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Mais informacdes em https://insaflu.insa.pt/covid19/

Relatoério de situacao 31 de Maio de 2021

(este relatorio foi atualizado a 14 de Junho de 2021 - ver dltima pagina)

O Instituto Nacional de Satide Doutor Ricardo Jorge, I.P. (INSA) analisou até a data 8352 sequéncias do genoma do

novo coronavirus SARS-CoV-2, obtidas de amostras colhidas em mais de 100 laboratérios/hospitais/institui¢des
representando 278 concelhos.

Desde o ultimo relatério de 5 de Maio de 2021, foram analisadas mais 1027 sequéncias (Figura 1). Os procedimentos
de sequenciacdo foram realizados no INSA (n=507) e em varios outros Institutos parceiros no consércio GenomePT,
nomeadamente o Institute of Biomedicine (iBIMED, Univ. Aveiro), o BioSystems & Integrative Sciences Institute (BiolSI,
Univ. Lisboa) e o Centro de Investigacdo em Biodiversidade e Recursos Genéticos (CIBIO, Univ. Porto).

Entre as 1027 novas sequéncias, 788 foram obtidas no ambito da vigilancia de periodicidade mensal com
amostragem nacional que o INSA estd a coordenar. A amostragem nacional de Maio de 2021 envolveu laboratérios
distribuidos pelos 18 Distritos de Portugal continental e pela Regidao Auténoma dos Acores*, abrangendo um total

de 117 concelhos. Esta amostragem por sequenciagdo representa 26% das amostras positivas reportadas durante o
periodo em analise* em Portugal.
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Figura 1. Visao global da diversidade genética e dispersao geotemporal do virus SARS-CoV-2 em Portugal (desde Novembro de 2020).
Os diferentes genomas (representados por circulos no painel a esquerda) estdo coloridos de acordo com a classificacdo de Clade e com a
mesma tonalidade no mapa. O tamanho dos circulos no mapa é proporcional ao niUmero de genomas sequenciados por concelho (consultar

o site https://insaflu.insa.pt/covid 19/ para mais detalhes) desde Novembro de 2020. O painel abaixo mostra a frequéncia relativa dos diferentes
Clades ao longo do tempo.

* A amostragem de Maio incidiu na semana ISO 18 (entre 3 e 9 de Maio) e nos dias 10 e 11 da semana ISO 19. Devido a impossibilidade de alguns laboratérios cumprirem exatamente o periodo
da semanas ISO, foram incluidas 11 amostras com datas de colheita fora deste intervalo. Isto permitiu garantir uma maior cobertura geogrdfica, sem comprometer as conclusées. As amostras
provenientes do Arquipélago da Madeira foram recebidas fora do intervalo de estudo, estando em processamento.
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Tabela 1. Frequéncia relativa das variantes genéticas do SARS-CoV-2 classificadas como “Variants of Concern” (VOC)

detectadas na amostragens nacionais de Fevereiro, Marco, Abril e Maio de 2021*, bem como o numero total de

sequéncias dessas variantes detectadas até a data. A Figura 2 apresenta a evolucao da frequéncia relativa dessas
variantes desde Novembro de 2020.

Frequéncia relativa na amostragem nacional,

2021 Total de
Variante / linhagem seque:c:taas atea
Fevereiro = Marco Abril Maio (n=8352) CONTEXTO
(n=861) (n=1094) (n=1426) (n=788)

S:D614G+N501Y+H69del/V70del + + - Esta variante, originalmente detetada no Reino Unido,

. _ . . o esta associada a uma maior capacidade de transmisséo.
(Flade 201; VOC-202012/01; 501Y.V1; 58.2% 82.9% 91.2% 87.7% 4001 https://www.ecdc.europa.eu/sites/default/files/documents/SARS-CoV-2-
Imhagem B.1.1.7) variant-multiple-spike-protein-mutations-United-Kingdom.pdf

- Esta variante, originalmente detetada na india,
apresenta multiplas mutagées na proteina Spike

S:D614G+L4'52R, T478K, P681R++ 0% 0% 0.0% 4.8% 46 pot ialm t di j as d.e uma malo.r t’:apaqdade de
(clade 20A; linhagem ) tr e/ou ao i0. Cherian et
al, 2021, bioRxiv

https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2021.04.22.440932v2
- Esta variante apresenta miultiplas mutagdes na proteina

:D614G+N501Y + E484K Spike, potencial diadoras de uma maior
: + + ++ o o o o capacidade de transmissdo (ex. N501Y) e/ou evasio ao
(clade 20J; 501Y.V3; ) 0-4% 0-4% 4.3% 2.8% 139 sistema imunitario (ex. E484K). Faria et al 2021
https://virological.org/t/genomic-characterisation-of-an-emergent-sars-
cov-2-lineage-in-manaus-preliminary-findings/586
- Esta varlante apresenta mutagdes na proteina Spike,
i t diadoras de uma maior capacidade de
S:D614G+N501Y+E484K+ + transmlssao (ex, S: N501Y) e de resisténcia a anticorpos
(clade 20H; 501Y.V2; 0.1% 2.5% 1.3% 1.6% 103 neutralizantes (ex, S: E484K).
linhagem B.1.351) Foi detectada pela primeira vez na Africa do Sul.

Tegally et al, 2020, medRxiv.
https://www.medrxiv.org/content/10.1101/2020.12.21.20248640v 1
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Figura 2. Frequéncia relativa das variantes de interesse* a circular em Portugal, de acordo com as amostragens nacionais de Novembro
(2020), Janeiro (2021), Fevereiro (2021), Marco (2021), Abril (2021) e Maio (2021). As barras refletem a frequéncia relativa de diferentes
variantes de interesse de SARS-CoV-2 identificadas no ambito da vigilancia de periodicidade mensal com amostragem nacional por
sequenciacdo nos meses de Novembro (n=402; detalhes no relatdrio de dia 23.12.2020), Janeiro (n=532%; detalhes no relatdrio de dia 05.02.2021),
Fevereiro (n=861% detalhes no relatério de dia 03.03.2021), Marco (n=1094*; detalhes no relatério de dia 02.04.2021), Abril (n=1426; detalhes no
relatdrio de dia 05.05.2021) e Maio (n=788%).

Frequéncia relativa
(amostragens mensais)

VOC: Variant of Concern; VOI: Variant of Interest; VUM: Variant Under Monitoring; Classificagdo de acordo com o Centro Europeu para Prevengdo e Controlo
de Doengas (ECDC); https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern

* A amostragem de Maio incidiu na semana ISO 18 (entre 3 e 9 de Maio) e nos dias 10 e 11 da semana ISO 19. Devido a impossibilidade de alguns laboratérios cumprirem exatamente o periodo
da semanas ISO, foram incluidas 11 amostras com datas de colheita fora deste intervalo. Isto permitiu garantir uma maior cobertura geogrdfica, sem comprometer as conclusées. As amostras
provenientes do Arquipélago da Madeira foram recebidas fora do intervalo de estudo, estando em processamento.

Nucleo de Bioinformatica | Departamento de Doencas Infecciosas
INSTITUTO NACIONAL DE SAUDE DOUTOR RICARDO JORGE
Avenida Padre Cruz, 1649-016 Lisboa, PORTUGAL
Pagina 2 de 5



https://www.ecdc.europa.eu/sites/default/files/documents/SARS-CoV-2-variant-multiple-spike-protein-mutations-United-Kingdom.pdf
https://www.ecdc.europa.eu/sites/default/files/documents/SARS-CoV-2-variant-multiple-spike-protein-mutations-United-Kingdom.pdf
https://insaflu.insa.pt/covid19/relatorios/INSA_SARS_CoV_2_DIVERSIDADE_GENETICA_relatorio_situacao_2020-12-23.pdf
https://insaflu.insa.pt/covid19/relatorios/INSA_SARS_CoV_2_DIVERSIDADE_GENETICA_relatorio_situacao_2021-02-05.pdf
https://insaflu.insa.pt/covid19/relatorios/INSA_SARS_CoV_2_DIVERSIDADE_GENETICA_relatorio_situacao_2021-03-03.pdf
https://insaflu.insa.pt/covid19/relatorios/INSA_SARS_CoV_2_DIVERSIDADE_GENETICA_relatorio_situacao_2021-04-02.pdf
https://insaflu.insa.pt/covid19/relatorios/INSA_SARS_CoV_2_DIVERSIDADE_GENETICA_relatorio_situacao_2021-05-05.pdf

."(""- Diversidade genética do novo coronavirus SARS-CoV-2

instisto_Nacional de Saude
<o Jorge
1

e (COVID-19) em Portugal

A Figura 3 apresenta a frequéncia relativa das “Variants of Concern” (VOC) na amostragem nacional de Maio
de 2021* por Regido de Saude.
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Figura 3. A. Amostragem de sequenciacao por Regido de Saude*. B. Frequéncia relativa das “Variants of Concern” (VOC) na
amostragem nacional de Maio de 2021* por Regiao de Satide.
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* A amostragem de Maio incidiu na semana ISO 18 (entre 3 e 9 de Maio) e nos dias 10 e 11 da semana ISO 19. Devido a impossibilidade de alguns laboratérios cumprirem exatamente
o periodo da semanas ISO, foram incluidas 11 amostras com datas de colheita fora deste intervalo. Isto permitiu garantir uma maior cobertura geogrdfica, sem comprometer as
conclusées. As amostras provenientes do Arquipélago da Madeira foram recebidas fora do intervalo de estudo, estando em processamento.

Principais destaques:

. A amostragem nacional de Maio de 2021 por sequenciacao cobriu 26% das amostras positivas reportadas
durante o periodo em analise em Portugal, pelo que os dados apresentados refletem de forma robusta o
peso das variantes em circulacdo no actual curso da epidemia no pais.

« No site podem ser consultadas tabelas dinamicas que sumarizam a frequéncia e dispersao geotemporal das
variantes/linhagens identificadas até a data e as mutagoes de interesse na proteina Spike em cada uma
delas. Estas tabelas serdo actualizadas a medida que se obtenham novos dados de sequenciagéo.

. A variante 501Y.V1 (VOC-202012/01; linhagem B.1.1.7), associada ao Reino Unido, foi detetada por
sequenciacao com uma frequéncia relativa de 87.7% na amostragem nacional de Maio, 2021, continuando
a ser a variante mais predominante em Portugal (Figuras 1 e 2).

« Avariante 501Y.V2 (linhagem B.1.351), associada a Africa do Sul ja foi detectada em 13 distritos e 42 concelhos,
contudo a sua transmissdo na comunidade tem sido limitada, uma vez que a sua frequéncia relativa se mantém
relativamente baixa, tendo alterado de 1.3% em Abril para 1.6% em Maio (Tabela 1).

. Apds a observacao de um aumento consideravel da frequéncia relativa da variante P.1 (501Y.V3, associada ao
Brasil, Manaus) entre Marco (0.4%) e Abril (4.3%), verificou-se uma ligeira diminuicio em Maio, tendo
representado 2.8% dos casos analisados (Tabela 1).

. A frequéncia relativa da variante B.1.617.2 (associada a india) a nivel nacional é de 4.8% (Tabela 1), sendo que
apresenta maior incidéncia nas regides do Alentejo e Lisboa e Vale do Tejo (Figura 3). Esta VOC, detectada em
Portugal pela primeira vez em Abril, foi ja identificada em multiplos paises, apresentando, nas Ultimas semanas,
um particular aumento de incidéncia no Reino Unido. A andlise filogeogréafica indica que esta variante foi
introduzida varias vezes de forma independente em Portugal (Figura 4), tendo sido ja detectada em 9 distritos e
16 concelhos.
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« A semelhanca da amostragem de Abril, todas as variantes detectadas na amostragem de Maio apresentam
mutacoes na proteina Spike de elevado interessse bioldgico/epidemioldgico
(https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern), demonstrando que essas mutagoes, as quais podem

mediar uma maior transmissibilidade e/ou evasdo ao sistema imunitario, sdo a forca motriz para a manutencao e
transmissdo destas variantes na comunidade.

| v ge A
ai672
W e16172 Wiena
o172

% eserra
St riic]

<o
wiev2

816172
816172
816172

816172

B16172

B16172

4 R16172

Bl

816172
B16172
816172
—0 816172
B16172
816172

25 £ 3s 0

Geography RESETZOOM

5%

Nov/2020 Maio/2021 \ i 2
]

Figura 4. Detalhe da diversidade genética e progressivo aumento da frequéncia relativa da variante B.1.617.2
(associada a india) em Portugal. Os diferentes genomas (representados por circulos ) estdo coloridos de acordo com o
Clade. Até a data, foram analisadas 46 sequéncias desta variante (https://insaflu.insa.pt/covid19/).

As actividades de vigilancia laboratorial do SARS-CoV-2 continuardao em articulacdao com as autoridades de
Saude, mantendo especial foco na deteccao de novas introducées e monitorizacao de variantes a suscitar
particular interesse pela comunidade cientifica e autoridades de Saude.

Neste ambito, destaca-se a recente publicacdo do Didrio da Republica (Despacho n.2 331/2021 - Didrio da
Republica n.2 6/2021, Série Il de 2021-01-11), a qual determina o reforco da vigilancia laboratorial genética e
antigénica do virus SARS-CoV-2, sob coordenacao do INSA.

Mais detalhes do estudo da diversidade genética do novo coronavirus SARS-CoV-2 em Portugal, incluindo
objectivos, metodologias, colaboracoes, entre outros, podem ser
https://insaflu.insa.pt/covid19/

consultados em
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14 de Junho de 2021 - Adenda ao Relatorio de 31 de Maio de 2021

Tal como indicado no relatério de dia 31 de Maio de 2021 (paginas 1-4), algumas amostras recolhidas no ambito da amostragem nacional
de Maio de 2021* foram recebidas fora do intervalo de estudo, tendo sido processadas depois do fecho do referido relatério. Neste
sentido, a presente adenda atualiza os principais resultados (Tabela 1 - frequéncia das VOC a nivel nacional; Figura 3 - frequéncia das
VOC a nivel regional) obtidos na amostragem de Maio, ap6s a inclusdo de mais 225 sequéncias referentes a amostras desse periodo.
Com esta inclusdo, a amostragem nacional de Maio de 2021 por sequenciacdo cobriu 33% das amostras positivas reportadas
durante o periodo em analise em Portugal.

Tabela 1 (atualizacao). Frequéncia relativa das variantes genéticas do SARS-CoV-2 classificadas como “Variants of
Concern” (VOC) detectadas na amostragens nacionais de Fevereiro, Marco, Abril e Maio de 2021*, bem como o
nimero total de sequéncias dessas variantes detectadas até a data.

Frequéncia relativa na amostragem nacional,

2021 Total de

sequéncias até a
Fevereiro  Marco Abril Maio data CONTEXTO
(n=861) (n=1094) (n=1426) (n=1013) (n=8665)

Variante / linhagem

S:D614G+N501Y+H69del/V70del + + - Esta variante, originalmente detetada no Reino Unido,
(clade 201; VOC-202012/01; 501Y.V1; 58.2% 82.9% 91.2% 88.4% 4223 estd associada a uma maior capacidade de transmisséo.
a https://www.ecdc.europa.eu/sites/default/files/documents/SARS-CoV-2-
linhagem B.1.1.7) variant-multiple-spike-protein-mutations-United-Kingdom.pdf

- Esta variante, originalmente detetada na india,
apresenta multlplas mutagdes na proteina Spike

SID614G+L4'52R, T478K, P681R++ 0% 0% 0.0% 4.0% 92 p ialn di j as d.e uma malo.r (':apaﬂdade de
(clade 20A; linhagem ) tr e/ou ao i0. Cherian et
al, 2021, bioRxiv

https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2021.04.22.440932v2
- Esta varlante apresenta multiplas mutagées na proteina

Spike, potencial diadoras de uma maior
S:D614G+N501Y+E484K+ + 0.4% 0.4% 4.3% 2.3% 142 capacidade de transmisséo (ex. N501Y) e/ou evaséo ao

(clade 20J; 501Y.V3; ) . snstema |mun|tar|o (ex. E484K) Faria et al 2021

cov-. 2 -lineage-in-manaus-preliminary-findings/586

- Esta varlante apresenta mutagdes na proteina Spike,

" diad

p i as de uma maior capacidade de

S:D614G+N501Y+E484K++ transmisséo (ex, S: N501Y) e de resisténcia a anticorpos
(clade 20H; 501Y.V2; 0.1% 2.5% 1.3% 1.8% 11 neutralizantes (ex, S: E484K).
linhagem B.1.351) Foi detectada pela primeira vez na Africa do Sul.

Tegally et al, 2020, medRxiv.
https://www.medrxiv.org/content/10.1101/2020.12.21.20248640v 1

Figura 3 (atualizacdao). A. Amostragem de sequenciacdo por Regidao de Salde. B. Frequéncia relativa das
“Variants of Concern” (VOC) na amostragem nacional de Maio de 2021* por Regiao de Satde.

A B

Amostragem por Regido de Satde NORTE CENTRO LXVTEIO mB.117

100% B.1.617.2
P.1
B.1.351
75% QOutras
ALENTEJO ALGARVE
50%
25%

ACORES-RA MADEIRA-RA

0%
NORTE CENTRO LXVTEIO ALENTEJO ALGARVE RA RA
ACORES MADEIRA
% casos sequenciados

* A amostragem de Maio incidiu na semana ISO 18 (entre 3 e 9 de Maio) e nos dias 10 e 11 da semana ISO 19.
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