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Nacional de Referencia de Enfermedades Respiratorias Virales y el Centro Nacional de
Gendmica del ANLIS Malbran).

RESUMEN

Con el objetivo de estudiar las variantes circulantes del virus SARS-CoV-2 en el periodo comprendido
entre el 01/10/21 y el 31/12/21, se analizaron un total de 1534 muestras, de las cuales 1082 fueron
seleccionadas al azar y corresponden a individuos sin antecedente de viaje al exterior o contacto
estrecho con viajeros: 431 correspondieron a casos de la CABA, Gran Buenos Aires y alrededores y Gran
La Plata, 123 a la provincia de Buenos Aires (no AMBA), 41 a la provincia de Chaco, 92 a la provincia de
Tierra del Fuego, 127 a la provincia de Neuquén y 268 a la provincia de Santa Fe. Las 452 muestras
restantes correspondieron a casos especiales (nexo con viajero y confirmacion de casos detectados por
la técnica de RT-qPCR especifica para variantes o estudios especiales). En 745 casos se realizo la
secuenciacion completa del genoma del SARS-CoV-2.

En total, se identifico la variante Alpha en 17 casos, Gamma en 64 casos, Lambda en 107 casos y Delta
en 1140 casos. Por ultimo, la variante Omicron se detecté en 203 casos, la mayoria de estos
corresponden a infecciones adquiridas en la comunidad.

Alafecha, sobre un total de 6790 muestras analizadas a través de la vigilancia activa por secuenciacion
de Spike o de genoma completo, las variantes mas frecuentemente detectadas en nuestro pais fueron:
Gamma en 2379 casos, seguida de Delta en 1392 casos, Lambda en 1200 casos, Alpha en 344 casos, Mu
en nueve casos y Omicron en 203 casos.

En este reporte, se detecto la variante Omicron en casos de infecciones adquiridas en la comunidad y
seleccionadas al azar en la SE 50 en la CABA (7,7%) y en la provincia de Santa Fe (12,1%), alcanzando el
50% de los casos secuenciados en la SE 51 en ambas jurisdicciones. En la provincia de Tierra del Fuego
en la SE51 se detecto en el 61,9%, alcanzando el 87,3% en la tultima SE del 2021.

Asimismo, en el periodo analizado en este reporte, la variante Delta ha sido la uUnica variante
detectada en circulacion comunitaria en la region GBA (hasta las SE 49-50) y en las provincias de
Neuquén (hasta las SE 47-48) y Chaco (hasta la SE 51). En estas ultimas jurisdicciones hasta las SE
analizadas, la variante Omicron fue detectada en casos esporadicos, muchos de los cuales tienen
antecedente de viaje al exterior o a alguna provincia argentina con circulacion comunitaria de esta
variante.

El analisis evolutivo de la variante Omicron mostré que todas las secuencias de Argentina
correspondieron al linaje derivado BA.1, que es el mdas extendido a nivel mundial. A su vez, se
observaron multiples introducciones al pais, aunque atin con limitados eventos de diversificacion.

EL andlisis evolutivo de la variante Delta mostré que los linajes derivados AY.20, AY.25, AY.75, AY.100
y AY.103 constituyeron el 85% de los linajes detectados en nuestro pais en el periodo desde el 4 de julio
a 8 de noviembre del 2021. Estos linajes derivados se encuentran asociados principalmente con
muestras de los Estados Unidos, México, Brasil y Peru, entre otros.

Los resultados aqui presentados estan en consonancia con la situacion epidemioldgica observada en
varios paises del mundo, caracterizada hasta el momento por un incremento abrupto de la frecuencia
de deteccion de la variante Omicron, en simultaneo con el reporte de un nimero muy elevado de casos
de deteccion de SARS-CoV-2 asociados a nuevas olas de infecciones a nivel mundial.
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Contexto epidemiolégico

En el ultimo semestre, la variante de preocupacion (VOC) Delta (linaje B.1.617.2) se ha propagado a
multiples paises, causando nuevas olas de infecciones en todo el mundo, llegando a ser predominante en
muchos paises, incluyendo a los latinoamericanos. Tanto en Argentina, como en Brasil y Chile, la variante
Delta se mantuvo como predominante durante los meses de octubre y noviembre de 2021, pero la
tendencia comenzé a cambiar con la irrupcién de la variante Omicron (1). La variante Delta se ha
diversificado en decenas de linajes derivados, denominados como AY.1-AY.133 (2).

El 26 de noviembre de 2021 la OMS clasificé a la variante Omicron como una nueva VOC. Esta variante
presenta un gran numero de mutaciones distribuidas asimétricamente a lo largo del genoma.
Particularmente, incluye entre 26 y 32 mutaciones en la regién que codifica para la proteina Spike. La
mayoria de las secuencias gendmicas de Omicron disponibles incluyen una deleciéon en la posicion 69-70 de
esta proteina que puede causar una falla en algunos ensayos de PCR que tienen como blanco del gen de
esta proteina, lo que se conoce como S-Gene Target Failure (SGTF). Este marcador, compartido tanto para
las variantes Omicron como Alpha, ha facilitado su vigilancia a nivel global.

Al 3 de enero del 2022, la variante Omicron se ha identificado en 132 paises, en muchos de ellos con
circulacién comunitaria y en cada vez mas paises se constituye como la variante de mayor prevalencia. En
Latinoamérica, Omicron ha sido reportada en todos los paises excepto Bolivia. En algunos como Argentina,
Chile, Brasil y Uruguay ya se detectan casos de transmisién comunitaria y aunque hasta la fecha atn no
representa la variante dominante en la regidn, esta situacion podria cambiar en el término de pocas
semanas. Omicron se estd propagando significativamente mas rapido que la variante Delta. En algunos
paises con transmisién comunitaria, su tasa de duplicacidn oscila entre 2 y 3 dias. Esta caracteristica podria
atribuirse, en parte a una mayor transmisibilidad y también a un potencial de escape inmunoldgico a los
anticuerpos neutralizantes (3). Varios estudios in vitro indican pérdida de capacidad de neutralizaciéon
contra Omicron en sueros de individuos que han recibido vacunaciéon primaria o en aquellos que han tenido
una infeccion previa por SARS-CoV-2 (4). En este mismo sentido, la efectividad vacunal frente a las
infecciones sintomaticas disminuye significativamente para Omicron en comparacién con Delta, sin
embargo, la proteccién contra la hospitalizacién es mucho mayor que contra la enfermedad sintomatica,
en particular después de una dosis adicional o de refuerzo (5). La informacidn sobre gravedad clinica
asociada a infecciones con Omicron también es limitada, aunque los datos de Sudafrica (6), Reino Unido (7)
y Dinamarca sugieren un riesgo reducido de hospitalizacién en comparacién con Delta.

Para una revision detallada sobre las “Caracteristicas bioldgicas de las variantes de SARS-CoV-2 de interés
epidemioldgico y su impacto sobre la eficacia y la efectividad vacunal”’, remitirse a
https://doi.org/10.1590/SciELOPreprints.2886 (http://pais.gb.fcen.uba.ar/reports.php).
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Con el objetivo de continuar con la vigilancia activa de variantes y sus analisis evolutivos, el Consorcio
Argentino de Gendmica de SARS-CoV-2 realizé la secuenciacién parcial del gen que codifica para la
proteina Spike de SARS-CoV-2 en 1534 muestras y la secuenciacion del genoma completo en 745
muestras obtenidas entre el 01/10/21 y el 31/12/21 de individuos residentes en la AMBA, PBA,
Neuquén, Chaco, Cérdoba, Tierra del Fuego y Santa Fe, a través de los nodos de secuenciacion del
Laboratorio de Virologia del Hospital de Nifios Ricardo Gutiérrez (HNRG) (CABA), el Laboratorio UGB-
INTA (Castelar, PBA), el Laboratorio IACA (Bahia Blanca, PBA), el Laboratorio Central de Neuquén (Pcia.
de Nqgn), el Laboratorio del IDICaL del INTA-CONICET (Rafaela, Pcia. de Santa Fe), de los laboratorios
CIBIC y Mixto de Biotecnologia Acuatica (UNR) de Rosario (Pcia. de Santa Fe), de los laboratorios de
HRU, UNTDF y CADIC-CONICET (Pcia. de Tierra del Fuego), de los laboratorios del IPAVE-INTA-CIAP y la
Fundacidn para el Progreso de la Medicina (Pcia. De Cérdoba) y del IMR de Resistencia (Pcia. de Chaco)

De las 1534 muestras analizadas, la mayoria (1082) corresponden a personas sin antecedente de viaje
al exterior o contacto estrecho con viajeros, mientras que, 452 correspondieron a selecciones
especiales (nexo con viajeros, confirmacidn de casos detectados por la técnica de real time especifica
para variantes, o estudios especiales en personal estratégico vacunado).

En este reporte se realiza el primer analisis evolutivo gendmico de la variante Omicron en la
Argentina estudiando 122 genomas provenientes de San Luis, Cérdoba, Santa Fe, CABA, PBA, Tierra
del Fuego y Chaco. En esta oportunidad se realizé un trabajo en conjunto con el Laboratorio Nacional
de Referencia de Enfermedades Respiratorias Virales y el Centro Nacional de Genémica del ANLIS
Malbran.

Asimismo, se presenta un andlisis evolutivo de la variante Delta en la Argentina para determinar el
ingreso y establecimiento del linaje B.1.617.2 y sus derivados que han circulado durante la segunda
ola de la COVID-19 en nuestro pais.

Muestreo:

En todos los casos en donde se analizé la frecuencia de variantes en circulacién comunitaria
(correspondiente a personas sin antecedente de viaje al exterior o contacto estrecho con viajeros),
el muestreo se basé en el estudio de distintos centros de salud centinela de diferentes regiones
del pais, seleccionando al azar entre el 2,5-70% del total de los casos positivos detectados la
semana previa. Este amplio rango de porcentajes de casos secuenciados se debe a que el
porcentaje de positividad ha ido aumentando durante el periodo de analisis que abarca este
reporte (sobre todo en las ultimas 4 SE), por lo que la capacidad maxima de procesamiento
semanal de cada nodo y el valor epidemioldgico del muestreo en cada caso hizo que varie el
porcentaje de muestras seleccionadas para secuenciar.

En ciertas localidades/provincias la vigilancia se realiza semanal o quincenalmente a través de
laboratorios centinelas que participan del proyecto PAIS, como es el caso de la CABA; GBA;
localidades de la PBA: Bahia Blanca, La Plata, Mercedes; provincias de Santa Fe, Neuquén y Chaco.

RESULTADOS:

Se analizé la presencia de variantes en un total de 1534 muestras de individuos residentes en la
CABA, PBA, Cdrdoba, Chaco, Neuquén, Tierra del Fuego y Santa Fe, mediante el analisis de la regién
de SARS-CoV-2 que codifica para la proteina Spike (codones 428 a 750) y del genoma completo en
745 muestras (Tabla 1).



PR&YECTO

PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA
DE SARS-CoV-2

Aclaracion: todos los casos asociados a variantes de preocupacién o de interés fueron informados
a las autoridades sanitarias pertinentes quienes llevaron adelante las investigaciones
epidemioldgicas para determinar su origen y/o posible nexo epidemioldgico, asi como fueron
notificadas al SNVS. De esta manera, todos los datos generados por el proyecto PAIS, son utilizados
por el Ministerio de Salud de la Nacién para realizar los informes técnicos de la SITUACION DE
NUEVAS VARIANTES SARS-CoV-2 EN ARGENTINA
(https://www.argentina.gob.ar/coronavirus/informes-diarios/vigilancia-genomica).

En la Tabla 1 se muestra el resumen del nUmero total de casos de variantes VOC, VOI y de
mutaciones de interés analizadas e informadas en este reporte, discriminados por regién (con sus
localidades) y periodo analizado. En la Figura 1 se muestra el nimero de muestras secuenciadas e
informadas en este reporte por semana epidemiolégica.

Respecto de las regiones analizadas en forma semanal en las Tablas 2-8 y Figuras 2-13 se muestra
el nimero de casos reportados por semana epidemiolégica 2020-2021 desde el inicio de la
vigilancia molecular de variantes de SARS-CoV-2 por region por el proyecto PAIS, las frecuencias
de las variantes de SARS-CoV-2 y secuencias con o sin mutaciones de interés por semana
epidemioldgica.

Principales observaciones de la vigilancia activa de variantes con muestreos regulares:

e En la CABA se observo un incremento de deteccidn de la variante Delta del 87,1% en las SE 41-
42 (10 al 23 de octubre del 2021) al 100% en las SE 45-46, predominancia que se mantuvo hasta
la SE 49 (5 al 11 de diciembre de 2021). Estos datos son concomitantes con el aumento de
positividad de deteccién de SARS-CoV-2 en los laboratorios centinela. En la SE 50 comenzé de
detectarse la variante Omicron en un 7,7% de los casos analizados, que rapidamente subi¢ al
50% en la semana siguiente (SE 51, del 19 al 25 de diciembre de 2021).

e En el GBA, similar a lo observado en la CABA, se observd predominancia de la variante Delta en
las SE 41-42 con el 86,2%, que subié al 100% en las SE 45-46 y se mantuvo hasta las SE 49-50 (5
al 18 de diciembre de 2021). La variante Omicron se detectd en la SE 51 en dos casos de cuatro
analizados, uno en GBA Oeste (Mordn) y el otro en el GBA Sur (Avellaneda). Cabe destacar que
se analizaron pocas muestras del GBA durante la ultima semana del 2021.

e En LaPlata, se detectd el ingreso de Omicron en la SE 51 con 2/9 casos sin antecedente de viaje
al exterior reportado.

e ParaelrestodelaPBA, entre el 7/10y el 23/12 de analizaron un total de 123 casos de los cuales
109 (88,6%) correspondieron a la variante Delta. Como casos particulares de destacar:

o En Mercedes se detectd un caso de Omicron en la SE 50 sin antecedente de viaje ni nexo
con viajero.

o En Magdalena se detecté un caso de Omicron en la SE 51 sin antecedente de viaje ni nexo
con viajero.

o En la ciudad de Bahia Blanca, durante el periodo analizado y concomitante con el
incremento de la positividad observada, se detecté un cambio de circulacion de variantes,
con presencia de variantes Gamma (37,5%) y Lambda (50%) principalmente hasta las SE 37-
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40 a la variante Delta (100%) en las SE 49-50 (4 al 17 de diciembre de 2021). En la SE 51 (18
al 24 de diciembre de 2021) se detecto la variante Omicron ya con un porcentaje del 38,5%.

e En la provincia de Santa Fe, la vigilancia activa de variantes a través del andlisis de secuencias
parciales de Spike y de genomas completos, permitié determinar que en las SE 41-42 la variante
Delta ya prevalecia por sobre Gammay Lambda con el 56,8% de los casos. Delta continud siendo
la mayoritaria con el 100% de los casos secuenciados en las SE 49. En la SE 50 se comenzo a
detectar Omicron en el 12,1% de los casos, porcentaje que subid al 50% en la SE 51.

e En la provincia de Neuquén en el ultimo reporte se habia informado el desplazamiento de las
variantes Gamma y Lambda por Delta desde las SE 41-42 con una frecuencia del 47,4% para
esta Ultima. En este reporte hasta las SE 47-48 (muestras del 20 de noviembre al 3 de diciembre
de 2021) la variante Delta constituyd el 100% de los casos detectados en la provincia.

e En la provincia de Chaco, en las SE 39-42, se observé co-circulacidon de las variantes Gamma
(41,7%) y Lambda (58,2%). Ya en las SE 43-46 Delta comienza a ser detectada con el 78,6% de
los casos, para pasar a ser el 100% en las SE 47-51. Cabe destacar que para ese tiempo se
secuenciaron todos los casos positivos detectados en los Hospitales participantes de la
provincia.

e En la provincia de Tierra del Fuego se observd una epidemiologia diferente al resto del pais.
Entre las SE 30-37 la variante Gamma fue la Unica detectada con sélo 13 casos secuenciados,
coincidente con un bajo porcentaje de deteccion de casos positivos de SARS-CoV-2 en la
provincia. Luego en las SE 38-41 sorpresivamente se vuelven a detectar casos de variante Alpha
junto con la variante Gamma, y ya en las SE 42-45 (17 de octubre al 13 de noviembre de 2021)
se detecta solo la variante Alpha en los 12 casos secuenciados, posiblemente derivados de casos
de circulacién previa en junio del 2021 (SE 22-26) en la provincia (andlisis evolutivos en
progreso) (Tabla 7). Posteriormente, en la SE 51 comenzd a detectarse la variante Omicron
(61,9%) junto con Delta, porcentaje que subid al 87,3% en la ultima semana del 2021 (SE 52).
Estos datos son coincidentes con un aumento significativo de casos en la provincia.

Con respecto a los casos de seleccion dirigida en la Tabla 1 se muestran las variantes de interés
por fecha y localidad detectadas en el periodo analizado. Es importante aclarar que aquellos casos
detectados por RT-qPCR especifica para variantes y secuenciados, sin antecedente de viaje ni nexo
con viajeros, constituyen también casos adquiridos en la comunidad, pero no aportan a los
porcentajes de circulacidn de variantes expresados en las Tablas 2-8 ni en las Figuras 2-13, dado
gue su secuenciacion fue realizada con fines confirmatorios.

En la Tabla 1 se observa que hay 97 casos de la variante Omicron detectadas durante el periodo
informado.

e Enla PBA (No AMBA) se reportan cinco casos, de los cuales tres fueron detectados en Bolivar
porque presentaron SGTF con el kit de TagPath de ThermoFisher. Las mismas no tienen nexo
con viajes internacionales, pero si con viajes a distintas localidades argentinas como Carild,
Carlos Casares en la PBA y Cérdoba. Otro caso corresponde a la ciudad de Bahia Blanca con
antecedente de viaje al exterior y el ultimo a Mercedes con antecedente de viaje a USA (ambos
en SE 51).
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e En CABA se detectaron tres casos de los cuales uno tiene nexo con viajeros internacionales y
dos fueron detectados por RT-qPCR especifica de variantes. Estos dos ultimos corresponden a
casos de circulacién comunitaria.

e Enla provincia de Chaco se detectaron tres casos, de los cuales dos tienen antecedente de viaje
al exterior (Paraguay y Espafia) y uno con antecedente de viaje a Cérdoba.

e En la provincia de Mendoza se detecté un caso por la técnica RT-gPCR de variantes
correspondiente a un caso importado desde Panama3.

e Se detectaron 11 casos de la provincia de Santa Fe por la técnica RT-qPCR de variantes o SGTF
con el kit de TagPath de Thermofisher, de los cuales tres tienen antecedente de viaje al exterior.

e Se reportan 73 casos de Omicron en la provincia de Cérdoba detectados por la técnica RT-gPCR
de variantes, método que se utiliza en el Laboratorio central de Cérdoba para hacer la vigilancia
de variantes en tiempo real. Estos casos pertenecen a distintos brotes de la provincia de
Cérdoba de los cuales se obtuvo el genoma completo para realizar los andlisis evolutivos
(descriptos mas adelante).

Por otro lado, en este reporte se integra informacion de la provincia de Santa Fe producida por
la Laboratorio Central de la ciudad de Santa Fe:

En el Laboratorio Central de la Ciudad de Santa Fe, se esta realizando la caracterizacion de
variantes mediante RT-gPCR con sondas especificas para las diferentes variantes (ThermoFisher).
Con este kit se han analizado todos los casos positivos de la zona centro y norte de la provincia de
Santa Fe durante los meses de octubre, noviembre y hasta el 23 de diciembre del 2021, a partir
del cual el volumen de casos positivos hizo imposible su total tipificacion por esta metodologia.
Luego, en un porcentaje al azar de los casos detectados se utilizd el kit TagPath® COVID-19 de
ThermoFisher para la tipificacidén de la variante Omicron, valiéndose de la SGTF que presenta la
misma y que fuera descrita previamente en este reporte como una de sus caracteristicas.

Las muestras correspondieron a las localidades de Alejandra, Arroyo Ceibal, Avellaneda, Barrancas,
Calchaqui, Candioti, Carlos Pellegrini, Cayasta, Centeno, Ceres, Coronda, Crespo, El Trebol, Emilia,
Esperanza, Felicia, Franck, Galvez, Grutly, Helvecia, Hersilia, La Pelada, Laguna Paiva, Las Toscas,
Llambi Campbell, Maciel, Marcelino Escalada, Nelson, Nuevo Torino, Pilar, Progreso, Providencia,
Rafaela, Reconquista, San Carlos, San Cristobal, San Javier, San Jerénimo Norte, San Justo, San
Mariano, Santa Fe, Santa Rosa, Santo Tome, Sarmiento, Sastre, Suardi, Tostado, Videla, Villa Ana,
Villa Ocampo, Villa Trinidad.

En la Tabla 9 y Figura 14 se muestran los resultados y se observa como en la zona centro y norte
de Santa Fe para la SE 52 (26 al 31 de diciembre de 2021) la variante Omicron ya se detectaba con
una frecuencia del 66,7%.

La realizacidn de este tipo de caracterizacidén ha permitido seguir las proporciones de circulacién
de cada una de las variantes durante el periodo mencionado. A su vez, ha permitido la deteccién
temprana de variantes de preocupacion y su seleccidon para secuenciacidn y caracterizacidon
gendmica, como se muestra en los demas apartados de este reporte.
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Analisis evolutivo de la variante OMICRON:
Analisis de la introduccion de Omicron en Argentina

Se analizé un total de 122 secuencias del genoma completo de la variante Omicron detectadas en
Argentina, de las cuales 106 fueron secuenciadas en distintos nodos del Proyecto PAIS y 16 en el
Laboratorio Nacional de Referencia de Enfermedades Respiratorias Virales y el Centro Nacional de
Gendmica del ANLIS Malbran. De las 122 secuencias, una es de San Luis, 23 son de Santa Fe; tres
de Chaco, ocho de la CABA, una de la PBA, una de Tierra del Fuego y 85 de Cérdoba.

Respecto de los antecedentes epidemioldgicos de los 122 casos secuenciados, uno corresponde a
un viajero internacional que arribd a la provincia de San Luis proveniente de Sudafrica y constituyd
el primer caso de la variante Omicron detectado en la Argentina. El caso fue detectado a través de
la técnica de RT-gqPCR desarrollada en esa provincia y posteriormente confirmada por
secuenciacion gendmica en el INEI-ANLIS Malbran. Luego se analizaron casos con antecedente de
viaje al exterior o nexo con viajeros: uno de Tierra del Fuego, tres casos de la CABA, uno de la PBA
dos de Santa Fe y dos de Chaco. De esta ultima provincia se analizé un caso con antecedente de
viaje a la provincia de Cérdoba. El resto de los casos analizados de las mencionadas provincias
corresponden a casos adquiridos en la comunidad.

Respecto de los casos analizados de la provincia de Cérdoba, se secuenciaron 85 casos
correspondientes a los brotes que se describen a continuacién:

El primer caso se detectd el 7 de diciembre de 2021 en un viajero procedente de Dubai, Emiratos
Arabes Unidos, con escala en Espafia, que ingresé al pais el 2 de diciembre de 2021 con su familia.
A partir de este caso, se detectaron 7 casos mds, generando un brote intrafamiliar y algunos casos
relacionados en Colonia Caroya. Por otro lado, el 13 de diciembre de 2021 se identificd otro caso
positivo para Omicron en una persona procedente de Estados Unidos, hermana de una estudiante
que egresd y participd de la primera fiesta en la que se registraron los primeros casos asociados a
esta variante. A partir de ese momento, se detectaron mas de 100 casos confirmados de Omicron
en asistentes a distintos eventos masivos. En las semanas subsiguientes se detecté un abrupto
aumento de casos y circulacion comunitaria de esta variante en la provincia.

En el andlisis filogenético se observd que todas las secuencias de Argentina correspondieron al
linaje derivado BA.1, que es el mas extendido a nivel mundial.

A su vez, se observo que todos los casos asociados con viajes internacionales se relacionaron con
secuencias de distintos paises, lo que es compatible con la informacién epidemioldgica disponible
(Figura 15). Respecto a los brotes de la provincia de Cérdoba, se observé que, por un lado, las
secuencias de los casos de Colonia Caroya formaron un grupo junto con algunas secuencias del
exterior que incluyé a su caso indice procedente de Dubai, Emiratos Arabes Unidos. Por otro lado,
no habria evidencia de que las secuencias obtenidas a partir de los casos asociados con eventos
masivos correspondan a una sola introduccion a la provincia asociada al primer caso detectado
proveniente de los Estados Unidos, dada la distribucién de las secuencias en al menos dos grupos
genéticos (Figura 15).

Cabe destacar que la diversificacién de la variante Omicron es aln limitada a pesar de haberse
propagado extensamente a nivel mundial. Estudios posteriores con secuencias de Argentina
permitirdn analizar en detalle cuales grupos se han establecido o se estableceran en las distintas
regiones de nuestro pais.
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Analisis evolutivo de la variante DELTA:
Analisis del ingreso y establecimiento del linaje B.1.617.2 y sus derivados:

Se realizé un analisis evolutivo de un total de 560 secuencias del genoma completo de la variante
Delta de SARS-CoV-2, incluyendo 125 secuencias argentinas y 435 secuencias obtenidas de la base
de datos GISAID. El arbol filogenético (Figura 16) muestra la relacién entre las secuencias de
Argentina pertenecientes a los diferentes linajes derivados del linaje B.1.617.2 obtenidas a partir
de muestras de diferentes regiones del pais.

El analisis filogenético permitié determinar que se observaron multiples introducciones de Deltay
grupos monofiléticos de secuencias de Argentina sin nexo epidemiolégico conocido, lo que indicé
la introduccion, establecimiento y transmisién local de la variante en nuestro pais. Se observaron
grupos que sugieren cadenas de transmision dispersas a nivel regional o entre provincias distantes
(como las provincias de Buenos Aires, Chaco y Mendoza, Figura 16(a)) o circunscritas a una o pocas
jurisdicciones (como CABA y la provincia de Santa Fe, Figura 16 (b)).

Los linajes derivados AY.20, AY.25, AY.75, AY.100 y AY.103 constituyeron el 85% de los linajes
detectados de la variante Delta en nuestro pais en el periodo desde el 4 de julio a 8 de noviembre
del 2021 (Figura 17). Estos linajes derivados se encuentran asociados principalmente con muestras
de los Estados Unidos, México, Brasil y Peru, entre otros.

CONCLUSIONES

En este reporte se describe la circulacidon de variantes de SARS-CoV-2 en las ultimas semanas
epidemioldgicas de la segunda ola y el inicio de la tercera ola de la COVID-19 en Argentina.

La segunda ola ha sido impulsada principalmente por las variantes Gamma y Lambda, entre las SE
9y SE 36 del 2021, y luego dominada por la variante Delta desde las SE 39-40 hasta la SE 48 (27 de
noviembre al 3 de diciembre de 2021, periodo en el cual la segunda ola se encontraba casi
finalizada).

En el periodo analizado, la variante Delta ha sido la Unica variante detectada en circulacion
comunitaria en la regién GBA (hasta las SE 49-50) y en las provincias de Neuquén (hasta las SE 47-
48), Chaco (hasta la SE 51). En estas ultimas jurisdicciones hasta las SE analizadas, la variante
Omicron fue detectada en casos esporadicos, muchos de los cuales tienen antecedente de viaje al
exterior o a la provincia de Cérdoba, con circulacién comunitaria de esta variante.

Asimismo, se detectd la variante Omicron en casos de infecciones adquiridas en la comunidad y
seleccionadas al azar en la SE 50 en la CABA (7,7%) y en la provincia de Santa Fe (12,1%),
alcanzando el 50% de los casos secuenciados en la SE 51 en ambas jurisdicciones. A su vez en la
region centro y norte de provincia de Santa Fe, la variante Omicron alcanzé el 66,7% de los casos
en SE 52, segln datos obtenidos por el Laboratorio Central de la ciudad de Santa Fe mediante
analisis de tipificacion por RT-gPCR. En la provincia de Tierra del Fuego, se detectd un ingreso
abrupto de Omicron en la SE 51 con el 61,9% de los casos secuenciados, llegando al 87,3% de los
casos en la ultima semana del 2021 (SE 52).
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El analisis evolutivo de la variante Omicron mostré que todas las secuencias de Argentina
correspondieron al linaje derivado BA.1, que es el mas extendido a nivel mundial. A su vez, se
observaron multiples introducciones al pais, aunque aun con limitados eventos de diversificacién.

Los resultados aqui presentados estan en consonancia con la situacion epidemioldgica observada
en varios paises del mundo, caracterizada por un incremento abrupto de la frecuencia de
deteccion de la variante Omicron en simultdneo con el reporte de un nimero muy elevado de
casos de SARS-CoV-2 asociados a nuevas olas de infecciones a nivel mundial.

En este momento, Argentina transita una tercera ola, que, seglin nuestros resultados, inicialmente
se encontrd asociada a la variante Delta y mas recientemente al ingreso y propagacion de Omicron.
Esta nueva ola de infecciones probablemente se deba a causas multifactoriales que incluyen desde
la relajacién de las medidas de cuidado en la poblacién, el aumento de reuniones sociales por fin
de afo, el mayor ingreso individuos desde el exterior, hasta caracteristicas intrinsecas de mayor
transmisibilidad y probable evasion de la respuesta inmune de la variante Omicron.

Hasta el momento, la vigilancia activa de las variantes de SARS-CoV-2 realizada sobre un total de
6790 muestras de la CABA, provincias de Buenos Aires, Chaco, Cérdoba, Neuquén, La Pampa, Santa
Fe, Rio Negro, Mendoza, Misiones, San Luis, Tierra del Fuego y Entre Rios (Reportes N°9 a 29)
obtenidas entre el 26/10/2020 al 31/12/2021 permitié determinar la presencia de ocho variantes
de interés epidemioldgico en nuestro pais: las variantes Alpha, Gamma, Delta, Omicron, Lambda,
Mu, Zeta, Epsilon y lota.

El Consorcio Argentino Interinstitucional de Genédmica de SARS-CoV-2 continuard realizando la
vigilancia molecular sobre los casos de circulacién comunitaria, a fin de monitorear con rapidez la
presencia de variantes de interés epidemiolégico 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 diferentes regiones del pais.
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Tabla 1. Resumen del nimero total de casos de variantes VOC, VOI y de mutaciones de interés analizadas

e informadas en este reporte, discriminados por regién y periodo analizado.

Region Periodo de Alpha Gamma Delta Lambda Omicron Otras Total
muestreo

AMBA 17-10 al 25-12 8 397 6 19 431
CABA 18-10 al 25-12 5 256 2 15 278
GBA Norte 17-10 al 16-12 16 16
GBA Oeste 21-10al 23-12 2 45 50
GBA Sur 19-10 al 22-12 69 72
GLP 16-11 al 22-12 1 11 14
Otros 15-12 1 1
PBA (No AMBA) 07-10 al 23-12 2 109 5 7 123
Ayacucho 2 2
Azul 14 14
Bahia Blanca 21 2 5 28
Benito Juarez 2 2
Bolivar 4 4
Bragado 6 6
Carlos Tejedor 1 1
Chivilcoy 3 3
Costa Azul 1 1
Coronel Pringles 1 1
Lamadrid 3 3
Las Flores 2 2
Lobos 12 12
Magdalena 1 2
Mercedes 1 20 1 23
San Antonio de Areco 1 1
San Bernardo 1 1 2
Santa Teresita 2 2
Suipacha 6 6
Tandil 2 2 4
Trenque Lauquen 1 1
Tres Arroyos 1 1
Urdampilleta 1 1
9 de Julio 1 1
Chaco 15-10 al 23-12 1 34 6 41
Colonia Benitez 1 1
Gral. San Martin 1 1
J. José Castelli 1 1
La Clotilde 1 1
La Escondida 1 1
P. R. Sdenz Pefia 3 4 7
Resistencia 27 2 29

(continda en la siguiente pagina).
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Region

Periodo de

Alpha Gamma
muestreo

Delta

Lambda Omicron Otras Total

Santa Fe

14-10 al 26-12 1 7

207

35 18 268
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Cafiada de Gomez

Carcarana
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Casilda

11

=
=
N

Cayasta

Ceres

Colastiné

Coronel Dominguez

Esperanza
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Franck

Funes
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Galvez

Laguna Paiva
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RIN|IRPINIWIWR]|P]-

Marcelino Escalada
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Progreso
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w
(]

Reconquista

wu

Roldan

10

[y
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Rosario

71

w
~
v

San Carlos

San Cristébal

San Javier

San Jerénimo Norte

San Jerénimo Sur

San Lorenzo

NN

AININ|IFRPIN]R-

Santa Fe

34

19 6 61

Santo Tomé

Santo Tomé

Sastre

Soldini

Sunchales

Villa Mugueta

RN R]N

RN R]N

(continua en la siguiente pagina).
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Region Periodo de Alpha Gamma Delta Lambda Omicron Otras Total
muestreo
Neuquén 16-10 al 09-12 8 115 4 127
Aluminé 3 3
Centenario 12 2 14
Chos Malal 4 4
Cutral Co 1 2 3
Junin de los Andes 1 1
Neuquén Capital 55 58
Plottier 4 5
Rincon de los Sauces 1 1 2
San Martin de los Andes 2 18 20
San Patricio del Chafiar 5 1 6
Senillosa 3 3
Villa el Chocén 3 3
Villa La Angostura 1 3 4
Zapala 1 1
Tierra del Fuego 04-10 al 31-12 14 16 61 1 92
Tolhuin 3 3
Ushuaia 11 7 54 1 73
Rio Grande 9 7 16
Seleccién dirigida® 01-10 al 23-12 2 38 261 51 98 2 452
AMBA (CABA) 5 40 1 4 50
PBA (No AMBA) 4 5 9
Chaco 3 3
Cérdoba 1 16 98 39 73 2? 229
Mendoza 1 1 2
Neuquén 2 33 1 36
Santa Fe 1 15 74 10 11 111
Tierra del Fuego 11 1 12
TOTAL GENERAL 01-10 al 31-12 17 64 1140 107 203 3 1534

1Seleccion de muestras para estudios particulares: confirmacion de RT-PCR en tiempo real especifica de variantes,
personal de salud vacunado de la CABA y el GBA, nexo viajes nacionales (si estd disponible la informacion) e

internacionales, genomas completos de secuencias parciales seleccionadas.

2Una Mu y una No VOC/VOI.
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Muestras analizadas por semana epidemioldgica
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Figura 1. Muestras analizadas en este reporte por semana epidemioldgica. Las muestras sin datos
registrados corresponden a algunos casos de Seleccién dirigida para los que no se dispuso de
informacién temporal certera.
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CABA - Numero de casos reportados por semana epidemioldgica
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Figura 2: Namero de casos reportados por semana epidemioldgica 2020-2021. Se incluyen
solamente casos provenientes de la CABA que no presentaron antecedentes de viaje o
contacto estrecho con viajeros; en casos con nexo epidemiolégico entre si, solo se considerd
uno como representativo.

CABA - Frecuencia de casos reportados por semana epidemioldgica
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Figura 3: Frecuencia de variantes de SARS-CoV-2 y secuencias con o sin mutaciones de
interés por semana epidemiolégica. Se incluyen solamente casos provenientes de la CABA
gue no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros; en casos con
nexo epidemioldgico entre si, solo se considerd uno como representativo.



Wty

TR [ e

PA:

PR#YECTO

PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA
DE SARS-CoV-2

GBA - Numero de casos reportados por semana epidemiologica
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Figura 4: Numero de casos reportados por semana epidemioldgica 2020-2021. Se incluyen
solamente casos provenientes del GBA que no presentaron antecedentes de viaje o
contacto estrecho con viajeros; en casos con nexo epidemiolégico entre si, solo se
considerd uno como representativo. Para esta region, la SE51 se encuentra bajo analisis al
cierre de este reporte, sin embargo, hasta el momento se detectaron cuatro casos (no
incluidos en las Figuras 4 y 5 al no ser representativos de la SE completa): dos Delta y dos
Omicron.

GBA - Frecuencia de casos reportados por semana epidemiolégica
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Figura 5: Frecuencia de variantes de SARS-CoV-2 y secuencias con o sin mutaciones de
interés por semana epidemioldgica. Se incluyen solamente casos provenientes del GBA
que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros; en casos con
nexo epidemioldgico entre si, solo se considerd uno como representativo. Para esta regién,
la SE51 se encuentra bajo andlisis al cierre de este reporte, sin embargo, hasta el momento
se detectaron cuatro casos (no incluidos en las Figuras 4 y 5 al no ser representativos de la
SE completa): dos Delta y dos Omicron.
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Santa Fe - NiUmero de casos reportados por semana epidemioldgica
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Figura 6: Nimero de casos reportados por semana epidemioldgica 2020-2021. Se incluyen
solamente casos provenientes de la provincia de Santa Fe que no presentaron antecedentes
de viaje o contacto estrecho con viajeros; en casos con nexo epidemiolégico entre si, solo se
considerd uno como representativo.

Santa Fe - Frecuencia de casos reportados por semana epidemioldgica
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Figura 7: Frecuencia de variantes de SARS-CoV-2 y secuencias con o sin mutaciones de
interés por semana epidemioldgica. Se incluyen solamente casos provenientes de la
provincia de Santa Fe que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con
viajeros; en casos con nexo epidemiolégico entre si, solo se consider6 uno como
representativo.
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Neuquén - Nimero de casos reportados por semana epidemioldgica
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Figura 8: Numero de casos reportados por semana epidemioldgica 2020-2021. Se
incluyen solamente casos provenientes de la provincia de Neuquén que no
presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros; en casos con nexo
epidemioldgico entre si, solo se considerd uno como representativo. En el periodo SE
47-48 se incluyen tres muestras de la SE 49.
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Figura 9: Frecuencia de variantes de SARS-CoV-2 y secuencias con o sin mutaciones de
interés por semana epidemioldgica. Se incluyen solamente casos provenientes de la
provincia de Neuquén que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con
viajeros; en casos con nexo epidemiolégico entre si, solo se consideré uno como
representativo. En el periodo SE 47-48 se incluyen tres muestras de la SE 49.

17



[ [ [}

S

PAES

PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA
DE SARS-CoV-2

PR#YECTO

Chaco - Casos reportados de variantes o mutaciones

100%
2
80% 1
60% 1t
40%
20% i
0

13-17 18-21 22-26 27-30 31-34 35-38 39-42 43-46 47-51

X

H Alpha B Gamma H Delta B Lambda " Otras " No VOC/VOI

Figura 10: Frecuencia de variantes de SARS-CoV-2 y secuencias con o sin mutaciones de
interés por semana epidemioldgica. Se incluyen solamente casos provenientes de la
provincia de Chaco que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con
viajeros. Sobre las barras se indican el nUmero de casos analizados.

Tierra del Fuego - Casos reportados de variantes o mutaciones
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Figura 11: Frecuencia de variantes de SARS-CoV-2 y secuencias con o sin mutaciones de
interés por semana epidemioldgica. Se incluyen solamente casos provenientes de la
provincia de Tierra del Fuego que no presentaron antecedentes de viaje o contacto
estrecho con viajeros. Sobre las barras se indican el nUumero de casos analizados.
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Figura 12: Numero de casos reportados por semana epidemioldgica 2020-2021. Se
incluyen solamente casos provenientes de la ciudad de Bahia Blanca que no presentaron
antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros; en casos con nexo epidemiolégico
entre si, solo se considerd uno como representativo.

Bahia Blanca - Frecuencia de casos reportados por semana epidemioldgica
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Figura 13: Frecuencia de variantes de SARS-CoV-2 y secuencias con o sin mutaciones de
interés por semana epidemiolégica. Se incluyen solamente casos provenientes de la ciudad
de Bahia Blanca que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros;
en casos con nexo epidemioldgico entre si, solo se considerd uno como representativo.
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Tabla 2. CABA: Frecuencia de las variantes y mutaciones por semana epidemioldgica (SE) 2021

Alpha Gamma Delta Lambda Omicron Otras® no VOC/VOI

SE Frec Frec Frec Frec Frec Frec Frec

(%) 1C95%> (%) 1C95%2 (%) 1C95%? (%) 1C95%2 (%) 1C95%? (%) 1C95%2 (%) 1C95%2
01-02 7.4 29 1761926 824 971
03-04 156 7,7 28,8844 71,2 923
05-06 29 0,2 149 23,5 124 40,01 73,5 569 854
07-08 26 01 13,2 2,6 0,1 13,2 15,4 7,2 29,7 1795 64,5 89,2
09-10 7,6 40 13,8 1,7 0,3 5,9 7,6 4,0 13,8 17,6 11,8 25,5655 56,6 73,5
11-12 19,0 125 278 (120 7,0 19,8 18,0 11,7 26,7 17,0 10,9 25,51 34,0 255 43,7
13-14 92 49 16,5]24,5 17,0 33,9 48,0 38,3 57,7 3,1 0,8 8,6 | 15,3 9,5 23,7
15-16 21,0 13,5 31,1 35,8 26,2 46,7 34,6 25,1 454 3,7 1,0 10,3 4,9 1,9 12,0
17-18 81 35 175|371 26,2 49,5 50,0 379 62,1 16 0,1 8,6 32 06 11,0
19-20 9,7 3,3 24,9 145,2 29,2 622 45,2 29,2 62,2
21-22 11,4 50 24,0143,2 29,7 57,8 45,5 31,7 59,9
23-24 20 01 10,7592 452 718 36,7 24,7 50,7 20 0,1 10,7
25-26 42 0,7 14,0 | 458 32,6 59,7 50,0 36,4 63,6
27-28 2,1 0,1 11,153,2 39,2 66,7 42,6 29,5 56,7 2,1 0,1 111
29-30 38 0,7 13,0|63,5 499 75,2 30,8 19,9 44,3 19 01 101
31-32 71,7 57,5 82,7 28,3 17,3 42,5
33-34 66,7 52,1 78,6 31,1 19,5 45,7 2,2 0,1 11,6
35-36 52,8 39,7 65,6 15,1 7,9 27,1 | 32,1 21,1 45,5
37-38 33,3 21,0 484 40,5 27,0 55,51 26,2 15,3 41,1
39-40 11,6 5,1 245 74,4 59,8 85,1]114,0 6,6 27,3
41-42 8,1 3,5 17,5 87,1 76,6 93,3 4,8 1,3 13,3
43-44 6,5 2,5 15,4 91,9 825 96,5 16 0,1 8,6
45-46 100,0 93,6 100,0
47-48 100,0 92,6 100,0
49 100,0 90,6 100,0
50 92,3 75,9 98,6 7,7 1,4 24,1
51 50,0 32,1 67,9 50,0 32,1 67,9

1Se incluyen solamente casos provenientes de la CABA que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros; en casos con nexo epidemiolégico entre si, solo se
considerd uno como representativo.

2El intervalo de confianza de la frecuencia se estimé mediante el método de Wilson / Brown, implementado en el programa Graph Pad Prism v.8.3 (San Diego, California, Estados Unidos,
www.graphpad.com).

3Se incluyen detecciones de mutaciones de interés que no pertenecen a secuencias con la combinacidn de mutaciones caracteristicas de las variantes indicadas.
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Tabla 3. GBA: Frecuencia de las variantes y mutaciones por semana epidemiolégica (SE) 2021°.
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Alpha Gamma Delta Lambda Otras? no VOC/VOI

S Frec  cosoz | F®¢ ooz | Frec icos%z | ¢ jcoswe | F®C jcosw | PS¢ cose
(%) (%) (%) (%) (%) (%)

01-02 34 06 117|966 883 994
03-04 43 02 210|174 70 371|783 581 903
0506 | 43 02 21,0 26,1 125 465 | 69,6 49,1 84,4
07-08 136 7,8 227|173 106 269|691 584 781
0910 | 48 19 116 31,0 221 415|155 93 247|488 384 593
1112 | 58 23 140|140 58 23 435 324 552|174 102 280|275 184 390
13-14 | 165 10,1 258|373 27,1 188 412 313 518| 1,2 01 64141 83 231
15-16 | 14,0 85 221|447 350 264 420 328 518| 20 04 70| 70 34 137
1718 | 11,3 5,6 215|527 403 29,0 41,9 305 543| 16 01 86| 48 13 133
1920 | 90 42 182|493 373 26,7 507 39,1 623| 1,5 01 80| 1,5 01 80
2122 |125 71 210|656 557 453 30,7 220 410| 1,1 01 6.2
2324 | 49 09 161|784 659 505 293 17,6 445
2526 | 3,7 02 183|785 63,0 442 333 186 522
2728 | 20 01 105|809 70,0 56,2 280 17,5 41,7
2930 | 67 23 179|805 689 543 244 142 387
31-32 758 62,5 47,0 350 221 505| 25 01 12,9
3334 | 49 09 161|701 561 410| 122 53 255|268 157 41,9
3536 | 75 26 199|671 525 375| 125 55 261|275 161 42,8
37-38 797 61,1 386 | 333 163 563 | 56 03 258
39-40 503 23,1 82| 769 49,7 91,8
41-42 172 34 02| 82 694 945|103 36 264
43-44 137 41 07| 91,8 80,8 98| 41 0,7 13,7
45-46 100,0 88,6 100,0
47-48 100,0 79,6 100,0
49-50 100,0 851 100,0

DE SARS-CoV-2

1Se incluyen solamente casos provenientes del Gran Buenos Aires que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros; en casos con nexo epidemiolégico entre si, solo
se considerd uno como representativo. Para esta region, la SE51 se encuentra bajo andlisis al cierre de este reporte, sin embargo, hasta el momento se detectaron cuatro casos (no incluidos en
la tabla ni en las Figuras 4 y 5 al no ser representativos de la SE completa): dos Delta y dos Omicron.
2El intervalo de confianza de la frecuencia se estimé mediante el método de Wilson / Brown, implementado en el programa Graph Pad Prism v.8.3 (San Diego, California, Estados Unidos,

www.graphpad.com).

3Se incluyen detecciones de mutaciones de interés que no pertenecen a secuencias con la combinacion de mutaciones caracteristicas de las variantes indicadas.
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Tabla 4. Santa Fe: Frecuencia de las variantes y mutaciones por semana epidemioldgica (SE) 2021:.

Alpha Gamma Delta Lambda Omicron Otras® no VOC/VOI

SE Frec Frec Frec Frec Frec Frec Frec

(%) 1C95%2 (%) 1C95%? (%) 1C95%?2 (%) 1C95%? (%) 1C95%2 (%) 1C95%? (%) 1C95%?2
09-10
11-12 95 1,7 289|143 5,0 34,6 9,5 1,7 289 |66,7 454 82,8
13-14 6,3 0,3 283|625 386 81,5 31,3 14,2 55,6
15-16 22,7 10,1 43,4 |45,5 269 65,3 13,6 4,7 33,3 45 0,2 21,8136 4,7 33,3
17-18 83,3 55,2 97,0 16,7 3,0 44,8
19-20 6,8 3,0 151|795 688 87,1 11,0 5,7 20,2 2,7 05 9,5
21-22 40 16 9,7 (832 74,7 89,2 119 6,9 19,6 1,0 0,1 5,4
23-24 58 2,5 129|849 758 90,9 93 48 17,3
25-26 88 45 164|835 746 89,7 7,7 3,8 15,0
27-28 56 24 12,4 |86,7 78,1 92,2 7,8 3,8 15,2
29-30 55 2,2 13,3836 73,4 90,3 11,0 5,7 20,2
31-32 74,7 64,1 83,0 25,3 17,0 35,9
33-34 3,7 0,7 1251|704 57,2 80,9 25,9 16,1 38,9
35-36 24 01 1231833 694 91,7 4,8 0,8 15,8 95 3,8 22,1
37-38 58,6 40,7 74,5 27,6 14,7 45,7 1 13,8 5,5 30,6
39-40 78,9 56,7 91,5 21,1 8,5 43,3
41-42 2,7 01 13,8351 21,8 51,2 56,8 40,9 71,3 54 1,0 17,7
43-44 104 45 22,2 58,3 44,3 71,2 | 31,3 19,9 45,3
45-46 72,0 58,3 82,5128,0 17,5 41,7
47-48 90,9 78,8 96,4 91 3,6 21,2
49 100,0 91,4 100,0
50 87,9 72,7 95,2 12,1 4,8 27,3
51 50,0 32,6 67,4 50,0 32,6 67,4

1Se incluyen solamente casos provenientes de la provincia de Santa Fe que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros; en casos con nexo epidemiolégico entre
si, solo se considerd uno como representativo. Se realizé ademas la deteccidén de un caso de variante Delta correspondiente a la SE52, no incluido en la tabla.

2El intervalo de confianza de la frecuencia se estimd mediante el método de Wilson / Brown, implementado en el programa Graph Pad Prism v.8.3 (San Diego, California, Estados Unidos,
www.graphpad.com).

3Se incluyen detecciones de mutaciones de interés que no pertenecen a secuencias con la combinacion de mutaciones caracteristicas de las variantes indicadas.
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Tabla 5. Neuquén: Frecuencia de las variantes y mutaciones por semana epidemioldgica (SE) 2021:.

Alpha Gamma Delta Lambda Otras® no VOC/VOI
SE Frec Frec Frec Frec Frec Frec
1C95%? 1C95%? 1C95%? 1C95%?> 1C95%? 1C95%?
(%) (%) (%) (%) (%) (%)
Hasta 18 39 0,7 132 29,4 18,7 43,0 78 3,1 185 ]13,7 6,8 25,7 1 451 32,3 58,6
19-20 83,3 66,4 92,7 10,0 3,5 25,6 6,7 12 213
21-22 78,9 56,7 91,5 105 19 31,4 105 19 314
23-24 45 0,2 21,8 68,2 47,3 83,6 27,3 13,2 48,2
27-28 91 16 278 77,3 56,6 89,9 13,6 4,7 333
29-30 100,0 72,2 100,0
31-32 32 06 109 90,5 80,7 95,6 6,3 25 15,2
33-34 90,3 75,1 96,7 9,7 33 249
35-36 24 01 123 90,5 77,9 96,2 7,1 25 19,0
37-38 100,0 85,1 100,0
39-40 42,9 214 67,4 14,3 2,5 399 1429 21,4 674
41-42 29,8 19,5 42,7 47,4 35,0 60,1 | 22,8 13,8 35,2
43-44 74 13 23,4 88,9 71,9 9,1 | 3,7 0,2 183
45-46 57 1,0 18,6 94,3 81,4 99,0
47-48 100,0 92,4 100,0

1Se incluyen solamente casos provenientes de la provincia de Neuquén que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros; en casos con nexo epidemiolégico entre
si, solo se considerd uno como representativo.

2El intervalo de confianza de la frecuencia se estimé mediante el método de Wilson / Brown, implementado en el programa Graph Pad Prism v.8.3 (San Diego, California, Estados Unidos,
www.graphpad.com).

3Se incluyen detecciones de mutaciones de interés que no pertenecen a secuencias con la combinacidn de mutaciones caracteristicas de las variantes indicadas.
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Tabla 6. Chaco: Frecuencia de las variantes y mutaciones por semana epidemioldgica (SE) 2021:.

DE SARS-CoV-2

Alpha Gamma Delta Lambda Otras® no VOC/VOI
SE Frec Frec Frec Frec Frec Frec
1C95%2 1C95%2 1C95%2 1C95%2 1C95%2 1C95%?2
(%) (%) (%) (%) (%) (%)
13-17 18,8 6,6 43,0 125 2,2 36,0 | 68,8 44,4 85,8
18-21 77 04 333 53,8 29,1 76,8 154 2,7 422 | 7,7 04 3331154 2,7 42,2
22-26 77,8 45,3 96,1 22,2 3,9 547
27-30 55,6 26,7 81,1 44,4 189 73,3
31-34 62,5 30,6 86,3 37,5 13,7 69,4
35-38 60,0 31,3 83,2 40,0 16,8 68,7
39-42 41,7 19,3 68,0 58,3 32,0 80,7
43-46 71 04 31,5 78,6 52,4 92,4 143 2,5 399
47-51 100,0 85,7 100,0

1Se incluyen solamente casos provenientes de la provincia de Chaco que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros; en casos con nexo epidemioldgico entre si,
solo se considerd uno como representativo.
2El intervalo de confianza de la frecuencia se estimé mediante el método de Wilson / Brown, implementado en el programa Graph Pad Prism v.8.3 (San Diego, California, Estados Unidos,

www.graphpad.com).

3Se incluyen detecciones de mutaciones de interés que no pertenecen a secuencias con la combinacion de mutaciones caracteristicas de las variantes indicadas.

24



PR&YECTO

PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA

Tabla 7. Tierra del Fuego: Frecuencia de las variantes y mutaciones por semana epidemioldgica (SE) 2021:.

DE SARS-CoV-2

Alpha Gamma Delta Lambda Omicron Otras® no VOC/VOI
SE Frec Frec Frec Frec Frec Frec
1C95%> Frec (%) 1C95%2 1C95%2 1C95%? 1C95%? 1C95%2 1C95%2
(%) (%) (%) (%) (%) (%)
13-17 7,5 3,0 17,9 3,8 0,7 12,8 13,2 6,5 24,8 | 75,5 62,4 85,1
18-21 6,1 1,1 19,6 69,7 52,7 82,6 6,1 1,1 19,6 91 3,1 23,6 91 3,1 23,6
22-25 33,3 16,3 56,3 61,1 38,6 79,7 5,6 0,3 25,8
26-29 18,2 7,3 38,5 77,3 56,6 89,9 4,5 0,2 21,8
30-33 100,0 61,0 100,0
34-37 100,0 64,6 100,0
38-41 66,7 11,8 98,3 33,3 1,7 88,2
42-45 100,0 75,8 100,0
49-50 50 2,6 97,4 50 2,6 97,4
51 38,1 20,8 59,1 61,9 40,9 79,2
52 12,7 6,3 24,0 87,3 76,0 93,7

1Se incluyen solamente casos provenientes de la provincia de Tierra del Fuego que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros; en casos con nexo epidemioldgico
entre si, solo se considerd uno como representativo.
2El intervalo de confianza de la frecuencia se estimé mediante el método de Wilson / Brown, implementado en el programa Graph Pad Prism v.8.3 (San Diego, California, Estados Unidos,

www.graphpad.com).

3Se incluyen detecciones de mutaciones de interés que no pertenecen a secuencias con la combinacion de mutaciones caracteristicas de las variantes indicadas.
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Tabla 8. Bahia Blanca: Frecuencia de las variantes y mutaciones por semana epidemiolégica (SE) 2021:.

Alpha Gamma Delta Lambda Omicron Otras® no VOC/VOI

>t F('/‘:)c 1C95%> F('/‘:)c 1C95%> F(r/‘:)c 1C95%> F('/‘:)c 1C95%> F(’/‘:)c 1C95%> F(’/‘:)c 1C95%> F(r/‘:)c 1C95%>
Hasta24 | 13,6 4,7 333 | 91 16 27,8 63,6 43,0 80,3 13,6 4,7 333|136 4,7 333
2528 | 83 29 21,8250 138 41,1 66,7 50,3 79,8 83 29 218
2932 | 54 10 17,7378 241 539 54,1 384 69,0 27 01 138| 54 10 177
3336|136 4,7 333|318 164 527 54,5 347 73,1 13,6 4,7 333
37440 [125 06 47,1375 13,7 694 50,0 21,5 78,5 125 06 47,1
41-46 66,7 11,8 983 (333 1,7 882

49-50 100,0 74,1 100,0

51 61,5 355 823 385 17,7 64,5

1Se incluyen solamente casos provenientes de la ciudad de Bahia Blanca que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros; en casos con nexo epidemioldgico
entre si, solo se considerd uno como representativo.
2El intervalo de confianza de la frecuencia se estimé mediante el método de Wilson / Brown, implementado en el programa Graph Pad Prism v.8.3 (San Diego, California, Estados Unidos,

www.graphpad.com).

3Se incluyen detecciones de mutaciones de interés que no pertenecen a secuencias con la combinacion de mutaciones caracteristicas de las variantes indicadas.
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Tabla 9. Santa Fe zona centro y norte: Frecuencia de las variantes y mutaciones por semana
epidemioldgica (SE) del 2021 obtenidos a partir de vigilancia por RT-qPCR especifica de variantes de
ThermoFisher hasta el 23/12/2021 y por el kit TagPath COVID-19 ThermoFisher, en la zona centro y norte
de la provincia de Santa Fe.

Gamma Delta Lambda Omicron
SE 0 o Total de casos
(%) (%) (%) (%)

40 82,8% 6,9% 10,3% 0,0% 29
41 69,0% 10,3% 20,7% 0,0% 29
42 73,9% 13,0% 13,0% 0,0% 23
43 58,2% 16,4% 25,5% 0,0% 55
44 26,1% 17,4% 56,5% 0,0% 46
45 0,0% 54,5% 45,5% 0,0% 22
46 4,9% 61,0% 34,1% 0,0% 41
47 0,0% 91,2% 8,8% 0,0% 57
48 1,6% 98,4% 0,0% 0,0% 62
49 0,0% 100,0% 0,0% 0,0% 76
50 0,0% 95,4% 0,0% 4,6% 108
51 0,0% 63,4% 0,0% 36,6% 232
52 0,0% 33,3% 0,0% 66,7% 90

Frecuencia de variantes por semana epidemioldgica

100%

80%

60%

40%

20%

0%
40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52

B Gamma HEDelta ELambda B Omicron

Figura 14. Frecuencia de variantes detectadas por el Laboratorio Central de Santa Fe por las técnicas
de RT-qPCR con sondas especificas para variantes de ThermoFisher hasta el 23/12/2021 y por el kit
TagPath COVID-19 ThermoFisher, en la zona Norte y Centro de la provincia de Santa Fe.
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85,4/10,0

98,5/14,0
85,4/18,0

Grupo con casos de eventos
masivos, Cérdoba*

Grupo con casos de eventos
masivos, Cérdoba

“] Grupo con casos de
_| Colonia Caroya, Cérdoba

Argentina, segun los colores indicados en la leyenda.

DE SARS-CoV-2

BA.1

= BA.
BA.

WN

Figura 15. Anadlisis filogenético de la variante Omicron en la Argentina. Se indican con
distintos colores los casos asociados a distintas jurisdicciones. El valor de soporte (SH-
like/UFB) se muestra sélo para algunos grupos seleccionados. En color negro se indican
las secuencias de otras partes del mundo. *Incluye secuencias de otras provincias de
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DE SARS-CoV-2

a hCoV-19/Argentina/PAIS-E0484/2021 | EPI ISL 6121587 | 2021-10-28| Santa Fe|Santa Fe
hCoV-19/Argentina/PAIS-E0500/2021| EPI ISL 6121602|2021-10-29 Santa Fe|Ratacla
hCoV-19/Argentina/PAIS-E0442/2021 | EPI ISL 6121547 | 2021-10-13 | Santa Fe|Santa Fe
hCoV-19/Argentina/PAIS-E0482/2021 | EPI ISL 6121585|2021-10-26| Santa Fe|Santa Fe
—
hCoV-19/USA/OH-CDC-ASC210361438/2021 | EPI ISL 6163036 2021-10-13
e oc- 1EPI ISL 1-07-29
hCoV-19/USA/GA-CDC-ASC210179618/2021 | EPI ISL 4554137 | 2021-08-31
AY.25] hCoV-19/USA/LA-BIE-LSUH000960/2021 | EPI ISL 3010335 | 2021-07-07
b 0520/2021|EPI 5L 6437576 202

ntinal/ /2021 | EPI ISL 6437581 |20
rgentina/PAI

EPI ISL 6437570] 2021-10-
EPI 5L 643757520
0523{2021|EP| ISL 64375792021
21| EPI IS 643757.
£0516/2021| EPI ISL 643
7/2021|€

|EPI ISL 5332845 20.

ina/ 0428/2021 L 1
gentina/PAIS-E0423/2021 |EPI ISL 5332844|2021-

AY.100| hCoV-19/8razil/SP-18 132924/2021 | EPI ISL 5021331|2021-09-14
AY.100] hCoV-19/USA/CA-CCPHL-402/2021 | EPI ISL 4576631 | 2021-09-08

Figura 16. Analisis filogenético de la variante Delta en la Argentina. Se indican con

distintos colores los casos asociados a distintas jurisdicciones. Se muestran ampliados

ejemplos de grupos monofiléticos con secuencias de Argentina con una distribucién mas

extendida (a) o mas circunscrita (b). En color negro se indican las secuencias de otras

partes del mundo. El valor de soporte (SH-like/UFB) se muestra sélo para algunos grupos

seleccionados.
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Figura 17. Variante Delta. Distribucién de porcentajes del linaje B.1.617.2 y sus linajes
derivados sobre un total de 125 secuencias argentinas obtenidas entre el 4 de julioy 8
de noviembre del 2021.
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Estrategias de secuenciacion empleada:

Para el caso de la secuenciacion de genomas completos en el Nodo del IDICal del INTA-CONICET
de Rafaela (Santa Fe), en el Laboratorio de Virologia del HNRG (CABA) y del IMR de Resistencia
(Chaco) se utilizdo el protocolo de amplificacion y secuenciacion de ARTIC para Minlon
modificado (https://www.protocols.io/view/ncov-2019-sequencing-protocol-v3-locost-
bh42j8ye ) y de Midnight para Minlon (https://community.nanoporetech.com/protocols/pcr-
tiling-of-sars-cov-2-virus-with-rapid-barcoding-and-midnight).

Para el caso de los nodos de secuenciacion Laboratorio Central de Neuquén, Fundacién para el
Progreso de la Medicina, ciudad de Cérdoba y HRU, UNTDF y CADIC-CONICET de la Pcia. de Tierra
del Fuego se utilizé el kit Illumina COVIDSeq Test IVD proporcionado por
(https://support.illumina.com/clinical support/clinical kits/illumina-covidseg-test-
ivd/documentation.html)

Para el caso de la secuenciacion parcial del gen que codifica para la proteina Spike, se utiliz6 el
método tradicional de Sanger, con el protocolo de secuenciacién recomendado por el CDC
(https://wwwnc.cdc.gov/eid/article/26/10/20-1800 article), mediante la amplificacion del
segmento 29 del protocolo mencionado (fragmento comprendido entre los aminodacidos S_428
y S_750). En la Figura 18 se representan los cambios aminoacidicos en el gen S de SARS-CoV-2
caracteristicos de las variantes de interés epidemioldgico y se indica la porcion abarcada por el
fragmento secuenciado.

Proteina Spike

AB
[WIV04; Wuhan-Hu-1] ©
. o — 112 ol
(y derivados) 3 o
& & & & P A
A ek ke —— /OC
(Reino Unido) o TS 5
& & A & &
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GAMMA R & @"‘\ & é’“’& & S
(Manaos) e s © s = voc
DELTA iﬁe ﬁw ‘é’I I‘Q <5°WI "‘3; &(’i
" vocC
(India)
R0 9.9 ¢ = S A & 2 ok
S S Sty & EF &F S
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4
& e > S & © &
LAMBDA ‘;\Ii\ iw@. ":’I I“u 3"] "#I
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Figura 18. Representacion de los cambios aminoacidicos en el gen S de SARS-CoV-2
caracteristicos de las variantes de variantes de preocupacion (VOC) y variantes de interés (VOI).
Los cambios indicados en rojo corresponden a los de mayor impacto potencial sobre la biologia
viral o la neutralizacidon por anticuerpos. Se indica el fragmento 29 del protocolo del CDC
utilizado para la vigilancia activa de variantes (codones S_428 a S_750).
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Analisis filogenético:

Se realizd un analisis filogenético con secuencias de SARS-CoV-2 que incluyé secuencias de
referencias de algunos linajes principales y derivados, las secuencias de variante Omicron (Figura
15) o de la variante Delta (Figura 16) de Argentina y las diez secuencias de la base de datos
GISAID mas similares a cada una de ellas (andlisis de Audacitylnstant o BLAST). Los alineamientos
se construyeron con MAFFT v7.486 , el arbol de maxima verosimilitud se construyé con IQ-TREE
v.2.1. La confiabilidad de las ramas o agrupamientos se evalué mediante los métodos de SH-
approximate likelihood ratio test (SH-like) (1000 réplicas) y Ultrafast bootstrap Approximation
(UFB) (1000 réplicas). Agradecemos a los laboratorios que generaron y compartieron datos de
secuencias a través de la Iniciativa GISAID, cuyos datos fueron incluidos en este analisis.

Participantes en este reporte:

Nodo central evolucién Proyecto PAIS (analisis integral y escritura del reporte): Carolina
Torres, Paula Aulicino, Guido Koénig, Humberto Debat, Mariana Viegas.

Nodos de secuenciacion:

Nodo secuenciacion y analisis HNRG (CABA): Dolores Acufia; Mercedes Nabaes; Laura
Valinotto; Stephanie Goya; Mdnica Natale; Silvina Lusso; Alicia S. Mistchenko; Mariana Viegas.

Nodo secuenciacion y andlisis UGB-INTA Castelar (Hurlingham, PBA): Maria Inés Gismondi,
Maria José Dus Santos, Paula del Carmen Fernandez, Marianne Munoz, Andrea Puebla, Guido
Konig, Sofia Bengoa Luoni, Mercedes Didier Garnham y Marco Cacciabue.

Nodo de secuenciacion del IDICaL (Instituto de Investigaciones en la Cadena Lactea) del INTA-
CONICET Rafaela, provincia de Santa Fe: Maria Florencia Eberhardt; Matias Irazoqui; Ariel
Amadio.

Nodo de Secuenciacion y bioinformatica IMR Instituto de Medicina Regional, Resistencia
provincia de Chaco: Bettina Brusés, Laura Formichelli, Melina Lorenzini Campos, Javier Mussin,
Griselda Oria y Horacio Lucero, Raul Maximiliano Acevedo.

Nodo de secuenciacion y andlisis Laboratorio Central de Neuquén (Ministerio de Salud)
(Provincia de Neuquén): Melina Leonor Mazzeo; Luis Alfredo Pianciola; Ailen Fernandez,
Carolina Rastellini, Julia Ousset, Carolina Pintos, Cecilia Ziehm.

Nodo secuenciacidn del Laboratorio Mixto de Biotecnologia Acuatica, Facultad de Ciencias
Bioquimicas y Farmacéuticas (UNR) y Subsecretaria de Proyectos Cientificos y Tecnolégicos de
la Provincia de Santa Fe: Silvia Arranz, Vanina Villanova, Victoria Posner, Agustina Cerri,
Florencia Mascali.

Nodo de secuenciacion y bioinformatica de CIBIC Laboratorio (Rosario, provincia de Santa Fe):
Javier Sfalcin, Analia Seravalle, Clara Fay, Martina Fay, Fabian Fay.

Nodo de secuenciacion y bioinformatica del Departamento de Biologia y genética molecular;
IACA Laboratorios (Bahia Blanca, provincia de Buenos Aires): Estefania Tittarelli; Ariel Suarez;
Edgardo Raul Streitenberger; Maria Verdnica Masciovecchio.

Nodo de secuenciacion de Cérdoba: IPAVE-INTA-CIAP: Franco Fernandez, Nathalie Marquez y
Humberto Debat.
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Fundacién para el Progreso de la Medicina, ciudad de Cérdoba: Maximiliano Zeballos, Andrea
Lucca.

Nodo de secuenciacion de Tierra del Fuego: HRU, UNTDF y CADIC-CONICET (Provincia de Tierra
del Fuego): Santiago Ceballos; lvan Gramundi; Cristina Nardi; Fernando Gallego; Ezequiel Rojas.

Nodo de bioinformatica y evolucion del Grupo “Virologia Humana” (IBR-CONICET/UNR) y
Facultad de Ciencias Bioquimicas y Farmacéuticas (UNR): Adriana Giri, Elisa Bolatti, Pablo Casal,
Agustina Cerri, Diego Chouhy, M. Florencia Re, German R. Pérez, Gastén Viarengo. CIFASIS-
CONICET-UNR: Ignacio Garcia Labari, Joaquin Ezpeleta, Flavio Spetale, Javier Murillo, Laura
Angelone, Sofia Lavista Llanos, Pilar Bulacio, Elisabeth Tapia.

Laboratorio Central, Ministerio de Salud de la provincia de Cérdoba: Gabriela Barbas, Gonzalo
Castro, Paola Sicilia y Laura Lépez.

Instituto de Virologia “Dr. J. M. Vanella” Facultad de Ciencias Médicas - Universidad Nacional
de Cdrdoba: Viviana Ré, Maria Belén Pisano.

Laboratorio Nacional de Referencia de Enfermedades Respiratorias Virales, Centro Nacional
de influenza de la OMS. Servicio Virosis Respiratorias INEI-ANLIS "Dr Carlos G Malbran"
(CABA): Andrea Pontoriero, Estefania Benedetti, Martin Avaro, Mara Russo, Maria Elena
Dattero, Elsa Baumeister.

UO Centro Nacional de genémica-ANLIS "Dr Carlos G Malbran" (CABA): Sol Haim, Julidn
Sanchez Loria, Denise Dbelder, Tomas Poklepovich, Josefina Campos.

Carga de datos al SNVS: Camila Luzzardo.
Nodos de toma y procesamiento de muestras clinicas:

Laboratorio de Virologia, Hospital de Nifios Dr. Ricardo Gutiérrez (CABA): Alicia Mistchenko,
Erica Grandis, Maria Cristina Alvarez Lépez, Maria Elina Acevedo, Oscar Jacquez, Sofia Alexay,
Mariangeles Barreda Fink, Maria Emilia Villegas, Raquel Barquez, Estela Chascén, Jorgelina
Caruso, Karina Zacarias, Cristian Diaz, Oscar Luna, Cristian Turchiaro, Julidn Cipelli, Guillermo
Thomas, Carla Medina, Natalia Labarta.

Laboratorio de Biologia Molecular, Hospital Cosme Argerich (CABA): Marcia Pozzati, Jésica
Galeano, Florencia Rodriguez, Florencia Funez, Andrea Fernandez, Karina Polanski.

Laboratorio de Biologia molecular del Hospital General de Agudos Dr. Carlos G. Durand
(CABA): Clara Theaux, Guillermo Notaristéfano, Maria Belén Rodriguez Cardozo, Constanza
Marina, Noelia Anzorena, Estela Dima, Cecilia Irrazabal, Lucas Dahinten, Camila Elsegood, Silvia
Matillas, Natasha Frisone, Albano Costa, Nuria Canellas Walter Loayza, Martin Rodriguez Sa3,
Natalia Chiussi, Noelia Narduzzi, Anisa Marchissio, Belen Warszatska, Ailin Dominguez, Maricel
Leivas, Maryury Colina, Adriana Rozo, Laura Jurado, Maria Fernanda Yaunguzian, Romina
Gatica, Flavia Rivarola, Rocio Carrén, Yesica Castro. Promocién y Proteccidn de la Salud: Miriam
Bruno, Eugenia Langan, Laura Alvarez

Laboratorio de Biologia Molecular Hospital Pedro de Elizalde (CABA): Javier Indart, Jaqueline
Rocovich, Luciana Montoto Piazza, Gretel Wenk, Maria Eugenia Martin, Maria Florencia
Sanchez, Paulina Marchetti, Franco Morandi, Maria Laura Sueiro, Aldana Claps, Laura Bressan,
Federico José Torres, Julian Chamorro, Julieta Gondolessi, Marisa Lorena Gémez, Belen Carolina
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Diaz, Daiana Rosales, Florencia Alegre, Natalia Zamora, Emilce osaba, Eugenia Paez, Vivian
Bosker.

Hospital Aleman (CABA): Eugenia Ibafiez; Natalia Garcia allende.

Departamento de Biologia y genética molecular; IACA Laboratorios (Bahia Blanca, provincia
de Buenos Aires): Estefania Tittarelli; Ariel Sudrez; Edgardo Raul Streitenberger; Maria Verdnica
Masciovecchio.

Laboratorio Hospital Municipal Santamarina de Montegrande/secretaria de Salud de Esteban
Echeverria (Monte Grande, PBA): Maria del Carmen Izquierdo, Magali Fucile, Marcela Mariel
Diaz, Gabriel lve, Beatriz Irene Livellara.

Laboratorio de salud publica, Facultad de Ciencias Exactas, UNLP (La Plata, PBA): Rosana Isabel
Toro; Andrés Angelletti; Victoria Cabassi; Victoria Nadalich; Andrés Cordero; Laura Delaplace.

Laboratorio del Hospital San Roque de Gonnet (La Plata, PBA): Rosana Isabel Toro, Victoria
Nadalich, Paula Carassi, Evelyn De la Rubia.

Laboratorio de Virologia, HIEAyC "San Juan de Dios" (La Plata, PBA): Ercole, Regina; Gatelli,
Andrea; Di Bella, Sofia; Malaissi, Luciano; Colmeiro, Maria; Angeletti, Andres; Martinez,
Agustina; Ferioli, Martina.

Laboratorio Vacunas Salud (VacSal) del Instituto de Biotecnologia y Biologia Molecular de la
Facultad de Ciencias Exactas de la Universidad Nacional de La Plata-CONICET, PBA: Nicolas
Ambrosis; Pablo Martin Aispuro; Keila Belhart; Daniela Bottero; Magali Gabrielli; Alejandra
Giordano; Anibal Lodeiro; Erika Rudi; Eugenia Zurita y Daniela Hozbor.

Laboratorio del Hospital Zonal Especializado Materno Infantil “Argentina Diego” de Azul, PBA:
Guillermina; Maria Belén Arpaia; Farinella Bagnozzi y Santiago Hernan Gauna.

Laboratorio del Hospital Interzonal General de Agudos “Evita” (Lanus; PBA): Erica Luczak;
Isabel Desimone; Omar Grossi; Lorena Serrano; Rubén Pelagamos; Alejandra Musto.

Laboratorio de Virologia Molecular — Hospital Blas L. Dubarry (Mercedes, PBA): Maria Belén
Modnaco; Sebastian Gabriel Zunino; José Jaramillo Ortiz; Carla Antonella Massone; Leandro
Garcia; Flavia Noelia Minutto; Gabriela Elena Zunino; Belén Ubaldo; Elizabeth Joyce Maleplate;
Anna Belén Calloni; Departamento de Ciencias Basicas — Universidad Nacional de Lujan (PBA):
Maria Inés Gismondi

Laboratorio de Diagnéstico-UNIDAD COVID- Universidad Nacional de Hurlingham
(Hurlingham, PBA): Maria José Dus Santos, Marina Mozgovoj, Marcela Pilloff, Adriana
Fernandez Souto, Pablo Raies, Valeria Marsal, Juan Manuel Velazquez, Daiana Sofia Blanc,
Mercedes Didier Garnham, German Albornoz, Agustin Lara, Martin Lemos Vilches, Natalia Caleni.

Laboratorio de Virologia de la Facultad de Veterinaria de la Universidad Nacional del Centro
de la provincia de Buenos Aires (UNCPBA) (Tandil, provincia de Buenos Aires): Guillermina
Dolcini; Sandra Perez; Victoria Nieto Farias, Carolina Ceriani

Laboratorio de Biologia Molecular Bolivar (LABBO, PBA): Maria Estela Jofré, Maria Rocio
Larreche, Marina Ticeira, Fiorella Di Claudio, Romina Cabrerizo, Maria Laura Caviglia, Maria de
los Angeles D’Andrea, Felisa Lescano, Micaela Martinez.

Instituto Nacional de Epidemiologia "Dr. Jara" (Mar del Plata, PBA): Irene Pagano; Osvaldo Uez;
Carlos Jose Cimmino.
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CIBIC Laboratorio (Rosario, provincia de Santa Fe): Javier Sfalcin, Analia Seravalle, Clara Fay,
Martina Fay, Mariana Galizzi, Alejandra Manzur, Sofia Fagot y Fabian Fay.

Centro de Tecnologia en Salud Piblica (CTSP), Facultad de Ciencias Bioquimicas y
Farmacéuticas (FCByF)-Universidad Nacional de Rosario (UNR) y Hospital Provincial del
Centenario (Rosario, provincia de Santa Fe): Ana Laura Cavatorta, Julidn Acosta, Eduardo
Codino, Maria Belén Marti, Lucia Moriena, Alejandra Asueta, Laureana Villarreal, Ailén Ponzi,
Camila Bogado, Lucia Porfiri, Paula Diaz Vifiuela, Florencia Dassie, Milca Bordén, Mauro Balseiro.
IDICER-CONICET-UNR: Spinelli Silvana.

Laboratorio Central (Santa Fe, provincia de Santa Fe): Carlos Pastor; Guillermo Ojeda; Gabriela
Rompato; Viviana Mugna.

Laboratorio del Hospital "Jaime Ferré" SAMCO Rafaela (provincia de Santa Fe): Verdnica
Pandolfi, Juan Franco Quaranta, Cristina Isaias.

Laboratorio Central, Ministerio de Salud de la provincia de Cérdoba: Gabriela Barbas, Gonzalo
Castro, Paola Sicilia y Laura Lépez.

Laboratorio Central de Neuquén, Ministerio de Salud (Neuquén, provincia de Neuquén): Luis
Pianciola, Melina Mazzeo, Beatriz Carolina Pinto, Maria Cecilia Ziehm, Maria Ailén Fernandez.

Servicio de Inmunologia del Hospital Perrando (Resistencia, provincia de Chaco): Maria Delia
Foussal y Guillermo Cano.

Laboratorio Central de Salud Piblica de Provincia de Chaco (Resistencia, provincia de Chaco):
Natalia Andrea Ayala y Maria Verdnica Gémez, Erica Struss, Esteban Paredes.

Hospital Pediatrico Dr. Avelino Castelan (Resistencia, provincia de Chaco): Marino Goia, Lopez
Maria Cecilia, Gili Andrea.

Servicio de Microbiologia, Hospital 4 de Junio (Presidencia Roque Saenz Peiia, provincia de
Chaco): Andrea Carolina Piedrabuena, Mendoza Mayra y Jurasek Gabriela.

Laboratorio del HOSPITAL CENTRAL (Ciudad de Mendoza, provincia de Mendoza): Maria Liliana
Videla, Luciano Lima, Andrea Naser, Pablo Rico, Valeria Fontana, Héctor Horacio Cuello.
LABORATORIO DE SALUD PUBLICA (Ciudad de Mendoza, provincia de Mendoza): Viviana Leiva,
Silvia Zerrer, Belén Ortiz, Silvina Denita, Luciana Martinez, Cristian Garay, Fernando Giuliani.

Direccidon de epidemiologia provincia de Mendoza: Andrea Falaschi, Aguirre Carolina, Erica
Negri, Bosio Lia, Patricia Robledo, Maria Belén Peralta Roca. Coordinador Red de Laboratorios
del Ministerio de Salud de la provincia de Mendoza: Carlos Espul

Programa Laboratorio de Salud Publica "Dr Dalmiro Pérez Laborda" (Ministerio de Salud de la
provincia de San Luis): Juan Manuel Talia, Maria Agustina Lacaze, Jorge Bohn, Blanca Hebe
Esteves, Eliana Maria Rosales, Juan Pablo Perez Diaz, Matias Perez Diaz, Francisco Jofré,
Florencia Cabral Bombardieri, Julieta Peflalva, Gustavo Rivero, Marcelo Olivera, Leonardo
Aguilera, Anna Chiara Mastrodonato, Luciana Molina, Dra. Ludmila Campos, Federico Quijano,
Erica Carrizo

Fondos:

Proyecto IP COVID-19 N°08, Focem (FONDO PARA LA CONVERGENCIA
ESTRUCTURAL DE MERCOSUR) COF 03/11 Covid-19.
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