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VIGILANCIA ACTIVA DE VARIANTES DE SARS-CoV-2

Se realizé el estudio de muestras positivas para SARS-CoV-2 determinadas por RT-qPCR en el
Laboratorio Central utilizando la metodologia de Secuenciacion de SANGER. Para la vigilancia de la
proporcion de variantes circulantes se incluyeron 24 muestras de distintas ciudades de la provincia
seleccionadas totalmente al azar con el Unico requisito de cumplir las condiciones necesarias para
ser secuenciadas. Esas muestras ingresaron al Laboratorio Central entre los dias 19 de enero y 16
de febrero de 2022. En el periodo mencionado se confirmaron 17781 nuevos casos en la provincia
y el Laboratorio Central recibié 3916 muestras para diagndstico con 1080 (27.6%) positivos por RT-
qPCR.

En las muestras seleccionadas, se realizo la secuenciacion parcial del gen S de SARS-CoV-2 con el

protocolo adaptado del CcDC (https://github.com/CDCgov/SARS-CoV-

2 Sequencing/blob/master/protocols/CDC-Comprehensive/CDC_SARS-CoV-

2_Sequencing 200325-2.pdf). El fragmento secuenciado abarca los aminoacidos comprendidos

entre 428 y 750 de la secuencia de la proteina Spike. Las variantes de preocupacion (VOC)
evaluadas son variante ALPHA (501Y.V1, linaje B.1.1.7, UK), variante BETA (501Y.V2, linaje B.1.351,
Sudafrica), variante GAMMA (501Y.V3, linaje P.1, Manaos), variante DELTA (B.1.617.1/2, India) y
variante OMICRON (B.1.1.529), asi como otras variantes de interés (VOI) y mutaciones. En la figura
se muestra la representacion de los cambios aminoacidicos en la secuencia de la proteina Spike de

SARS-CoV-2 de las variantes de interés epidemiolégico.

Laboratorio Central
Subsecretaria de Salud de Neuquén
Gregorio Martinez 65 — Neuquén
labcen@yahoo.com.ar
http://laboratoriocentral.saludneuguen.gob.ar/



mailto:labcen@yahoo.com.ar
http://laboratoriocentral.saludneuquen.gob.ar/
https://github.com/CDCgov/SARS-CoV-2_Sequencing/blob/master/protocols/CDC-Comprehensive/CDC_SARS-CoV-2_Sequencing_200325-2.pdf
https://github.com/CDCgov/SARS-CoV-2_Sequencing/blob/master/protocols/CDC-Comprehensive/CDC_SARS-CoV-2_Sequencing_200325-2.pdf
https://github.com/CDCgov/SARS-CoV-2_Sequencing/blob/master/protocols/CDC-Comprehensive/CDC_SARS-CoV-2_Sequencing_200325-2.pdf

Al

PR#YECTO

PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA

LABORATORIO CENTRAL DE SARS-CoV-2

Proteina Spike

2030 450 €30 sdt 10030 12600 "= 1500 13000 20000 22000 24000

— lraola

[Wivod; Wuhan-Hu -1]

©
B 112 ola
(y derivados) o N
A & Sy & 3
ALPHA e *’qu $p & & &
—— W voC
BETA £ $ & i &
(Sudafrica) oo B & @_ § s . VoC
ey SR & § & &P
voC
[Manaos) T =
DELTA w
(India) voc
A & 2ok
OMICRON «‘1\%‘@@?’@’ ¢ e&% SEF & P
(sudérica/Botsuana) % voc
'l
£ & & @
LAVBDA __ Cms' v ¢
(Peru) u*‘
gy
MU oA & f\“? @”‘p «z‘*’ Q‘*"Q
(Colombia)
13 304 333 527 685/686
28 RBM <06 Sitio de dlivaje 51/52
2w
428 750

Por

mds informacién técnica sobre las variantes de preocupacion dirigirse a

http://pais.qb.fcen.uba.ar/reports.php (“Variantes y mutaciones de SARS-CoV-2").

RESULTADOS

Se detect6 la presencia de las mutaciones marcadoras de la VOC OMICRON (B.1.1.529) en
24 muestras. Todas estas variantes Omicron pertenecieron al linaje BA.1, no se detectaron
secuencias pertenecientes al linaje BA.2.

En este muestreo no se detectaron: VOC DELTA (B.1.617.2, India), VOC ALPHA (501Y.V1,
linaje B.1.1.7, Reino Unido), VOC GAMMA (501Y.V3, linaje P.1, Manaos) ni VOI LAMBDA
(linaje C.37, Variante Andina).

En este muestreo no se detectaron variantes relacionadas con virus circulantes en la

primera ola pandémica.
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En la siguiente tabla se muestra la distribucion de variantes encontradas por Zonas Sanitarias.

Numero de cada variante por Zona Sanitaria

Omicron BA.1
Zona Metro 6
Zonall -
Zonalll 9
Zonallll 3
ZonalV 3
ZonaV 3
Totales 24

Para hacer un seguimiento en el tiempo de la proporcion de variantes circulantes se estudiaron 24
muestras seleccionadas al azar. Se detectaron las siguientes variantes y mutaciones:
e VOC OMICRON (B.1.1.529): 100%
e VOC DELTA (B.1.617.2, India), VOC ALPHA (501Y.V1, linaje B.1.1.7, Reino Unido), VOC
GAMMA (501Y.V3, linaje P.1, Manaos) y VOI LAMBDA (linaje C.37, Variante Andina): no se
detectaron en este muestreo.

¢ No VOC, ni VOI ni mutaciones de interés: no se detectaron en este muestreo.

Hasta el momento, no se detectd la combinacion de mutaciones caracteristica de la VOC BETA

(501Y.V2, Sudafrica).

Se estan analizando las posibles relaciones epidemioldgicas de los hallazgos. Se continuara con la
vigilancia molecular de la circulaciéon viral, a fin de monitorear con rapidez la presencia de
variantes de interés epidemioldgico internacional y la emergencia de variantes virales locales. A la
par, se seguiran caracterizando los genomas completos de SARS-CoV-2 que han circulado desde el

inicio de la epidemia en nuestra provincia.
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