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

Mais informac¢6es em https://insaflu.insa.pt/covid19

O Instituto Nacional de Saude Doutor Ricardo Jorge, I.P. analisou até a data 43536 sequéncias do genoma do virus SARS-CoV-2.

Frequéncia Relativa de variantes/linhagens de SARS-CoV-2 (Nacional)
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se o aumento de frequéncia relativa das sub-linhagens BQ.1
(e suas descendentes, em particular a BQ.1.1) e BN.1 (e suas
descendentes, em particular a BN.1.3.1) ( ). Até a data, Figura 2:
foram detetadas sete sequéncias da sub-linhagem recombinante
XBB, a qual tem também suscitado interesse devido a sua
capacidade de evasdo ao sistema imunitario.
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