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HIGHLIGTHS
Identificados sete diferentes clados da variante Ômicron, com 82 subvariantes 
circulantes no Estado de São Paulo, no período entre a 47ª a 52ª semana 
epidemiológica (SE) de 2022 e 1ª a 17ª SE de 2023

Em 2022, na 47ª SE foi identificada pela primeira vez em nossa rede a variante 
BQ.1.1.14; e na SE 49ª, a variante CL.1, sublinhagem da BA.5 e a BQ.1.1.19, que é 
mutação N: Q380H

A BQ.1.1, que é uma sublinhagem da BA.5, foi a variante predominante nas 
amostras de 2022 e nas amostras da 1ª a 5ª SE de 2023

Em 2023, foi identificada pela primeira vez em nossa rede as variantes XBF na 
SE 3ª; a XBB.1.13 na SE 7ª; a XBB.2.3 e a XBB.1.5.4 na SE 9ª; a XBB.1.9.2 na SE 11ª e a 
FH.1 na SE 16ª
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A Rede de Alerta foi criada em 2021 pelo Instituto Butantan com o objetivo de conhecer as variantes de 
SARS-CoV-2 circulantes no Estado de São Paulo. Em 2022, o Centro para Vigilância Viral e Avaliação Sorológica 
(CeVIVAS) foi implementado para dar continuidade a este trabalho. Assim, o presente boletim apresenta o 
sequenciamento do SARS-CoV-2 da Rede de Alerta-CeVIVAS.

As amostras positivas para SARS-CoV-2 foram enviadas para o Instituto Butantan pelos municípios do 
Estado de São Paulo (São Paulo, Ribeirão Preto, Botucatu, Presidente Prudente, Piracicaba, São Bernardo do 
Campo e Barueri), de acordo com o fluxo de testagem de cada local. O presente boletim abrange da 47ª a 52ª 
semana epidemiológica de 2022 e semanas 1ª a 17ª de 2023. Neste período foram sequenciados um total de 
1.891 genomas completos, sendo 1.093 de 2022 e 798 de 2023.

As nomenclaturas das variantes são definidas de acordo com a Phylogenetic Assignment of Named Global 
Outbreak Lineages (Pango lineages), disponível em https://cov-lineages.org/lineages.html. Os metadados 
foram extraídos do Gerenciador de Ambiente Laboratorial (GAL) do Estado de São Paulo, onde há o registro 
das testagens de SARS-CoV-2 da maioria das cidades paulistas.

CONTEXTUALIZAÇÃO
DA AMOSTRA
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Distribuição das variantes e subvariantes 
do SARS-CoV-2 por semana epidemiológica

FIGURA 1. 
Distribuição da proporção 
das variantes e subvariantes 
da VOC Ômicron  da 47ª a 52ª 
semana epidemiológica de 2022 
e semanas 1ª a 17ª de 2023 do 
Estado de São Paulo

Nas semanas epidemiológicas (SE) analisadas 

(47ª a 52ª de 2022 e 1ª a 17ª de 2023), foram 

identificadas 45 e 37 variantes e subvariantes da 

VOC Ômicron circulando no Estado de São Paulo, 

respectivamente (Figura 1).
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 Em 2022, a variante predominante foi a BQ.1.1 seguida da BA.5.3.1 em todas as semanas epidemiológicas. Em 2023, a variante 
BQ.1.1 foi predominante na SE 1ª a 5ª. Na 6ª e 7ª as variantes predominantes foram XBB.1.5 e XBB.1, respectivamente. A partir da 8ª 
SE a variante XBB.1.5 foi predominante, exceto na 14ª SE que a variante observada foi a XBB.1 (Figura 1).

 BQ.1.1, variante predominante nas amostras de 2022 e na 1ª a 5ª SE de 2023, é uma sublinhagem que carrega uma mutação 
adicional (R346T). Não há dados sobre casos graves ou escape imune relatados. É provável que suas mutações adicionais 
tenham acarretado alguma vantagem de transmissão e escape imune em relação a outras sublinhagens de Ômicron. 
Porém, isso necessita ser investigado (Figura 1).

 Na SE 49ª e 51ª de 2022, foi identificada a variante BN.1. Esta variante é derivada da BA.2.75 (Ômicron), encontrada 
principalmente nos EUA (16%), Reino Unido (15%), Áustria (14%), Austrália (14%) e Índia (11%).  Possui mutações definidoras na 
Spike_K356T, Spike_F490S, Spike_R346T. Não é uma variante sob monitoramento, segundo a OMS (Figura 1).

 Em 2022 (SE 47ª a 49ª e 51ª) e 2023 (SE 2ª e 3ª), a BQ.1.1.4 foi identificada em nossa rede pela primeira vez, mas não no Brasil. 
Distribuída principalmente na França (36%), EUA (31%), Canada (6%), Reino Unido (5%) e Dinamarca (4%). É uma variante sob 
monitoramento (VUM) (Figura 1).

 Na SE 49ª de 2022, a variante CL.1, que é sublinhagem da BA.5, foi identificada pela primeira vez em nossa rede. Em 2023 
(SE 2ª e 4ª) foi novamente identificada. Essa variante é originária de diversos países (Rússia, Israel, Dinamarca, Alemanha, 
Inglaterra, Turquia e Coreia do Sul) e definida pela deleção na Spike 460K. Um total de 1.438 sequências já foram reportadas 
mundialmente, a maioria na Rússia (544). No Brasil, 7 sequências já foram registradas (Figura 1).

 Na SE 48ª de 2022, a variante BQ.1.1.19 foi detectada pela primeira vez em nossa rede. A primeira detecção foi na Inglaterra 
em setembro de 2022, sendo definida pela mutação N:Q380H. Mundialmente, foram obtidos 702 genomas desta linhagem, a 
maioria oriunda do Reino Unido (362). No Brasil, 20 genomas desta linhagem foram sequenciados, encontrados nos seguintes 
Estados: Rio de Janeiro (10), Paraíba (4), Rio Grande do Norte (2), São Paulo (2), Paraná (1) e Santa Catarina (1) (Figura 1).

 Na SE 3ª de 2023, a variante XBF foi identificada pela primeira vez em nossa rede e no Brasil. Posteriormente identificada 
na semana subsequente (4ª SE). Essa variante é uma recombinante de BA.1/BA.2, mutação em: Spike_F486P, Spike_F490P, 
Nsp1_K120N. No mundo foram identificados 4.193 genomas dessa variante (Figura 1).

 Na SE 7ª de 2023, a variante XBB.1.13 foi identificada pela primeira vez em nossa rede. É uma variante sob monitoramento 
(VUM), porque é uma Ômicron clado 22F.  Não há informações dessa variante no Brasil (Figura 1).

 Na SE 9ª de 2023 foi identificada pela primeira vez em nossa rede a XBB.2.3. Variante sob monitoramento (VUM), porque 
é uma Ômicron clado 22F, mutação na Spike (K478Q); e a XBB.1.5.4, mutação na Spike T883I Singapura. Não há informações 
destas variantes no Brasil.  (Figura 1).

Distribuição 
das variantes 
e subvariantes 
do SARS-CoV-2 
por semana 
epidemiológica
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FIGURA 2. 
Ilustração do diagrama dos clados (cladograma) de SARS-CoV-2.   
Em parênteses está a principal variante do clado e a denominação 
da OMS (caso tenha sido atribuída pela organização).
Retirado de: https://clades.nextstrain.org/.
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 Na SE 11ª de 2023, a variante XBB.1.9.2 foi identificada pela 
primeira vez em nossa rede e, posteriormente, identificada 
na SE 15ª.  Variante sob monitoramento (VUM), porque é 
uma Ômicron clado 22F. Não há informações dessa variante 
no Brasil. No mundo foram identificadas 3809 sequências, 
circulando principalmente na Bélgica, França, Reino Unido, 
Alemanha e Áustria. Mutações em C1263T(orf1a:T333M), 
A7062G(orf1a:Y2266C), C8692T, T13668G, G22801T (Figura 1).

 Na SE 16ª de 2023, a FH.1 foi identificada pela primeira vez 
em nossa Rede. Essa variante é derivada da XBB.1.5.17.1, com 
mutações definidoras em Spike T883I, C4633T, identificada 
primeiramente nos EUA. Apenas 3 sequências notificadas no 
Brasil pelo LACEN/Ba (Figura 1).

 Dada a grande quantidade de linhagens do SARS-CoV-2, 
adota-se o agrupamento daquelas que possuem características 
genéticas semelhantes (mutações) para melhor compreensão 
dos dados. Cada grupo é denominado de clado. Todos os 
clados formados podem ser estruturados em um diagrama 
(cladograma) que mostra as relações evolutivas entre cada um 
deles (Figura 1). Cada clado é nomeado por um número seguido 
de uma letra. O número representa os dois últimos dígitos do 
ano no qual aquele clado foi estabelecido; a letra é atribuída em 
ordem alfabética, seguindo a ordem de atribuição dos clados. 
Deste modo, ao observar a Figura 1, nota-se que o clado 22E da 
variante BQ.1 e subvariantes é o quinto clado atribuído no ano de 
2022, sendo descendente do clado 22B.

 Com a organização de clados, torna-se mais fácil identificar 
qual variante e subvariantes eram dominantes no Estado de São 
Paulo em cada semana epidemiológica. Ao todo, 13 variantes (7 de 
2022 e 6 de 2023) principais (clados) diferentes, incluindo variantes 
recombinantes, circularam pelo Estado de São Paulo (Figura 2).

 Em 2022, o clado predominante foi a 22E (BQ.1 e 
sublinhagens), seguida da 22B (BA.5 e sublinhagens) em 
todas as semanas epidemiológicas. Em 2023, nas semanas 
epidemiológicas 1ª a 5ª, o clado predominante foi a 22E 
(BQ.1 e sublinhagens). Na 6ª; 8ª a 10ª; 13ª; 16ª e 17ª semanas 
epidemiológicas, a predominância foi do clado 23A (XBB.1.5 e 
sublinhagens) e na 7ª; 11ª; 12ª; 14ª e 15ª semanas epidemiológicas 
foi 22F (XBB e sublinhagens) (Figura 2).



BOLETIM EPIDEMIOLÓGICO DA REDE DE ALERTA DAS VARIANTES DO SARS-COV-2 | ESTADO DE SÃO PAULO - INSTITUTO BUTANTAN | DADOS SEQUENCIADOS ATÉ 29/05/2023

7

Distribuição da proporção dos clados da 
VOC Ômicron por semana epidemiológica

FIGURA 3. 
Distribuição da proporção dos 
clados da VOC Ômicron  da 47ª 
a 52ª semana epidemiológica de 
2022 e semanas 1ª a 17ª de 2023, 
do Estado de São Paulo.
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