Novos protocolos de sequenciamento permitem uma reducdo dos custos e,
consequentemente, uma maior eficacia na vigilancia das mutag6es do gene da proteina
S do novo coronavirus
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Mesmo ap6s a reducdo de custos decorrente da pandemia, as metodologias de
sequenciamento de nova geragdo permanecem indisponiveis para um grande nimero de grupos de
pesquisa e diagnostico. Portanto, para apoiar a vigilancia urgente do gene SARS-CoV-2 S, 0 grupo
de trabalho multidisciplinar, liderado pelas professoras Renata Campos Azevedo e Stefanella
Boatto, que retne o departamento de virologia, do instituto de Microbiologia Paulo de Goes, UFRJ,
o0 departamento de Matematica aplicada, do Instituto de Matematica, UFRJ e o Laboratdrio Central
de Saude Puablica Noel Nutels, LACEN-RJ descreveram um novo protocolo viavel para o
sequenciamento completo de nucleotideos do gene S usando a metodologia classica de
sequenciamento. Tal metodologia pode ser facilmente adotada por qualquer laboratério com
experiéncia em sequenciamento, aumentando a vigilancia eficaz da disseminacdo e evolucgdo do
SARS-CoV-2.

Utilizando este protocolo, os autores conseguiram detectar mutacGes consideradas de
importancia pela literatura, além de conseguir distinguir padrées de mutacGes normalmente
encontrados em variantes de preocupacao, demonstrando assim que esta metodologia pode sim ser
uma alternativa viavel para laboratorios que ndo possuem acesso a metodologias de
sequenciamento de nova geracao.

* “Genomic surveillance of SARS-CoV-2 Spike gene by sanger sequencing”, Salles and Cavalcanti
et al., vai ser publicado na prestigiada revista PLOS ONE no dia 20/1/2022.



