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 45388 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), sendo que, a partir da semana

44, a sua intensa circulagdo é devida sobretudo a sua sub-
linhagem BQ.1 (e suas descendentes, em particular a BQ.1.1) —
( ). Desde a semana 52 de 2022 (26/12/22 a
01/01/23) a linhagem BA.5 tem vindo a apresentar um
decréscimo continuo na sua frequéncia relativa, atingindo os
54,2% de acordo com a mais recente amostragem aleatdria por semanas 5-6
sequenciacdo entre as semanas 5 e 6 (30/01/23 a 12/02/23) 100,0

( )-

* 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), mantendo uma frequéncia relativa
residual durante o periodo de dominancia da linhagem BA.5
( ). No entanto, desde semana 51 de 2022 (19/12/22 a
25/12/22), tem registado um progressivo aumento de frequéncia
sobretudo devido a circulagdo da linhagem CH.1.1 (e suas sub-
linhagens), a qual representou 23,7% das sequéncias analisadas
entre as semanas 5 e 6 ( ).
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+ Desde a semana 1 de 2023, destaca-se o aumento de circulacdo Q.ﬁ“:.g‘{f,p;‘%a“f@*:{i“h{»“":,.;i“:;i“z.ﬁ“:@“:,;;“
da sub-linhagem recombinante XBB (e suas descendentes), a b
qual registou uma frequéncia relativa de 17,6% entre as -O-Omicron BA.5 (BQ.1*%) -@-Omicron BA.5 (BQ.1.1*%)
semanas 5 e 6 ( ). Em particular, realca-se a circulacdo e <8-Omicron BA.2 (CH.1.1%)
em Portugal da sua sub-linhagem XBB.1.5 desde a semana 49 )
de 2022 ( ) Figura 2:
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* As sub-linhagens com maior frequéncia relativa em Portugal
atualmente (BQ.1, CH.1.1, XBB e suas descendentes) apresentam
constelagdes de mutagdes potencialmente associadas a
resisténcia a anticorpos neutralizantes. Assim, a sua maior
transmissibilidade podera dever-se a uma maior capacidade de
evasdo ao sistema imunitario.

Autoria Citacdo recomendada Links uteis

NUcleo de Genomica e Bioinformatica Instituto Nacional de Saude (INSA) Dr. Ricardo Jorge. https: //www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/situation-updates/variants-dashboard
Departamento de Doencas Infeciosas Diversidade genética do novo coronavirus SARS-CoV-2 (COVID- %WM

INSTITUTO NACIONAL DE SAUDE DOUTOR RICARDO JORGE 19) em Portugal. Lisboa, Portugal INSA; 2022. Disponivel em: httng//zz‘:l;reak.mfo/ n ist.html

Avenida Padre Cruz, 1649-016 Lisboa, PORTUGAL https://insaflu.insa.pt/covid19 4‘)7hugs://www.g|sa|d.org/

REPUBLICA . .
? PORTUGUESA 0‘ SN'S oo instituto_Nacional de Satide

DE SAUDE Doutor Ricardo Jorge
SAUDE


https://insaflu.insa.pt/covid19
https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/situation-updates/variants-dashboard
https://www.who.int/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants
https://outbreak.info/
https://outbreak.info/
https://www.gisaid.org/
https://insaflu.insa.pt/covid19

