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RESUMEN

Con el objetivo de estudiar las variantes circulantes del virus SARS-CoV-2 durante la 3ra ola de la
COVID-19 en diferentes provincias de la Argentina, se analizaron un total de 1139 muestras
correspondientes al periodo 09/11/21-05/02/22, de las cuales 1067 fueron seleccionadas al azar y
corresponden a individuos sin antecedente de viaje al exterior o contacto estrecho con viajeros: 383
correspondieron a casos de la CABA, Gran Buenos Aires y alrededores y Gran La Plata, 107 a la provincia
de Buenos Aires (no AMBA), 14 a la provincia de Chaco, 35 a la provincia de Jujuy, 26 a la provincia de
Mendoza, 38 a la provincia de Misiones, 162 a la provincia de Neuquén, tres a la provincia de Santa
Cruz, 24 a la provincia de Tierra del Fuego, y 265 a la provincia de Santa Fe. Las 72 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 362 casos se realizé la secuenciacién
completa del genoma del SARS-CoV-2.

En total, y en consonancia con lo informado en el Reporte N°29 de PAIS, se identifico la variante
Omicron en 915 casos (80%), la variante Delta en 219 casos (19%) y las variantes Lambda (1) y Mu (2)
en tres casos (0.3%), mientras que otros dos fueron indeterminados.

En todos los casos el cambio de predominio de Delta a Omicron fue abrupto: del 7,5% al 78,8% en la
CABA; del 5,1% al 54,5% en GBA; del 5,3% al 59,1% en Santa Fé, todos entre las SE 49-50 y las 51-52 de
2021. En Neuquén del 26,2% al 90,6% entre las SE 51-52 de 2021 a las SE 01-02 del 2022. En Tierra del
Fuego se detecto por primera vez en las SE 51-52 con el 75,8% de los casos que paso a 92,3% en las
semanas siguientes.

Cabe mencionar que con las estrategias de secuenciacion parcial de Spike y genoma total se pudo
determinar que todas las secuencias pertenecientes a la variante Omicron pertenecen al linaje BA.1 o
su derivado BA.1.1. Solo de detectd el linaje BA.2 en un caso en la CABA en la SE 5.

En nuestro pais, la tercera ola fue inicialmente impulsada por la variante Delta, sin embargo, la mayor
transmisibilidad de Omicron resulté en el total desplazamiento de Delta entre las SE 1-3 de 2022 en
todas las provincias del pais estudiadas, siendo actualmente la nica variante detectada.
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Contexto epidemiolégico

Durante el Ultimo trimestre de 2021 se detecté en diversos paises del mundo un aumento abrupto
en el numero de infecciones causadas por SARS-CoV-2, asociado a la identificacién de una nueva
variante de preocupacion (VOC) denominada Omicron (B.1.1.529) (1) que fue detectada
inicialmente en Sudafrica y Botswana en noviembre de 2021 (2). El ingreso de Omicron a nuestro
pais fue notificado el 2 de diciembre, en un viajero residente de la Pcia. de San Luis que asistid a
un evento laboral en Sudéfrica (3). La variante de preocupacién (VOC) Delta (linaje B.1.617.2) que
predominaba a nivel mundial fue desplazada por la nueva variante.

Omicron se distingue por presentar un gran nimero de mutaciones distribuidas asimétricamente
alo 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 delecién en la posicidon 69-70 de esta proteina que puede impedir la deteccidn del virus en
algunos ensayos de PCR que tienen como blanco del gen S, 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 18 de febrero del 2022, la variante Omicron se ha identificado en 140 paises (4). Entre las
secuencias reportadas a GISAID ya representa casi el 100% de los casos a nivel mundial y aunque
falta informacidon de algunos paises es muy probable que la situacién en Latinoamérica sea la
misma.

Del linaje original de Omicron (B.1.1.529) se desprenden 3 sub-linajes que comparten solo un
grupo de mutaciones. BA.1 predomina a nivel mundial y puede diferenciarse de otras variantes
por la delecidn en la posicidon 69-70 de Spike. BA.2, que esta en aumento en algunos paises como
Dinamarca e Israel, no la posee y por lo tanto requiere de secuenciacion para diferenciarla otras
variantes. BA.3 todavia circula en pocos paises y en un bajo nimero de casos, pero aun asi fue
reconocida como un sub-linaje emergente por la OMS. Ademas de estos sub-linajes, se reconocid
un linaje derivado de BA.1 (BA.1.1) que posee una mutacion adicional en Spike (R346K).

Omicron se ha propagado significativamente mas rdpido que todas las variantes anteriores y su
tasa de duplicacién en el pico de expansion 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 (5). Varios estudios in vitro indican pérdida de capacidad de
neutralizacidon contra Omicron en sueros de individuos que han recibido vacunacién primaria o en
aquellos que han tenido una infeccion previa por SARS-CoV-2 (6). En este mismo sentido, la
efectividad vacunal frente a las infecciones sintomaticas disminuye significativamente para
Omicron en comparacioén con Delta, sin embargo, la proteccién contra la hospitalizacidon es mucho
mayor que contra la enfermedad sintomdtica, en particular después de una dosis adicional o de
refuerzo (7). La informaciéon sobre gravedad clinica asociada a infecciones con Omicron también
es limitada, aunque los datos de Sudéafrica (8), Reino Unido (9) y Dinamarca sugieren un riesgo
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reducido de hospitalizacion en comparacidon con Delta. Algunos reportes iniciales indican que el
sublinaje BA.2 podria ser mas transmisible entre personas vacunadas y los estudios sobre su
severidad diferencial no son aun concluyentes (10,11).

Sin embargo, en muchos paises luego de presentar un pico elevado de casos, incluso mayores que
en olas anteriores, este finalmente baja también en forma rapida. Este también es el caso de
nuestro pais que luego de alcanzar un pico de mas de 130.000 casos por dia a mediados de enero,
30 dias después la cantidad de casos cayo por debajo de 10000 (12).

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.qb.fcen.uba.ar/reports.php).

Con el objetivo de continuar con la vigilancia activa de variantes, el Consorcio Argentino de
Gendmica de SARS-CoV-2 realizé la secuenciacion parcial del gen que codifica para la proteina
Spike de SARS-CoV-2 en 1139 muestras y la secuenciacion del genoma completo en 362 muestras
obtenidas entre el 09/11/21 y el 15/02/22 de individuos residentes en la AMBA, PBA, Chaco,
Corrientes, Jujuy, Mendoza, Misiones, Neuquén, Santa Cruz, Santa Fe y Tierra del Fuego, 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 Ngn), el IMR de Resistencia (Pcia. de Chaco), el
Laboratorio del IDICaL del INTA-CONICET (Rafaela, Pcia. de Santa Fe), de los laboratorios CIBIC y
Mixto de Biotecnologia Acudtica (UNR) de Rosario (Pcia. de Santa Fe), los laboratorios de HRU,
UNTDF y CADIC-CONICET (Pcia. de Tierra del Fuego), los laboratorios del IPAVE-INTA-CIAP
(Cordoba), el laboratorio de Medicina Gendmica (Facultad de Medicina, UNNE, Pcia. Corrientes) y
Laboratorio Generis (Caleta Olivia, Santa Cruz).

De las 1139 muestras analizadas, la mayoria (1067) corresponden a personas sin antecedente
de viaje al exterior o contacto estrecho con viajeros, mientras que, 72 correspondieron a
selecciones especiales (nexo con viajeros, confirmacidén de casos detectados por la técnica de
real time especifica para variantes, o estudios especiales en personal estratégico vacunado).

Muestreo:

En todos los casos en donde se analizé la frecuencia de variantes en circulacion comunitaria
(correspondiente a personas sin antecedente de viaje al exterior o contacto estrecho con viajeros),
el muestreo se basd en el estudio de distintos centros de salud centinela de diferentes regiones
del pais, seleccionando al azar entre el 2,5-25% del total de los casos positivos detectados en cada
centro de salud la semana previa. Este amplio rango de porcentajes de casos secuenciados se debe
a que el porcentaje de positividad ha ido variando durante el periodo de andlisis que abarca este
reporte, por lo que la capacidad mdxima de procesamiento semanal de cada nodo y el valor
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epidemioldgico del muestreo en cada caso hizo que también 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.

RESULTADOS:

Se analizé la presencia de variantes en un total de 1139 muestras de individuos residentes en el
AMBA, PBA, Chaco, Corrientes, Jujuy, Mendoza, Misiones, Neuquén, Santa Cruz, Santa Fe y Tierra
del Fuego, mediante el analisis de la region de SARS-CoV-2 que codifica para la proteina Spike
(codones 428 a 750) y del genoma completo en 362 muestras (Tabla 1).

Aclaracidn: 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 nimero total de casos de variantes VOC y VOI 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 epidemioldgica.

Respecto de las regiones analizadas en forma semanal, en las Tablas 2-7 y Figuras 2-12, se muestra
el nimero de casos reportados desde el inicio de la vigilancia molecular de variantes de SARS-CoV-
2 por regidn por el proyecto PAIS, las frecuencias de las variantes de SARS-CoV-2 y las secuencias
con o sin mutaciones de interés por semana epidemioldgica 2020-2022.

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

e En la CABA se observé un incremento de deteccién de la variante Omicron del 7,5% en las SE
49-50del 2021 (5 al 18 de diciembre) al 100% en las SE 3-4 del 2022 (16 al 29 de enero), semanas
en las que dejé de detectarse la variante Delta entre las muestras analizadas. Esa
predominancia de Omicron se mantiene hasta la SE 5 del 2022 (30 de enero al 5 de febrero).
Estos datos son concomitantes con el aumento de positividad de deteccién de SARS-CoV-2 en
los laboratorios centinela y el pico de la tercera ola de la COVID-19 registrado en nuestro pais.

e Enel GBA, al igual que en la CABA, se detectd por primera vez la variante Omicron con un 5,1%
de los casos en las SE 49-50 del 2021 (5 al 18 de diciembre) y este porcentaje subié al 100% en
las SE 3-4 del 2021 (16 al 29 de enero), predominancia que aun se mantiene hasta la SE 5 del
2022 (30 de enero al 5 de febrero).

e En ambos casos tanto en CABA como en GBA se alcanzé el 100% de los casos en las SE 3-4 del
2022.

e En el Gran La Plata, Omicron fue practicamente la Unica variante detectada con 25/26 (96%)
casos analizados entre el 01/01/2022 y 27/02/2022.


https://www.argentina.gob.ar/coronavirus/informes-diarios/vigilancia-genomica

PR&YECTO

PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA
DE SARS-CoV-2

e ParaelrestodelaPBA, entre el 10/12/2021y el 05/01/2022 se analizaron un total de 107 casos
de los cuales 95 (88,8%) correspondieron a la variante Omicron. Como casos particulares de
destacar:

o En Mercedes solo se detectaron dos (2/25) casos de la variante Delta el 26/12/2021, luego
todos los casos detectados hasta la SE 3 del 2022 correspondieron a la variante Omicron
(23 casos).

o En Magdalena se detecté Omicron en 13/14 muestras analizadas en las SE 1, 3y 4 del 2022.
Solo se detectd un caso de Delta el 06/01/2022.

o Enla ciudad de Bahia Blanca, en las SE 51 y 52 del 2021 se detectaron las variantes Delta y
Omicron en el 52,4% y 47,6% de los casos analizados, respectivamente. Ya en las semanas
1y 2 del 2022 el porcentaje de Omicron ascendié al 94,1% de los casos.

o En el Municipio de General Pueyrreddn los 12 casos analizados en la SE 5 del 2022 (30/01
al 05/02) correspondieron a la variante Omicron. Lo mismo se observé en el Municipio de
la Costa con los siete casos analizados de la misma SE.

o En la ciudad de Tandil se analizaron los 12 casos analizados en la SE 4 del 2022 (23/01 al
29/01) correspondieron a la variante Omicron.

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 49-50 se
comenzd a detectar Omicron en el 5,3% de los casos, porcentaje que subio a casi el 100% en las
SE 1-2 del 2022 y se mantiene.

e En la provincia de Neuquén en el reporte PAIS N°29 no se habia informado deteccion de la
variante Omicron hasta la SE 47-48 del 2021. Ya en las SE 51-52 comienza a detectarse con el
26,2% de los casos analizados, porcentaje que asciende al 90,6% de los casos las dos semanas
siguientes (97% entre el 16 y el 22 de enero de 2022).

e En la provincia de Misiones, se analizaron 38 casos correspondientes a las SE 50 del 2021 a la
SE 3 del 2022, de las localidades del Andresito, El Dorado, Oberd, Posadas y San Vicente. La
variante Omicron se detectd en 24/38 casos analizados y fue detectada a partir de la SE 52 del
2021.

e En la provincia de Chaco, se analizaron 14 casos comprendidos entre el 11/01/2022 vy el
15/02/2022. La variante Omicron se detecto en todos los casos analizados.

e Enla provincia de Jujuy se estudiaron 26 casos entre el 09/11/2021 al 10/01/2022 (SE 45-52 del
2021 a SE 1 del 2022). En las primeras semanas analizadas (SE 45 del 2021) hasta la SE 50 del
2021 no se detectd la variante Omicron, siendo la variante Delta la predominante con 7/10
casos analizados. Luego en la SE 51 del 2021 comenzaron a detectarse los primeros casos de
Omicron, llegando a ser la Unica variante detectada en la SE 1 del 2022. Cabe sefialar que fue la
Unica provincia que presenté secuencias (3) de otras variantes, aparte de Delta y Omicron.

e Enla provincia de Corrientes se estudiaron 35 casos entre el 10/11/2021 al 16/01/2021 (SE 49-
52 del 2021 a SE 1-3 del 2022). Hasta la SE52 del 2021 solo se detectdé un caso de la variante
Omicron de siete casos analizados. Ya en la SE 1 del 2022 la variante Omicron comenzé a
detectarse en 6/7 casos y luego en la SE 2 en 17/19 (89,4%) casos analizados.
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e Enlaprovincia de Mendoza se analizaron 6 casos entre el 23/12/2021 al 29/12/2021 resultando
5/6 correspondientes a la variante Omicron.

e Enla provincia de Santa Cruz tres casos seleccionados al azar el 17/01/2022 correspondieron a
la variante Omicron.

e Enla provincia de Tierra del Fuego la variante Omicron comenzé a detectarse con un 75,8% de
los casos en las SE 51-52 del 2021, porcentaje que subid al 92,3% en las SE1-2 del 2022.

e Entodos los casos en que se detectd Omicron, el linaje observado fue BA.1 o su derivado BA.1.1.

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 circulacidon de variantes expresados en las Tablas 2-7 ni en las Figuras 2-12, dado
gue su secuenciacion fue realizada con fines confirmatorios.

En la Tabla 1 se observa que hay 72 casos secuenciados provenientes de seleccién dirigida y de
ellos 41 corresponden a la variante Omicron detectadas entre el 12/12/2021 y el 01/02/2022.

° En CABA se detectd un caso de variante Omicron perteneciente al linaje BA.2 en la SE 5 del
2022, originalmente detectado por RT-gPCR especifica de variantes por no presentar
del69-70 en el gen que codifica para la proteina Spike caracteristica del linaje BA.1 (entre
otras mutaciones) y tampoco presentar los marcadores de la variante Delta, ultima variante
en circulacion previa a Omicron linaje BA.1. Este caso fue confirmado por secuenciacion.

Por otro lado, en este reporte se integra informacién de la vigilancia de variantes de SARS CoV-
2 por RT-qPCR en los municipios de Quilmes y Berazategui.

Analizado, disefiado y realizado por el Laboratorio de Virus Emergentes de la Universidad Nacional
de Quilmes (LVE-UNQ).

El LVE-UNQ planted la hipdtesis de que una prueba de RT-gPCR especifica para tipificar mutaciones
de los genotipos conocidos podria facilitar la vigilancia epidemioldgica de las variantes del virus en
la regidn mencionada.

En el Laboratorio de Virus Emergentes de la Universidad Nacional de Quilmes se disefid una PCR
multiplex con transcripcién reversa de un solo paso (multiplex RT-qPCR) especifica para detectar
mutaciones en el gen de la proteina Spike (del157-158) y en el gen Orfla (del3675-3677).
Asimismo, usando reactivos proporcionados gentilmente por el Dr. Maximiliano Juri Ayub de la
Universidad Nacional de San Luis, utilizamos otra prueba de RT-qPCR especifica para la
determinacion de la delecion 69-70del en el gen Spike.

Se realizé un tamizaje para identificar la presencia de VOC en 663 muestras de casos positivos para
SARS-CoV-2 procedentes de la Unidad COVID-19 (Plataforma de Servicios Biotecnolégicos, PSB),
de la Universidad Nacional de Quilmes. Este conjunto de muestras fue recolectado en los
municipios de Quilmes y Berazategui de la Provincia de Buenos Aires entre el 1 de septiembre de
2021 y el 12 de febrero de 2022. Se detecté que 229 casos (34,54%) presentaron mutaciones
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compatibles con la variante Delta, mientras que 418 casos (63,05%) presentaron mutaciones
compatibles con la variante Omicron, los restantes 16 casos (2,41%) se correspondieron con otras
variantes (Gamma y Lambda). En la Figura 13 se muestran estos resultados agrupados por semana
epidemioldgica (SE). La variante Omicron se detecté desde la SE 50 de 2021, y que desde la SE 3 a
la SE 6 de 2022 fue la Unica variante identificada en las muestras analizadas. En la Figura 14 se
muestran las frecuencias relativas de las variantes para este grupo de muestras tomado en los
municipios de Quilmes y Berazategui desde la SE 35/2021 a la SE 6/2022.

Para corroborar la metodologia, se seleccionaron 10 muestras compatibles con la variante
Omicron de acuerdo con el tamizaje realizado (obtenidas entre el 14 y 27 de diciembre de 2021) y
se entregaron al nodo central de Proyecto PAIS para su analisis por secuenciacion. El ensayo tuvo
una concordancia del 100% (10/10) con la secuenciacién parcial del gen Spike.

De esta manera se pudo concluir que se logré establecer una metodologia de genotipificado por
pruebas de RT-gPCR de alto rendimiento para realizar el tamizaje de variantes de SARS-CoV-2 y
llevar a cabo una vigilancia activa de variantes en la region, el cual se encuentra enteramente a
disposicidn de quienes tengan interés en implementar la técnica.

Por otro lado, este enfoque puede adaptarse rdpidamente para detectar mutaciones emergentes
e implementarse inmediatamente en laboratorios que ya realizan RT-gPCR en todo el pais
utilizando equipo, personal y muestras existentes.
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CONCLUSIONES

En este reporte se describe la circulacion de variantes de SARS-CoV-2 durante el pico de la tercera
ola de la COVID-19 en Argentina.

En el periodo analizado, la variante Omicron ha sido la variante mayoritaria detectada en
circulacién comunitaria en el AMBA alcanzando 100% de las identificaciones en las ultimas 3
semanas analizadas (SE 3-5 del 2022).

El mismo panorama se observa en las provincias de Santa Fe (SE 3-4), Misiones (SE 3), Chaco (SE
3) y Tierra del Fuego (SE 3) mientras que en Neuquén la variante supera el 95% (SE 3).

En este momento, Argentina transita una baja en los casos correspondientes a la tercera ola, que,
si bien, inicialmente se encontrd asociada a la variante Delta (resultados actuales y reporte 29),
luego fue impulsada por un abrupto ingreso y propagaciéon de Omicron.

Hasta ahora, casi exclusivamente, los Unicos sublinajes detectados por secuenciacién del genoma
completo del virus son BA.1y BA.1.1.

Hasta el momento, la vigilancia activa de las variantes de SARS-CoV-2 realizada sobre un total de
7954 muestras de la CABA, provincias de Buenos Aires, Chaco, Cdrdoba, Corrientes, Jujuy,
Neuquén, La Pampa, Santa Fe, Rio Negro, Mendoza, Misiones, San Luis, Santa Cruz, Chubut, Tierra
del Fuego y Entre Rios (Reportes N°9 a 30) obtenidas entre el 26/10/2020 al 15/02/2022 permitid
determinar la presencia de ocho variantes de interés epidemiolégico en nuestro pais: las variantes
Alpha, Gamma, Delta, Omicron, Lambda, Mu, Zeta, Epsilon y lota.

El Consorcio Argentino Interinstitucional de Gendmica de SARS-CoV-2 continuara realizando la
vigilancia molecular sobre los casos de circulacidon 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 Delta Lambda Omicron Mu Otras Total
muestreo
AMBA 05-12-21 al 05-02-22 43 340 383
CABA 15-12-21 al 05-02-22 6 230 236
GBA Norte 23-12-21 al 25-01-22 1 6 7
GBA Oeste 05-12-21 al 31-01-22 31 16 47
GBA Sur 14-12-21 al 01-02-22 4 62 66
GLP 01-01-22 al 27-02-22 1 25 26
Otros 18-01-22 1 1
PBA (No AMBA) 10-12-21 al 01-02-22 12 95 107
Bahia Blanca 8 21 29
Castelli 1
Chivilcoy 1
General Pueyrredon 12 12
Magdalena 13 14
Mercedes 23 25
Partido de la Costa 7 7
San Antonio de Areco 2 2
Suipacha 4
Tandil 12 12
Chaco 11-01-22 al 15-02-22 14 14
Campo Largo 1
Colonias Unidas 1
General San Martin 1
Loa Frentones 1
Pampa del Infierno 2
Pcia. de la Plaza 1
Resistencia 3
Sdenz Pefia 3
San Bernardo 1
Corrientes 10-11-21 al 16-01-22 9 26 35
Bella Vista 1 1
Corrientes Capital 6 14 20
Esquina 1 1
Goya 2 2 4
ltuzaingo 1 1
Mercedes 1 1
Paso de los Libres 1 1
Saladas 1 1
Santa Lucia 1 1
Santo Tomé 2 2
Tabay 1 1
Sin datos 1
Jujuy 09-11-21 al 10-01-22 12 1 11 2 26
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PR&YECTO

PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA
DE SARS-CoV-2

El Carmen

Humahuaca

La Quiaca

Ledesma

Libertador Gral. San Martin

Palpala

wlNn|plRlRr|lw]+~

Perico

San Salvador de Jujuy 11

Mendoza 23-12-21 al 29-12-21

RmlJw|Nn]|RrIN|RRr]R] -

Godoy Cruz

Guaymallén

Las Heras

RNk~

R[NP [NO

Lujan de Cuyo

Misiones 13-12-21 al 17-01-22 14

N
H

38

Andresito

(ool

El Dorado

Obera

LIS
D

Posadas 18 26

San Vicente 2 2

Neuquén 10-12-21 al 18-01-22 71 91 162

Aluminé 1 3

N

Andacollo

Afielo 1

Buta Ranquil

Centenario

Chos Malal

WIN|W]| -

Junin de los Andes

Las Coloradas

RO

Las Lajas

Ry

Las Ovejas

[y P ENY F=Y BN - BN S =Y SIS

Loncopué

N
o

34

ul
N

Neuquén Capital

Picuin Leufu

vN

Plaza Huincul

Plottier 10 18

Rincén de los Sauces

San Martin de los Andes 12 15

San Patricio del Chanar

[ =

Senillosa

A|lw| b

Villa La Angostura

o |IN|WIWIW] O |N]|F

Zapala 13

Rio Negro 27-12-2022

Cipolletti

Santa Cruz 17-01-22

Perito Moreno

N|lRr|lw]l~ ]|k ] oo
NlrRr|lw]l~]|R~

Pico Truncado
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PR&YECTO

PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA

DE SARS-CoV-2

. Periodo de
Region Delta
muestreo

Lambda Omicron

Otras Total

Santa Fe 12-12-21 al 29-01-22 26

239

265

Acebal

Alvarez

Arequito

Barrancas

Bigand

Bustinza

Calchaqui

RPN WO|W|

RIRPIUWIN|[Dd|N

Cafada de Gomez

12

[N
w

Casilda

1

o

Chabas

Coronel Dominguez

Correa

El Trebol

RSN N|O0

Esperanza 1

Eusebia

Frontera

Galvez

Gobernador Crespo

Helvecia 1

Humboldt

RlRr|Rr[R| R~

La Gallareta 2

Laguna Paiva

Los Molinos

Pilar

Progreso

Pueblo Esther

||k [N|k

Ol R R|IN[R[IN|RP|IN|R[R[R[R|R|R|B[NN

Rafaela

21

N
N

Reconquista

Ricardone

N[ U

w | u

Roldan

Rosario 10

85

95

San Jerénimo Sur

San Lorenzo

~

Santa Fe

31

31

Soldini

Sunchales

Villa Constitucion

Villa Eloisa 1

RN O
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PR&YECTO

PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA
DE SARS-CoV-2

Periodo de

Region Delta Lambda Omicron Mu Otras Total
muestreo
Tierra del Fuego 30-12-21 al 21-01-22 2 22 24
Rio Grande 1 1 2
Ushuaia 1 21 22
Seleccién dirigida® 12-12-21 al 01-02-22 29 41 2 72
AMBA 16 16
Buenos Aires (No AMBA) 2
Chubut 1 2 2
Mendoza 3
Neuquén 10 8 18
Santa Cruz 1 5 6
Santa Fe 15 15
Tierra del Fuego 4 4
Sin datos 2 1 3
Sin datos 3 3
TOTAL GENERAL 09-11-21 al 15-02-22 219 1 915 2 2 1139

! Seleccidn de muestras para estudios particulares: confirmacién 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.
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PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA
DE SARS-CoV-2

Muestras analizadas por semana epidemioldgica
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- _ _aHh )
49 50 51 52 1 2 3 4 5

o

sin 45 46 48
datos

Figura 1. Muestras analizadas en este reporte por semana epidemioldgica. Las muestras
sin datos registrados corresponden a algunos casos de seleccion 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: Numero 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 epidemioldgico entre si, solo se consideré uno como
representativo. Para esta region, las SE 5-6/2022 se encuentran bajo andlisis al cierre de este reporte
y los casos no fueron incluidos en las Figuras al no ser representativos de la SE completa.

CABA - Frecuencia de casos reportados por semana epidemioldégica
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Figura 3: 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 CABA 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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PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA
DE SARS-CoV-2

PR#YECTO

GBA - Numero de casos reportados por semana epidemiolégica
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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 consideré uno como
representativo. Para esta region, las SE 5-6/2022 se encuentran bajo andlisis al cierre de este
reporte y los casos no fueron incluidos en las Figuras al no ser representativos de la SE completa.

GBA - Frecuencia de casos reportados por semana epidemioldgica
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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.
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Santa Fe - NUmero de casos reportados por semana epidemioldgica
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Figura 6: Numero de casos reportados por semana epidemiolégica 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 epidemioldgico entre si, solo se consideré 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
epidemioldgico entre si, solo se considerd uno como representativo.
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Neuquén - Numero 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.

Neuquén - Frecuencia de casos reportados por semana
epidemioldgica
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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

epidemioldgico entre si, solo se considerd uno como representativo.
17



[ [ [}

S

PAES

PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA
DE SARS-CoV-2

PR#YECTO

Tierra del Fuego - Casos reportados de variantes o mutaciones
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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 Tierra
del Fuego que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros. Sobre las
barras se indican el nUmero de casos analizados.

Bahia Blanca - Nimero de casos reportados por semana
epidemioldgica
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Figura 11: Namero 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 epidemioldgico entre si, solo se
considerd uno como representativo. *Se incluye una muestra de SE03/2022
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Bahia Blanca - Frecuencia de casos reportados por semana
epidemiolédgica
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Figura 12: 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 ciudad de Bahia Blanca que
no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros; en casos con nexo
epidemioldgico entre si, solo se consideré uno como representativo. *Se incluye una muestra de

SE03/2022
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Tabla 2. CABA: Frecuencia de las variantes y mutaciones por semana epidemioldgica (SE) 2020-2022.

PR&YECTO

PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA
DE SARS-CoV-2

Alpha Gamma Delta Lambda Omicron Mu Otras? No VOC/VOlI
SE

F([Z)c 1C95%? F(':y‘:)c 1C95%? F(:/‘:)C 1C95%? F(E/‘:)C 1C95%2 F(Z/‘:)c 1C95%? F(Z/‘:)c IC95%? F(E/‘:)C 1C95%2 F(E/‘:)C 1C95%?
Hasta 53/2020 47 23 94| 953 906 97,7
01-02/2021 74 29 176| 926 824 971
03-04/2021 156 7,7 288 | 844 712 923
05-06/2021 29 02 149 235 124 400 | 735 569 854
07-08/2021 | 26 01 132 26 01 132 154 7,2 297 | 795 645 89,2
09-10/2021 | 76 40 138| 17 03 59 76 40 138 176 11,8 255 | 655 566 735
11-12/2021 | 190 125 278 | 120 70 198 180 11,7 26,7 170 109 255 | 340 255 437
13-14/2021 | 92 49 165 245 170 339 480 383 577 31 08 86| 153 95 237
15-16/2021 | 21,0 135 311 358 262 46,7 346 251 454 37 10 103| 49 19 120
17-18/2021 | 81 35 175 371 262 495 500 379 621 16 01 86| 32 06 110
19-20/2021 | 97 33 249 452 292 622 452 292 622
21-22/2021 | 11,4 50 240 432 297 578 455 31,7 599
23-24/2021 | 20 01 107 592 452 718 367 247 507 20 01 107
25-26/2021 | 42 07 140 458 326 597 500 364 63,6
27-28/2021 | 21 01 11,1 532 392 667 42,6 295 567 21 01 111
29-30/2021 | 38 07 130 635 499 752 308 199 443 19 01 101
31-32/2021 71,7 575 827 283 173 425
33-34/2021 667 521 786 31,1 195 457 22 01 116
35-36/2021 528 397 656|151 79 271 321 21,1 455
37-38/2021 33,3 210 484|405 270 555 | 262 153 411
39-40/2021 11,6 51 245|744 598 851 140 66 273
41-42/2021 81 35 175871 766 933 | 48 13 133
43-44/2021 65 25 154|919 85 95| 16 01 86
45-46/2021 1000 93,6 100,0
47-48/2021 1000 92,6 100,0
49-50/2021 92,5 837 9638 75 32 163
51-52/2021 21,1 134 315 789 685 866
01-02/2022 24 04 84 97,6 916 996
03-04/2022 1000 951 100,0
05/2022 1000 86,7 100,0

1Se incluyen solamente casos provenientes que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros.
2El intervalo de confianza de la frecuencia se estimé con el método de Wilson/Brown, implementado en el programa Graph Pad Prism v.8.3 (California, Estados Unidos, www.graphpad.com).
3Se incluyen detecciones de mutaciones de interés que no pertenecen a secuencias con la combinacidon de mutaciones caracteristicas de las variantes indicadas.
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PR&YECTO

PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA
DE SARS-CoV-2

Tabla 3. GBA: Frecuencia de las variantes y mutaciones por semana epidemioldgica (SE) 2020-2022".

Alpha Gamma Delta Lambda Omicron Otras3 No VOC/VOI
SE
F(;j)c 1C95%2 F(;j)c 1C95%2 F(';/f)c 1C95%? F(:/f)c 1C95%2 F(:/f)c 1C95%2 F(E/‘:)C 1C95%2 F(:/‘:)c 1C95%2
Hasta 53/2020 13 01 69987 931 999
01-02/2021 34 06 11,7 | 966 883 99,4
03-04/2021 43 02 21,0 174 70 371|783 581 903
05-06/2021 43 02 21,0 26,1 12,5 465 | 69,6 49,1 844
07-08/2021 136 7,8 22,7 173 106 269 | 69,1 584 781
09-10/2021 48 19 116 31,0 22,1 415 155 93 247 | 488 384 593
11-12/2021 58 23 140| 58 23 140 435 32,4 5572 17,4 102 280 | 275 184 39,0
13-14/2021 | 16,5 10,1 258 | 271 188 373 412 313 518 1,2 01 64| 141 83 231
15-16/2021 | 140 85 221 350 264 44,7 420 328 518 20 04 70| 70 34 137
17-18/2021 | 11,3 56 215 | 403 290 52,7 41,9 30,5 543 16 01 86| 48 13 133
19-20/2021 90 42 182 | 373 267 493 50,7 39,1 62,3 15 01 80| 1,5 01 80
21-22/2021 | 125 74 21,0 | 557 453 656 307 22,0 41,0 1,1 01 62
23-24/2021 49 09 161 | 659 505 784 293 17,6 44,5
25-26/2021 37 02 183 | 630 442 785 333 186 522
27-28/2021 20 01 105 ]| 700 562 80,9 280 17,5 41,7
29-30/2021 67 23 179| 689 543 805 244 142 38,7
31-32/2021 62,5 47,0 758 350 22,1 50,5 25 01 129
33-34/2021 49 09 161|561 410 701| 122 53 255 | 268 157 41,9
35-36/2021 75 26 199|525 375 671 | 125 55 261 | 275 161 42,8
37-38/2021 61,1 386 797 | 333 163 563| 56 03 258
39-40/2021 231 82 503| 769 497 918
41-42/2021 34 02 172 | 862 694 945 | 103 36 264
43-44/2021 41 07 137| o918 8,8 98| 41 07 137
45-46/2021 1000 89,0 100,0
47-48/2021 1000 79,6 100,0
49-50/2021 949 831 99,1 51 09 169
51-52/2021 452 312 60,1 548 399 688
01-02/2022 133 53 29,7 86,7 703 947
03-04/2022 1000 89,0 100,0
05/2022 1000 51,0 100,0

1Se incluyen solamente casos provenientes que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros.
2El intervalo de confianza de la frecuencia se estimé con el método de Wilson/Brown, implementado en el programa Graph Pad Prism v.8.3 (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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PR&YECTO

PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA
DE SARS-CoV-2

Tabla 4. Santa Fe: Frecuencia de las variantes y mutaciones por semana epidemioldgica (SE) 2021-2022:.

Alpha Gamma Delta Lambda Omicron Otras3 No VOC/vol
SE
F(:/f)c 1C95%2 F(:/f)c 1C95%2 F(';:)c 1C95%? F(:/‘:)c 1C95%2 F(:/':)c 1C95%2 F(:/':)c 1C95%? ';‘ryf)c 1C95%?
09-10/2021 1000 758 100,0
11-12/2021 | 95 1,7 289 | 143 50 346 95 1,7 289 | 66,7 454 828
13-14/2021 | 63 03 283 | 625 386 815 31,3 142 556
15-16/2021 | 22,7 10,1 43,4 | 455 269 653 136 47 333 45 02 218|136 47 333
17-18/2021 833 552 97,0 167 30 44,38
19-20/2021 | 68 30 151 | 795 688 87,1 11,0 57 202 27 05 95
21-22/2021 | 40 16 97| 83,2 747 89,2 11,9 69 19,6 10 01 54
23-24/2021 | 58 25 129 | 84,9 758 909 93 48 173
25-26/2021 | 88 45 164 | 835 746 89,7 77 38 150
27-28/2021 | 56 24 124 | 86,7 781 92,2 78 38 152
29-30/2021 | 55 22 133 | 836 734 90,3 11,0 57 202
31-32/2021 747 641 83,0 253 17,0 359
33-34/2021 | 37 07 125|704 572 809 259 16,1 38,9
3536/2021 | 24 01 123 833 694 91,7 48 08 158 | 95 38 221
37-38/2021 58,6 40,7 745 | 276 147 457 | 138 55 306
39-40/2021 789 567 91,5| 21,1 85 433
41422021 | 2,7 o1 138 351 21,8 512 568 409 713 | 54 1,0 177
43-44/2021 104 45 222 | 583 443 71,2 | 31,3 199 453
45-46/2021 720 583 825 | 280 175 41,7
47-48/2021 9,9 788 94| 91 36 212
49-50/2021 94,7 871 97,9 53 2,1 129
51-52/2021 409 31,4 51,0 59,1 49,0 68,6
01-02/2022 1,7 03 5,9 983 941 99,7
03-04/2022 1000 955 100,0

1Se incluyen solamente casos provenientes que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros.
2El intervalo de confianza de la frecuencia se estimé con el método de Wilson/Brown, implementado en el programa Graph Pad Prism v.8.3 (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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PR&YECTO

PROYECTO ARGENTINO INTERINSTITUCIONAL DE GENOMICA

Tabla 5. Neuquén: Frecuencia de las variantes y mutaciones por semana epidemioldgica (SE) 2021-2022:.

DE SARS-CoV-2

Alpha Gamma Delta Lambda Omicron Otras3 No VOC/VOl
SE
';Z/f)c 1C95%? i:/l:)c 1C95%? F(';:)c 1C95%2 ';:/f)c 1C95%? ';:/f)c 1C95%? F(Z/‘:)c 1C95%? F(Z/‘:)c 1C95%?
Hasta 18/2021 39 07 132 | 294 187 43,0 78 31 185 13,7 68 257 451 323 586
19-20/2021 83,3 664 92,7 10,0 35 256 67 12 21,3
21-22/2021 789 56,7 91,5 105 1,9 31,4 105 1,9 31,4
23-24/2021 45 02 218 | 682 473 836 273 132 482
27-28/2021 91 1,6 278 | 773 566 89,9 136 47 333
29-30/2021 100,0 72,2 100,0
31-32/2021 32 06 109 | 905 80,7 956 63 25 152
33-34/2021 90,3 751 96,7 97 33 249
35-36/2021 24 01 123|905 77,9 96,2 71 25 19,0
37-38/2021 100,0 851 100,0
39-40/2021 429 214 674| 143 25 399 429 214 674
41-42/2021 298 195 42,7| 474 350 601 | 228 13,8 352
43-44/2021 74 13 234| 889 71,9 91| 37 02 183
45-46/2021 57 10 186 | 943 8L,4 99,0
47-48/2021 1000 92,0 100,0
49-50/2021 1000 90,6 100,0
51-52/2021 73,8 589 84,7 262 153 41,1
01-02/2022 94 41 203 90,6 79,7 95,9
03-2022 30 02 153 97,0 84,7 99,8

1Se incluyen solamente casos provenientes que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros.
2El intervalo de confianza de la frecuencia se estimé con el método de Wilson/Brown, implementado en el programa Graph Pad Prism v.8.3 (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. Tierra del Fuego: Frecuencia de las variantes y mutaciones por semana epidemiolégica (SE) 2021-2022:.

PR&YECTO
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DE SARS-CoV-2

Alpha Gamma Delta Lambda Omicron Otras3 No VOC/VOlI
SE Frec Frec Frec Frec Frec Frec

(%) 1C95%2 Frec (%) 1C95%2 (%) 1C95%2 (%) 1C95%2 (%) 1C95%?2 (%) 1C95%?2 (%) 1C95%?
Hasta 17/2021 7,5 3,0 17,9 3,8 0,7 12,8 13,2 6,5 24,8 | 75,5 62,4 85,1
18-21/2021 6,1 1,1 19,6 69,7 52,7 82,6 61 1,1 196 91 31 236 91 31 236
22-25/2021 33,3 16,3 56,3 61,1 38,6 79,7 5,6 0,3 258
26-29/2021 18,2 7,3 38,5 77,3 56,6 89,9 4,5 02 21,8
30-33/2021 100,0 61,0 100,0
34-37/2021 100,0 64,6  100,0
38-41/2021 66,7 11,8 98,3 33,3 1,7 88,2
42-45/2021 100,0 75,8 100,0
49-50/2021 50,0 2,6 97,4 50,0 2,6 97,4
51-52/2021 24,2 15,2 36,2 75,8 63,8 84,8
01-02/2022 7,7 0,4 33,3 92,3 66,7 99,6
03-2022 100,0 43,9 100,0

1Se incluyen solamente casos provenientes que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros.
2El intervalo de confianza de la frecuencia se estimé con el método de Wilson/Brown, implementado en el programa Graph Pad Prism v.8.3 (California, Estados Unidos, www.graphpad.com).
3Se incluyen detecciones de mutaciones de interés que no pertenecen a secuencias con la combinacidon de mutaciones caracteristicas de las variantes indicadas.
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Tabla 7. Bahia Blanca: Frecuencia de las variantes y mutaciones por semana epidemioldgica (SE) 2021-2022:.

Alpha Gamma Delta Lambda Omicron Otras?
SE Frec Frec Frec Frec Frec
(%) 1C95%2 Frec (%) 1C95%?2 (%) 1C95%?2 (%) 1C95%2 (%) 1C95%?2 (%) 1C95%2

Hasta 24/2021 13,6 4,7 33,3 9,1 1,6 27,8 63,6 43,0 80,3 13,6 4,7 33,3

25-28/2021 8,3 2,9 21,8 25,0 13,8 41,1 66,7 50,3 79,8

29-32/2021 5,4 1,0 17,7 37,8 24,1 53,9 54,1 38,4 69,0 2,7 0,1 13,8

33-36/2021 13,6 4,7 33,3 31,8 16,4 52,7 54,5 34,7 731

37-40/2021 12,5 0,6 47,1 37,5 13,7 69,4 50,0 21,5 785

41-46/2021 66,7 11,8 98,3 | 33,3 1,7 88,2

49-50/2021 100,0 79,6 100,0

51-52/2021 52,4 32,4 71,7 47,6 28,3 67,6

01-02/2022 5,9 0,3 27,0 94,1 73,0 99,7

1Se incluyen solamente casos provenientes que no presentaron antecedentes de viaje o contacto estrecho con viajeros.
2El intervalo de confianza de la frecuencia se estimé con el método de Wilson/Brown, implementado en el programa Graph Pad Prism v.8.3 (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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Figura 13. Numero de casos reportados de variantes de SARS-CoV-2 por semana epidemioldgica 2021-2022
(Quilmes-Berazategui).
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Figura 14. Frecuencias relativas de variantes de SARS-CoV-2 (Quilmes-Berazategui) por semana
epidemioldgica 2021-2022. Se utilizé una RT-qPCR disefiada por LVE-UNQ.
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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 utilizd el protocolo de amplificacion y secuenciacién 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 secuenciacidon Laboratorio Central de Neuguén y HRU, UNTDF y
CADIC-CONICET de la Pcia. de Tierra del Fuego se utilizé el kit lllumina COVIDSeq Test IVD
proporcionado por ANLIS-Malbran.

(https://support.illumina.com/clinical support/clinical kits/illumina-covidseg-test-
ivd/documentation.html)

Para el caso de la secuenciacidn parcial del gen que codifica para la proteina Spike, se utiliz6 el
método tradicional de Sanger, con el protocolo de secuenciacion 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 aminoacidos S_428
y S_750). En la Figura 15 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.
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Figura 15. Representacion de los cambios aminoacidicos en el gen S de SARS-CoV-2
caracteristicos de las variantes de variantes de preocupacién (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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