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Aqui segue uma atualização da Nota Técnica 2021/01 Rede Genômica Fiocruz / Ministério da 

Saúde mostrando a analise de 114 genomas de SARS-CoV-2 de alta cobertura (zero Ns) e sequências de 

genoma completas (> 29,5 Kb) coletadas em diferentes municípios do estado do Amazonas entre 1º de 

novembro de 2020 e 13 de janeiro de 2021. Uma inspeção da diversidade genética da linhagem B.1.1.28 

revelou uma sequência semelhante a P.1 (P.1-like) amostrada em Manaus em 23 de dezembro de 2020 

que se ramificou basal à linhagem P.1 (Figura 1A). Esta sequência P.1-like abriga mutações definidoras 

de linhagem 6/10 P.1 na proteína Spike (L18F, P26S, D138Y, K417T, E484K, N501Y), bem como mutações 

definidoras de linhagem P.1 no NSP3 (K977Q), Proteínas NS3 (S253P) e N (P80R). A sequência P.1-like 

não exibiu a deleção de nove nucleotídeos em NSP6 (S106del, G107del, F108del) nem a inserção de 

quatro nucleotídeos na posição 28269-28273, mas exibiu uma inserção de 12 nucleotídeos na Spike 

(ins214ARNR). Assim como a linhagem P.1, a sequência P.1-like acumulou um número atipicamente alto 

de alterações genéticas (Figura 1B). Nosso esforço de amostragem de novembro e dezembro em 

Manaus revelou ainda um pequeno grupo (n = 3) de sequências de linhagem B.1.1.33 contendo a 

mutação E484K na Spike. A detecção das sequências P.1-like e B.1.1.33-E484K em Manaus sugere que a 

diversidade de variantes de SARS-CoV-2 som mutações preocupantes na proteína Spike que circulam 

nesta cidade brasileira poderia ser maior do que inicialmente descrito. 

 

Figura 2. Detecção de variantes P.1 e P.1-like em Manaus. A) Árvore filogenética de máxima 

verossimilhança (MV) das sequências B.1.1.28 do estado do Amazonas classificadas no clado 28-AM-II e 

linhagem P.1. A linhagem P.1 foi colapsada para maior clareza visual. Ramos e pontas são coloridas de 

acordo com o clado/linhagem conforme indicado na legenda no canto inferior direito. Os valores de 

suporte aLRT são indicados nos nós. Mutações não sinônimas na proteína Spike comum a ambas as 

variantes P.1 e P.1-like e aquelas específicas de cada variante são indicadas nos ramos correspondentes. 

Os comprimentos dos ramos são desenhados em escala com a barra indicando substituições de 

nucleotídeos por local. B) Correlação entre a data de amostragem das sequências B.1.1.28 brasileiras e 

sua distância genética da raiz da árvore filogenética de MV. Os pontos correspondentes ao clado 28-AM-

II, P.1-like e linhagem P.1 são coloridos conforme indicado na legenda.  


