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

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

19 de dezembro de 2023

O Instituto Nacional de Saude Doutor Ricardo Jorge, |.P. analisou até a data 48842 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 recombinante XBB (e suas descendentes) foi semanas
dominante em Portugal desde semana 10 de 2023 até a semana 46-49*
43 ( ). Na Ultima amostragem (semanas 46 a 49), registou
uma frequéncia relativa de 10%, maioritariamente devido as
suas sub-linhagens XBB.1.5, XBB.1.9 e XBB.1.16 (e suas
descendentes) ( ).
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* A linhagem BA.2 da variante Omicron foi dominante em o J/
Portugal nos primeiros meses de 2022, tendo mantido uma
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circulacdo discreta desde entdo, até ao surgimento da sua sub- <
linhagem BA.2.86, a qual foi detetada pela primeira vez em 5
Portugal na semana 33 de 2023 (14-20 Agosto). Nas Ultimas = e
semanas, a BA.2.86 (e suas descendentes) tem apresentado ¢ so
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* Embora as frequéncia relativas apresentadas devam ser w
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interpretadas com prudéncia devido a baixa amostragem atual, a N Y S N R R Y T e g N O S S N
linhagem BA.2.86 é ja claramente dominante em Portugal, SESETESIETSSESESESISIESIESESSESTISSESESSE¢
substituindo as linhagens recombinantes XBB, a semelhanca do
que se tem observado internacionalmente. A Iinhagem BA286 =O=O0micron XBB recombinant (XBB**) «O=0micron XBB recombinant (XBB.1.9**)
tem suscitando interesse internacional devido ao seu perfil ~0-Omicron BA.2 (BA.2.86™%)
mutacional, o qual representa um “salto evolutivo” em relagdo a Figura 2:
sua ancestral BA.2, sendo também divergente em termos
antigénicos das variantes XBB. Estas caracteristicas conferem-lhe
uma maior capacidade de fuga ao sistema imunitario, e,
potencialmente, uma maior transmissibilidade.
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