicitados para
cadastro dos pacientes no GAL, os pacientes eram questionados sobre qual raca que se
identificavam, tendo como opg¢des: parda, branca, amarela, preta ou indigena. Os resultados
demonstraram que 38% dos pacientes se autointitulam como pertencentes da raga parda (n =
706). Mais de 15% declararam ser da raga amarela (n = 282) e 13,5% se auto-intitularam como
branco (n = 251). As racas preta e indigena tiveram 1,24% (n = 23) e 1,18% (n = 22) das
amostras, respectivamente. (Tabela 5; Grafico 6). Os resultados aqui encontrados estdo em
concordancia com os dados do ultimo censo disponivel do IBGE para o estado do Ceara, onde
o IPECE apresenta que hd uma predominancia da raca parda com 61,88% da populacao

cearense.

Tabela 5: Distribui¢do e frequéncia da raca dos infectados com a variante Gama no Estado do
Ceara. (N/I*: ndo informado).

Raca N %
Parda 706 38,00
Branca 251 13,50
Amarela 282 15,20
Preta 22 1,18
Indigena 23 1,24
N/T* 575 30,91
Total 1.859 100,00

Fonte: Elaborado pela autora.
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Grafico 6: Frequéncia da raga dos infectados com a variante Gama no Estado do Ceara.
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Fonte: Elaborado pela autora.

Para a analise dos resultados de racas foi realizado um teste de Qui-Quadrado, com
o propdsito de averiguar a proporc¢ao das racas em relagdo a quantidade de detectaveis e ndo
detectaveis. (Tabela 6). O resultado (Figura 4) demonstrou que houve mais pessoas que se auto-
intitula amarelas com o resultado do diagnoéstico positivo do que era esperado se as variaveis
de raca e o resultado do diagndstico fossem independentes e nao se influenciassem. O valor de
significincia utilizado para a analise estatistica foi de 2,8. (Figura 4) Com isso, somente foi

observada tal diferenca na raca amarela.

Tabela 6: Tabela com os dados do diagnostico por RT-PCR de SARS-CoV-2 do HEMOCE

usados para os testes estatisticos.

Diagnostico Amarela Branca Parda Preta Indigena N/I Total
Detectavel 385 234 796 28 6 905 2.354
Nao Detectavel 287 252 769 29 4 1.145 2.486
Total 672 486 1565 57 10 2.050 4.840

Fonte: Elaborado pela autora.
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Figura 4: Teste Qui-Quadrado para a andlise da propor¢ao da ra¢a em relagdo ao resultado do
diagnéstico, sendo detectavel ou ndo detectavel. O gradiente de cor € baseado no valor de Z do

teste Qui-Quadrado (Z=2,8).
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Fonte: Elaborado por Pedro Miguel Carneiro Jerdnimo.
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4.4 Analise da Mesorregiao

Os dados dos pacientes também foram agrupados por mesorregides cearenses. O
Estado do Ceara ¢ subdividido em sete mesorregiodes, a saber: Noroeste, Norte, Metropolitana

de Fortaleza, Sertdes, Jaguaribe, Centro-Sul e Sul (Figura 5).

Figura 5: Desenho cartografico do Estado do Cearé evidenciando as sete mesorregides.

ESTADO DO CEARA - MESORREGIOES

Noroeste

Jaguaribe

Sertdes

3BT 140 Km

|

Fonte: https://www .baixarmapas.com.br/mapa-de-mesorregioes-do-ceara/.

De acordo com os metadados dos pacientes analisados no presente projeto e cujo
resultado do sequenciamento gendmico revelou estarem infectados com a VOC Gama, mais de
40% das amostras sequenciadas foram procedentes de pacientes cujo municipio de coleta ¢ da
regido metropolitana de Fortaleza, a mesorregido com a maior densidade demografica no Ceara.
As mesorregides Sul, Sertdes, Noroeste e Norte apresentaram resultados semelhantes, em torno
de 10% das amostras, enquanto as mesorregioes de Jaguaribe e Centro-Sul também revelaram
resultados semelhantes, com 6,72% e 6,02%, respectivamente. Além disso, ndo foi possivel a
identificacdo da mesorregido de coleta em 65 pacientes (3,5%) por falta da informag¢ao no GAL

(Tabela 7; Grafico 7).
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Tabela 7: Distribui¢do e frequéncia das amostras de COVID-19 sequenciadas que

demonstraram resultado para a variante Gama distribuidas por mesorregides do estado cearense.

Mesorregioes Cearenses n %
Metropolitana de Fortaleza 777 41,80%
Sul 198 10,65%
Sertdes 198 10,65%
Noroeste 194 10,44%
Norte 190 10,22%
Jaguaribe 125 6,72%
Centro-Sul 112 6,02%
N/I 65 3,50%

Total 1.859 100,00%

N/I: Nao identificado. Fonte: Elaborado pela autora.

Grafico 7: Frequéncia dos pacientes cujo resultado do sequenciamento gendmico revelou

estarem infectados com a variante Gama de acordo com a mesorregido cearense de residéncia.
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Fonte: Elaborado pela autora.
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4.5 Distribuicio da variante Gama por municipio cearense

Dentre os 184 municipios cearenses, foi encontrada a variante Gama com base no
resultado do sequenciamento gendmico em 146 municipios. Este nimero equivale a mais de
79%, demonstrando a ampla distribui¢do da variante Gama se no territério cearense. Destaca-
se a capital Fortaleza entre os municipios citados, com mais de 600 amostras identificadas para
a variante Gama, como ¢ possivel visualizar na Figura 5 a capital cearense com uma tonalidade
bem escura. Além disso, outras cidades também se destacaram em quantidade de amostras,
como o Crato, na mesorregido Sul, com 90 amostras, Oros na mesorregido Centro Sul cearense

obteve 65 e Crateus na mesorregido Sertdes teve 54 (Figura 6; Tabela 8).



Figura 6: Distribui¢do dos infectados com a variante Gama no Estado do Ceara.
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Fonte: Elaborado pela autora utilizando Datawrapper.
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Tabela 8: Distribui¢do dos pacientes infectados com a variante Gama por municipio de
residéncia (Continua)

Metropolitana de Fortaleza Noroeste Cearense Sertdes Cearenses
Fortaleza 612 Tiangua 47 Crateus 52
Caucaia 37 Sobral 37 Taud 35
Maranguape 34 Moratijo 10 Quixeramobim 18
Maracanau 25 Massapé 9 Monsenhor Tabosa 14
Eusébio 16 Itarema 8 Quixada 13
Pacajus 15 Cariré 8 Boa Viagem 10
Pacatuba 13 Reriutaba 7 Solonépole 7
Horizonte 12 Mucambo 6 Milha 6
Aquiraz 7 Uruoca 5 Acopiara 5
Itaitinga 5 Carnaubal 5 Mombaga 5
Guaiuba 1 Granja 5 Piquet Carneiro 4

Cruz 4 Pedra Branca 4

Norte Cearense Coreat 4 Ipaporanga 4

Pentecoste 18 Ipueiras 4 Nova Russas 3
Beberibe 16 Meruoca 3 Saboeiro 3
Itapipoca 14 Bela Cruz 3 Senador Pompeu 3
Redencao 14 Santana do Acarau 3 Quiteriandpolis 2
Aratuba 13 Guaraciaba Do Norte 3 Tamboril 2
Guaramiranga 13 Ibiapina 2 Madalena 2
Baturité 11 Vigosa Do Ceara 2 Arneiroz 1
Sado Gongalo do A. 9 Hidrolandia 2 Choré 1
Cascavel 8 Acarau 2 Catarina 1
Barreira 6 Alcantaras 2 Novo Oriente 1
Aracoiaba 5 Camocim 2 Banabuiu 1
Ocara 5 Ipu 1 Parambu 1
Paracuru 5 Catunda 1
Apuiarés 5 Morrinhos 1 Jaguaribe
Sao Luis do Curu 4 Sao Benedito 1 Morada Nova 22
Tejuguoca 4 Senador Sa 1 Aracati 15
Chorozinho 4 Martinépole 1 Limoeiro do Norte 14
Uruburetama 4 Forquilha 1 Tabuleiro do Norte 12
Paraipaba 4 Graca 1 Jaguaribe 11
Amontada 4 Varjota 1 Russas 11
Palmacia 3 Jijoca De Jericoacoara 1 Pereiro 9
Itapajé 3 Poranga 1 Iracema 7
Capistrano 3 Icapui 4
Canindé 3 Centro Sul Cearense Quixeré 4
Itapitina 2 Orés 65 Alto Santo 3
General Sampaio 2 Iguatu 18 Ibicuitinga 3
Trairi 2 Carius 9 Jaguaruana 2
Caridade 2 Tarrafas 7 Fortim 2
Pindoretama 2 Ico 3 Palhano 2
Paramoti 1 Jucds 3 Potiretama 2
Itatira 1 Cedro 3 Jaguaretama 1

Antonina do Norte 2 Sdo Jodo do Jaguaribe 1
N/ 65 Vdrzea Alegre 2
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Tabela 8: Distribui¢do dos pacientes infectados com a variante Gama por municipio de

residéncia. Conclusao.
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Fonte: Elaborado pela autora
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5. CONCLUSAO

A partir dos resultados obtidos no presente projeto foi possivel concluir que
aproximadamente 1/5 das amostras sequenciadas pela Rede de Vigilancia Genomica da Fiocruz
Ceara corresponderam a VOC Gama. Ademais, os resultados do diagndstico por RT-PCR
revelaram grande prevaléncia da infeccdo por SARS-CoV-2 na populagdo cearense, com
aproximadamente metade das amostras testadas. Com base nas amostras sequenciadas, pode-
se concluir que entre os pacientes infectados com a variante Gama houve uma distribuicao entre
os sexos semelhante com pequena predominancia no sexo feminino (53,4%). Além disso, os
resultados do diagnostico por RT-PCR revelaram grande prevaléncia da infec¢do por SARS-
CoV-2 na populagdo cearense, com aproximadamente metade das amostras testadas. Os adultos
de 20 a 49 anos corresponderam a mais da metade (69,49%) dos infectados com a VOC Gama
no Estado do Ceard, enquanto a faixa etaria dos idosos correspondeu a pouco mais de 1/5 das
amostras sequenciadas. Em relagdo as caracteristicas raciais da popula¢do, houve uma
predominancia das pessoas que se autointitulam como da raga parda com 38%. A variante Gama
esteve bem difundida no estado, sendo detectada em quase 80% dos municipios cearenses,
demonstrando ampla distribuicdo no Estado do Ceard. A maior prevaléncia de infecgdo pela
VOC Gama foi encontrada na regido metropolitana de Fortaleza, como mais de 40% da
populagdo analisada. Por fim, os resultados obtidos no presente trabalho demonstram a
importancia da Vigilancia Gendmica para estudos de doengas emergentes (ou reemergentes),
de forma que esse monitoramento de circulag¢do do patégeno em tempo real ¢ fundamental para
que as autoridades sanitarias possam atuar de forma mais precisa na prevencao das doencas e

propor novas politicas publicas.
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