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RESUMO

Introducao: O SARS-CoV-2, virus causador da COVID-19, se espalhou
rapidamente pelo mundo, sendo o Brasil considerado atualmente
epicentro da pandemia no continente sul-americano. A regidao Norte do
pais estd entre aquelas que apresentam as maiores taxas de incidéncia e
mortalidade. Inserido neste cenario, Rondbnia é um dos estados
brasileiros que carecem de informacbes sobre a vigilancia genémica e a
epidemiologia molecular do surto pandémico na regido. Tais informagdes
sao Uteis para avaliar como o virus chegou a regidao, como tem se
espalhado e quais alteracdes ele vem adquirindo e acumulando conforme
naturalmente evolui em seres humanos. Objetivo: Portanto, este estudo
teve como objetivo investigar, através de um passo inicial na vigilancia
genOmica de SARS-CoV-2 em Ronddnia, informacbes sobre a histéria
evolutiva da disseminacdo epidémica e os aspectos genéticos de cepas
isoladas na Amazénia Ocidental, no Estado de Rondénia, Brasil. Método:
Para tal, esta pesquisa fez uso de uma abordagem de biologia molecular
para isolamento e sequenciamento do genoma completo de 8 cepas de
SARS-CoV-2, oriundas de amostras de pacientes atendidos em diferentes
unidades de salde e que foram encaminhadas ao Laboratério Central de
Saude Publica de Rondénia para diagnéstico molecular. A partir disto,
ferramentas bioinformaticas foram utilizadas para caracterizacao de
mutacdes e inferéncia filodinamica, para avaliar a histéria evolutiva e
consequente perfil de disseminacdo das cepas isoladas. Resultados: Foi
possivel detectar um total de 22 mutacdes. Algumas dessas alteracdes
podem, possivelmente, estar relacionadas a efeitos sobre a
transmissibilidade, a fidelidade da replicacdo do RNA, a capacidade de
pacientes com cancer responderem a infeccao, além de uma mutacao que
surgiu apés a introducao do SARS-CoV-2 em Rondénia. Pelo menos dois
eventos de introducao foram detectados, correspondentes as linhagens
europeias B.1 e B.1.1. Possivelmente, uma rota de entrada observada foi
possivelmente através da Argentina, de onde originaram-se cepas que
circularam nos estados de Minas Gerais e Ceard, antes de Rondonia (B.1.);
além de outra através do estado de Minas Gerais e Distrito Federal, que
deram origem as cepas que se espalhou para Rondo6nia, da capital para o
interior do estado (B.1.1.). Conclusao: Os resultados mostram as
carateristicas genémicas de SARS-CoV-2 circulante durante o periodo
inicial do surto no estado, demonstrando sua rota de origem e como ele
tem se alterado; além de reafirmarem a necessidade de monitorar a
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epidemiologia genética da COVID-19, a fim de acompanhar a evolucdo,
dispersao e diversificacdo de seu virus causador.
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