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RESUMO

Com o advento da pandemia COVID-19 o contexto das Unidades Prisionais (UP)
passou a ser motivo de investigacéo por abrigar um grupo particularmente suscetivel
a COVID-19, os individuos encarcerados. O Brasil possui a terceira maior populacéo
carceraria do mundo, com celas superlotadas, mal ventiladas e transferéncias
frequentes, o que agrava o risco de transmissao de agentes infecciosos, sendo o
estado de Mato Grosso do Sul o que possui a terceira maior taxa de encarceramento.
O objetivo do estudo foi analisar as caracteristicas epidemioldgicas e genémicas e a
dindmica de disseminacdo do SARS-CoV-2 para compreensao dos mecanismos de
transmissao e evolucao do virus entre os individuos encarcerados. Trata-se de estudo
epidemioldgico, descritivo transversal, realizado em duas prisées masculina de regime
fechado em Campo Grande — MS: Penitenciarias Masculina Fechada Gameleira l e Il
(PEMRFG |; PEMRFG IlI). O estudo envolveu 1.927 pessoas privadas de liberdade —
PPL (83,93% da populacdo carceraria total) nas duas instalacdes, entre maio e
outubro de 2022, utilizando swabs nasofaringeos, testes RT-qPCR para deteccao de
SARS-CoV-2, e 0 sequenciamento genémico. Como medidas de contencéo, incluimos
o isolamento e a estratégia de rastreamento de contato para monitorar a exposi¢ao
dentro das celas. Das 2.108 amostras, foram identificados 66 diagnosticos
moleculares positivos (3,13%), predominantemente entre individuos assintomaticos
(77,27%). Quanto a distribuicdo etaria, a mediana de idade foi de 29 anos, variando
entre 18 anos a 47 anos, a situacao vacinal variou de néo vacinado a terceira dose.
Foi realizada analise genbmica usando sequenciamento de nova geracao, Oxford
Nanopore, em que se identificou a variante Omicron (linhagem BA.2 e BA.5) com
cobertura média de 99%. A arvore filogenética também foi realizada pelo Genome
Detective em que se identificou clados monofiléticos, que fornece evidéncias robustas
de transmissao linear e rastreavel do virus, enfatizando a presenca de cadeias de
transmissao especificas dentro do ambiente prisional estudado. O estudo destaca a
necessidade de estratégias de controle abrangentes nas UP, incluindo rastreamento,
protocolos de isolamento e vacinacao.

Palavras-chave: COVID-19, SARS-CoV-2, prisdo, monitoramento epidemiolégico,
monitoramento gendmico.



ABSTRACT

With the advent of the COVID-19 pandemic, the context of Prison Units (UP) became
the subject of investigation as they house a group particularly susceptible to COVID-
19, incarcerated individuals. Brazil has the third largest prison population in the world,
with overcrowded, poorly ventilated cells and frequent transfers, which aggravates the
risk of transmission of infectious agents, with the state of Mato Grosso do Sul having
the third highest incarceration rate. The objective of the study was to analyze the
epidemiological and genomic characteristics and dissemination dynamics of SARS-
CoV-2 to understand the mechanisms of transmission and evolution of the virus among
incarcerated individuals. This is an epidemiological, cross-sectional study, carried out
in two closed male prisons in Campo Grande — MS, namely: Gameleira | and Il Closed
Male Penitentiaries (PEMRFG |I; PEMRFG 1l). The study involved 1,927 people
deprived of their liberty — PPL (83.93% of the total prison population) in the two
facilities, between May and October 2022, using nasopharyngeal swabs, RT-qPCR
tests to detect SARS-CoV-2, and the genomic sequencing. As containment measures,
we include isolation and a contact tracing strategy to monitor exposure within cells. Of
the 2,108 samples, 66 positive molecular diagnoses were identified (3.13%),
predominantly among asymptomatic individuals (77.27%). Regarding age distribution,
the median age was 29 years old, ranging from 18 years old to 47 years old,
vaccination status varied from not vaccinated to the third dose. Genomic analysis was
performed using next generation sequencing, Oxford Nanopore, which identified the
Omicron variant (BA.2 and BA.5 lineage) with an average coverage of 99%. The
phylogenetic tree was also carried out by Genome Detective in which monophyletic
clades were identified, which provides robust evidence of linear and traceable
transmission of the virus, emphasizing the presence of specific transmission chains
within the prison environment studied. The study highlights the need for
comprehensive control strategies in UP, including tracking, isolation protocols and
vaccination.

Keywords: COVID-19, SARS-CoV-2, prison, epidemiological monitoring, genomic
monitoring.
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1 INTRODUCAO

A declaracdo da pandemia da doenca COVID-19 pela Organizacéo
Mundial da Saude (OMS), em 11 de marc¢o de 2020, marcou a emergéncia global
da Sindrome Respiratoria Aguda Grave causada pelo até entdo novo a época
Coronavirus 2 (SARS-Cov-2).

O virus, respiratorio, altamente transmissivel (SARS-CoV-2), espalha-
se, principalmente de pessoa para pessoa, através de pequenas goticulas do
nariz ou da boca, que séo expelidas quando uma pessoa com COVID-19 tosse,
espirra ou fala. As pessoas podem pegar a doenca ao respirarem as goticulas
de uma pessoa com 0 virus; portanto, os contatos proximos aos infectados
correm maior risco (WHO, 2019).

Em relagéo ao periodo de incubacgéo da infec¢édo, o tempo médio é de
4-5 dias para o inicio de sintomas, no entanto, ha estudos demonstrando que
pode durar até 14 dias (Li et al., 2020).

A infeccdo por SARS-CoV-2 pode ser definida como sintomatica e
assintomatica. Sintomatica, quando pacientes apresentam pelo menos um
destes sintomas: febre, saturacdo de oxigénio <95%, calafrios, tosse, dor de
cabeca, fadiga, mialgia, dor de garganta, aperto no peito, falta de ar, perda do
paladar e/ou do olfato, nauseas, vomitos, diarreia, dor no peito, confuséo/estado
mental alterado. E, caso nenhum sintoma seja registrado, o paciente é definido
como assintomatico (Rane et al., 2023).

Como doenca infecciosa altamente transmissivel com manifestacao
ou ndo de sintomas, uma medida implementada para contencéo de surtos é a
de rastreamento de contatos, que objetiva interromper a transmisséo sustentada
para reduzir a disseminagao da infeccdo (OPAS, 2021; WHO, 2020).

Outra medida, a do sequenciamento gendmico implantado na rede
laboratorial, € fundamental para identificar e estudar a disseminacao, auxiliando
na compreensao da dinamica dos surtos ao longo do tempo e nas rotas de
transmisséo (WHO, 2021).

Todas estas medidas podem contribuir para a reducdo da

transmissibilidade, da disseminacdo na comunidade, da morbidade, da


https://www.paho.org/en/topics/coronavirus-infections/coronavirus-disease-covid-19-pandemic
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mortalidade e dos custos associados ao tratamento das doencas no sistema de
saude. Podem também melhorar e direcionar de forma mais personalizada o
atendimento da rede de atengdo a saude e fomentar medidas educativas para
minimizar o surgimento de novos casos.

No entanto, ha contextos que merecem atencéo peculiar devido ao
fato de serem considerados de altissimo risco para transmissao de doencas
infectocontagiosas. Entre estes, os das Unidades Prisionais (UP), que alojam os
encarcerados em ambientes insalubres, superlotados, com baixa ventilacao e
com dificuldade em garantir condicbes minimas de higiene. Sabe-se que as
Pessoas Privadas de Liberdade (PPL) possuem risco aumentado de
adoecimento por doencas infecciosas, especialmente as respiratérias, por
estarem em ambientes confinados e com baixa circulacédo de ar.

A COVID-19 tem amplo espectro de manifestacdes clinicas,
potencialidade de evolug&o para casos severos e com agravos. E, quando ocorre
em espacos de altissimo risco como as UP, o monitoramento da populagéo deve
ser intensificado, assim como a caracterizacdo molecular, para gerar genomas
completos que auxiliem na compreenséo da disperséo do virus nestes contextos.

Assim, este estudo objetivou analisar as caracteristicas
epidemiolodgicas, genémicas e a dindmica de disseminacdo do SARS-CoV-2 nas
UP do Estado de Mato Grosso do Sul, para compreender os mecanismos de
transmissao e evolucéo do patégeno entre os individuos encarcerados, na fase
pés-emergéncia de saude publica no Brasil, com a finalidade de contribuir com
possiveis medidas de controle para mitigar a propagacao dentro e fora dos

muros do ambiente prisional.
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2 REFERENCIAL TEORICO
2.1 Origem do SARS-CoV-2

Os coronavirus sdo uma grande familia de virus, varios dos quais
causam doencas respiratérias em humanos, desde o resfriado comum até
doencas mais raras e graves, como a Sindrome Respiratoria Aguda Grave
(SARS) e a Sindrome Respiratoria do Oriente Médio (MERS); apresentam altas
taxas de mortalidade e foram detectados pela primeira vez em 2003 e 2012,
respectivamente (WHO, 2020).

Os coronavirus séo virus de RNA (acido ribonucleico) envelopados
gue sdo amplamente distribuidos entre humanos, outros mamiferos e aves e que
causam doencas respiratérias, entéricas, hepaticas e neuroldgicas (Abboud et
al., 2020).

O genoma do coronavirus codifica quatro ou cinco proteinas, incluindo
a proteina spike (S) (Figura 1) que se projeta através do envelope viral e forma
a aparéncia caracteristica de "coroa" do virus, derivando seu nome da palavra
latina corona, que significa coroa. Com base em sua estrutura genémica, esses
virus sédo classificados em quatro géneros diferentes: Alfacoronavirus (aCoV),
Betacoronavirus (CoV), Gamacoronavirus (yCoV), Deltacoronavirus (6CoV)

(Yuki; Fujiogi; Koutsogiannaki, 2020).

Figura 1. Estrutura do genoma do SARS-CoV-2.

Spike (S)
.\g.Y .-,‘ ‘/:,
¢

Membrane (M)
—

T e
g—’;- Envelope (E)
- “. ®

¢ st i
$ POl T Genomic RNA
) lin

>—i Nucleocapsid (N}

Fonte: Hao et al., 2022.
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Um novo betacoronavirus foi descoberto através do uso do
sequenciamento imparcial em amostras de paciente com pneumonia, da China,
em 2019. Células epiteliais das vias aéreas humanas foram usadas para isolar
0 novo coronavirus, denominado 2019-nCoV, que formou um clado dentro do
subgénero sarbecovirus, familia Ostrhocornavirinae. Diferente do MERS-CoV e
do SARS-CoV, 0 2019-nCoV é o sétimo membro da familia dos coronavirus que
infecta humanos (Zhu et al., 2020).

No entanto, estudos ressaltam que o SARS-CoV-2 é mais infeccioso
do que o0 SARS-CoV e o0 MERS-CoV e, que os individuos podem transmitir o

virus quando assintomaticos ou pré-sintométicos (Zhang; Holmes, 2020).

2.2 COVID-19 e a Pandemia

Os primeiros casos de pneumonia, devido ao SARS-CoV-2, tiveram
sua origem na cidade de Wuhan, China, em dezembro de 2019, ligado a um
mercado de marisco e, rapidamente, disseminaram para outros paises. Em 30
de janeiro de 2020, a OMS declarou a Emergéncia de Saude Publica de
Importancia Internacional (ESPII) (WHO, 2020).

No inicio de mar¢o de 2020, a OMS declarou uma pandemia causada
pela COVID-19, trazendo repercussfes e especificidades, tanto no ambito
biolégico quanto no social (Huang et al., 2020; Kissler et al., 2020; Brooks et al.,
2020).

No Brasil, em 03 de fevereiro de 2020, foi declarada a Emergéncia de
Saude Publica de Importancia Nacional (ESPIN) devido ao COVID-19 e, no
mesmo més, identificada a entrada do virus SARS-CoV-2 nas capitais (Freitas
et al., 2022). O primeiro caso no pais foi confirmado em 26 de fevereiro de 2020,
de idoso, residente em Sao Paulo/SP, retornado de viagem a lItalia. Em 17 de
marco de 2020, ocorreu 0 primeiro Obito por COVID-19 no pais, de idoso,
residente em S&o Paulo/SP, com comorbidades, sem histérico de viagem ao
exterior. Em 20 de margo de 2020, foi reconhecida a transmissdo comunitaria da
COVID-19 em todo o territério nacional (Oliveira et al., 2020).

Apds o espalhamento da COVID-19 por transmissdo comunitaria,

identificou-se a insuficiéncia para testagem de toda a populacdo e, o Ministério
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da Saude ampliou 0 numero de testes para diagnostico do SARS-CoV-2, mas
determinou a priorizacdo da testagem de profissionais da salde e da seguranca
publica, além de casos graves e O6bitos, até que fosse possivel ampliar a
capacidade de testagem (Oliveira et al., 2020).

Entre as medidas de contencdo da doenca, o rastreio de contatos,
definido como um processo de identificacdo, avaliagéo e gestao de pessoas que
foram expostas a uma doencga para prevenir a transmissao posterior, na pratica
faz 0 mapeamento da rede de transmissao potencial e informa os individuos
sobre os riscos e outras acdes recomendadas (WHO, 2020a).

A velocidade de propagacdo da pandemia tornou necesséria a
adocado de medidas de controle sanitario, restricdo da circulacdo de pessoas nos
diversos ambientes e adocao de medidas de distanciamento social para conter
a disseminacédo do virus, a fim de reduzir os impactos no sistema de saude e na
mortalidade da populagcédo. No entanto, ao longo da pandemia, percebeu-se a
mudanca da dindmica de transmissdo do SARS-CoV-2, devido a vacinacao
generalizada, a infeccdo natural e ao surgimento de novas variantes (WHO,
2022).

Estas mudancas explicitaram a necessidade de implantacdo de
medidas que propiciassem a geragcédo, em tempo real, de dados gendmicos do
SARS-CoV-2 para acompanhar a dinamica de dispersao viral e,
consequentemente auxiliar no desenvolvimento de diagndésticos, medicamentos
e vacinas (WHO, 2021).

2.3 Vigilancia genémica e as variantes do SARS-CoV-2

O principal método para diagnosticar doencas virais, incluindo o
SARS-CoV-2, é areagdo em cadeia da polimerase com transcrigdo reversa (RT-
gPCR), sendo a técnica mais confiavel, denominado padrao ouro (Bullard et al.,
2020). O RT-gPCR tem sido usado rotineiramente como teste de diagndstico
para detectar acidos nucléicos do SARS-CoV-2 em esfregacos de amostras
respiratorias da nasofaringe e orofaringe (Aranha et al., 2021).

A partir das amostras selecionadas dos casos positivos para SARS-

CoV-2, por teste RT-gPCR em tempo real, € possivel realizar o sequenciamento
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gendmico que fornece informacdes valiosas sobre a origem do virus e a sua
transmissao dos animais para 0s seres humanos. Ao comparar as sequéncias
genéticas do SARS-CoV-2 com outros coronavirus animais € possivel obter uma
melhor compreensdo da evolucdo do virus e das potenciais fontes de
transmissdo, o que contribui para o direcionamento de esforcos que previnam
futuros surtos de doencas zoondticas (Giovanetti et al., 2023).

A compreenséo da dindmica evolutiva do virus tornou-se crucial para
monitorizar 0 seu potencial de adaptacdo e novos surtos, entendendo que a
gravidade da doenca varia de acordo com os diferentes individuos infectados e
cepas mutantes (Yu et al., 2022).

A vigilancia gendGmica emergiu como uma ferramenta crucial no
monitoramento e compreensdo da dinamica de variantes emergentes e na
informacéo das respostas de saude publica durante a pandemia de COVID-19
(Maziero et al., 2023). E um indicador importante para avaliar a capacidade em
detectar novas variantes/linhagens em tempo oportuno (FIOCRUZ, 2022).

Desde o inicio da pandemia até os dias atuais, o0 SARS-CoV-2
apresentou mutacbes especificas e combinacdes que alteraram o seu
comportamento, pelas multiplas variantes de preocupacéo (VOC) e variantes de
interesse (VOI). A OMS reconheceu variantes de monitoramento prioritario,
classificadas em quatro categorias: VOC, VOI, Variantes Sob Monitoramento
(VUM) e Linhagens de Variantes de Preocupacdo Sob Monitoramento (VOC-
LUM) (WHO, 2023).

Foram identificadas cinco VOC: Alpha, primeira, identificada no Reino
Unido, final de dezembro de 2020 (linhagem B.1.1.7); Beta, na Africa do Sul, final
de dezembro de 2020 (linhagem B.1.351); Gama, Brasil, inicio de janeiro de 2021
(linhagem P.1); Delta, india, dezembro de 2020 (B.1.617.2) e Omicron, variante
B.1.1.529, notificada pela primeira vez na Africa do Sul em 24 de novembro de
2021(WHO, 2021).

Muitas mutagdes foram encontradas em VOCs (Alpha, Beta, Gama e
Delta) e VOIs (Kappa, Zeta, Lambda e Mu) e estdo ligadas ao aumento da
infecciosidade e ao aumento do risco de reinfec¢édo. A variante Omicron é a
variante com maior mutacao entre as VOC, com 50 mutacdes em todo o genoma
e 26-32 mutagbes na proteina spike. A variante Omicron é a VOC mais

transmissivel em muitos paises em todo o mundo (Tian et al., 2022).
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As mutacdes conferem a variante Omicron a capacidade de escapar
ao plasma convalescente e aos soros e testes de reatividade com anticorpos
monoclonais (mAbs) da vacina. A variante Omicron escapou facilmente da
imunidade em comparac¢do com outros VOC (Alfa, Beta, Gama e Delta) (Tian et
al., 2022).

Desde o seu surgimento, em 2021, a Omicron continuou a evoluir
genética e antigenicamente com um leque crescente de sub-linhagens, que até
agora foram todas caracterizadas por propriedades de evasdo da imunidade
populacional existente e preferéncia por infectar o trato respiratorio superior (em
vez do trato respiratério inferior), em comparacdo com as VOCs pré-Omicron
(WHO, 2022).

A variante Omicron e suas sublinhagens representam mais de 98%
das sequéncias publicamente disponiveis desde fevereiro de 2022 e constituem
a base genética a partir da qual provavelmente surgirdo novas variantes do
SARS-CoV-2 (WHO, 2022). E atualmente a variante dominante que circula
globalmente, sendo responsavel por quase todas as sequéncias, com diversas
linhagens (BA.1, BA.2, BA.4, BA.5) (WHO, 2023).

No Brasil, a partir de janeiro de 2022, a VOC Omicron dominou
completamente o cenario epidemiolégico da COVID-19, sendo responsavel por
95% de todos os genomas sequenciados. Nos meses de janeiro e fevereiro de
2022, registrou-se a maior quantidade de genomas gerados no Brasil, devido ao
grande nimero de casos causados pela variante Omicron BA.1 (FIOCRUZ,
2022).

A natureza altamente transmissivel da variante Omicron contribuiu
para o0 crescimento exponencial dos casos, mas o numero de individuos
suscetiveis diminuiu devido a vacinag¢do ou infeccao prévia (Andrews et al.,
2022).

2.4 Manifestac¢des clinicas da COVID-19

O curso clinico da COVID-19 varia desde infeccdo assintomatica até
desconforto respiratério agudo grave com envolvimento de multiplos 6rgéos e

morte, formas mais graves da infeccéo (Abboud et al., 2020).
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Pacientes infectados com SARS-CoV-2 considerados sintomaticos
podem apresentar: febre, saturacdo de oxigénio <95%, calafrios, tosse, dor de
cabeca, fadiga, mialgia, dor de garganta, aperto no peito, falta de ar, perda do
paladar e do olfato, nauseas, vomitos, diarreia, dor no peito, confusédo/estado
mental alterado (Rane et al., 2023).

E, sdo considerados assintomaticos, os confirmados por resultados
positivos de testes de acido nucléico durante a doenca, sem relato de quaisquer
sintomas, mas devem ser considerados uma fonte de infec¢cdo por COVID-19
pois podem transmitir de pessoa para pessoa (Hu et al., 2020). Estudos
virolégicos indicam que pessoas assintomaticas liberam quantidades
semelhantes de virus as pessoas sintomaticas (Arons et al., 2020; Le et al.,
2020).

Pessoas assintomaticas parecem ser responsaveis  por
aproximadamente 40% a 45% das infeccbes por SARS-CoV-2 e podem
transmitir o virus a outras pessoas por um periodo prolongado, talvez superior a
14 dias (Zhu et al., 2020).

Com a ocorréncia de infeccBes assintomaticas, o cenario da COVID-
19 é desfavoravel em locais onde nao ha estratégias de detec¢do oportuna. Para
rastrear fontes de infeccdo e proteger as pessoas vulneraveis é necessario obter
dados relacionados com a circulagéo do virus nas comunidades (Li et al., 2020).
Portanto, é altamente recomendado e necessario fazer o rastreio de infeccfes
assintomaticas.

A identificacdo de portadores assintomaticos visa eliminar as fontes
potenciais de transmissdo e também melhorar o progndéstico dos mesmos, ja que
podem evoluir para pacientes sintomaticos, apesar de apresentarem danos
pulmonares menores, melhoras mais precoces e um prognostico menos grave
(Ma et al., 2022).

Em relacdo a triagem de contato proximo, recomenda-se que nao se
limite apenas em pacientes que desenvolveram a doenca, mas também se
estenda aos casos assintoméaticos durante o periodo de incubacéo para reduzir
0 risco de propagacao do SARS-CoV-2 (Hu et al., 2020; Yu; Yang, 2020).

Quanto as medidas de contencao, as infec¢des assintomaticas devem

ser tratadas de forma semelhante a das infecgBes sintomaticas, incluindo
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isolamento e rastreio de contatos para conter os surtos em fases posteriores
(Han et al., 2020; Hu et al., 2020; Ma et al., 2021).

O Brasil, no inicio da pandemia, intensificou os esforgos frente a
estratégia de diagndstico, realizando testes moleculares, RT-qPCR, testes
rapidos sorologicos e de antigenos (TR-Ag), aos individuos sintomaticos
suspeitos de COVID-19, com Sindrome Gripal (SG) ou Sindrome Respiratéria
Aguda Grave (SRAG), ndo havendo recomendacéo para coleta de amostras em
assintomaticos. Sendo todas medidas de contencdo atribuidas as pessoas

sintomaticas.

2.5 Vacinacgéao contra a COVID-19 no Brasil

No Brasil, a campanha de vacinag&o contra a COVID-19 iniciou em
17 de janeiro de 2021 e no estado de Mato Grosso do Sul, em 18 de janeiro de
2021. Inicialmente, devido ao numero de doses, foram elencados grupos
prioritarios pelos quais se comecou a vacinacao. Mas, a partir de marco de 2021,
a gquantidade de doses acelerou o processo de vacinacao (Freitas et al., 2022).

No decorrer da vacinagdo os imunizantes disponibilizados foram
Sinovac/Butantan (Coronavac) - virus inativado, Astrazenecal/Fiocruz
(Astrazeneca) — recombinante, Pfizer — RNA mensageiro e Janssen — RNA
mensageiro (BRASIL, 2022).

Entre agosto e dezembro de 2021, o cenario no pais configurava-se
com a predominancia da variante Delta, mas com reducdo da transmissao e
gueda da positividade, efeito atribuivel a vacinacdo, que ja alcancava 20% da
populagéo, com duas doses. Em setembro de 2021, 40% da populagéo elegivel
vacinada, e em novembro de 2021, 60% da populacdo vacinada, com reducéo
da média de Obitos, mostrando a efetividade das vacinas contra a COVID-19.
Nas primeiras ondas da pandemia a letalidade se situava entre 2% e 3% e,
durante a predominancia da variante Omicron (primeiros casos em dezembro de
2021), maior parte da populacdo adulta vacinada, a letalidade apresentou-se
proxima a 0,3% (FIGURA 2) (Freitas et al., 2022).
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Figura 2. Evolucao do nimero de casos, 6bitos e doses de vacina em valores padronizados
pela média e desvio padréo de toda a série.
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A vacinacao foi ampliada tanto na perspectiva de efetividade como

também de abrangéncia populacional e, as taxas de letalidade no periodo

pandémico demonstram a eficacia das vacinas. No entanto, neste percurso,

houve modificac6es de numero de dosagens, atribuindo a alguns imunizantes a

necessidade de doses de reforco.

2.6 COVID-19 no contexto das Unidades prisionais

Existem mais de dois milhdes de PPL nos Estados Unidos da

América, 1,69 milhdes na China e 811 mil no Brasil. Excluindo os nimeros

relativos aos Estados Unidos, pode-se afirmar que a populacéo carceraria nas

Américas, desde os anos 2000, aumentou 138%, 77% para a América Central e
200% para a América do Sul. O Brasil, apresentava-se em terceiro lugar no
ranking internacional, perdendo apenas para Estados Unidos e China, com

835.643 mil de PPL. A taxa de populacdo carceraria € de 389 por 100.000

habitantes e o nivel de ocupacao 143,8% (World Prison Brief, 2021).
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De acordo com os dados coletados pelo Departamento Penitenciario
Nacional — DEPEN até dezembro de 2020, o Brasil possuia 811.707 pessoas
reclusas em prisbes. Entre estas, 770.127 homens e 41.580 mulheres,
distribuidos em 1.527 estabelecimentos penais. E, de acordo com os dados do
Sistema de Informacdes do Departamento Penitenciario Nacional — SISDEPEN,
a PPL no pais é composta de homens jovens com menos de 34 anos, solteiros,
condenados por crimes de furto e roubo. No que se refere a escolaridade e ao
historico funcional, muitos sequer foram completamente alfabetizados ou
possuem registro profissional (BRASIL, 2021).

As estruturas fisicas das UP, a superpopulacéo, a falta de ventilacédo
dos espacos, a pouca entrada de luz solar, o acesso limitado a dgua potavel, o
compartilhamento de banheiros e espacos de convivéncia, bem como de itens
de higiene pessoal, sdo algumas das condicGes que oportunizam a propagacao
de doencas infecciosas, como é o caso da COVID-19.

Sabe-se dos desafios significativos no controle da propagacéo da
COVID-19, particularmente em ambientes densamente povoados como as UP,
contextos propensos a surtos de doencas infecciosas, devido a natureza
altamente dinamica e a superlotacao (Vusirikala et al., 2022).

A dinamica, ou seja, a mobilidade da PPL dentro do sistema aumenta
0 risco, uma vez que a pessoa presa circula entre diferentes instituicbes do
sistema judiciario, centros de saude e comunidade em geral, durante o
cumprimento da sentenca.

Ademais, a PPL tem interagdes sociais complexas: um individuo pode
entrar em multiplas prisdes, permanecer encarcerado por um longo periodo de
tempo, receber visitas pessoais de familiares, encontrar advogados e
representantes legais e ter interagcdes frequentes com outros presos e
funcionérios do sistema prisional (Anselmo et al., 2023).

Considerando esta dinamicidade e complexidade, tem-se ainda as
atividades rotineiras nas UP, como: recebimento de pertences, escoltas médicas
para hospitais, audiéncias, situacdes em que a PPL mantém contato direto com
a comunidade extramuros. Para limitar o contagio € necessario reduzir a
possibilidade de propagacdo do virus dentro das UP para a comunidade

extramuros — e vice-versa.
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Em relacéo a contaminacéo, na populacao geral, estima-se que cada
infectado contamine de dois a trés pessoas. Dadas as condi¢cbes das prisdes
brasileiras, estima-se que um caso contamine até 10 pessoas. Assim, em uma
cela com 150 PPL, 67% deles estardo infectados ao final de 14 dias, e a
totalidade, em 21 dias (Sanchez et al., 2020). A maioria dos infectados (80%)
permanecera assintomatica ou desenvolvera formas leves, 20% progredirdo
para formas mais graves (WHO, 2020).

E importante dar prioridade aos casos associados a PPL para
sequenciamento gendmico, de modo a permitir a identificacéo precoce, melhorar
a compreensao da dinamica de transmissdo e a mudanca da epidemiologia,
informando assim as medidas de controle de doengas para evitar uma maior
propagacédo da COVID-19 nas UP e na comunidade em geral (Vusirikala et al.,
2022).

2.7 COVID-19 no Estado de Mato Grosso do Sul e a Pessoa Privada de
Liberdade

O estado de Mato Grosso do Sul abrange uma populacdo de
2.756.700 (dois milhdes e setecentos e cinquenta e seis mil e setecentos)
habitantes, residentes em 79 municipios e 86 distritos. E o 6° do pais em
extensdo territorial, média de 7,4 habitantes por km?, mas com baixa densidade
territorial. Localiza-se no sul da regido Centro-Oeste, limita-se com cinco
estados: Mato Grosso, Goias, Minas Gerais, Sdo Paulo e Parana, com os centros
consumidores mais populosos e maiores parques industriais, e dois paises sul-
americanos, Paraguai e Bolivia, com 13 municipios de fronteira, alguns de
fronteira seca. E também esta interligado por ferrovias, rodovias e hidrovias nos
rios Parana e Paraguai com a Argentina e o Uruguai (IBGE, 2022).

O estado possui ampla movimentacdo de estrangeiros, sendo
observado que a maioria advém de paises vizinhos, como Paraguai e Bolivia, ou
de nacdes sem perspectiva diante da escassez de postos formais de trabalho e
da miséria que os assola de forma cronica, como no caso de Venezuela, Siria,
Colébmbia e Haiti. As fronteiras apresentam o crime organizado e as faccdes,

contribuindo também com o quantitativo da massa carceraria.
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Segundo o Forum Brasileiro de Seguranca Publica (2023), o sistema
prisional sul-mato-grossense tem a terceira maior taxa de preso por habitantes
de todo o Brasil, representando 793,8 presos para cada 100 mil moradores. Em
nameros absolutos, sdo 21.536 encarcerados, para 12.536 vagas, operando
171,79% acima da sua capacidade total de acomodacéao. Alberga inimeras UP,
cada uma com diferentes graus de contencdo e exposicao a comunidades
externas através de atividades de rotina, sendo assim, apresenta-se como caso
singular para estudo da disseminacdo da COVID-19 nas UP.

A Agéncia Estadual de Administracdo do Sistema Penitenciario de
Mato Grosso do Sul (AGEPEN/MS) conta com 41 estabelecimentos penais
estaduais (masculino e feminino), localizados em 20 municipios, em condicdo de
regime fechado, aberto, semiaberto e monitoracdo eletrbnica (AGEPEN/MS,
2022).

Segundo o Boletim Coronavirus de Mato Grosso do Sul — 11, foram
confirmados os dois primeiros casos de COVID-19 em 14 de margo de 2020 e 0
primeiro 6bito em 31 de marc¢o de 2020. E, o primeiro caso confirmado em UP
foi em 23 de maio de 2020 (MATO GROSSO DO SUL, 2020).

A epidemia de SARS-CoV-2 no estado de Mato Grosso do Sul
consistiu em quatro ondas principais distintas, sendo a primeira com linhagens
ancestrais (maio a setembro de 2020), a segunda variante Zeta — P2 (outubro a
dezembro de 2020), terceira onda com a variante Gama — P1 (dezembro 2020 a
maio 2021) e quarta onda, final de novembro de 2021, com a Omicron — BA
(Mazieiro et al., 2023).

Os dados da COVID-19 no estado de Mato Grosso do Sul destacam
oscilacfes dos indicadores, com altas taxas de incidéncia e mortalidade no ano
2021, com intensa circulacao do virus em todo estado e sobrecarga de todo o
sistema de saude, apés a identificacdo da circulagédo da variante Gama — P1
(terceira onda) e a Omicron — BA (quarta onda). Com mais de 622.486 casos e
11.180 mortes até dezembro de 2023. A vacinacdo da populagdo mostrou-se
efetiva para reducéo dos 6bitos, apresentando a taxa de letalidade de 0,60% no
ano de 2022 (FIGURA 3).
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Figura 3. Indicadores Epidemiolégicos da COVID-19 no estado de Mato Grosso do Sul de
2020 a 2023.
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Fonte: MATO GROSSO DO SUL. Secretaria de Estado de Salde de Mato Grosso do Sul.
SES/MS. Boletim Coronavirus COVID-19 de 14 de fevereiro de 2024.

Em decorréncia da variante Omicron, o ano de 2022 apresentou um
aumento abrupto dos casos confirmados no primeiro trimestre, sobretudo
quando comparado a dezembro de 2021. Com declinio, nos meses
subsequentes. (FIGURA 4).
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Figura 4. Evolucdo do nimero de casos de COVID-19 no estado de Mato Grosso do Sul,
dezembro de 2021 a dezembro de 2022.
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Fonte: MATO GROSSO DO SUL. Secretaria de Estado de Salde de Mato Grosso do Sul.
SES/MS. Boletim Coronavirus COVID-19, dezembro de 2021 a dezembro de 2022.
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3 OBJETIVOS

3.1 Objetivo Geral

Analisar as caracteristicas epidemioldgicas e gendmicas, bem como a dindmica
de disseminacédo do SARS-CoV-2, entre os individuos encarcerados, nas UP do

estado de Mato Grosso do Sul.

3.2 Objetivos especificos

e Descrever o perfil epidemiolégico da COVID-19 na PPL;
e Caracterizar a sequéncia genémica das diferentes linhagens do virus
detectados em amostras clinicas provenientes da PPL,;

e Identificar as linhagens virais das sequéncias genémicas geradas.
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4 MATERIAL E METODOS

4.1 Desenho do estudo (tipo, local, periodo e populacéo)

Trata-se de um estudo epidemiolégico, observacional, descritivo
transversal, realizada em duas UP de seguranca maxima de Campo Grande,
Mato Grosso do Sul: Penitenciaria Masculina em Regime Fechado Gameleira |
(PEMRFG ) e Penitenciaria Masculina em Regime Fechado Gameleira I

(PEMRFG 1), a partir de dados epidemioldgicos e gendmicos.

Essas instituicbes foram selecionadas, devido as suas caracteristicas
semelhantes, o que inclui o seu layout estrutural idéntico, cada uma composta
por 110 celas distribuidas em cinco Pavilhdes designados como 1 (26 celas e 06
celas denominadas disciplinares), 2 (26 celas), 3 (26 celas e 06 denominadas

disciplinares), 4 (10 celas) e incluséo (10 celas).

O periodo do estudo ocorreu de maio a outubro de 2022, um més apos o
fim da declaracdo ESPIN, quando a variante Omicron era predominante, e 11
meses apos o inicio da vacinacdo, com melhora do cenario epidemiologico da
COVID-19, uso facultativo da méascara de protecao individual no estado de Mato
Grosso do Sul, e o retorno dos direitos da PPL a visitas presenciais, atividades
de assisténcia religiosa, atividades de assisténcia educacional e outras como,
partilha de areas comuns, participacdo de atividades educativas, de trabalho,

com ampla mobilidade fora das celas.

A populacédo do estudo foi constituida de pessoas privadas de liberdade,
com idade igual ou superior a 18 anos de idade e do sexo masculino. No periodo
do estudo, essas UP tinham uma lotacdo média de 527 privados de liberdades
(PEMRFG 1) e 621 (PEMRFG 1), divididos nas 110 celas, respectivamente.

Para compreender esse cenario prisional, é importante destacar a
dindmica dos encarcerados no ambiente prisional em ambas as UP, os quais

séo descritas no quadro a seguir:
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Quadro 1. Descricao das atividades da dinamica dos encarcerados no ambiente

prisional.

Atividade

O que é?

Como é realizada?

Banho de sol
(diariamente)
exceto nos dias
de visitas

Compreende uma atividade,
em que O0s internos tém
acesso a area aberta, para o
banho de sol. No periodo do
estudo, realizavam atividades
de recreagdo, como: jogo de
futebol, atividades fisicas,
entre outras.

Sao organizadas por grupos de horarios,
fazendo rodizios, destaca-se 3 grupos:

Grupo 1: das 09 as 11:30h Pavilhdes 1, 2
e 3 (Celas 101 a 113, 201 a 213, 301 a
313);

Grupo 2: 13:00 as 15:30h Pavilhdes 1, 2 e
3 (Celas 114 a 126, 214 a 226, 314 a 326);
Grupo 3: Pavilhdo 04 e Incluséao, todas as
celas das 09 as 11:30h.

*As refeicBes e higiene intima acontecem
no interior de cada cela.

Visitas
presenciais

adulto

Compreende as visitas de
familiares aos internos.

Sdo organizadas por dias da semana,
também realizado rodizios:

Grupo 1: primeira e terceira quarta-
feira de cada més: 09 as 11:30h Pavilhao
1 (Celas 101 a 113) no solario 1 e Setor
Trabalho no solario 4; e das 13:00 as
15:30h Pavilhdo 1 (Celas 114 a 126) no
solario 1 e Pavilhdo 04 no solario 3;
Grupo 2: segunda e quarta quarta-
feira de cada més: 09 as 11:30h Pavilhdo
2 (Celas 201 a 213) no solario 1 e Pavilhdo
3 (Celas 301 1 313) no solario 4; e das
13:00 as 15:30h Pavilhdo 2 (Celas 214 a
226) no solario 1 e Pavilhao 03 (Celas 314
a 326) no solario 3.

Visitas intimas

A visita intima ao individuo
privado de liberdade podera
ser feita pela esposa (0) ou
companheira (0), desde que,
haja comprovagéo de vinculo
entre eles; e concordancia do
individuo privado de
liberdade consentindo o
credenciamento.

Realizadas na terceira quarta-feira
(Pavilhdes 1, 4 e Inclusdo) e na quarta
quarta-feira do més (Pavilhdes 2 e 3),
juntamente com as visitas normais.

Entrega de
pertences

A entrega de pertence €
realizada pelos familiares, e

consiste na entrega de
roupas, alimentos elou
objetos aos internos, de

acordo com o0s itens e
embalagens permitidos pela
instituicdo.

Primeiro sadbado para Pavilhdes 1, 4 e
Inclusdo e segundo sabado para
Pavilhdes 2 e 3.

Atendimento de
advogados

Consiste nos atendimentos
realizados pelos advogados,
em carater particular.

Dias pares nos PavilhGes 2 e 3 e dias
impares Pavilhdes 01, 04 e incluséo.
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4.2 Coleta e andlise de dados clinicos e sociodemograficos

Apoés o consentimento assinado (Termo de Consentimento Livre e
Esclarecido — TCLE, Apéndice A), os participantes foram entrevistados pela
equipe do estudo, conforme formulario (levantamento de dados clinicos e
sociodemograficos — Apéndice B).

Os formulérios foram digitalizados e prontamente carregados em um
servidor online seguro e o0s originais, em papel, foram armazenados na
Universidade Federal de Mato Grosso do Sul (UFMS), com acesso restrito ao
pesquisador principal. O armazenamento de dados utilizou o sistema REDCap®,
cujo acesso aos membros da equipe foi controlado por logins individuais para
garantir a confidencialidade.

O anonimato dos participantes foi preservado através da codificacéo
de cada conjunto de dados na entrada, mascarando qualquer informacéo de
identificacdo. A situacdo vacinal foi verificada no Sistema de Informacfes do
Programa Nacional de Imuniza¢Bes (SI-PNI) e inserida no REDCap®. Este
protocolo garantiu o gerenciamento seguro e confidencial dos dados dos
participantes durante todo o estudo.

Os dados foram organizados em planilhas Excel e a analise
exploratéria descritiva através de técnicas gréaficas simples (tabelas e figuras),
explorando os padrdes relevantes a respeito do tema do estudo. As variaveis
analisadas: presenca ou nao de sintomas, idade, tempo de reclusdao na UP
versus a data do exame, comorbidades, situacéo vacinal e dados genémicos do
SARS-CoV-2.

4.3Coleta de amostras e triagem molecular

As coletas foram realizadas em dois momentos nas PEMRFG | e
PEMRFG Il, com testagem diaria de aproximadamente 40 a 55 individuos, a fim
de avaliar o comportamento do virus. A primeira fase de coleta ocorreu de 3 a
25 de maio de 2022 e de 22 de agosto a 6 de setembro de 2022, para o PEMRFG
[, com intervalo de 88 dias entre as etapas. O PEMRFG Il ocorreu de 14 de junho
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a 1° de agosto de 2022, e de 9 de setembro a 3 de outubro de 2022, com um
intervalo de 39 dias.

A coleta de amostras foi realizada por profissionais de saude
treinados, membros da equipe do estudo, por meio de swabs nasofaringeos, em
participantes com e sem quaisquer sintomas clinicos. As amostras foram
transportadas sob refrigeragcéo até o Laboratério Central de Saude do Estado de
Mato Grosso do Sul (LACEN-MS) para realizagéao de testes de RT-gPCR, com
resultados disponiveis em até 48 horas no Sistema de Gestdo Ambiental
Laboratorial (GAL). As amostras foram coletadas no primeiro dia do teste em
todos os participantes; e, a partir da confirmacao, foram realizadas as coletas de
amostras em cada contato exposto ao caso indice confirmado (companheiros de
cela de caso indice com diagnéstico molecular positivo para SARS-CoV-2) no
sétimo dia ap0s a primeira coleta, com o objetivo de rastreamento e bloqueio da
cadeia de transmisséo.

Os casos confirmados de SARS-CoV-2 foram notificados de acordo
com a ficha de notificacdo de Sindrome Gripal — SG Suspeita de Doenca pelo
Novo Coronavirus 2019 — COVID-19 (B34.2) do Sistema de Informacéo de
Agravos de Notificagdo (SINAN) (Anexo A) por meio da plataforma e-SUS
Notifica e comunicados a equipe da saude prisional. Os dados relativos a
procedéncia de cada caso confirmado foram coletados na relacdo nominal da
PPL, fornecido pelos funcionéarios de cada UP. Os resultados laboratoriais foram

inseridos no REDCap® e posteriormente analisados.

4.4Sequenciamento completo do genoma e analise filogenética

As amostras, com diagnostico molecular positiva, foram submetidas
ao sequenciamento de nova geracdo, no LACEN/MS, com treinamento
presencial em vigilancia genémica, aos funcionarios locais, pela equipe de
pesquisadores da Universidade Federal de Minas Gerais — UFMG, do projeto
“ViGeCoV2: Nucleo de vigilancia genbmica em tempo real do SARS-CoV-2 no
Brasil”.

Para sequenciamento gendmico, as amostras foram submetidas a

tecnologia Oxford Nanopore (Giovanetti et al., 2022). Os dados de
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sequenciamento foram processados usando a ferramenta Genome Detective
(Vilsker et al., 2019). A atribuicdo de linhagem foi realizada usando a ferramenta
PANGOLIN (Rambaud et al., 2020).

As novas sequéncias geradas no estudo foram comparadas com um
conjunto diversificado de sequéncias genémicas (n= 3.036) amostras em todo o
mundo. Considerando a grande quantidade de dados disponiveis naquele
momento, utilizou-se a ferramenta Subsampler disponivel em https:
/lgithub.com/andersonbrito/subsampler, que por sua vez é um pipeline para
subamostragem de dados gendmicos com base em dados de séries temporais
epidemioldgicas. Todas as sequéncias foram alinhadas usando a ferramenta
ViraIMSA (Moshiri, 2021) e 0 IQ-TREEZ2 (Minh et al., 2020) foi usado para anélise
filogenética usando a abordagem de méaxima verossimilhanca. O TreeTime
(Sagulenko; Puller; Neher, 2018) foi usado para transformar esta topologia de
arvore ML em uma arvore datada, usando uma taxa média constante de 8,0 x
10-4 substituicdes de nucleotideos por local por ano.

Todos os resultados foram analisados em conjunto com dados
clinicos e demograficos, analises de sequenciamento genémico e filogenético e,

posteriormente, discutidos a luz do referencial tedrico estudado.

4.5 Consideracdes éticas

A aprovacao ética do estudo foi concedida pelo Comité de Etica em
Pesquisa (CEP) da Universidade Federal de Minas Gerais (UFMG) em 20 de
janeiro de 2021 (Parecer n® 4.504.785, CAAE 32912820.6.1001.5149), pois este
estudo faz parte do projeto “ViGeCoV2: Nucleo de vigilancia genbmica em tempo
real do SARS-CoV-2 no Brasil”, uma interagéo da pesquisadora com uma equipe
de pesquisadores da Universidade Federal de Minas Gerais — UFMG.

O consentimento informado foi obrigatério para todos os participantes
do estudo e documentado através de um formulario padronizado, com métodos
alternativos, como a impresséao digital, usada para aqueles que ndo conseguiam
assinar, testemunhados por terceiros. A recusa ou nao consentimento da

participacdo levou a excluséo do participante.
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O recrutamento envolveu comunicacéo clara do escopo do estudo e
garantia de ndo haver consequéncias pela n&o participacado. O cumprimento das
medidas de seguranca foi assegurado em colaboracdo com as autoridades
prisionais. Em conformidade com os regulamentos de saude, 0Ss casos
confirmados foram notificados as autoridades de saude relevantes, mantendo

estrita confidencialidade dos dados.
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5 RESULTADOS

Foram investigadas 1.927, de um total de 2.296, PPL (83,93% da
populacdo carceraria total) nas duas instalagfes, entre maio e outubro de 2022.
Foram coletadas 2.108 amostras, sendo identificadas 66 (3,13%) positivos para
SARS-CoV-2 por RT-gPCR, predominantemente entre individuos
assintomaticos (77,27%), e 2.042 negativas (96,87%).

A coleta de dados se deu em dois momentos, no momento 1 (maio a
agosto de 2022) foram avaliados 981 internos, e no momento 2 (agosto a outubro
de 2022) foram avaliados 946 internos, de ambos 0s estabelecimentos penais,
perfazendo um total de 1.927 investigagOes. Este fluxo de sele¢édo de amostra,
esta apresentado na figura 5, sobre triagem diagndstico moleculares positivos e

analise filogenética para SARS-CoV-2 na PPL.
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Figura 5. Triagem, diagnostico moleculares positivos e analise filogenética para SARS-CoV-2
na PPL do estado de Mato Grosso do Sul, 2022,
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Quanto a distribuicdo etaria, a mediana de idade foi de 29 anos, variando
entre 18 anos a 47 anos, a situacao vacinal variou de ndo vacinado a terceira
dose. Observa-se um aumento do numero de casos confirmados entre os dois
momentos na PEMRFG |, e também 42,72% de novos ingressos. Ja, na
PEMRFG Il h& reducéo dos casos confirmados e também incremento de novos
internos (50,57%). Destaca-se que no segundo momento, quase 50% das

coletas foram executadas em novos internos.
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A seguir, as caracteristicas clinicas e demograficas dos casos

confirmados no estudo (TABELA 1):

Tabela 1 - Caracteristicas clinicas e demogréficas da PPL com SARS-CoV-2 no estado de
Mato Grosso do Sul, 2022.

Variaveis n %
Faixa etaria
18 a 19 anos 7 10,61
20 a 29 anos 31 46,97
30 a 39 anos 17 25,76
40 a 49 anos 11 16,67

Manifestacao clinica

Sintomatica 15 22,73
Assintomatica 51 77,27
Comorbidades

Sim 9 13,64
N&o 57 86,36

Situacéao vacinal

Uma dose 17 25,76
Duas doses 14 21,21
Trés ou mais 9 13,64
Nenhuma dose 26 39,39

Reclusao X Data da amostra

0 a5 dias 3 4,54
6 a 10 dias 7 10,61
11 a 15 dias 11 16,67
16 a 30 dias 30 45,45
< 31 dias 15 22,73
Carga viral (CT)

<29 28 42,42
>30 38 57,58

Local dos casos
Pavilhdo 1 2 3,03
Pavilhao 2 49 74,24
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Pavilhao 3 13 19,70
Pavilhao 4 0 0,00
Inclusao 2 3,03

A populacéo foi predominante de adultos jovens, menores de 40 anos
(83,34%), assintomaticos (77,27%), sem comorbidades (86,36%), vacinados
(60,61%), alojados no Pavilhdo 2 (74,24%), ingressantes na UP em até 15 dias
(31,81%), periodo considerado de exposicao a infeccao.

Com relacéo aos sintomas presentes entre 0s positivos, a partir dos
15 casos relatados, foram predominantes: tosse, presente em 11/15 casos
(73,33%), dor de cabeca, presente em 10/15 casos (66,66%), febre, presente em
9/15 casos (60,00%) e dor de garganta, presente 8/15 casos (53,33%). Coriza,
presente em 5/15 casos (33,33%), e dispneia, presente em 3/15 casos (20,00%)
foram os sintomas de frequéncia intermediaria. Os sintomas menos frequentes

foram espirro e disturbios olfativos presentes em 1/15 casos (6,66%).

Dos casos confirmados, 59 (89,39%) foram considerados indices e
sete (10,61%) contatos dos mesmos. Das comorbidades relatadas
apresentaram-se: Tuberculose (TB), Bronquite, Hipertensdo Arterial Sistémica

— HAS e Cardiopatia Crénica.

No periodo do estudo foram registradas 35 celas com casos
confirmados, destas oito celas com surtos (presenca de trés ou mais casos). E

uma média de oito pessoas por cela (Figura 6).
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Figura 6. Distribuicdo de casos confirmados de SARS-CoV-2, por celas e pavilhdes no estado

de Mato Grosso do Sul e nas UP do estudo, maio a outubro de 2022.
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A recomendacdo da equipe da pesquisa foi a de isolamento dos
infectados. Inicialmente foram isolados em celas exclusivas para esta finalidade,
no entanto, em virtude do nimero de casos, foi necessario realizar o isolamento
nas proprias celas, totalizando 11 isolados em celas exclusivas (16,67%) e os
demais 55 dentro das proprias celas (83,33%). Durante os dias de isolamento
foram também recomendadas as suspensfes de atividades nas areas comuns

e as visitas presenciais.

As amostras dos casos positivos para SARS-CoV-2, por teste RT-
gPCR em tempo real, foram submetidas ao sequenciamento genémico de nova
geracdo, e 28 (42,42%) geraram genoma completo, com 99% de cobertura,
detectando 19 casos da linhagem BA.2 (67,85%) e nove da linhagem BA.5
(32,15%), entre os meses de junho a setembro de 2022, com base no ciclo de
replicacdo da genética viral (Ct — cycle threshold), n=24 Ct < 29: alta e n=4 CT <

30: baixa. As demais amostras ndo geraram genomas com cobertura suficiente
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para serem identificadas, o que pode estar relacionado a uma carga viral baixa

e/ou degradacdo do material genético.

A linhagem BA.2 foi predominante no estudo (junho a setembro),
seguida da BA.5 (junho e agosto), que refletiu as tendéncias também observadas

no estado de Mato Grosso do Sul (Figura 7).

Figura 7. Dinamica das linhagens BA.2 e BA.5 na capital, no estado de Mato Grosso do Sul e
nas UP do estudo, maio a outubro de 2022.
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Fonte: MATO GROSSO DO SUL. Secretaria de Estado de Salde de Mato Grosso do Sul.
SES/MS. Boletim Coronavirus COVID-19, maio a outubro de 2022.

As novas sequéncias geradas neste estudo foram comparadas com
um conjunto diversificado de sequéncias gendmicas (n= 3.036) amostradas em
todo o mundo, coletadas até 15 de outubro de 2022, de acordo com o periodo
de estudo. As andlises filogenéticas realizadas revelaram a formacéo de dois
clados monofiléticos distintos nos genomas virais coletados nas UP,
correlacionando-se estreitamente com as variantes BA.2 e BA.5 da linhagem
Omicron do SARS-CoV-2 (Figura 8).
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Figura 8. Reconstrucdo genémica e epidemiolégica SARS-CoV-2 circulantes em UP do estado

de Mato Grosso do Sul.
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Dos 28 genomas sequenciados, 20 (71,43%) eram de infeccdes
assintoméaticas e 8 (28,57%) eram de infeccBes sintomaticas. Nove destes
genomas, sao de PPL que adentraram na UP com menos de 14 dias, oriundos
de outros estabelecimentos de seguranca, sendo quatro de Campo Grande, trés
de Dourados e dois de Paranaiba, sugerindo que as infeccbes foram adquiridas
fora destas UP. Nossa reconstrucdo filogenética revelou dois grupos de
transmissao, designados como Clade | e Clade II. O Clade | inclui 19 sequéncias
gendmicas de prisioneiros infectados com a variante Omicron BA.2, enquanto o
Clade Il € composto por nove sequéncias gendmicas associadas a variante
Omicron BA.5.

O primeiro caso do clade I, ingressado ha oito dias na PEMRFG II, no
primeiro momento do estudo, com presenca de sintomas e sem nenhuma dose

de vacina contra COVID-19, vindo da Delegacia de Pronto Atendimento
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Comunitario — DEPAC, Campo Grande/MS. Referente ao clade Il, o caso indice,
ingressado ha 14 dias, assintomético, no segundo momento da PEMRFG |,
adentrou h& 14 dias, assintomatico, imunizado com duas doses de vacina no ano

de 2021, oriundo da Penitenciaria Estadual de Dourados — PED.
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6 DISCUSSAO

O avanco da pandemia ocorreu de forma rapida, atingindo varios
contextos de alta densidade populacional, incluidas as UP que, conforme suas
condi¢cdes, apresentam relevantes desafios para o controle da infeccdo
(Reinhart; Chen, 2020). Autores como Byrne et al. (2020) denominaram estes
contextos como 0s que criam “tempestades imperfeitas” ja que, mesmo ao longo
da histéria, perpetuam uma condi¢éo inadequada de infraestrutura e salde que
propicia o desenvolvimento de doencas infecciosas e surtos como os da COVID-
19 (Suhomlinova et al., 2020).

Nestes contextos, desafios como os da ventilacao deficiente, limitacao
de espaco fisico, saneamento deficitario e a superlotacdo, entre outros,
potencializam a frequéncia de exposicdo e infeccdo ao SARS-CoV-2 e
comprometem a capacidade de reducao da dinamica de transmissao (Kinner et
al., 2020; Franco-Paredes et al., 2020; WHO, 2020). E possivel afirmar que as
UP do estudo apresentaram tais condicdes e desafios, em especial, aos surtos
identificados no periodo.

O estudo, no segundo momento, demonstrou também a alta
dinamicidade que ocorreu nas UP, em curto intervalo de tempo. Um estudo de
Reinhart et al. (2020) destacou a rotatividade nas prisées como preditora positiva
da COVID-19, a partir da analise da admissédo e libertacdo de PPL para a
comunidade, refletindo sobre a exposi¢cao ocorrer em “espagos de alto risco de
infeccado nas prisdes e depois libertadas para as suas comunidades”, uma vez
gue algumas UP nos Estados Unidos aceleraram a liberacdo de PPL de baixo
risco durante a pandemia. Isto n&o foi o caso do estudo, mas pode-se fazer uma
analogia em relagdo a rotatividade, identificadas na dindmica desta PPL, entre
delegacias e prisdes estaduais durante o cumprimento da sentenca, sendo
42,72% da PEMRFG | e 50,57% na PEMRFG II.

Nos contextos de UP h& de se considerar que a rotatividade e o
ingresso de novos PPL podem disparar a ocorréncia de surtos. Em um estudo
na Prisdo Estadual de San Quentin, Califérnia, apds a transferéncia de 122
pessoas encarceradas, todas nao tinham nenhuma infecgdo conhecida por

COVID-19. Na chegada, dois homens relataram sintomas semelhantes aos da
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COVID-19, e ao final identificou-se um surto generalizado, com 2.241 (62,3%)
da populagdo total com casos confirmados. A COVID-19 espalhou-se
rapidamente pelos blocos de celas, onde residiam 85% das pessoas
encarceradas (Kwan et al., 2022).

Neste sentido, Shen et al. (2021) apontam que uma PPL com COVID-
19 dentro de uma cela tem 60% de chances de infectar o outro residente da cela,
especialmente tendo em conta a mé ventilacdo dentro das prisdes.

Outra situacdo que contribui para numerosos surtos de COVID-19,
sao as transferéncias de estabelecimentos prisionais e também dentro do préprio
ambiente prisional (Barnet; Kwan; Wiliams, 2021). Os dados do estudo mostram
que 21 ingressaram na UP infectados, transferidos de outros estabelecimentos
prisionais do Estado, 14 oriundos do municipio de Campo Grande/MS, quatro de
Dourados/MS, dois de Paranaiba/MS e um de Dois Irm&os do Buriti/MS. Esta
dindmica contribuiu para os oito surtos identificados no periodo.

As UP, por sua natureza, sdo contextos com constante fluxo de
pessoas de fora, por exemplo, funcionarios (guardas, faxineiros, etc.),
advogados e familiares. Em ocorréncia de doencas infecciosas, sabe-se que
uma vez infectado um Unico prisioneiro, rapidamente poderd surgir um surto
(Esposito et al., 2022). Assim, uma das estratégias utilizadas na prevencao de
doencas infecciosas € a triagem em massa, recomendada tanto em situacéo de
ingresso quanto na liberacdo de PPL, incluindo sintomaticos e assintomaticos.

Com o0 avango da pandemia, os testes realizados em assintomaticos
cresceram significativamente na populacdo em geral, pois individuos
assintomaticos podem representar reservatorio da infeccdo e contribuir
significativamente para a manutencao da pandemia (Zuin et al., 2021), uma vez
que os testes baseados em sintomas ndo conseguem identificar pessoas
assintomaticas e pré-sintomaticas, que representam cerca de 40% a 45% das
pessoas infectadas em todos os ambientes (Gandhi; Yokoe; Havlir, 2020; Oran;
Topol, 2020). Sabe-se que assintomaticos liberam a mesma quantidade de virus
semelhante as pessoas sintomaticas (Arons et al., 2020; Le et al., 2020).

No contexto de UP, HAGAN et al. (2020) definiram como estratégia a
testagem em massa consistida em oferta de testes de SARS-CoV-2, por meio
de RT-gPCR atodas as pessoas encarceradas independentemente da presenca

ou histdrico de sintomas e a realizaram em 16 prisées nos EUA, constatando um
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aumento médio de 12,1 vezes em relacdo ao numero de casos identificados em
relacdo aos testes anteriores realizados apenas em sintomaticos.

Outro estudo, em sete prisGes da Espanha, entre marco de 2020 a
junho de 2022, em 42.000 presos, revelou também que a maioria dos casos
notificados de COVID-19 foram assintométicos (64,1%) (Hernando et al., 2023).

Assim, frente aos desafios de superlotagéo e limitacdo de espaco
fisico que restringe o isolamento preconizado para doencas infecciosas, a
triagem em massa, utilizada na pandemia em contextos de UP, mostra-se uma
estratégia de controle da infeccao. Neste estudo, foi realizada em dois momentos
e 0s achados possibilitaram a limitacdo da dissemina¢édo da doenca, pois apds
a confirmacédo, deu-se o isolamento e realizou-se o rastreio dos contatos. O
rastreio e o isolamento também foram estratégias eficazes para a nao
disseminacado no ambiente prisional.

Em contextos de superlotacdo, a estreita vigilancia para identificar
rapidamente a introducdo do virus e o pronto bloqueio da transmissdo sdo
fundamentais para evitar a disseminacao (Sanchez et al., 2020). O rastreio de
contato identifica rapidamente os casos secundarios que possam surgir, de
modo a interromper a transmissao posterior e encerrar os surtos (Clarke et al.,
2020). Como j& relatado, o estudo realizou a estratégia de rastreio e identificou
sete dos casos confirmados, e aplicou a estratégia do isolamento.

Em Louisiana, Njuguna et al. (2020) realizaram testes seriados entre
contatos em um centro correcional e de detencéo, entre abril e maio de 2020,
nos dias um, quatro e catorze, objetivando identificar os casos positivos e seus
contatos e aplicaram o isolamento. Os testes apontaram que um curto intervalo
de reteste poderia melhorar a identificacdo de casos e que a detecgcao precoce
e o isolamento de pessoas com COVID-19, juntamente com o teste de contatos
proximos, podem retardar a transmissdo do SARS-CoV-2 em instalacdes
prisionais. Nesse mesmo estudo, o0s testes entre contatos identificaram elevada
proporcdo de casos assintomaticos que ndo seriam identificados através do
rastreio de sintomas.

Neste sentido, Malloy et al. (2021) ao analisarem as estratégias de
mitigagdo da COVID-19 em um contexto de UP americana também destacam
gue o rastreio dos contatos dos casos positivos se mostra eficaz, interrompendo

a cadeia de transmissao. Mas apontam ainda que diminuir o nimero de novas
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admissdes e realizar testes de assintomaticos no momento de admisséo e
libertac@o séo estratégias a serem consideradas.

A protegdo da vacina foi eficaz na prevencdo de casos graves e
Obitos. Estudo anterior identificou que uma dose de refor¢o contribuiu para maior
proporcdo de infeccdo assintomatica, doenca néo grave, na onda Omicron (Yu
et al., 2022). Nossos achados mostram que mais de 60% estavam vacinados
entre uma a trés doses vacinadas contra COVID-19. Os dados sugerem que
pessoas vacinadas tém maior incidéncia de casos assintomaticos e sem
gravidades.

Durante a onda Omicron, taxas mais altas de infeccéo assintomatica,
onde a mais significativa das infec¢Bes assintomaticas € a capacidade do virus
de se espalhar rapidamente (Slavov et al., 2023). E a fim de investigar a
circulacdo da variante Omicron no estado de Mato Grosso do Sul, com amostras
por conveniéncia (n=69 amostras), de janeiro a fevereiro de 2022, um estudo
identificou a linhagem BA.1 e os dados gendmicos indicaram mdultiplos eventos
de introducdo, sugerindo que a mobilidade humana desempenhou um papel
diferencial na dindmica de disperséo da variante em todo o estado (Maziero et
al., 2023).

Neste estudo, as linhagens detectadas foram a BA.2 (junho, julho,
agosto e setembro de 2022) e a BA.5 (junho e agosto 2022), sendo identificados
os clados monofiléticos, que fornecem evidéncias robustas de transmissao linear
e rastredvel do virus, enfatizando a presenca de cadeias de transmissao
especificas dentro do ambiente prisional estudado. Esta observacéo é crucial,
considerando as caracteristicas Unicas de ambientes confinados, que
potencialmente facilitam a propagacéo rapida e ampla do virus.

Em um estudo realizado em uma das maiores prisbes urbanas dos
EUA que examinou a epidemiologia gendmica do SARS-CoV-2 no inicio da
pandemia, junto aos individuos que entraram na prisdo ou que ja estavam
encarcerados, foi possivel identificar 157 clusters que demonstraram a seguinte
circulacao: clusters somente de prisao (18,5%), clusters somente de cepas da
comunidade (73,2%) e clusters de prisdo/comunidade (8,2%). Estes achados
realcam uma acentuada transmissao de extensa importacdo da COVID-19 da
comunidade (Adediran et al., 2020). A vigilancia gendmica e a analise

filogenética sdo importantes na compreensdo da dinAmica da transmissao nos
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contextos, em especial nas UP e podem contribuir na definicdo de protocolos
operacionais em novas epidemias de doencas infecciosas.

As analises filogenéticas do estudo revelaram a formagdo de dois
clados monofiléticos distintos nos genomas virais coletados, correlacionando-se
estreitamente com as variantes BA.2 e BA.5 da linhagem Omicron do SARS-
CoV-2, enfatizando a presenca de cadeias de transmissdo especificas dentro
das UP estudadas. Assim, a identificacdo destas, servem como um ponto de
partida critico para um rastreamento de contatos eficaz e oportuna. A adocao
dessa abordagem proativa ndao so auxilia na contencéo imediata do surto, mas
também contribui para a compreensdo mais ampla das dinamicas de
transmissao do virus, fornecendo insights valiosos para a formulacdo de

estratégias preventivas e reativas em ambientes similares.
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7 CONCLUSAO

A PPL, grupo particularmente suscetivel, com grande risco de
adoecer por doencas infecciosas, devido a um conjunto de fatores, com
destaque para as condi¢cbes estruturais, a alta rotatividade e a dinamicidade,
caracteristicas que devem ser consideradas como potenciais introdutoras da

infeccéo dentro das UP.

O estudo apresentou uma populacdo jovem, sem comorbidades,
predominantemente assintoméatica (77,27%), com novos ingressos na UP com
menos de 15 dias (31,81%) e maior nimero de casos positivos no pavilhdo de
entrada, pavilhdo 2. No segundo momento, em ambas as UP, a alta rotatividade
e dinamicidade, com incremento de 42,72% novos internos (intervalo de 88 dias)
na PEMRFG | e 50,57% na PEMRFG Il (intervalo de 39 dias), num curto espaco

de tempo.

Foram analisados casos indices e seus contatos, o que demonstrou
que o rastreio de contatos a partir da identificacdo dos casos indices permitiu a
deteccdo precoce de casos entre companheiros que foram expostos ao virus
SARS-CoV-2, inclusive de assintomaticos, auxiliando no controle e na
interrupgéo da cadeia de transmisséo. E o isolamento exclusivo ou por celas foi
eficaz para a ndo disseminacédo da doenca no ambiente prisional, bem como a
estratégia de rastreamento de contatos que deve ser considerada como

protocolo operacional para controle das infec¢cdes nos ambientes prisionais.

A presenca das variantes BA.2 e BA.5, particularmente notoria por
suas mutacdes genéticas que podem influenciar a transmissibilidade viral e a
eficacia da resposta imune, requer uma atencao meticulosa. A deteccédo dessas
variantes especificas destaca a necessidade de uma abordagem direcionada
para a implementacao de estratégias de saude publica, tais como a adequacao
de protocolos de vacinacdo alinhados as peculiaridades genéticas do virus em
circulacdo. Além disso, a clareza na identificacdo de linhagens virais especificas
dentro da UP serve como um ponto de partida critico para um rastreamento de

contatos eficaz e direcionado.
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A adocdo de uma abordagem proativa ndo so auxilia na contencao
imediata do surto, mas também contribui para a compreensdo ampla das
dindmicas de transmissdo do virus, fornecendo insights valiosos para a
formulacdo de estratégias preventivas e reativas em ambientes similares.
Portanto, os resultados obtidos nas analises filogenéticas sublinham a
importancia da vigilancia genbmica continua e sua integracdo com as
intervengdes de saude publica, visando uma resposta mais informada e eficiente
contra a disseminacdo do SARS-CoV-2 em populacdes confinadas e

vulneraveis.

Por fim, o estudo enfatiza a necessidade critica de detec¢ao precoce,
com testagem na entrada, saida e rastreamento de contato, juntamente com
esforcos na vacinacdo, adesao estrita as medidas preventivas para controlar a
transmissdo da COVID-19 no ambiente de alto risco das UP e reforca que o
sequenciamento continuo do genoma é essencial para 0 monitoramento da
propagacdo da doenca e da atividade e evolucdo do virus. Essa vigilancia é
crucial para fornecer informacdes essenciais para a formulacdo de estratégias
de contencdao direcionadas. Estas percepc¢des sao fundamentais para orientar as
decisdes politicas e estratégias de saude para proteger os individuos
encarcerados e, por extensao, a comunidade em geral, dos impactos de longo
alcance da COVID-19.
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https://www.who.int/news/item/22-02-2022-statement-on-omicron-sublineage-ba.2
https://www.who.int/news/item/16-03-2023-statement-on-the-update-of-who-s-working-definitions-and-tracking-system-for-sars-cov-2-variants-of-concern-and-variants-of-interest
https://www.who.int/news/item/16-03-2023-statement-on-the-update-of-who-s-working-definitions-and-tracking-system-for-sars-cov-2-variants-of-concern-and-variants-of-interest
https://www.who.int/news/item/16-03-2023-statement-on-the-update-of-who-s-working-definitions-and-tracking-system-for-sars-cov-2-variants-of-concern-and-variants-of-interest
https://www.prisonstudies.org/country/brazil
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APENDICE A — TERMO DE CONSENTIMENTO LIVRE E ESCLARECIDO

(TCLE)

Termo de Consentimento Livre e Esclarecido (TCLE)

Area: SARS-CoV-2
Paciente: Intervengdo
ViGeCoV2: Nucleo de vigilancia genomica em tempo real do SARS-CoV-2 no Brasil

O Vacinado: Especificar vacina:
0 NAO Vacinado

Se vacinado, 1 1° dose, O 2° dose, O 1° dose reforco (terceira dose), O 2° dose reforco
(quarta dose)

Fabricante:

Vocé esta convidado a participar de um estudo de pesquisa sobre doengas virais em humanos
conduzido pela Universidade Federal de Minas Gerais, pelos Laboratorio de Saude Publica e
pelas Secretarias de Salde estaduais, em conjunto com a Universidade de Washington — EUA
e Organizacdo Pan-americana de Salde (OPAS). A equipe de estudo e a Universidade de
Washington esta recebendo apoio financeiro do National Institutes of Health (NIH) para melhor
compreensdo sobre a natureza do virus SARS-CoV-2 e para possivel desenvolvimento de
novas formas de diagnostico viral, assim como, para o desenvolvimento de medidas de
preveng#o de novos surtos virais.

Informagdes basicas:

Vocé esta sendo solicitado a fornecer algumas amostras bioldgicas, dependendo do seu
estado de salide. Para participar, vocé devera responder uma série de perguntas sobre a
presenca ou ndo de sinfomas e seu histdrico médico, bem como se submeter a uma coleta de
swab nasofaringeo para pesquisa de SARS-CoV-2. Essas amostras serdo usadas para
rastrear e monitorar a circulagdo de novas variantes, além de gerar dados gendmicos e
fenotipicos relevantes para o virus e a resposta do corpo humano a ele.

Caso haja interesse em participar do projeto, o recrutador fara a leitura do termo de
consentimento livre e esclarecido (TCLE) e do questionario de perguntas relacionados aos
seus dados clinicos e socio-demograficos. Nesse momento, todas as suas duvidas sobre o
projeto e sua participacao serao respondidas e sera coletada a sua assinatura de
concorddncia. A partir da assinatura do termo de consentimento livre e esclarecido, vocé
concorda com o fomecimento de amostra biologica de acordo com a sua classificacdo em
SINTOMATICO ou ASSINTOMATICO.

Com base no seu estado de salde, pedimos gue participe do projeto, compondo:

O Participante ASSINTOMATICO (auséncia de qualquer sintoma relacionado a alergia ou
infecgdes por virus respiratorios)

1 Participante SINTOMATICO (febre, dor, coriza, rinite, espirros, auséncia de olfato ou
paladar ou outros sinfomas). Especifique:

Pesquisador responsivel: —

Participante voluntario:




Serdo realizadas coletas Unicas em parceria com os laboratorios centrais de salide publica
(LACENSs), hemocentro e secretarias de saude. Para coletas uUnicas, o procedimento sera
realizado logo apos o recrutamento pela equipe de atendimento, ndo necessitando
deslocamento adicional.

A participagdo nao & obrigatoria e vocé pode interromper a participacao no estudo a qualquer
momento que desejar.

Confidencialidade de dados:

Sua participacdo nesta pesquisa sera totalmente confidencial e suas respostas serdo
agrupadas com outros participantes. O seu nome sera substituido por um ndmero de estudo
confidencial que sera usado para identificar os resultados do questionario e para identificar a
amostra que voce fornecer. Ndo manteremaos as respostas e os espécimes que vocé fornecer
e elas ndo serdo usadas para estudos futuros, sendc os mesmos descartados apos as
analises.

Compartilhamento de dados gendmicos:

Nesse estudo serdo obtidas sequéncias nucleotidicas do virus SARS-CoV-2 circulantes em
individuos sintomaticos e assintomaticos para a infecgdo por este virus. Para analise dos
dados finais, contaremos com a parceria da instituicdo Universidade de Washington (EUA).
Ressaltamos que as amosiras e dados resultantes das mesmas serdo processados e
analisados no Brasil e as amostiras serdo imediatamente descartadas, por incineracéo, apds
as analises. O National Institutes of Health (NIH) nos Estados Unidos desenvolveu bancos de
dados (informagdes) que coletam dados de estudos. O NIH armazenara suas informagdes néo
identificadas deste estudo nesses bancos de dados para que ouitros pesquisadores as usem
em estudos futuros sobre qualquer topico. Os pesquisadores podem ser de instituicdes
governamentais, académicas ou comerciais. As informacdes deste estudo serdo
armazenadas em um banco de dados publico e imestrito que qualquer pessoa pode usar.
Essas informacfes pdblicas ndo incluirdo seu nome ou outras informagdes que possam
identifica-lo. As informagdes armazenadas pelo NIH incluem aquelas associadas ao historico
médico dos participantes do estudo.

Riscos e beneficios:

Riscos: Riscos. Existe um risco minimo de perda da confidencialidade dos dados e a
confidencialidade ndo pode ser totalmente garantida. Todo cuidado sera tomado para garantir
que suas respostas sejam armazenadas com seguranca e mantidas separadas de qualquer
informacgao de identificacdo. Pode ser possivel re-identificar seus dados e isso poderia ser
usado para discriminar ou estigmatizar os participantes, embora seja improvavel que isso
aconteca. Também pode haver riscos desconhecidos associados a re-identificacdo de dados.
A Food and Drug Administration (FDA) dos EUA se reserva o direito de revisar os dados do
estudo que podem conter informacdes de identificacdo. Um esfregaco (swab) nasal de concha
média apresenta poucos riscos. Vocé pode sentir um pequeno desconforto, mas nao deve
sentir nenhuma dor.

Pesquisador responsavel: —

Participante voluntirio:
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Beneficios: Ndo ha beneficio direto para vocé em participar deste estudo, no entanto, o
conhecimento cientifico obtido pode ajudar a melhorar a compreensio sobre a infecgdo viral,
sobre o surgimento e dispersdo de novas linhagens virais, sobre ¢ diagnostico de individuos
sintomaticos e assintomaticos que podem contribuir para a propagacdo e manutencdo da
epidemia, bem como prever melhor quando e onde um surto futuro pode ocorrer. E possivel
que as ferramentas de diagndstice desenvolvidas com os as amostras que coletamos como
parte desta pesquisa possam ser usadas para lucro comercial. N&o ha planos de compartilhar
esse lucro com voce.

Informagdes de Contato:

Se vocé tiver alguma divida sobre este projeto, pode entrar em contato com o pesguisador
responsavel Dr. Luiz Carlos Junior Alcantara pelo telefone (31) 99397-1962 ou e-mail
luiz alcantara@ioc fiocruz.br. Se vocé tiver duvidas sobre seus direitos como sujeito de
pesquisa, ou se achar que foi prejudicado por participar deste estudo, pode entrar em contato
com o Comité de Etica em Pesquisa da Universidade Federal de Minas Gerais (CEP-UFMG)
pelo e-mail coep@prpg.ufmg.br ou através do telefone (31) 3409-4592. Se vocé se ferir como
resultado da participacao neste estudo, tratamento médico pode ser procurado no hospital em
que esta sendo atendido. A Universidade Federal de Minas Gerais normalmente néo oferece
compensacdo por danos ocasionados ao decorrer dos projetos de pesquisa. No entanto,
segundo a Resolugdo do Conselho Nacional de Salde 466/12. V.7 prevé que os participantes
da pesquisa que vierem a sofrer qualquer tipo de dano resultante de sua participacdo, previsto
ou ndo no Termo de Consentimento Livre e Esclarecido, tém direito & indenizacdo, por parte
do pesquisador, do patrocinador e das instituicdes envolvidas nas diferentes fases da
pesquisa. Vocé ndo renuncia a qualquer direito de buscar pagamento ao assinar este termo
de consentimento. Forneceremos uma via deste Termo de Consentimento Livre e Esclarecido
para seus registros.

Autorizagdo de Participagio

Eu li as informagdes acima ou elas foram lidas para mim. Tive a oportunidade de fazer
perguntas sobre isso. Minhas perguntas foram respondidas de forma satisfatoria.
Certifico que atendo os critérios para participar deste estudo.

Autorizo a coleta de amostra de swab nasal, assim como também autorizo gue essas
amostras anonimizadas sejam armazenadas provisoriamente nos centros participantes
a -20° C e transportadas até o local de execugdo dos experimentos, onde serdo
acondicionadas num ultrafreezer, destinado para este projeto de pesquisa. Autorizo o
posterior descarte das amosfras remanescentes, por incineragao, ndo devendo ser
armazenadas para outros estudos futuros sem um novo consentimento. Ao assinar
abaixo, indico minha disposigio em participar voluntariamente do estudo:

Nome: Assinatura: Data:
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APENDICE B — FORMULARIO DA PESQUISA

FORMULARIO DA PESQUISA 1.1 - SARS-CoV-2 PROIETO: “ViGeCov?: Nicleo de vigilancia gendmica
em tempo real do SARS-CoV-2 no Brasil”.

ESTRATEGIA E LOCAL DE REALUZACAO DA TESTAGEM

[X] Busca ativa [X] Unidade Prisional: Gameleia __

1. DADOS DE IDENTIFICACAO DO PARTICIPANTE

Nome completo: Idade:
CPF/ldentidade: Datade Nascimento: __ f  /  Sexo: [X] Masculino
Bairro de Residéncia: Cidade:

2, DADOS CLINICOS - SINTOMAS [ ] Assintomatico [ ] Sintomatico - (Preencher sintomas abaixa)

[ 1Febre, [ ] Tosse, [ ] Dispnéia (falta de ar), [ ] Dor de Garganta, [ ] Mialgia, [ ] Nauseas, [ ] Vomitos,
[ ] Hiposmia (perda de olfato), [ ] Cefaleia (dor de cabeca), [ ] Artralgia, [ ] Diarreia, [ ] Conjuntivite,

[ 1 Dor retro-orbitaria, [ ] Manifestacdo cutdnea, [ ]| Prostracdo, [ ] Sangramento - Especificar:
[ ]0utros especificar:

3, FEZ USO DE MEDICACAOD: [ ] 5im - Se sim, qual? [ 1Nao

4. ANTECEDENTES FAMILIARES:
Diabetes: [ ]Sim [ ] MNao
Doenca cardiovascular cronica: [ ]Sim [ ] Nao

Obesidade: [ ]%m [ ]Nao

5. COMORBIDADES
[ ]Diabetes tipo 1, [ ] Diabetes tipo 2, [ ] Cardiopatias, [ ] Doenca Renal, [ ] Sindrome de Down, [ ] Doenca
Hematologica, [ ] Doenga Hepatica, [ | Obesidade, [ ] Imunodeficiéncia, [ ] Doenca Neurologica, [ ] Doenca

Pulmonar, [ ] Asma, [ ] Tuberculose (TB), [ ] Outras comorbidades, especificar:

6. ESTA FAZENDO TRATAMENTO DETB: [ ]Sim [ ] N&o

7. JA FEZ TRATAMENTO ANTERIOR DE TB? Se sim, que ano:

8. FAZ USO DE MEDICACAD DE USO CONTINUO:
[ 15im - 5e sim, qual? [ 1N&o
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9, TEVE COVID-1%: [ ] Sim, Se sim, guando? / f/ [ 1M&o

Se sim, necessitou de internacdo? [ ] Leito clinico [ ]Leito de unidade de Terapia Intensiva

Cuantos dias de internagao?
Ficou com algum sintoma Pos-covid-197

[ 1cCansaco, [ ]Dificuldade para respirar, [ ] Tosse seca eintensa, [ | Palpitacdes, [ ] Chogue/formigamento,
[ 15onoléncia, [ ]Medo, [ ] Ansiedade, [ ] Esquecimento, [ ] Dificuldade para dormir, [ ] Dificuldade para
prestar atencdo, [ ] Fraqueza, [ ] Esquecimento, [ ] Cansaco intenso, [ ] Atrofia nos masculos, [ ] Inchago,

[ ] Diarreia ou intestino presa, [ ] Dificuldade para sentir cheiro, [ ] Dificuldade para sentir gosto, [ ] Outras

comorbidades, especificar:

10. DADOS SOCIO-DEMOGRAFICOS

Cor da pele (autoreferida): | ] Branca, [ ] Indigena, [ ] Parda, [ ]Preta, [ ] %em declaracao

Estado civil: [ ] Solteiro, [ ] Casado, [ ]Vidwo, [ ] Divorciado, [ ] Unido Estavel

Escolaridade: [ ] Nao informado, [ ] Ensino Fundamental Incompleto, [ ] Ensino Fundamental Completo, [ ]
Ensino Meédio Incompleto, [ ] Ensino Médio Completo, [ ] Mivel superior incompleto, [ ] Mivel superior

completo, [ ] Pos-Graduacio

Renda familiar: [ ] Menos de 1 saldrio minimo, [ 11 a 2 salarios minimos, [ ] 3 a 4 salarios minimos, [ ] Mais
de 4 salarios minimos, [ ] No informado

11. RECEBEU VACINA COVID-19: [ ]Sim [ 1Nao

Se sim,

12Dose: [ ; Fabricante: [ ] Astrazeneca [ ] Coronavac [ ]Janssen [ ] Pfizer
2Z2Dose: ; Fabricante: [ ] Astrazeneca [ ] Coronavac [ ]lJanssen [ ] Pfizer
3EDose: [ ; Fabricante: [ ] Astrazeneca [ ] Coronavac [ ]Janssen [ ] Pfizer
LBhose: [ f ; Fabricante: [ ] Astrazeneca [ ] Coronavac [ ]Janssen [ | Pfizer

DATA DA COLETA: ! f2022,

OBSERVACOES PERTINENTES:
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ANEXO A — FICHA DE NOTIFICACAO DE SiNI?ROME GRIPAL - SG
SUSPEITO DE DOENCA PELO NOVO CORONAVIRUS 2019 - COVID-19

(B34.2) DO SINAN

Y. MINISTERIO DA SAUDE
SECRETARIA DE VIGILANCIA EM SAUDE

Ne

FICHA DE NOTIFICACAD DE 5G SUSPEITO DE DOENCA PELO CORONAVIRUS 2019 - COVID-19 (B34.2)

Dafinicio de caso! edhidud com auadno rspirabdes agalo, Caramenzado por pals manos dois (2] dos seguinmies snads ¢ sintomas: Teboe (eesmo gue rdenda), calafrios, dor & gargaeta, dor

& cabiga, 10656, coviza, dstdrbios offativos ou Sistarbecs gustativos.
Emn criamfas: addm dod itans an e ores ordidera -so Tambdm obstrugdo nadal, na ausdada de outro Sagnistico egacifico.

Emn idosos: deve-5a considarar ambsen critérios especificos de agravamento como sincope, confusdo manial, sonobinca excessiva, inrita bill dade & imapetdncia.
Observagdo: Nacutpaita de COMD. 19, a febee pode @5Lar 2usenlo & SMDMac gastroimestings |diarmeia) podem astar peantes

IDENTIFICACAC

Municipio de Notificagio: UF de notificagio: | | | Data da Notificagio: | |

Tem CPF? aarcor x) Estrangeing: (arcor x) Profissional de sadde: worcor ) Profissional de seguranca: (warcsr X)
|__|5im | |M&o || Sim |__|Ndo |__| Sim || Ndo || Sim|__IN30

ePF: || It 0Jews: b bl I | massaporte: | || | _|_I_|
Oeupaglo (CBO):

Nome Complete:

Nome Completo da Mbe:

Data de nascimento: | | | Pais de origem:

Sexin (Marcer X) | RagaCor: |__| Branca |__| Preta |__|amarela |__|Parda |__llgnorado
| |Masculing | |Femining (Mfarcae X) | __|inedigena Se indigena, informar etnia:

E membro de povo ou comunidade tradicional? jwercorsy | | Sim | |Nao 5e gim, qual?

Estado de residéncia: || | | Municipio de Residéncia: CEP: | 1 -]
Lopradoure: | Nirnera: Bairre:

Complemernta:

Telefone 1: [ Telefone 2:
| E-mail:

ESTRATEGIA E LOCAL DE REALIZACAD DA TESTAGEM

Estrabégia: jwarcor X7 | Diggnostico assistencial (sintomdtico) |

| Busca ativa de assintomatico |

| Triggem de populacio especifica

|__| Trabalhadores de servigos essenciais ou estratégicos
| __| Profissionais de sadde
| _| Gestantes & puérparas
|__| Povos & comunidades tradicionais

Local de realizagbo | Senvigo de sadide (UBS, hospital, UP& ete )

| __| Local de trabalho

|__| Aeroporto

|
Se busca ativa de |__| Monitoramenta de contatos Se triogem de
agintomdtico: |__| Investigagio de surtos populagie
{edocar X) |__| Monitoramants de viajantes oom especifice:
risco de WOL (guarentena) {farcar X)
|__| Dutra: |__| vustra
I
I
|

|__| Porador de doencas cromossdmicas ou estado de fragilidade imunologica

Dose Data da vacinaio

Laboratorio produtor da vading

da testagem: | Farmdcia ou drogaria |__| Escola | __| Domicilio ou comunidade
hdawcar X) | Duftra:

DADOS CLINICOS EPIDEMIOLOGICOS
Sintomas: Adaroo
|__| Assintorndtico |__| Febre |__| Dar de Garganta |__| Dispneia |__| Tosse
|__| Coriza |__| Do de Cabega |__| Distdrbios gustativos || Disbdrbios olfatives |__| Qutras
Data do inicio dos sintomas: | |
Condigbes: [Marcor k) |__| Doencas cardiaces crbnicas |__| Diabetes
|__| Doencas respiratdrias crénicas descompensadas | __| Puérpera (atéd 45 dias do parto) |_| Gestante
|__| Doencas renais crdnicas em estagio avangado (graus 3, 48 5) | | Imvuanossypressss || Obesidade

| __| Dutros

Lote da vacina

Recebeu vatina e recebeu vacing

Cowid-197 A

Recebeu tratarmento pars Covid-197 (Morcor X Qual antiviral: (Morcor X

|| Sien | |N8o | |ignorado |__| Mirmatresir/Rivonavir || Baricitinibe || Dutres, espeifique:
Data do inicio do tratamento: | |
EXAMES LABORATORLAIS
Tipo de teste Exstado do teste Data da coleta Besultado

RT-BLR | __l5alicitada |__|Coletade: __| N&a detectivel | __ | Eretectdvel
| __IConchuida |__| Mo Salicitado R __|Incondhusivg ou Indeterminado

RT-LAMP |__I%alictada |_|Coletadn |__| N30 detectavel |__ | Dnetectivel
|__lConcluida |__| Mo Solicitado Il |__|Inconchusivo ou Indeterminado

Teste sorokigico Igh | __I5alidtada | _|Coletado __| N3a reagente |_| Reagente
| |Conchuida | | Mo Solicitado | | iInconchusivo ou Indeterminado

Teste sorokigico Ighl | __ | 5aolictada |__|Coletado |__| NEa reagente |__| Beagente
| |Condhuida |__| Mo Solicitado l | |__|Iincondhusivo gu Indeterminade

Teste soroldgice IgG | __l5alictada |__|Coletade __| Nda reagente | __| Reagente
| |Conchuida | | Mo Solicitada | | Inconchusivo ou Indeterminado

Teste sorokigico — | __l5alicitada |__|Coletade: |__| N&a reagente |__| Beagente

anticarpos totais | |Conchuida |__ | Mo Solicitado [ |__|Ircondhusivo ou indeterminade

Teste ripida de anticarpa | __l5alicitada |__|Coletade: __| N&a reagente |__| Reagente

Ighd | |Condhuida | | Mio Solicitado I | Imcmnchussm ouw Indeterminado

Teste rapida de anticorpo | __l5alicitada |__|Coletado: |__|N3a reagente | __| Reagente

G | |Conchuida || Mo Solicitado S I |__|Inconchusivg ou Indeterminado
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EXAMES LABORATORIAIS
Tipo de teste | Estade do teste | Fabricante | | Resultade
Teste rapido de | |__| Selicitado |__| Concluide | __| N30 reagente __| Reagente
antigeno [T Coletado || Ko Solicitado |_linconclusiva ou Indete rminado
ENCERRAMENTO

Evolugio do caso: (Marcar X)

__|Cancelado
__linternado
Obiv

| __| Em tratamento domiciliar |__|Cura __| Descartado
| __|Internado em UTI

|lgnarado

Classificagio final: (Marcar X)

__| Confirmado Clinico-Epidemioldgicn
| Confirmade Laboratorial |

|| Confirmade Clinico-imagerm
|| Confirmade Por Critério Clinico

| Sindrome Gripal N4o Especificada

Data de encerramento:

INFORMAQOES COMPLEMENTARES E OBSERVACOES

RASTREAMENTO DE CONTATOS

1D do caso Fonte 1D do contato Nome completo do contato CPF do contato Telefone 1 Telefone 2 Relaglo com o caso Data do dltimo
{proenchico fevvenchida contato
automaticamente pels | outamaticomente peio
sistoma) I
11
11
11
11
11
11
11
1—I1
11
11
11
11
11
11
11
11
11
11
11
EmoTF ' OF CONTATES =iy,




ANEXO B — PARECER CONSUBSTANCIADO DO CEP DA UFMG

UNIVERSIDADE FEDERAL DE £ Plataforma
MINAS GERAIS %ﬂﬂ

PARECER CONSUBSTANCIADO DO CEP
DADOS DA EMENDA

Titulo da Pesquisa: ViGeCoV2: Micleo de vigildncia gendmica em tempo real do SARS-CoV-2 no Brasil

Pesquisador: Luiz Carlos Janior Alcdntara

Area Tematica:

Versdao: 5

CAAE: 32912820.6.1001.5149

Instituigdo Proponente: UNIVERSIDADE FEDERAL DE MINAS GERAIS
Patrocinador Principal: Financiamento Proprio

DADOS DO PARECER

Miumero do Parecer: 4 504 T&5

Apresentagao do Projeto:

Trata-se de EMENDA ao projeto de pesquisa que previa, em sua versdo orginal, investigar a dindmica de
dispersdo em tempo real do SARS-CoV-2 nos estados de Minas Gerais (Sudeste), Mato Grosso
{CentroOeste), Pernambuco e Bahia (MNordeste). Diante do contexto da epidemia COVID-19, os
pesquisadores justificaram a necessidade da geragdo em tempo real de dados gendmicos do SARS-CoV/-2

para possibilitar 0 acompanhamento da dindmica de disperséo viral e, portanto, subsidiar o desenvolvimento

de agdes

estratégicas no sistema de saldde plblica, formando um nicleo de vigildncia gendmica em tempo real do

SARS5-CoV-2 no Brasil.

A EMEMNDA prevé a ampliagio de objetivos para investigagio de arboviroses. Conforme os pesquisadores
apontam no protocolo com proposta de EMEMNDA, as arboviroses apresentam manifestagdes severas que
podem ser facilmente confundidas com as da COVID-19, tais como distirbios hemodindmicos (hemorragias
e permeabilidade capilar anormal), cardioldgicos (miocardiopatias e faléncia hepatica), desordens
neurclégicas (meningo-encefalites, mielites, mieloneuropatias, sindrome de Guillan-Barre (GBS) e
encefalites). Az arboviroses constituem um cendrio alarmante de sadde piblica no Brasil, notificando até a
227 semana epidemiolégica de 2020, mais de 800 mil casos. Embora ocorra emergéncia constante de surtos

e intensa exposicdo da populagdo, a distribuicdo de casos severos e obitos notificados até o momento

apresentou uma redugdo em comparagdo ao obtido em 2019,

Enderego:  Av. Presidents Antonio Carlos, 8827 2° Ad 51 2005

Bairre: Unidade Administrativa Il CEF: 31.270-001
UF: MG Municipio: BELO HORIZOMNTE
Telefone: [31)3400-4502 E-mail: coepi@prpg ufmg.br

Fagna 01 o= 03
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UNIVERSIDADE FEDERAL DE
MINAS GERAIS

Continuagda do Parecer; 4.504.785
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Cutros FORM_PESQUISA_ARBO_EQUIP pdf 17:40:03 |Alcdntara Aceito

Cutros FORM_PESQUISA_SARS_PAC pdf 09/11/2020 |Luiz Carlos Janior Aceito
17:39:29 | Alcdntara

Cutros FORM_PESQUISA_SARS_EQUIP pdf 094112020 | Luiz Carlos Janior Aceito
17:38:53 | Alcdntara

TCLE { Termos de |TCLE_SARS_ARBO_EM_nov_2020.pdf( 09/11/2020 |Luiz Carlos Janior Aceito

Aszsentimento / 17:38:08 |Alcdntara

Justificativa de

Auséncia

Cutros Carta_Resposta_pendencias. pdf 021072020 | Luiz Carlos Janior Aceito
14:59:31 |Alcdntara

Cutros TCUDs. pdf 02/07/2020 |Luiz Carlos Janior Aceito
14:59:02 | Alcdntara

Projeto Detalhado ! |projeto_detalhado_v2_julho2020_pdf 020072020 |Luiz Carlos Janior Aceito

Brochura 14:50:42 |Alcdntara

Investigador

Parecer Anterior parecer_final_pdf D2/06/2020 |JOILSON XAVIER Aceito
13:19:24 | DOS SANTOS

JUNIOR

Projete Detalhade !/ | projeto pdf 01/06/2020 (JOILSON XAVIER Aceito

Brochura 14:08:47 |DOS SANTOS

Investigadaor JUNIOR

TCLE { Termos de |justificativa_ TCLE pdf 26/05/2020 (JOILSON XAVIER Aceito

Assentimento / 10:31:36 DOS SANTOS

Justificativa de JUNIOR

Auséncia

Folha de Rosto folhaderosto. pdf 26/05/2020 (JOILSON XAVIER Aceito
10:30:47 | DOS SANTOS

JUNIOR

Situagdo do Parecer:

Aprovado

Mecessita Apreciagio da CONEP:

M&o

Enderega:

Bairro: Unidade Administrativa |l
Municipio: BELQ HORIZONTE
(31)3409-4582

UF: MG
Telefone:

BELO HORIZONTE, 20 de Janeiro de 2021

Assinado por:

Corinne Davis Rodrigues
(Coordenadoria))

Av. Presidente AntGnio Carles, 3827 2° Ad 51 2005

CEP: 31.270-801

E-mail: coep@prpq.ufmg.br
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ANEXO C - CARTA DE ANUENCIA DA SES/MS

GOVERNO DO ESTADO DE MATO GROSSO DO SUL Y et

SECRETARIA DE ESTADO DE SATIDE Hato i s 5.

ANUENCIA DE PESQUISA

O Senhor Secretirio Estadual de Saide do Estado de Mato Grosso do Sul, Dr, Geraldo Resende Pereira,
CPF: 128.969.181-91, autoriza a pesquisa “ViGeCoV* Nicleo de vigilincia genémica em tempo real do
SARS-CoV-2 no Brasil”. O projeto é coordenado pelo Dr. Luiz Carlos Junior Alcantara, pesquisador titular em
Saide Piblica, do Laboratorio de Flavivirs do Instituto Oswalde Cruz da Fundagio Oswaldo Cruz (LABFLA
- I0C/FIOCRUZ),

0 objetive da proposta & colaborar com o diagnistico de SARS-CoV-2 ¢ arboviroses circulantes, com
fins de vigilancia epidemiologica do Estado e do Ministério da Satde. Logo solicita-se 0 acesso as amostras do
Laboratdrio Central de Saide Pablica (Lacen/MS) para fins de pesquisa na vigilancia dos surlos de importincia
nacional e internacional, visando acelerar a produgio de conhecimento e contribuir com a vigilancia, atendendo
a0s requisitos da Resolugio CONEP n® 510/2016. Para isto. esta autorizado o acesso as instalaces e amosiras

do Lacen/MS para as atividades experimentais.

A SES/MS, por meio do Lacen/MS estd de acorde com o projeto, e solicita ser informada quando da
interrupgio da pesquisa, e que os resultados sejam relatados no fluxe na Geréncia de Pesquisa, Extensio e
Inovagio em Saide da Escola de Sande Piblica Dr. Jorge David Nasser (ESP/MS). O Lacen/MS solicita ainda
que os pesquisadores consideram as sugestdes da Comunicagio Interna n®13/2022 (anexo) para a realizagio da

pesquiza no estado.

Campo Grande, Mato Grosso do Sul, 21 de janeira de 2022,

) i /,f’
4 '.uC L/*- |./ i i Ay o
A "’t x-ff “
Geraldo Resende Péveira "
/Gecretéﬁo'Esmdual de Saide




ANEXO D — TERMO DE ANUENCIA DA AGEPEN/MS

SECRETARIA DE ESTADO DE JUSTICA E SEGURANGA PUBLICA

i @ GOVERNO DO ESTADO DE MATO GROSSO DO SUL
M_,"" AGENCIA ESTADUAL DE ADMINISTRAGAO DO SISTEMA PENITENCIARIO

TERMO DE ANUENCIA

Apds a apresentacdo das caracteristicas do projeto de pesqguisa “ViGeCoV2:
Nicleo de vigildncia genémica em tempo real do SARS-CoV-2 no Brasil”, bem como o
termo de anuéncia de pesquisa assinado desde 21/01/2022, pelo Secretario Estadual de
Saude, Dr. Geraldo Resende Pereira, declaro ciente das caracteristicas do projeto,
incluindo o fato de envolver populagdo privada de liberdade — PPL, das unidades
prisionais Gameleira | e Il e Centro Penal Agroindustrial da Gameleira — CPAIG.

Manifesto concordancia para o inicio do processo para a realizacdo do referido estudo.

Campo Grande, 08 de abril de 2022.

N

| Afid de Oiiy shavi
Aud de Oliveira Chaves
_Diretor Presidente

Agéncia Estadual de Admini{straqéo o Sistema Penitencidrio do Mato Grosso
do Sul - AGEPEN/MS

Rua Santa Maria n® 1.307 - Bairro : Coronel Antonino - CEP :79.011.190
www.agepen ms.gov.br — e-mail: presidencia@agepen.ms.gov.br
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ANEXO E - TABELA SUPLEMENTAR

Informagdes epidemioldgicas do sequenciamento dos genomas de SARS-CoV-2 na PPL do estado do Mato Grosso do Sul.
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Iderzgllcl_a;gao th)(;t&ggAp:E;jL Rename Contigs Reads | Coverage (?oe\?épagg Id?\T.It_'ty Idinpt\'ty Lineages
220102045606 16,7 Lib2_ SARS DENV2 FAU03039 251022 barcode02|2022-06-30 23 8833 99,3 200,9 99,5 99,1 BA.5
220102045609 59 Lib2_ SARS DENV2 FAU03039 251022 barcode03|2022-06-30 38 10349 99,4 363,3 99,4 98,7 BA.2
220102045615 39,8 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode04|2022-06-30 12 14759 99,3 2847 99,7 99,4 BA.2
220102045618 11,6 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode05|2022-06-30 44 14574 99,3 462,8 99,1 98,3 BA.2
220102046364 5,42 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode06|2022-07-05 42 18376 99,2 680 99,2 98,2 BA.2
220102046369 32,4 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode07|2022-07-05 22 11220 99,5 247,5 99,3 98,8 BA.2
220102046373 4.4 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode08|2022-07-05 33 8605 99,3 212 99,4 99 BA.2
220102046376 13,6 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode09|2022-07-05 20 10122 99,2 221,7 99,7 99,4 BA.2
220102046743 34,4 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode11|2022-07-07 23 1226 99,3 44,8 99,6 98,9 BA.2
220102046745 5,8 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode12|2022-07-07 19 11362 99,3 243,8 99,6 99,3 BA.2
220102047371 58,6 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcodel3|2022-07-12 6 17733 99,5 325,3 99,7 99,5 BA.2
220102047819 21,6 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode15|2022-07-18 18 6266 99,3 133,8 99,5 99,2 BA.2
220102047821 1,24 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcodel6|2022-07-18 31 4342 99,3 140,3 99,4 98,5 BA.2
220102051216 3,3 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode18|2022-08-23 24 7203 99,3 204,5 99,5 98,9 BA.5
220102051230 1,41 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode20|2022-08-23 29 10434 99,4 250,3 99,5 99 BA.5
220102051232 8,16 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode21|2022-08-23 21 13823 99,4 286,9 99,6 99,2 BA.5
220102051234 43,8 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode22|2022-08-23 12 17071 99,2 312,8 99,6 99,3 BA.5
220102051270 1,92 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode23|2022-08-23 33 3008 99,5 105,8 99,6 99 BA.2
220102051467 44,2 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode24|2022-08-25 13 10661 99,3 206,8 99,7 99,4 BA.5
220102051468 4,7 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode25|2022-08-25 21 9969 99,2 206,4 99,6 99,2 BA.5
220102051517 4,58 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode26|2022-08-25 23 11444 99,2 251 99,6 99,1 BA.5
220102051725 32,6 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode27|2022-08-29 11 13700 99,6 265,9 99,7 99,4 BA.5
220102053182 26,4 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode28|2022-09-12 13 12771 99,3 250,9 99,6 99,3 BA.2
220102053982 5,66 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode29|2022-09-19 20 8842 99,2 196,9 99,6 99,2 BA.2
220102054016 1,73 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode30|2022-09-19 21 7928 99,3 188,9 99,6 99,2 BA.2
220102054850 45,2 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode31|2022-09-27 6 14835 99,3 274,2 99,5 99,3 BA.2
220102045505 14,4 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode33|2022-06-29 16 10976 99,2 2255 99,6 99,4 BA.2
220102046362 1,01 Lib2_SARS_DENV2_FAU03039_251022_barcode46|2022-07-05 25 1632 99,3 59,8 99,6 98,9 BA.2




