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Uso de genotipagem para deteccao de
variantes do SARS-CoV-2.

Dr. Patricia Valente - professora do DEMIP/ICBS, UFRGS.

Acabamos de publicar uma postagem sobre o aumento de casos da variante delta no

Reino Unido (ver postagem aqui). A utilizacao de uma nova metodologia para deteccao

das variantes, mais rapida que o sequenciamento do genoma completo do virus
(metodologia padrao para este fim), foi essencial para que o Reino Unido conseguisse
monitorar o surgimento e disseminacao da variante de origem indiana em seu

territorio.

A nova metodologia adotada € a genotipagem, cujo protocolo ja € bem estabelecido
para outros virus, como o HIV, que causa a AIDS. O problema € que para cada virus haa
necessidade de estabelecer um protocolo de genotipagem apropriado, o que s6 é
conseguido apds a criacao de um banco de dados contendo inUmeras sequéncias

completas das variantes do virus.

Afinal, qual é a diferenca entre sequenciamento de genoma completo e genotipagem?

O genoma € o material genético completo do virus. Desde que a primeira sequéncia do
genoma do SARS-CoV-2 foi lancada em janeiro de 2020, dezenas de milhares de
sequéncias do genoma completo foram compartilhadas online em bancos de dados
publicos, podendo ser utilizadas para comparacao entre as diferentes variantes. Como
é facil imaginar, o sequenciamento do material genético completo do virus é caro e
pouco agil, nao permitindo que todas as amostras virais sejam analisadas.

Genotipagem € uma metodologia na qual sao sequenciadas apenas algumas partes do
genoma viral, barateando o processo e tornando-o agil. Com a comparacao das
sequéncias de genoma completo nos bancos de dados publicos, € possivel avaliar
quais partes do genoma viral sao mais importantes para a diferenciacao das variantes,
elaborando um protocolo de genotipagem apropriado para um determinado virus.
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O Consorcio Britanico para estudo de COVID-19 (The COVID-19 Genomics UK
Consortium) publicou o artigo utilizado como fonte para esta postagem (ver o artigo
original aqui), divulgando o protocolo de genotipagem por SNP (polimorfismos de
nucleotideo simples ou “single nucleotide polimorphism”, em inglés) para o SARS-CoV-
2. Foram selecionadas posicoes polimorficas no genoma viral, isto €, posicoes com
nucleotideos que variavam entre as variantes. Essas posicoes polimorficas foram
analisadas com a finalidade de escolher algumas apropriadas para diferenciar as
variantes. Essas posicoes apropriadas no genoma foram denominadas marcadores de
SNP e o protocolo de genotipagem foi estabelecido com base nelas. A concordancia
entre os protocolos de sequenciamento de genoma completo e de genotipagem de
SNP na deteccao das variantes do SARS-CoV-2 foi avaliada para validar a nova

metodologia.

Veja o video abaixo explicando a metodologia da genotipagem.
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VARIANTE 2

Segundo os autores, a genotipagem foi capaz de detectar amostras virais mistas,
interpretadas como possivel evidéncia de infeccao por dois gendtipos virais. A
genotipagem € altamente escalavel e nao requer equipamento personalizado, o que a

torna adequada como um método de triagem adicional em instalacoes de teste de
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diagnostico. Nao &, entretanto, uma substituta para o sequenciamento de genoma
completo. Em vez disso, as duas abordagens sao complementares e os painéis de
genotipagem precisarao ser cruzados com os alinhamentos de sequéncia de genoma
completo em intervalos regulares para garantir que novas mutacoes sejam incluidas na
analise de genotipagem.

FONTE: Detecting SARS-CoV-2 variants with SNP genotyping. Helen Harper, Amanda
Burridge, Mark Winfield, Adam Finn, Andrew Davidson, David Matthews, Stephanie
Hutchings, Barry Vipond, Nisha Jain, The COVID-19 Genomics UK (COG-UK)
Consortium, Keith Edwards, Gary Barker. PLoS ONE 16 (2): e0243185. 24 de fevereiro
de 2021. https://doi.org/10.1371/journal.pone.0243185.
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