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

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

24 de Outubro de 2023

O Instituto Nacional de Satide Doutor Ricardo Jorge, |.P. analisou até a data 48617 sequéncias do genoma do virus SARS-CoV-2.

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

XBB.1.16.15

A linhagem recombinante XBB (e suas descendentes) tem
registado um marcado aumento de circulacdo desde o inicio de

2023, tendo-se tornado dominante em Portugal na semana 10
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(Figura 1). Na ultima amostragem, registou uma frequéncia /
relativa de 86,36% (semanas 39 a 41), maioritariamente devido

as suas sub-linhagens XBB.1.5, XBB.1.9 e XBB.1.16 (e suas semanas
descendentes) (Figura 2). Destaca-se a sub-linhagem XBB.1.9 39-41*
(em particular a sua descendente EG.5.1 e suas sub-linhagens), a
qual regista uma frequéncia relativa acima de 50% desde a
semana 23. Entre as descendentes da EG.5.1, destaca-se a
detecdo recente em Portugal da HV.1, que tem apresentado uma
tendéncia fortemente crescente em alguns paises.
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* A linhagem BA.2 da variante Omicron foi dominante em H
Portugal nos primeiros meses de 2022, tendo, desde entdo, 8
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mantido uma circulagdo discreta. Recentemente, apresenta g
~ . . a . w
novamente uma frequéncia relativa com tendéncia crescente
sobretudo devido ao surgimento da linhagem BA.2.86 (e suas
descendentes). A sua frequéncia relativa atingiu 11.4% entre as
semanas 39 e 41, sobretudo devido a circulagdo da sua sub-
linhagem JN.1. A linhagem BA.2.86 tem sido detetada em varios ~O-Ormicron XBB recombinant (XBB**) .
paises, suscitando interesse internacional devido ao seu perfil . ~®@-Omicron XBB recombinant (XBB.1.16**)
mutacional. Este perfil representa um “salto evolutivo” em relagdo ~0-Omicron BA.2 (BA.2.86"%)
N . . Figura 2:
a sua ancestral BA.2, sendo também divergente em termos
antigénicos da atual variante dominante (XBB). Estas
caracteristicas conferem-lhe uma maior capacidade de fuga ao
sistema  imunitario, e,  potencialmente, uma  maior
transmissibilidade.
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