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INTRODUCAO: O SARS-CoV-2, virus causador da COVID-19, pertence a familia
Coronaviridae. Na Bahia, estado da regido Nordeste do Brasil, 1.803.101 casos da doenca
foram registrados até junho de 2023 desde a primeira notificacdo em marco de 2020. O
virus se disseminou rapidamente e novas variantes acabaram circulando ou foram
importados no estado por viajantes de outras regioes. Porém, mesmo que a Bahia seja um
grande e populoso estado, ha poucos estudos locais sobre as cepas do virus e suas
caracteristicas genotipicas se comparados a estados das regioes Sudeste e do Sul, por
exemplo. OBJETIVOS: Caracterizar o perfil genético de cepas circulantes no estado da
Bahia e estimar o tempo de ancestral comum mais recente das linhagens no estado da
Bahia. METODOLOGIA: Foram recolhidos 3447 genomas completos de SARS-CoV-2
identificados na Bahia, de marco de 2020 até marco de 2023, da plataforma online
GISAID. As sequéncias foram alinhadas pelo MAFFT, avaliadas no Bioedit e submetidas
as analises filogenéticas pelo IQTree/CIPRES. As amostras que apresentavam intervalos
de 150 nucleotideos nao identificados (N=2010 sequéncias), sequéncias com baixa
diversidade genética, sem informacdo de local e data de coleta foram removidas
(N=1817). RESULTADOS: A partir dos resultados preliminares, de 851 amostras
avaliadas, 850 sequéncias sao da variante Omicron (B.1.1.529), enquanto apenas uma ¢
da variante Delta (B.1.617.2). O gendtipo B.1.1.529 é a cepa mais prevalente, no conjunto
de dados avaliado, desde o final do ano de 2021 até 2023 (03-11-2021 a 20-01-2023), a
qual apresenta mais de 60 mutacdes de aminoacidos. CONCLUSAO: Com este trabalho,
espera-se conhecer o perfil genético das cepas de SARS-CoV-2 (N=966 restantes) no
estado e estimar o tempo do ancestral comum dessas amostras.
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