Atualizag¢do epidemiologica:

) Paehmosiona (B amar saide varia n,’res de
dasue  Zemee SARS-CoOV-2 nas Americas.
26 de janeiro de 2021

Aspectos relevantes

e Recentemente, foi documentado que pessoas infectadas com a variante VOC 202012/01
tém um risco maior de dbito do que pessoas infectadas com outras variantes?.

e Estudos preliminares sugerem que a variante 501Y.V2 estd associada a uma carga viral
mais alta, o que pode sugerir um maior potencial de fransmissibilidade.

e Foi registrado um aumento na deteccdo da variante P.1, inhagem B1.1.28 em Manaus,
constituindo em 52,2% (n = 35/67) dos casos detectados de SARS-CoV-2 em dezembro
causados pela variante P.1. Em janeiro de 2021, essa proporcdo aumentou para 85,4% (n
= 41/48)10,

Introducao

O surgimento de mutacdes € um evento natural e esperado dentro do processo evolutivo viral.
Desde a caracterizagdo gendmica inicial do SARS-CoV-2, este virus se dividiu em diferentes
grupos genéticos ou clados.

De fato, algumas mutacoes especificas definem os grupos genéticos virais (também
denominados linhagens) que atualmente circulam no mundo (Tabela 1 e Figura 1). Devido a
diversos processos de microevolucdo e pressdes selefivas, podem surgir algumas mutacoes
adicionais, gerando diferencas dentro de cada grupo genético (denominadas variantes). E
importante mencionar que as denominagdes clado, linhagem, variante etc. sdo arbitrdrias e
ndo correspondem a uma hierarquia taxondmica oficial.

Citagdo sugerida: Organizagdo Pan-Americana da Saude / Organizagdo Mundial da Saude. Variantes de
SARS-CoV-2nas Américas. 26 de janeiro de 2021, Washington, DC OPAS/OMS. 2021.
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Tabela 1. Mutacdes que definem as variantes genéticas de SARS-CoV-2

Grupo Genético

MutagGes de referéncia do grupo
genético

MutagGes na proteina S

S A

L B

Vv B.2

G B.1
GH B.1*
GR B.1.1.1
GV B.1.177

C8782T, T28144C, NS8-L84S

C241, C3037, A23403, C8782,
G11083, G25563, G26144, T28144,
G28882

G11083T, G26144T, NSP6-L37F, NS3-
G251V

C241T, C3037T, A23403G, S-D614G

C241T, C3037T, A23403G, G25563T,
S -D614G + NS3-Q57H

C241T, C3037T, A23403G, G28882A,
S-D614G + N-G204R

C241T, C3037T, A23403G, C22227T,
S-D614G + S-A222V

E484K K417N N501Y S477N

E484K K417N N501Y S477N

E484K K417N N501Y S477N

N501S E484Q T4781 S477G N439K

A475V F456L F490S S477R S4771

S477N S494A N501Y V4451 E484K
T478K S494P

N501T K417N Y453F N501Y E484K
E484D N439K S494P S477R G446V
S477N

Q493R F490Y Y453F S477G A475V

F490S G446V S477R S4771 S477N

G502V K417T N501Y G446S G447V
E484K K458N T478K S494P

N501S E484Q T4781 S477G N439K

A475V F456L F490S S477R S4771

S477N S494A N501Y V4451 E484K
T478K S494P

Fonte: GISAID. Disponivel em: https://platform.disaid.org. Atualizado em 22 de janeiro de 2021. Alteragdes na

dlicoproteina S (espicula) para os 14.399 novos genomas completos. Acessado em 25 de janeiro de 2021.

Figura 1. Distribuicdo geogrdfica das variantes genéticas de SARS-CoV-2.
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Desde a identificacdo inicial do SARS-CoV-2 até o momento, foram compartiihadas mais de
414.575 sequéncias gendmicas completas globalmente, por meio de bancos de dados de
acesso publico. A capacidade de monitorar a evolucdo viral quase que em tempo real tem

um impacto direto naresposta de sadde publica & pandemia de COVID-19.
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HA uma compreensdo cada vez maior de como os dados de sequenciamento gendmico
(GSD, na sigla em inglés) ajudam a melhorar as agdes de saude publica. Porisso, € necessario
expandir a capacidade de sequenciamento na Regido. Atualmente, a capacidade de
sequenciamento e os dados ndo estdo uniformemente distribuidos em todo o mundo, com
uma representacdo tendencionada do SARS-CoV-2 GSD de paises de alta rendal. Esse viés
deve ser considerado ao avaliar a presenca ou auséncia de uma determinada variante em
um local e sua frequéncia relativa.

A seguir, é apresentado um resumo sobre as variantes de SARS-CoV-2 que tém ou podem ter
um impacto na saude publica.

Caracterizagdo gendmicado SARS-CoV-2
Variante VOC 202012/01, linhagem B.1.1.7

Em 14 de dezembro de 2020, as autoridades do Reino Unido notificaram a OMS uma variante
denominada pelo Reino Unido como SARS-CoV-2 VOC 202012/01. Essa variante contém 23
substituicoes de nucleotideos e ndo estd filogeneticamente relacionada ao virus SARS-CoV-2
gue circulava no Reino Unido quando ela foi detectada. Ndo estd claro como e onde se
originou.

Achados e dados preliminares, recentemente publicados pelo governo do Reino Unido,
indicam que:

e A variante VOC 202012/01, B.1.1.7 parece ter aumentado substancialmente a
fransmissibilidade em comparacdo com outras variantes e cresceu rapidamente, até se
tornar a variante dominante em grande parte do Reino Unido.

e De acordo com a avaliacdo inicial realizada pela Agéncia de Saude PUblica do Reino
Unido (PHE, na sigla em inglés) sobre a gravidade da doenca, por meio de um estudo
de casos e confroles pareados, ndo houve diferencas significativas no risco de
hospitalizacdo ou morte de pessoas infectadas com a variante B.1.1.7, em comparacdo
com aquelas infectadas com outras variantes.

e Com base em diferentes andlises realizadas em pessoas que faleceram e que tiveram
teste positivo para a variante B.1.1.7, em comparacdo com aquelas infectadas com
oufras variantes, existe uma possibilidade real de que o primeiro grupo de pessoas
(aquelas infectadas com a variante B.1.1.7) tenha um risco maior de ébito do que as
pessoas infectadas com outras variantes?.

Desde 25 de janeiro de 2021, fora do Reino Unido, 62 paises e territérios das seis regides da OMS
notificaram casos importados ou transmissdo comunitdria de VOC 202012/01, numero que
representa 2 paises e territérios a mais desde a publicacdo da Atualizacdo Epidemiolégicade

1 OMS. Sequenciamento gendmico do SARS-CoV-2para fins de saude pUblica. Guia provisdrio, 8 dejaneiro de
2021. WHO/2019-nCoV/genomic_sequencing/2021.1. Disponivel em inglés em: https://bit.ly/38ulAr0

2Govermno do Reino Unido. NERVTAG paperon COVID-19 variant of concemn B.1.1.7. Publicado em 22 dejaneiro
de 2021. Disponivel em: https://bit.ly/39fT5hd
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Ocorréncia de variantes de SARS-CoV-2 nas Américas, em 20 de janeiro de 2021, pela
OPAS/OMS3.

Variante 501.V2, linhagem B.1.351

Em 18 de dezembro de 2020, as autoridades nacionais da Africa do Sul anunciaram a
deteccdo de uma nova variante do SARS-CoV-2 que estd se espalhando rapidamente em trés
provincias sul-africanas. A Africa do Sul denominou essa variante de 501Y.V2, devido &
mutacdo N501Y. Embora a variante VOC 202012/01 também tenha a mutacdo N501Y, andlises
filogenéticas demonstraram que a variante 501Y.V2 detectada na Africa do Sulé uma variante
diferente.

Os dados genbmicos demonstraram que a variante 501Y.V2 substituiu rapidamente outras
linhagens que circulam na Africa do Sul. Estudos preliminares sugerem que essa variante estd
associada a uma carga viral mais alta, o que pode sugerir um potencial de maior
transmissibilidade. No entanto, é necessdrio continuarinvestigando este e de outros fatores que
influenciam a transmissibilidade4.

Adicionalmente, nessa fase das pesquisas em andamento, ndo hd evidéncias claras de que a
nova variante esteja associada a uma doenca mais grave ou uma resolucdo mais grave. SAo
necessArias mais pesquisas para entender o impacto na transmissdo, gravidade clinica da
infeccdo, diagndsticos laboratoriais, terapéutica, vacinas ou medidas preventivas de saude
publicas. Embora essa nova variante ndo pareca causar doenca mais grave, o rdpido
aumento observado no nimero de casos estd pressionando os sistemas de saldes.

Até 25 de janeiro de 2021, fora da Africa do Sul, 30 paises de cinco das seis regides da OMS
noftificaram casos da variante 501Y.V2, nUmero que representa 7 paises a mais desde a
publicacdo da Atualizacdo Epidemioldgica de Ocorréncia de variantes de SARS-CoV-2 nas
Ameéricas - 20 de janeiro de 2021, pela OPAS/OMS3.

EstGo sendo realizadas mais investigacdes epidemiolégicas e viroldgicas para continuar
avaliando a fransmissibilidade, a gravidade, o risco de reinfeccdo e a resposta de anticorpos
a essas novas variantes, bem como seu potencial impacto nas medidas de salde publica,
incluindo diagnéstico, tratamento e vacinas.

3 OPAS/OMS. Ocorréncia de variantes de SARS-CoV-2 nas Américas, 20 de janeiro de 2021, Washington, DC
OPAS/OMS.2021. Disponivel em: http://bit.ly/3sK111V

4 OMS. Variantes de SARS-CoV-2. Disponivel em: https://bit.ly/39hRyXT

5 OMS. Atualizacdo epidemioldégica semanal de COVID-19. Publicadaem 5 de janeiro de 2021. Disponivel em:
https://bit.ly/30GtAeg

6 OMS. Atualizacdo epidemioldgica semanal de COVID-19. Publicada em 12 de janeiro de 2021. Disponivel em:
https://bit.ly/2Knxzxm
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Outras variantes de potencial interesse na saide puiblica.

Além das variantes j& mencionadas, o Brasil, os Estados Unidos da Ameérica e o Japdo
notificaram a deteccdo de novas variantes, cuja abrangéncia e importdncia para a sadde
pUblica exigem mais investigacdo epidemioldgica e laboratorial.s

LinhagemB.1.1.28

A linhagem foi descrita pela primeira vez no Brasil em 5 de marco de 2020, pelo Instituto Adolfo
Lutz, em um paciente de 22 anos. Essa linhagem tem circulado no Reino Unido (3,0%). na
Austrdlia (1,0%), nos Estados Unidos (1,0%) e em Portugal (1,0%)7.

Variante P.1, linhagem B.1.1.28

Em 9 de janeiro de 2021, o Japdo notificou a OMS sobre uma nova variante de SARS-CoV-2, a
B.1.1.28 (inicialmente relatada como B.1.1.248), detectada em quatro viajantes provenientes
do Brasil. Esta variante ndo estd proximamente relacionada as variantes SARS-CoV-2 VOC
202012/01 e 501Y.V2, tendo sido identificada em dezembro de 2020 em Manaus, estado do
Amazonas, Brasilé. (Figuras 2 e 3).

Essa variante possui 12 mutacdes na proteina espicula, incluindo trés mutacdes de interesse em
comum com 501Y.V2, ou seja, K417N /T, E484K e N501Y, que podem afetar a transmissibilidade
e a resposta imune do hospedeiros.

De acordo com um grupo de pesquisadores do Brasil, foi observado um aumento recente na
proporcdo de casos de P.1 em Manaus, Amazonas. A variante P.1 ndo foi detectada em
Manaus enfre marco e novembro de 2020, porém 52,2% (n = 35/67) dos casos fipificados de
SARS-CoV-2 em dezembro foram causados pela P.1 e, em janeiro de 2021, essa proporcdo
aumentou para 85,4% (n = 41/48). Além disso, foi detectado um aumento na proporcdo de
casos da variante P.2 em dezembro de 2020 para 25,4% (n=17/67), mas com uma diminuicdo
para 6% em janeiro de 2021. A frequéncia das outras linhagens diminuiu de 96,3%, enfre marco
e novembro de 2020, para 8,3%, em janeiro de 2021.

As novas andlises sugerem que 0s casos mais recentes em Manaus estdo sendo causados por
fransmiss@o local de P.1, embora a P.2% e outras linhagens ainda podem estar circulando. Esses
resultados devem ser considerados preliminares nesta fase. Serdo necessdrios dados mais
representativos para investigar mais detalhadamente as mudancas na frequéncia de P.1 em
Manaus e em outros locais'o.

7 GISAID. Disponivel em: https://www.qgisaid.org/

8 Faria N, Morales |, Candido D. Genomic characterization of an emergent SARS-CoV-2lineage in Manaus:
preliminary findings. Disponivel em: https://bit.ly/3a04n22X

?Voloch C, Da Silva F Jr R, de Almeida L, et al. Genomic characterization of a novel SARS-CoV-2lineage from
Rio de Janeiro, Brazil. Disponivel em: hitps://bit.lv/2KQEN4T

10 Faria Nuno, Sabino Ester. Increasing frequency of the P.1 lineage in Manaus. Disponivel em:
https://bit.ly/3ccOaiO
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Figura 2. Disfribuicdo percentual das principais linhagens de SARS-CoV-2 por més de amostra.
Brasil, fevereiro de 2020 a janeiro de 2021.
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Fonte: Rede Gendmica Fiocruz. Disponivel em: https://bit.ly/2YmCSiH. Acessado em 26 de janeiro de 2021.

Figura 3. Distribuicdo das principaislinhagens de SARS-CoV-2, pormés de amostragem e estado
na regido norte do Brasil. Marco a dezembro de 2020.
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Fonte: Rede Gendmica Fiocruz. Disponivel em: https://bit.ly/2YmCSiH. Acessado em 26 de janeiro de 2021.

Até 25 de janeiro de 2021, 8 paises e territérios em trés das seis regides da OMS nofificaram casos
da variante P.1, linhagem B.1.1.28. Na Regido das Américas, o Brasil e os Estados Unidos
nofificaram casos.
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Variantes genéticas do SARS-CoV-2 nas Américas

Na Regido das Américas, a Rede Regional de Vigildncia Gendmica de COVID-191112 tem
conftribuido para a geracdo de dados de sequenciamento gendmico. A rede estd aberta a
todos ospaises da regido, pormeio dos Laboratérios Nacionais de Saude Publica ou instituicoes
pUblicas equivalentes. Essa rede inclui dois Laboratdrios Regionais de Sequenciamento (Fiocruz,
no Brasil, e Instituto de Saude Publica, no Chile), que fornecem sequenciamento externo aos
laboratdrios participantes da rede que ndo tém capacidade para sequenciar!3,

Até 25 de janeiro de 2021, 32 paises e territérios das Américas publicaram, na plataforma
GISAID, 94.183 genomas do SARS-CoV-2, coletados entre fevereiro de 2020 e janeiro de 2021.
Os paises e ferritdérios que contribuiram foram: Antigua e Barbuda, Argentina, Aruba, Belize,
Bermudas, Bolivia, Brasil, Canadd, Chile, Coldmbia, Costa Rica, Cuba, Curacao, Equador, El
Salvador, Estados Unidos da América, Guadalupe, Guatemala, Jamaica, México, Panamd,
Peru, Republica Dominicana, S&o Bartolomeu, Santo Eustdquio, Sdo Cristévdo e Névis, Sdo
Martinho, Sdo Vicente e Granadinas, Suriname, Trindade e Tobago, Uruguai e Venezuela.

Até 25 de janeiro de 2021, 14 paises (quatro paises a mais em relacdo a publicacdo de 20 de
janeiro de 20213) notificaram a deteccdo da variante VOC 202012/01, da variante 501Y.V2 e
da variante P.1. Além disso, dois paises nofificaram a deteccdo de mutacdes de potencial
interesse para a salde publica (Tabela 2).

1 Rede Regional de Vigildncia Gendémica de COVID-19. Disponivel em: https://bit.ly/3bulgez

12De acordo com a Resolucdo CD58.R9 - A pandemia de COVID-19 na Regido das Américas, “O 58° Conselho
Diretor resolve solicitar a Diretora que: mantenha a rede regional de vigiléncia da influenza e outros virus
respiratdrios e a expanda, criando uma rede regional de vigil@ncia gendmica".

13 OPAS/OMS. Nota técnica: Caracterizacdo genémica do SARS-CoV-2e variantes circulantes na Regido das
Américas. Disponivel em: https://bit.ly/3i4klIf
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Tabela 2. Deteccdo das variantes SARS-CoV-2 VOC 202012/01, 501Y.V2, P.1 e outras mutacdes
de interesse para a savde pUblica na Regido das Américas, em 25 de janeiro de 2021.

Outras mutagdes de potencial

Pais VOC 202012/01 501Y.v2 P.1 HErease T o saide Pkl

Argentina Sim Nao Nao Nao

Brasil Sim Nao Sim Sim (E484K, K417N)
Canada Sim Sim N&o N&o

Chile Sim Nao N&o N&o

Cuba N&o Sim N&o N&o
Equador Sim Nao Nao Nao
Estados Unidos da América Sim Nao Sim Sim (L452R)
Jamaica Sim N&o N&o N&o

México Sim N&o N&o Ndo
Panama N&o Sim N&o N&o

Peru Sim N&o N&o N&o
Republica Dominicana Sim Nao Nao Nao

Santa Lucia Sim N&o N&o N&o
Trindade e Tobago Sim Nao Nao Nao

Fonte: Informacgdes compartihadas pelos Centros Nacionais de Enlace para o Regulamento Sanitdrio
Internacional (RSI) ou publicadas nos sites dos Ministérios da Salde, Agéncias de Saude ou similares e
reproduzidas pela OPAS/OMS.

Conclusoes e orientagoes para as autoridades nacionais

As autoridades nacionais e locais devem confinuar fortalecendo as afividades de controle de
doencas existentes, incluindo o monitoramento da COVID-19, por meio da vigilGncda
epidemiolégica em andamento e dos testes estratégicos; realizar investigacdes de surtos e
busca de contatos; e, quando adequado, ajustar as medidas sociais e de salde publica para
reduzir a fransmissédo do SARS-CoV-2.

As informacdes disponiveis indicam que ambas as variantes de interesse em salde publica
(VOC 202012/01 e 501Y.V2) foram identificadas nas Américas. A frequéncia de detecgdo
dessas variantes até o momento ainda é muito limitada. Porém, espera-se que a deteccdo
dessas variantes aumente gradualmente nas préximas semanas e meses.

Assim como os padrdes de circulacdo global, adeteccdo das variantes do SARS-CoV-2emum
paise local especificos também depende da capacidade de cada pais de realizara vigil@ncia
gendémica.

Desde marco de 2020, a OPAS/OMS tem fortalecido a capacidade para que cada pais realize
a vigildncia gendmica no dmbito da Rede Regional de Vigildncia Gendmica de COVID-19,
estimulando os Estados Membros a participar dessa Rede e a realizar o sequenciamento, de
acordo com as amostras recomendadas e as abordagens técnicas dela.
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Além de recomendar a publicacdo oportuna das sequéncias na plataforma GISAID, a
OPAS/OMS solicita que os paises notifiqguem imediatamente a primeira deteccdo das variantes
VOC 202012/01 e 501Y. V2, P.1 e de todas aquelas com potencial impacto na salde publica,
ao primeiro nivel subnacional, com base nos dados minimos, de acordo com o documento da
OMS, disponivel em: https://bit.ly/3sd4Psb

Também é recomendado monitorar constantemente as mudancas repentinas e significativas
de incidéncia (por exemplo, de 50% em um periodo de 2-4 semanas) que ocorram,
considerando as medidas de salde publica e de distanciamento social implementadas e
cumpridas pela populacdo. O cdlculo e o monitoramento da incidéncia com base na data
de inicio dos sinfomas (comparado com a data de nofificacdo) devem contribuir para
melhorar o tempo de monitoramento.

A OPAS/OMS recomenda que, em caso de sinftomas que sugiram uma doenca respiratdria
aguda durante ou apds a viagem, os viajantes procurem atendimento médico e compartilihem
seu historico de viagens com o profissional de saude. As autoridades de saude devem frabalhar
com os setores de transporte e turismo para fornecer aos viajantes informacdes para reduzir o
risco de infeccdo.

De acordo com a assessoria prestada pelo Comité de Emergéncia sobre COVID-19, em sua
reunido mais recente’, a OMS recomenda que o0s Estados Partes reconsiderem
periodicamente as medidas aplicadas a viagens internacionais, conforme o Artigo 43 do
Regulamento Sanitdrio Internacional (2005), e continuem fornecendo informagcdes e
justificativas a OMS sobre as medidas que interferem significativamente no trdfego
internacional. Estimula os Estados Partes a usarem critérios coordenados, com prazos limitados,
baseados nos riscos e fundamentados em dados comprovados, para definirmedidas sanitdrias
aplicaveis a viagens internacionais.

Em todas as circunst@ncias, as viagens essenciais (por exemplo, socorristas de emergéncia;
prestadores de suporte técnico de saude publica; trabalhadores essenciais do sefor de
transporte e seguranca, como maritimos; repatriacoes; e transporte de carga para insumos
essenciais, como alimentos, medicamentos e combustivel) identificadas pelos paises sempre
devem ser priorizadas e facilitadas.

Adicionalmente, a OPAS/OMS mantém as recomendacdes publicadas por meio dos Alertas e
Atualizacoes Epidemioldgicos de COVID-19 emitidos até o momento, disponiveis em:
https://bit.ly/3dErsyG.

14 OMS. Declaracdo sobre a sexta reunido do Comité de Emergéncia do Regulamento Sanitdrio Internacional
(2005) sobre a pandemia da doenca causada pelo coronavirus de 2019 (COVID-19), 15 de janeiro de 2021.
Disponivel em: hitps://bit.ly/3sQ74BU
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A seguir, sdo listados os links para uma série de guias, relatérios cientificos e outros recursos

publicados pela OPAS/OMS e pela OMS.

Vigiladncia, equipes de resposta rdpida e
investigacdo de casos

Q

Acesse o0s documentos em
https://bit.ly/30zimCj

inglés neste link:

Acesse os documentos em espanhol nos seguintes
links: hitps://bit.ly/2SyVéMg e hitps://bit.ly/33AsZCL

Laboratério

Acesse o0s documentos em neste link:

https://bit.ly/3d3TJ1g

inglés

Acesse os documentos em espanhol nos seguintes
links: https://bit.ly/2SyVéMg
e https://bit.ly/2LglLNX

Preparacdo critica e resposta
@

Acesse 0s documentos em

hitps://bit.ly/3l[WHBT

inglés neste link:

Acesse os documentos em espanhol nos seguintes
links: https://bit.ly/2SyVéMg
e https://bit.ly/3i5rNNé6

Escolas, locais de trabalho e outras instituigoes
fva

000
[=T=T=}

Acesse 0s documentos neste link:

https://bit.ly/3d 66iJO

em inglés

Acesse 0s documentos em espanhol nos seguintes
links: https://bit.ly/2SyVéMg
e https://bit.ly/3iSrNN6

Tratamento Clinico

ZH

Acesse o0s documentos em
https://bit.ly/3libw QB

inglés neste link:

Acesse 0s documentos em espanhol nos seguintes
links: https://bit.ly/2SyVéMg
e https://bit.ly/3i8IJIR

Prevencdo e confrole de infecgoes

Acesse o0s documentos em
https://bit.ly/3d2ckuV

inglés neste link:

Acesse 0s documentos em espanhol nos seguintes
links: https://bit.ly/2SyVéMg
e https://bit.ly/30ARXDH

Viagens, pontos de enfrada e saide de fronteiras

gﬁf‘

Acesse o0s documentos em neste link:

https://bit.ly/3ivDivW

inglés

Acesse os documentos em espanhol nos seguintes
links: https://bit.ly/2SyVéMg
e https://bit.ly/3iSrNN6

Outros recursos

Acesse 0s documentos neste link:

https://bit.ly/33zXgRQ

em inglés

Acesse 0s documentos em espanhol nos seguintes
links: https://bit.ly/2SyVéMg
e https://bit.ly/3iSrNNé
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https://bit.ly/30zjmCj
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/33AsZCL
https://bit.ly/3li6wQB
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/3i8IJlR
https://bit.ly/3d3TJ1g
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/2LglLNX
https://bit.ly/3d2ckuV
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/3oARxDH
https://bit.ly/3ljWHBT
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/3ivDivW
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/3i5rNN6
https://bit.ly/3d66iJO
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/3i5rNN6
https://bit.ly/33zXgRQ
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/3i5rNN6
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