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DOCUMENTACAO E VERIFICACAO DA ELIMINACAO DO SARAMPO

< Sucesso do programa depende do empenho nas campanhas de vacinacao e do sistema de

vigilancia ativo

< Comité de peritos da OPAS para documentacao e verificacao da eliminacao
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CASOS ESPORADICOS IgM POSITIVOS

Investigacao MINUCIOSA
RETESTE

Diagnostico Diferencial
Segunda Amostra
Deteccao Viral:

Confirma casos esporadicos
Exantema por vacina recente



CONFIRMACAO SOROLOGICA POR DETECCAO DE ANTICORPOS
IgM OU IgG

Detecgao de IgM Soroconversao de

especifica IgG especifica

IgM é o teste para confirmacg3o de Aumento  significativo  dos
infeccdo aguda em casos suspeitos; titulos de anticorpos IgG em
Obter uma amostra de soro de soros pareados (agudo e
todos os suspeitos, exceto casos convalescente);

com epilink; Obter a segunda amostra 15 a
O teste é mais sensivel em amostras 25 apOs a primeira amostra,
obtidas entre 4 e 30 dias apos a nos casos com resultados
erupgao *. iniciais de IgM.

*Obter amostras nasofaringeas e urina para deteccao viral.



SURTOS/EPIDEMIAS

O que fazer ???

 Como otimizar recursos financeiros, de pessoal, de tempo e
dar uma resposta adequada????

* Nos primeiros casos do surto:

O gue se faz em casos esporadicos.



DETECCAO VIRAL E VIGILANCIA VIROLOGICA DO SURTO

Obter amostras respiratorias (swab ou aspirado de naso/orofaringe) e urina, otimizar o uso
de insumos para garantir suporte laboratorial antes, durante e apds o surto.

Oe o

Primeiros 3 a 10

Primeiros 3 a 10 Primeiros 3 a 10
casos suspeitos que €casos suspeitos que casos suspeitos que
ocorrem em uma ocorrem a cada dois

estao diretamente
relacionados ao caso
indice

nova localidade ou meses na mesma
municipio. localidade ou
municipio onde os
casos que iniciaram o
surto foram
confirmados.



VIGILANCIA VIROLOGICA DO SURTO

A documentac¢ao do genotipo viral permitira:

Documentar o genotipo e procedencia geografica

Evidencia a presenca de multiplas importacoes

Documentar a transmissao autéctone, se 0 mesmo genotipo e
linhagem tiver circulado por 12 meses ou mais na mesma regiao e
consequente perda do status de certificacao de eliminacao




GENOTIPOS

e Clados:

A—-H

e 24 gendtipos:

A, B1-B3, C1-C2, D1-D10,
E, F, G1-G3, H1-H2

* |Inativos:

B1,C1,D1,E, FeGl

GENOTIPOS

DESCRICAO

South Africa, USA , Pakistan, Iran, India
Japan,Thailand,Palau,USA

Central Europe,USA,Brazil, UK,Argentina,Chile
Australia

Ethiopia, India

LLETEDL T

Uganda

China

Germany 1971, Inactive

USA 1983, Inactive
Indonesia, Malaysia
East Timor, Australia
China, USA, UK
Viet Nan




DETERMINACAO DO GENOTIPO VIRAL

e Permitira diferenciar qual gendtipo e sua procedencia geografica

e Monitora se o genotipo que esta circulando € o mesmo desde o
2 inicio de surto em uma localidade especifica
e Demonstra que se obteve a sustentabilidade da eliminacao. A
presenca de uma linhagem diferente de um mesmo genotipo
3 sinaliza as diferencas geograficas de circulacao do virus.

Finalidade de avaliar a eficacia do programa de eliminacdo (auséncia de endemicidade)



Distribuicao de genotipos de sarampo, 2011.
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DISTRIBUICAO DOS GENOTIPOS DO SARAMPO (11/2018 — 10/2019)
Dados de 16/11/2020 - WHO

. O Genotype B3 O Measles case(s) reported O O
O Genotype D4 O No measles cases reported
B Genotype D8 O Not applicable

@ Genotype H1 1000 ?00 200 50 0 5 1750 3500 Kilometers
Number of viruses genotyped [ m |

Source: http://www.who-measles.org/Public/Data_Mnt/who_map.php
Data source: MeaNS database for genotypes, IVB database for incidence



Distribuicao de sarampo por més e Regiao OMS (2018-2022)
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Notes: Based on data received 2022-06 - Data Source: IVB Database - This is surveillance data, hence for the last month(s), the data may be incomplete.



Incidencia de sarampo por milhao-grandes surtos de sarampo (12M periodo)
5/2021 — 4/2022
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Country Cases Rate/M
Somalia 8,129 496.90
Liberia 1,760 339.76
Nigeria 23,269 110.07
Cote d'lvoire 2,137 78.99
Yemen 2,209 72.45
Guinea-Bissau 144 71.45
Mali 1,460 70.00
Afghanistan 2,677 67.20
Gabon 153 67.14
Cameroon 1,703 62.55
Guinea 793 58.75
Congo 332 58.69
DR Congo 4,073 44.09
Niger 1,040 41.38
Gambia 97 39.00
Ethiopia 4,319 36.64
Togo 292 34.44
Chad 570 33.70
Pakistan 6,456 28.67
Burkina Faso 616 28.66
Comoros 21 23.64
Sudan 1,059 23.58
Senegal 360 20.93
Mozambique 671 20.86
Benin 254 20.40

Notes: Based on data received 2022-06 - Surveillance data from 2021-05 to 2022-04 - Incidence: Number of cases / population * 1,000,000 - Population data: World population prospects, 2019 revision

*19 countries had outbreaks classified as large and disruptive 3/2021 — 2/2022



BRASIL ANTECEDENTES



2001
N.: 01
D5
2003 2005
N.: 02 N.: 06
D4 D5
svs %f?;irlgf'lac?aaecm Saude

Casos confirmados de Sarampo, Brasil, 2000 — 2006




Casos confirmados de Sarampo, Brasil: 2010-2012

2010 n=68 2011 n=23

Para
3 casos (D4)

Pl - 01 caso (G3)

BA - 01 caso (D4)
DF - 01 caso (D4)

MG- 01 caso (D4)

RJ- 04 casos (D4)

SP - 27 casos (D4)

MS - 01 caso (D4)
RS- 07 casos (D4)

Source:: UVRI/CGDT/DEVIT/SVS/IMS
*Until May,2012.



BRASIL 2018-2022



Sarampo — Sequéncias Brazil — 2018

106 sequéncias (N450)

2018

Gendtipo Linhagens MeaNSs seq ID |Estado
123456178 91011121314151617 18192021 222324252627 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 30 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52
- n I k
1 412952121 '
MVs/Hulu Langat.MYS/26.11 2283
[
D8
5649 (g344a) 11
PE 1
5732 (t54c) | PA 1
" 0
MVs/Gaziantep.TUR/13.17 4824 sp 1
B3 MVs/Saint Denis.FRA/36.17 5096 RS 1
Total 1412107 4 3 4 31 3 3114 2235511643122 2 11 2 3 1

Fonte: Laboratério de Referéncia Nacional/ FIOCRUZ, 27.07.2022



Brazil
Casos e Genétipos 2019

2019
o 23 UF

s CASOS: 20.901
GENOTIPOS: 358 D8

-~-Casos —Gendtipos
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Fonte: Ministério da Saude do Brazil, 23.06.2022



Sarampo - Sequéncias Brazil — 2019 355 cquancias (N450)

Genodtipo

D8

Linhagem

MVif/Hulu Langat. MYS/26.11

MVs/Gir Somnath.IND/42.16

MealNS5s seq ID |Estado

2019

12 3 45 6 7 8 9 101112131415 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53|

W

146 46 813 9 5 91212 7 6

6148 (c92t)

| e13104q

6339 (g67t)

Total

6340 (g325a)

4 211066 3 11512 2 311111 1 2 6105 11122720111824201723 20 3 517 6 4 8 5145 &8 5 5

Fonte: Laboratdrio de Referéncia Nacional/ FIOCRUZ, 27.07.2022



Sarampo — Sequéncias Brazil — 2019 358 sequéncias (N450)

2019
Gendtipo Linhagem MeaNs seq ID |Estado
12 2 45 6 7 8 9101112131415 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 20 31 32 32 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 52

MVi/Hulu Langat.MYS5/26.11

PN Al

MVs/Gir Somnath.INDf42.16
D8

1 466 46 8139 5 912127 6

6148 (cO2t)

| ems3(aoag |

Total 4 21106 3115 1 2 2 311111 1 2 6105 1112272011182420172320 3 517 6 4 8 5145 8 5 5

Fonte: Laboratdrio de Referéncia Nacional/ FIOCRUZ, 27.07.2022



Sarampo — Sequéncias Brazil — 2019 353 sequaacies (N450)

2019
Gendtipo Linhagem MeaNS$ seq ID |Estado
1 2 3 45 6 7 8 %9101 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53

MVi/Hulu Langat.MY5/26.11

MVs/Gir Somnath.INDf42.16
D8

1 46 46 8139 5 912127 6

6148 (cO2t)

| ew3(uoaq |

Total 4 21106 311512 2 311111 1 2 610 5 1112272011182420172320 3 517 6 4 8 514 5 8 5 5

Fonte: Laboratdrio de Referéncia Nacional/ FIOCRUZ, 27.07.2022



D8
Genotype
MF-UTR

Brazil

Switzerland
Italia
Australia

United States
United Kingdon

0.8

0.86 0.96
MVs/Camboriu.BRA/8.19
73 1 MVs/Santos.BRA/7.18/9
> MVs/Santos. BRA/8.19
0.99

Outbreak Genotype D8

MVs/Roraima.BRA/6.18
MVs/BoaVista. BRA/8.18/3
MVs/BoaVista. BRA/6.18/2
— MVs/BoaVista.BRA/11.18/2
— MVs/BoaVista.BRA/8.18/2
MVs/Roraima.BRA/31.18
MVs/llheus.BRA/37.18
MVs/BoaVista. BRA/B.18/5
MVs/BoaVista. BRA/8.18

0.79 MVs/Belem BRA/31.18
MVs/Coari. BRA/30.18
MVs/Manaus.BRA/13.18/3
MVs/RiodeJaneiro.BRA/11.18

MVs/Viamao.BRA/25.18
— MVi/Geoje.KOR/41.16
MVs/Brisbane.AUS/33.15
MVs/Ancona.ITA/45.17/1
MVi/Seoul. KOR/37.16
MVs/Zagreb.HRV/17.16
MVi/Changwon KOR/39.16/2

<‘ MVs/BoaVista.BRA/8.18/4

— MVs/California. USA/49.10

|

0-88 —

0.97

I

MVs/London.GBR/22.12/3

(%]

=

MVi/Virginia. USA/15.09

L!i—— Brazil 2013-2015
MViTexas.USA/4.07 —

— Brotes sarampion Brasil 2018-2019
MVi/HuluLangat.MYS/26.11-like

Brotes sarampion Brasil en crucero 2019
(Seaview cruise)
MVi/Delhi.IND/01.14/06-like (new)

MVi/Vicenza.ITA/12.10/2



® Brazil
® Canada

Measles WGS

Bayesian analysis
383 Genomes

@ ltaly

® Netherland

® United Kingdom
® United States

® Vietnam

MinlON Nanopore data

T e o[ e s

2012,05
(2010,94 - 2014,76)

MeV sporadic cases (2018)
associated with imported strains

. SP_MVS!Dracena.BRAMSWSF]»

)

AM_MVs/Coari.BRA/30.18/

SE MVs/Aracaju BRA/33.18/
AM_MVs/Manaus.BRA/13.18/3/
RJ_MVs/RiodeJaneiro. BRA/26.18/4/
RJ_MVs/DuqueDeCaxias. BRA/27.18/
SP_MVs/SaoPaulo.BRA/24.18/
PA_MVs/Belem BRA/31.18/
RJ_MVs/RiodeJaneiro.BRA/11.18/
RR_MVs/BoaVista. BRA/11.18/2/
RR_MVs/BoaVista.BRA/7.18/2/

August 2017 (95% HPD: May to
November 2017) — interval correspond
the period of the first MeV cases

- BA Mvs/lheus BRAST 18/ L Brazilian MeV outbreak 2018-2019
reported in Venezuela 2017.612 RS_MVs/Viamao BRA/25.18/ MVi/HuluLangat.MYS/26.11-like

RR_MVs/Amajari.BRA/21.18/2/
SE_MVs/RiachoDasAntas. BRA/35.18/
RS_MVs/PortoAlegre BRA/31.18/
PA_MVs/Jacareacanga. BRA/40.18/
PA_MVs/Juriti. BRA/26.18/
AM_MVs/Urucara. BRA/30.18/
PA_MVs/Belem.BRA/33.18/
ANM_MVs/Manaus.BRA/9.18/3/
RR_MVs/BoaVista. BRA/11.18/

(2017.3407 — 2017.8591)

1990.875
(1987.9248 — 1993.6266)

1995 2000 2005 2010 2015 2020



Brazil
Casos and Gendtipos D8 2020-2022

Rl:2
D8: 1

21 UF
8.448 CASES
255 GENOTYPES D8

6 UF

668 CASES
164 GENOTYPES D8

2020 2021

Fonte: Ministério da Saude do Brasil , 24.06.2022
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Brazil
Casos and Genotipos D8 2020

2020
707 21 UF
o CASOS: 8.448
cod °1 GENOTIPOS: 255 D8
586
[ 562
¥ i 538
511
4
453
410
e (CaS0S
368
52 = Genotipos
246
167
77
0 N - 975 32 9 0
W 1 a = 3 3 e 1 . 1 i 1 1 1 4.0 06 2 & )

123456 7 8 91011121314151617181920212223242526272829303132333435363738394041424344454647484950515253

Fonte: Ministério da Saude do Brazil, 23.06.2022
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Gendtipo Linhagem MeaMs seq ID

Sarampo - Sequéncias Brazil — 2020

Estado

255 sequéncias (N450)

2020

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10111213 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53

MVs/Dagon Seikkan. MMR/5.18

MVs/Gir Somnath.IND/f42. 16

PA

o n

5737 (c303t)

PA

D8

5877 (g312a)

AM
BA
Ms

MG

RS
5C

O o
[
w R

6128 (t403c)

6333 (a217g)

| e3a2(a10g |

Total

AP

BA
PE

AM
PA

ZIBBIBIA

PA

5P

AP

115 4 1 2

MG

1115 31 1918 15 2215181917 3 8 1 4 3 4 2 1 1 12 9 4 1 2

Fonte: Laboratdrio de Referéncia Nacional/ FIOCRUZ, 27.07.2022



Genotipos D8 - Municipios - 2020

Rio de Janeiro - 2020

A
27
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A — —
{Rio De Janeiro: 10 (S0 Jodo De Meriti: 2|  {Niterdi: 7

Genotype
. MVs/Gir Somnath.IND/42.16
© 6343
6342
6341
6190
@ 5877
® 5715

Sao Paulo - 2020
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Brazil
Casos and Genétipos D8 2021

60
2021
6 UF
. N CASOS: 668
Y GENOTIPOS: DS 164
40 .
30 1
20 \ A D 20
10 : ] o N
0 [~ YADE A

1 2 3 45 6 7 8 9 1011121314151617 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52

—e—Casos =—@=—Genotipos

Fonte: Ministério da Sadde do Brazil, 23.06.2022 29



Sarampo — Sequéncias Brazil — 2021

164 sequéncias (N450)

2011
Genotipo Linhagem MeaNSseqID  |Estado
1234567 891011121314151617 18192021 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 30 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52

AP 11131223521'21

MVs/Gir Somnath.IND/42.16 : CE 11
PA n 2
PA
AP |1 11 1131 21 2 112 1112 1 1 1 1
6403 (c2781)

PA 2 252442143712 2 11
AP 1 1

D3 6425 (g261a

) PA 11 1

AP 1 4]

| esremsasom | 11

AP l

6460 (c273t +1203c) | AP 21 1 1

6466 (a70g +c278t) | PA 11

8050 (a183g) AP 1 41 1222 1

8255 (g103a+c278t) | AP 111
Total 13 2548697666525105744113322223 11313 521611 122512

Fonte: Laboratdrio de Referéncia Nacional/ FIOCRUZ, 27.07.2022



Gendétipos D8 - Municipios - 2021

Amapa - 2021

Para - 2021
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2R3

31




-+-Casos —Gendtipos

Fonte: Ministério da Saude do Brazil, 24.06.2022

Brazil

Casos and Genotipos D8 2022
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Sarampo — Sequéncias Brazil — 2022

7 sequéncias (N450)

2022
Genotipo Linhagem MeaNSseqlD  |Estado
123456789101112131415161718192021222324252627282930313233 343536 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52|
" 8255(gl03a+c27et) | AP | 1 21 1
8050 (a183g) Rl
Total 1 21 1

Fonte: Laboratdrio de Referéncia Nacional/ FIOCRUZ, 27.07.2022



EPIDEMIOLOGIA MOLECULAR DO SARAMPO

v’ A caracterizacdo genotipica do sarampo é baseada no sequeciamento do
fragmento N450 e util para documentar surtos.

v' A introducdo recorrente de genotipos semelhantes de areas de surto reduziu o

poder de sequenciamento N450 para distinguir importacdes de transmissao
local.

= Sequenciamento do genoma completo do sarampo pode ser uma ferramenta
para aumentar a resolucao da investigacao de surtos.

» Estudos do NML/Canadd identificaram a regido hipervaridvel ndo codificante
M/F como um possivel método alternativo de genotipagem.



CONSIDERACOES

A epidemiologia molecular tem se tornado uma parte fundamental na vigilancia para as
Doencas Imunopreveniveis, sendo uma ferramenta importante para a compreensao da

transmissao do virus do sarampo em nivel regional e global;

Estender as andlises das sequéncias dos gendtipos/linhagens detectadas nas Américas

contribuindo para uma melhor representatividade;

Realizar analises evolutivas mais detalhadas, o que pode melhorar a compreensao dessas

relacoes;

Considerando o atual cenario de sarampo no Brasil, torna-se necessario refinar as acdes de
vigilancia frente ao surgimento de casos importados no intuito de evitar as reintroducoes

virais.
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