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

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

10 de setembro de 2024

O Instituto Nacional de Satide Doutor Ricardo Jorge, I.P. analisou até a data 50286 sequéncias do genoma do virus SARS-CoV-2.

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

1.0 ||Ill """ I I Variante
1] I Alpha
@ Beta
0.8~ Gamma
> = Delta
= @ Omicron_BA.1
3 Omicron_BA.2
& 0.6+ (| @ Omicron_BA.3
® Omicron_BA.4
£ Omicron_BA.5_non_BQ.1
g @ Omicron_BA.5_BQ.1
«@ 0.4~ ® Omicron_XBB
3 Omicron_BA.2.86_non_KP.3
g @ Omicron_BA.2.86_KP.3
T Other
0.2+
|| semanas
al |||-_|I
T T

0.0 T —_ 32/2024 - 35/2024*
2021W22 2021W5L 102022020 2022W44  2023W10 2023W44 2024W20 2024W35

Ano - semana ISO

Figura 1:

KP.3.2.4
(BA.2.86)

* A linhagem XBB (e suas descendentes) foi dominante em KP.3.1.1

Portugal desde a semana 10 até a semana 43 de 2023 ( ) (BA.2.86)
registando uma tendéncia decrescente desde entdo. Ndo é detetada Semanas
qualquer sequéncia desta linhagem desde a semana 21 de 2024. 32/2024 - 35/2024*
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A linhagem BA.2 da variante Omicron foi dominante em Portugal o WW_W_

nos primeiros meses de 2022, tendo mantido uma circulagdo
discreta desde entdo, até ao surgimento da sua sub-linhagem
BA.2.86. Esta sub-linhagem é dominante em Portugal desde a
semana 44 de 2023, tendo apresentado uma frequéncia relativa
de 99% na Ultima amostragem, entre as semanas 32/2024 e
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35/2024 ( ). Circulam maioritariamente em Portugal a sua 40
sub-linhagem KP.3 e descendentes ( ). Entre as ultimas 30
destaca-se o consideravel aumento de circula¢do da sub- 2
linhagem KP.3.1.1, a qual representou 76.2% das sequéncias o
analisadas entre as semanas 32/2024 e 35/2024. A sub-linhagem
. . ~ 0
KP.3, bem como outras sub-linhagens em circulagdo (p.ex. KP.1 e ST TS ST IFTIFIEEETEESé
KP.2), inclui-se na lista de variantes sob monitorizacdo pelo ECDC TS TSI STTTESTTIFSSS
S o o
(https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern) ( ). vy
=0-Omicron BA.2.86 (KP.3.1.1) =0-Omicron BA.2 (BA.2.86%*)
* A maioria das linhagens detetadas na Ultima amostragem Figura 2:
apresentam um perfil mutacional semelhante na Spike ("BA.2.86-
like”), o qual é consideravelmente divergente da linhagem
anteriormente dominante (XBB). Este perfil confere-lhes maior
capacidade de fuga ao sistema imunitario e, potencialmente, maior
transmissibilidade.
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