Diversidade genética do novo coronavirus
SARS-CoV-2 (COVID-19) em Portugal

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

O Instituto Nacional de Saude Doutor Ricardo Jorge, |.P. analisou até a data 39888 sequéncias do genoma do virus SARS-CoV-2.

Frequéncia Relativa de variantes/linhagens de SARS-CoV-2 (Nacional)
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* A linhagem BA.5 da variante Omicron é dominante em
Portugal desde a semana 19 (09/05/22 a 15/05/22),
apresentando uma frequéncia relativa de 96% de acordo
com a mais recente amostragem aleatéria por sequenciagdo
na semana 29 (18/07/22 a 24/07/22).

A linhagem BA.4 da variante Omicron tem registado uma
frequéncia relativa estavel nas Ultimas amostragens
semanais, representando 2,4% das sequéncias analisadas nas
semanas 28 e 29.

A linhagem BA.2 da variante Omicron foi dominante em
Portugal entre as semanas 8 (21/02/22 a 27/02/22) e 19
(09/05/22 a 15/05/22). Desde entdo a sua frequéncia relativa
tem decrescido continuamente, registando 1,7% nas
semanas 28 e 29. Tém vindo a ser monitorizadas linhagens
com uma mutacdo adicional na posicdo L452 da proteina
Spike (associadas a resisténcia a anticorpos neutralizantes).
Entre estas, destaca-se a circulagdo em Portugal da linhagem
BA.2.12.1, embora a sua frequéncia relativa nao tenha
ultrapassado, até a data, os 2%. E de notar que ainda nao foi
detetada qualquer sequéncia da sub-linhagem de interesse
BA.2.75 em Portugal.

* Estima-se que a circulacdo da linhagem BA.1 da variante
Omicron (dominante entre as semanas 51/2021 e 7/2022) seja
atualmente residual.
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