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

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

07 de maio de 2025

O Instituto Nacional de Saude Doutor Ricardo Jorge, I.P. analisou até a data 50657 sequéncias do genoma do virus SARS-CoV-2.

Frequéncia Relativa de variantes/linhagens de SARS-CoV-2 (Nacional)
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A linhagem BA.2.86 da variante Omicron tem sido
dominante em Portugal desde a semana 44 de 2023, apds
a sua primeira detecdo na semana 33/2023. Dentro das suas LP.8.1.4
linhagens, destacam-se:

semanas

+ A linhagem KP.3, incluida na lista de variantes de interesse 13/2025 - 16/2025*

do ECDC (https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern)
tem apresentado uma frequéncia relativa com tendéncia
decrescente em Portugal ( ).
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A linhagem recombinante XEC da variante Omicron,
resultado da recombinacdo entre duas sub-linhagens da
BA.2.86 (KS.1.1 e KP.3.3), foi incluida na lista de variantes
sob monitorizacio (VUM) do ECDC, sendo por isso
apresentada de forma independente da sua ancestral para
melhor monitorizacdo da sua circulacdo e interpretacdo
deste relatério. A XEC foi dominante em Portugal entre as
semanas 44/2024 e 04/2025 ( ), apresentando desde
entdo também uma frequéncia relativa decrescente.

Frequéncia Relativa (%)

=0-Omicron BA.2.86 (KP.3.1.1%) ,é”
=0-Omicron BA.2.86 (XEC recombinant**)  -0-Omicron BA.2.86 (KP.1%)

A linhagem KP.1 tem apresentado uma frequéncia relativa

com tendéncia crescente em Portugal desde a semana

02/2025. Na dltima amostragem (semanas 13/2025 a Figura 2:
16/2025), a KP.1 representou 78% das sequéncias
analisadas, destacando-se a sua sub-linhagem LP.8.1,

também recentemente classificada como VUM pelo

ECDC, com uma frequéncia relativa de 58%.
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