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

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

16 de janeiro de 2024

O Instituto Nacional de Satide Doutor Ricardo Jorge, |.P. analisou até a data 49045 sequéncias do genoma do virus SARS-CoV-2.
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Figura 1:

* A linhagem recombinante XBB (e suas descendentes) foi
dominante em Portugal desde semana 10 de 2023 até a semana
43 ( ), registando uma tendéncia decrescente desde ent&o.
Na ultima amostragem (semanas 51/2023 a 01/2024), registou
uma frequéncia relativa de 1,5%, maioritariamente devido a sua

sub-linhagem XBB.1.9 (e suas descendentes) ( ). 51/232_,':‘_3'1‘7;024*
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A linhagem BA.2 da variante Omicron foi dominante em Portugal
nos primeiros meses de 2022, tendo mantido uma circulagdo
discreta desde entdo, até ao surgimento da sua sub-linhagem o0
BA.2.86, a qual é dominante em Portugal desde a semana 44 7
de 2023. Entre as semanas 51/2023 e 01/2024, apresenta uma
frequéncia relativa de 97,9% ( ), sobretudo devido a
circulagdo da sua sub-linhagem JN.1 ( ). A linhagem
BA.2.86 tem suscitando interesse internacional devido ao seu perfil
mutacional, o qual representa um “salto evolutivo” em relagdo a
sua ancestral BA.2, sendo também divergente em termos
antigénicos das variantes XBB. Estas caracteristicas conferem-lhe 0
uma maior capacidade de fuga ao sistema imunitario, e, T e &
potencialmente, uma maior transmissibilidade. F8ésd
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E sabido que infecbes prolongadas, particularmente em pacientes FOROMITIARRSSTant KRR =OS RSO KA Recsmabirant (Xak. 18270
imunocomprometidos, podem levar a uma atipica elevada “0=Omicron BA:2 (BA:2.86%%)

acumulacdo de mutacdes ao longo do tempo, nomeadamente na  Figura 2:

proteina Spike. A semelhanca de outros casos ja detetados de

infecdes prolongadas, destaca-se a identificacdo de 1 caso da

linhagem AY.124 da variante Delta, na semana 51 de 2023,

referente a um doente imunocomprometido. Em Portugal, ndo

sdo detetadas em circulagdo linhagens da variante Delta desde

abril de 2022. O caso encontra-se sob investigacdo.

Autoria Citacdo recomendada Links uteis

Nucleo de Genémica e Bioinformatica Instituto Nacional de Satde (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- :ttm:xww : ho.int aC/‘Li_V""eS“(_a:':;' 'ISAR5'C°V‘2'VB”MS

G . . Pl X ps://cov-lineages.org/lineage_List.

INSTITUTO NACIONAL DE SAUDE DOUTOR RICARDO JORGE 19) em Portugal. Lisboa, Portugal INSA; 2022. Disponivel em: e

Avenida Padre Cruz, 1649-016 Lisboa, PORTUGAL https://insaflu.insa.pt/covid19 https://www.gisaid.org/
¢9 REPUBLICA - .

) PORTUGUESA 0 SN'S g0 oo mstiuto_Nacional de Satide
« — DE SAUDE Doutor Ricardo Jorge

SAUDE



