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 43805 sequéncias do genoma do virus SARS-CoV-2.

Frequéncia Relativa de variantes/linhagens de SARS-CoV-2 (Nacional)
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Figura 1:

* A linhagem BA.5 da variante Omicron (incluindo as suas \\\ ////

multiplas sub-linhagens) é dominante em Portugal desde a
semana 19 (09/05/22 a 15/05/22), apresentando uma p—
frequéncia relativa de 90,3% de acordo com a mais recente
amostragem aleatéria por sequenciacdo na semana 47
(21/11/22 a 27/11/22) ( ).

* A linhagem BA.4 da variante Omicron n3o foi detetada nas BQ.1.1

sequéncias analisadas entre as semanas 44 e 47 ( ).
semanas 46-47

* A linhagem BA.2 da variante Omicron foi dominante em 80.0
Portugal entre as semanas 8 (21/02/22 a 27/02/22) e 19 700 Omicron BA5 (BQ.1%%)
(09/05/22 a 15/05/22). Desde entdo, a sua frequéncia relativa : Omicron BA.5 (BQ.1.1** 60.56
tem sido residual, representando 4,9% das sequéncias
analisadas nas semanas 46 e 47.
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* No decurso da monitorizagdo continua da introducdo e

circulacdo de (novas) (sub-)linhagens de SARS-CoV-2 em
Portugal, tem-se observado a emergéncia de sub-linhagens
de interesse, com novas constelagbes de mutagoes 100 672
potencialmente associadas a resisténcia a anticorpos b7 ‘
neutralizantes. Entre estas, destacam-se as sub-linhagens da 0.0 X o o
BA.2 (p.ex., BN.1), BA.4 (p.ex, BA.4.6) e BA.5 (p.ex, BF.7 e BQ.1), R Sy
algumas destas com consideravel aumento de circulacdo em &S
diversos paises, nomeadamente na Europa. Em Portugal, realga-

se 0 aumento de frequéncia relativa da sub-linhagem BQ.1 (e~ Figura 2:

suas descendentes, em particular a BQ.1.1), que é dominante

desde a semana 44 ( ). Até a data, foram detetadas 12

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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