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COVID=-19

Emergéencia de um novo coronavirus: SARS-CoV-2

—> Identificado em dezembro 2019 em Wuhan, China

—> Até 14 dez 2021 ~270 milhdes de casos e ~5.3 milhdes de mortes

—> 1° genoma do SARS-CoV-2 foi sequenciado a 5 janeiro 2020

—> ~6 milhdes de genomas de SARS-CoV-2 ja sequenciados em
todo o mundo (base de dados - GISAID)



O coordena o
estudo de monitorizacao da disseminacao do novo coronavirus SARS-CoV-2 em
Portugal através da analise do genoma deste virus pandémico.

Envolve a colaboracédo do Instituto Gulbenkian de Ciéncia (IGC), o Institute of
Biomedicine (IBIMED, Universidade de Aveiro), o BioSystems & Integrative
Sciences Institute (BiolSl, Universidade de Lisboa), o Instituto de Investigacao e
Inovacdo em Saude (iI3S) e o Centro de Investigacdo em Biodiversidade e
Recursos Genéticos (CIBIO, Universidade do Porto)

A sequéncia completa do genoma é identificada com recurso a tecnologias de
sequenciacao de nova geracao e analise bioinformatica através da plataforma
online


http://www.insa.pt/
https://insaflu.insa.pt/
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Objetivos:

* Determinacao dos perfis mutacionais do SARS-CoV-2 para identificacao e
monitorizacao de cadelas de transmissao, bem como identificacao de
novas introducdes do virus em Portugal.

* Prever o inicio da transmissao na comunidade e aferir o impacto das
medidas de contencao.

* Determinacéo do grau de variabilidade genética de antigénios ou alvos de
farmacos antivirais com possivel impacto no desenvolvimento / eficiéncia
de medidas profilaticas (vacinas) e terapéuticas.

 Determinacdo de possiveis associacoes entre perfis geneéticos
(mutacionais) do SARS-CoV-2 e determinadas manifestacdes clinicas (ex.
diferentes graus severidade da COVID-19).
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Cerca de 23 000 genemas de SARS-CoV:2 sequenciades DesenvelVimente de um site piblice
e Pertugal (ats 14 dez 2021) para dvuigagio de resuliades

https://insaflu.insa.pt/covid19/ @
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Visao global da diversidade genética e dispersao geotemporal do virus SARS-CoV-2 em Portugal. Os
diferentes genomas (representados por circulos no painel a esquerda) estao coloridos de acordo com a classificacdo de
Clade e com a mesma tonalidade no mapa — o tamanho dos circulos no mapa é proporcional ao nimero de genomas
sequenciados por concelho (consultar o site htips://insaflu.insa.pt/covid19/ para mais detalhes).
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cla prevelancia cas varlemics em Periugel

Peacles da meniieragie da vardanie Qmicron atreves da Eiha de gene ¥ nes estes de degnesifice, que
mesiram @ hicie da circulagiic cemuniznia da Omicron & parir da 2¢ semans e cezembre, em Periugeal
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