PROEXxC

PrO-REITORIA
DE ExTENSAO E CULTURA

UFPE

Titulo original: Evolution and epidemic spread of SARS-CoV-2 in Brazil

Titulo Traduzido: Evolugao e propagagéao epidémica da SARS-CoV-2 no Brasil

Autores: Darlan S. Candido"?’, Ingra M. Claro?,*, Jaqueline G. de Jesus?2,*, William M.
Souza“,*, Filipe R. R. Moreira®,*, Simon Dellicour®,”,*, Thomas A. Mellan®*, Louis du Plessis’,
Rafael H. M. Pereira®, Flavia C. S. Sales?,?, Erika R. Manuli?,?, Julien Thézé'°, Luiz Aimeida'’,
Mariane T. Menezes®, Carolina M. Voloch®, Marcilio J. Fumagalli*, Thais M. Coletti?,®, Camila
A. M. da Silva? 3, Mariana S. Ramundo?,®, Mariene R. Amorim'?, Henrique H. Hoeltgebaum',
Swapnil Mishra®, Mandev S. Gill’, Luiz M. Carvalho™, Lewis F. Buss?, Carlos A. Prete Jr'®,
Jordan Ashworth'®, Helder |. Nakaya'’, Pedro S. Peixoto'®, Oliver J. Brady'®,?°, Samuel M.
Nicholls?!, Amilcar Tanuri®, Atila D. Rossi®, Carlos K.V. Braga®, Alexandra L. Gerber'!, Ana
Paula de C. Guimardes'', Nelson Gaburo Jr??, Cecila Salete Alencar?®, Alessandro C.S.
Ferreira®*, Cristiano X. Lima?°,%%, José Eduardo Levi’’, Celso Granato?®, Giulia M. Ferreira®®,
Ronaldo S. Francisco Jr'!, Fabiana Granja'?,*°, Marcia T. Garcia®', Maria Luiza Moretti®',
Mauricio W. Perroud Jr*?, Terezinha M. P. P. Castifieiras®, Carolina S. Lazari**, Sarah C.
Hill',%>, Andreza Aruska de Souza Santos®®, Camila L. Simeoni'?, Julia Forato'?, Andrei C.
Sposito®’, Angelica Z. Schreiber®®, Magnun N. N. Santos®®, Camila Zolini de Sa*, Renan P.
Souza®, Luciana C. Resende-Moreira*®, Mauro M. Teixeira*', Josy Hubner*?, Patricia A. F.
Leme*, Rennan G Moreira**, Mauricio L. Nogueira**, Neil M Ferguson®, Silvia F. Costa?,?,
José Luiz Proenca-Modena'?, Ana Tereza R. Vasconcelos'', Samir Bhatt®, Philippe Lemey’,
Chieh-Hsi Wu*¢, Andrew Rambaut*’, Nick J. Loman?', Renato S. Aguiar®®, Oliver G. Pybus',
Ester C. Sabino?,?,1, Nuno Rodrigues Faria’,?,?,

Projeto Covid-19 e a Matematica das Epidemias - Fazendo a Ponte entre Ciéncia e
Sociedade

Traducgao: Danillo Barros de Souza e Jonatas Teodomiro
Sintese: Camila Sousa e Julia Lyra

Coordenacao: Felipe Wergete Cruz



Introducgao

Atualmente o Brasil possui uma das maiores epidemias de SARS-CoV-2 no mundo. Devido
a quantidade limitada de dados, avaliar o impacto de intervengbes nao-farmacéuticas (NPIs)
sobre a propagagéao do virus continua um desafio. Com mais de 100 introdugbes diferentes
do virus, a Covid-19 entrou no pais sobretudo através de cidades que recebem voos
internacionais. Isto levou o estudo a crer que, apesar da diminuicdo da taxa de
reprodutibilidade da doenca em estados como Rio de Janeiro e Sdo Paulo, as medidas de
isolamento social ndo obtiveram éxito no controle do novo coronavirus.

A maior parte (76%) das estirpes (grupo de descendentes com um ancestral comum que
compartilham semelhangcas morfolégicas ou fisiolégicas) brasileiras caem em 3 clados
(grupos de organismos originados de um Unico ancestral comum exclusivo) que foram
introduzidos da Europa entre 22 de fevereiro e 11 de marco de 2020. E o que aponta um
recente estudo publicado pela revista Science, fruto de uma parceria entre instituicoes
brasileiras e britanicas, como a Universidade de Oxford.

Destrinchando

Os pesquisadores fizeram o sequenciamento de 427 genomas do virus obtidos em 85
municipios de 18 estados de todas as regides do Brasil (Fig. 2A). Para isso, os cientistas
usaram amostras coletadas entre 5 de marco e 30 de abril de 2020. Para cada estado, o
tempo entre o primeiro caso reportado e a data de coleta da primeira sequéncia analisada
naquele estado é de apenas 4.5 dias em média (Fig. 2A).

Para oito estados, genomas foram obtidos de amostras coletadas em até 6 dias antes da
notificacdo do primeiro caso. Genomas sequenciados foram obtidos de amostras coletados
numa média de 4 dias (variando entre 0 e 29 dias) apds o comego dos sintomas de Covid-19
e foram gerados em 3 laboratérios usando sequenciamento harmonizado e protocolos de
bioinformatica.

Especificamente, o numero de genomas por estados se correlaciona fortemente com o
numero de casos de sindromes respiratérias agudas graves (em inglés, SAR/) por SARS-
CoV-2 e casos da infecgédo de origens desconhecidas por estado.

O estudo combinou também os dados epidemiolégicos aos gendbmicos para investigar a
transmissao do virus em diferentes escalas e o impacto das medidas de intervengdo nao
farmacéuticas (NPIs) no combate a pandemia no pais.

A pesquisa utilizou um modelo bayesiano semi-mecanistico (modelo que estima os
parametros da distribuicdo posterior usando um método de inferéncia estatistica) para
atualizar a probabilidade de uma hipotese. Tudo isso partindo de evidéncias ou informagoes
disponiveis para analisar a estatistica da mortalidade da SARI/dados de mobilidade humana
para estimar mudancgas diarias no numero de reproducgao.

Notas explicativas + graficos

As NPIs no Brasil consistiram no fechamento de escolas implementado entre 12 e 23 de
marg¢o de 2020 nos 27 estados do pais, e fechamento de lojas entre 13 e 23 de marcgo de



2020. Na cidade de Sao Paulo, escolas comegaram a fechar em 16 de margo e lojas fecharam
4 dias depois. No comeco da epidemia, nés vimos que o0 Re> 3 em Sao Paulo e no Rio de
Janeiro, e que, simultaneamente com as medidas NPIs implementadas pelo estado, os
valores do R. cairam perto de 1.

A Ultima etapa do estudo consistiu em relacionar as informagbes anteriores com dados de
mobilidade urbana. Num periodo imediatamente apds os NPIs, entre 21 e 31 de margo de
2020, o R¢ foi consistentemente menor que 1 na cidade de Sao Paulo (Fig. 1C).

Entretanto, apds a queda inicial, o valor do R. em Sao Paulo cresceu acima de 1 e aumentou
com o tempo, algo que é associado ao crescimento na mobilidade populacional. Em 4 de
maio de 2020, foi estimado que R = 1.3 tanto na cidade de Sdo Paulo quanto na cidade do
Rio de Janeiro (Tabela S1). O que significa que, embora insuficientes, as medidas de
isolamento implementadas ajudaram a reduzir a taxa de transmissao do virus.

A pesquisa estimou, ainda, que durante a primeira fase epidémica, a propagacao da SARS-
CoV-2 foi majoritariamente local e dentro dos estados. Ja a segunda fase foi caracterizada
por movimentos de longa distancia e pelo crescimento da epidemia fora da regido sudeste do
Brasil (Fig. 4A).
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Fig. 1C Numero de reprodugao (Re) ao longo do tempo para as cidades de Sdo Paulo. R. foi
estimado usando uma abordagem Bayesiana incorporando numero diario de mortes e 4
variaveis relacionadas aos dados de mobilidade. A linha pontilhada horizontal indica Re = 1.
A area cinza e os simbolos geométricos mostram o momento em que intervengcées NPIs
foram implementadas. Intervalos Bayesianos criveis (BCls, 50 e 95%) sdo mostrados como
areas sombreadas.
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Fig. 2A Amostragem genémica espacialmente representativa. Grafico de linha mostra o
intervalo de tempo entre a data da coleta de amostras genémicas, a notificagdo do primeiro
caso e da primeira morte de cada estado. As linhas vermelhas indicam o atraso entre a data
de coleta da primeira sequéncia gendmica e o primeiro caso reportado
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Fig. 4A Propagacao da SARS-CoV-2 no Brasil. Reconstrugdo espacgo-temporal da
propagacao de grupos de SARS-CoV-2 no Brasil contendo mais de duas sequéncias durante
a primeira (esquerda) e a segunda fase epidémica (direito). Circulos representam nodos da
filogenia MCC e sdo coloridos de acordo com o momento que foram inferidos. Areas
sombreadas representam os 80% intervalos de densidade posterior mais altos e representam
a incerteza das estimativas. A linhas sélidas denotam as ligagdes entre nodos e a diregao do
seu movimento. Sequéncias que pertencem a grupos com menos de 3 sequéncias também
foram mostradas no grafico com nenhuma linha conectando-as.



Tabela S1. Estimativas de R, numero de reprodugdo com variagdo no tempo, para as cidades
de Sao Paulo e Rio de Janeiro com base nas mortes relatadas no conjunto de dados SARI
SARS-CoV-2 (disponivel em hitps://opendatasus.saude.gov.br/dataset/bd-srag-2020,
acessado no dia 1 de junho de 2020). R é estimado em 4 de maio de 2020 com 95% de
intervalos de credibilidade bayesianos (BCls). Os valores médios de 7 dias também sao
fornecidos de 27 de abril de 2020 a 4 de maio de 2020.

City R 95% BC(CI R 95% BCI 7-day average
Sao Paulo 1.3(1.0. 1.6) 1.2(0.9.1.7)
Rio de Janeiro 1.3(1.0. 1.6) 1.2(0.9.1.5)
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