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Aspectos destacados

e Se ha documentado recientemente que las personas infectadas con la variante VOC
202012/01 tienen un mayor riesgo de fallecer que las personas infectadas con ofras
variantes2,

e Estudios preliminares sugieren que la variante 501Y.V2 estd asociada con una carga viral
mds alta, lo que podria sugerir un potencial de mayor transmisibilidad4.

e Se registré un aumento de la variante P.1 linaje B1.1.28 en Manaus, constituyendo el 52,2%
(n =35/67) de los casos tipificados de SARS-CoV-2 en diciembre de 2020 y en enero de
2021, esta proporcion aumentd a 85,4% (n = 41/48)8.

Infroduccion

La aparicién de mutaciones es un evento natural y esperado dentro del proceso de evolucion
de los virus. Desde la caracterizacidon gendmica inicial del SARS-CoV-2, este virus se ha dividido
en diferentes grupos genéticos o clados.

De hecho, algunas mutaciones especificas definen los grupos genéticos virales (también
denominados linajes) que circulan actualmente a nivel global (Tabla 1y Figura 1). Por diversos
procesos de microevolucidny presiones de seleccién, pueden aparecer algunas mutaciones
adicionales, generando diferencias al interior de cada grupo genético (denominadas
variantes). Es importante mencionar, que la denominacién de clado, lingje, variante, etc., son
arbitrarias y no corresponden a una jerarquia taxondmica oficial.

Cita sugerida: Organizacién Panamericana de la Salud / Organizacién Mundialde la Salud. Variantes de SARS-
CoV-2 en las Américas. 26 de enero de 2021, Washington, D.C. OPS/OMS. 2021.
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Tabla 1. Mutaciones que definen las variantes genéticas de SARS-CoV-2

Grupo Genético

Mutaciones de referencia para el
grupo genético

Mutaciones en la proteina S

S A
L B
" B.2
G B.1
GH B.1
GR B.1.1.1
GV B.1.177

C8782T, T28144C, NS8-L84S

C241, C3037, A23403, C8782,
G11083, G25563, G26144, T28144,
G28882

G11083T, G26144T, NSP6-L37F, NS3-

G251V

C241T, C3037T, A23403G, S-D614G

C241T, C3037T, A23403G, G25563T,
S -D614G + NS3-Q57H

C241T, C3037T, A23403G, G28882A,
S-D614G + N-G204R

C241T, C3037T, A23403G, C22227T,
S-D614G + S-A222V

E484K K417N N501Y S477N

E484K K417N N501Y S477N

E484K K417N N501Y S477N

N501S E484Q T4781 S477G N439K
A475V F456L F490S S477R S4771
S477N S494A N501Y V4451 E484K
T478K S494P

N501T K417N Y453F N501Y E484K
E484D N439K S494P S477R G446V
S477N

Q493R F490Y Y453F S477G A475V
F490S G446V S477R S4771 S477N
G502V K417T N501Y G446S G447V
E484K K458N T478K S494P

N501S E484Q T4781 S477G N439K
A475V F456L F490S S477R S4771

S477N S494A N501Y V4451 E484K
T478K S494P

Fuente: GISAID. Disponible en: https://platform.gisaid.org. Actualizado el 22 de enero de 2021. Cambios en la

dlicoproteina S (espicula) para los 14.399 nuev osgenomas completos) Accedida el 25 de enero de 2021.

Figura 1. Distribucion geogrdfica de las variantes genéticas de SARS-CoV-2
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Desde la identificaciéon inicial del SARS-CoV-2, hasta la fecha, se han compartido, a nivel
mundial, mds de 414.575 secuencias gendmicas completas a través de bases de datos de

-2-

Organizacidon Panamericana de la Salud « www.paho.org * © OPS/OMS, 2021


http://www.paho.org/
https://platform.gisaid.org/
https://bit.ly/3qA9nXI

acceso publico. La capacidad de monitorearla evolucion viral casi en tiempo real tiene un
impacto directo en la respuesta de salud publica ala pandemia de COVID-19.

Existe una comprensidon, cada vez mayor, de cdmo datos de secuenciacién gendémica (GSD
por sus siglas en inglés) ayudan a mejorar las acciones de salud publica; porlo cual se insta a
expandir la capacidad de secuenciacidn en la Regidn. Actualmente, la capacidad de
secuenciaciéon vy los datos no se distribuyen uniformemente en todo el mundo, con una
representaciéon sesgada del SARS-CoV-2 GSD de paises de ingresos altos!. Este sesgo, debe
considerarse cuando se evalUa la presencia o ausencia en una variante determinada en un
lugary su frecuencia relativa.

A continuacién, se presenta un resumen sobre las variantes de SARS-CoV-2 que tienen o
podrian tener unimpacto en la salud publica.

Caracterizaciongenémica del SARS-CoV-2
Variante VOC 202012/01, linaje B.1.1.7

El 14 de diciembre de 2020, las autoridades del Reino Unido notificaron ala OMS una variante
denominada por el Reino Unido como SARS-CoV-2 VOC 202012/01. Esta variante contiene 23
sustituciones de nucledtidosy no estd relacionada filogenéticamente con el virus SARS-CoV-2
gue circulaba en el Reino Unido en el momento en que se le detectd. No estd claro cémo vy
dénde se origind.

Hallazgos y datos preliminares, recientes publicados por el gobierno del Reino Unido, indican
que:

e La variante VOC 202012/01, B.1.1.7 parece haber aumentado sustancialmente la
transmisibilidad en comparacién con otras variantes y ha crecido rdpidamente hasta
convertirse en la variante dominante en gran parte del Reino Unido.

e De acuerdo con la evaluacion inicial realizada por la Agencia de Salud PUblica del
Reino Unido (PHE, por sus siglas en inglés) sobre la gravedad de la enfermedad a través
de un estudio de casos y controles pareado no informé diferencias significativas en el
riesgo de hospitalizacién o muerte en personas infectadas con la variante B.1.1.7 versus
las infectadas con otras variantes.

e Con base a diferentes andlisis realizados sobre las personas que han fallecido y que
estaban positivas ala variante B.1.1.7 versus las infectadas con otras variantes, existe la
posibilidad real de que el primer grupo de personas (las infectadas con la variante
B.1.1.7), tengan un riesgo mayor de fallecer que las personas infectadas con otras
variantes?,

1 OMS. Secuenciacion gendmica del SARS-CoV-2 para objetiv os de salud pUblica. Guia provisional, 8 de enero
de 2021. WHO/2019-nCoV/genomic_sequencing/2021.1. Disponible en inglés en: https://bit.ly/38ulAr0

2 Gobiemno del Reino Unido. NERVTAG paper on COVID-19 v ariant of concern B.1.1.7. Publicado el 22 de enero
de 2021. Disponible en: https://bit.ly/39fT5hd
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Hasta el 25 de enero de 2021, fuera del Reino Unido, 62 paises vy territorios de las seis regiones
de la OMS han notificado casos importados o tfransmision comunitaria de VOC 202012/01, cifra
que representa 2 paises y territorios adicionales desde |la publicacién de la Actualizaciéon
Epidemiolégica Ocurrencia de variantes de SARS-CoV-2 en las Américas el 20 de enero de
2021por la OPS/OMS3,

Variante 501.V2, linaje B.1.351

El 18 de diciembre de 2020, las autoridades nacionales de Suddfrica anunciaron la deteccidn
de una nueva variante del SARS-CoV-2 que se estd extendiendo répidamente en tres provincios
de Suddfrica. Suddfrica ha denominado a esta variante 501Y.V2, debido a una mutacion
N501Y. Si bien la variante VOC 202012/01 también tiene la mutacién N501Y, el andlisis
flogenético ha demostrado que 501Y.V2 detectada en Suddfrica es una variante diferente.

Los datos gendmicos destacaron que la variante 501.V2 desplazd rdpidamente a otros linajes
que circulan en Suddfrica. Estudios preliminares, sugieren que esta variante estd asociada con
una carga viral mds alta, lo que podria sugerir un potencial de mayor transmisibilidad. No
obstante, es necesario continuar con la investigacidn de este y otros factores que influyen en
la transmisibilidad4.

Ademds, en esta etapa de las investigaciones en curso, no hay evidencia clara de que la
nueva variante esté asociada con una enfermedad mds grave o peor desenlace. Se necesitan
mds investigaciones para comprender el impacto en la transmision, la gravedad clinica de la
infeccién, losdiagndsticos de laboratorio, laterapéutica, las vacunas o las medidas preventivas
de salud puUblicas. Aunque esta nueva variante no parece causar enfermedad mds grave, el
répido aumento observado en el nUmero de casos ha colocado a los sistemas de salud bajo
presidons,

Hasta el 25 de enero de 2021, fuera de Suddfrica, 30 paises de cinco de las seis regiones de la
OMS han notificado casos de variante 501Y.V2, cifra que representa 7 paises adicionales desde
la publicacion de la Actualizacién Epidemioldgica Ocurrencia de variantes de SARS-CoV-2 en
las Américas - 20 de enero de 2021por la OPS/OMS3,

Se estdn realizando mds investigaciones epidemioldgicas y viroldgicas para seguir evaluando
la transmisibilidad, gravedad, riesgo de reinfeccion y respuesta de anticuerpos a estas nuevas
variantes, asi como el impacto potencial sobre las medidas de salud publica, incluidos el
diagndstico, el tratamiento ylas vacunas.

3 OPS/OMS. Ocurrencia de v ariantes de SARS-CoV-2 en las Américas. 20 de enero de 2021, Washington, D.C.
OPS/OMS. 2021. Disponible en: http://bit.ly/3sK111V

4 OMS. Variantes de SARS-CoV-2. Disponible en : https://bit.ly/39hRyXT

5 OMS. Actualizacién epidemiolégica semanal de COVID-19. Publicada el 5 de enero de 2021. Disponible en:
https://bit.ly/30GtAeg

6 OMS. Actualizacién epidemiolégica semanal de COVID-19. Publicada el 12 de enero de 2021. Disponible en:
https://bit.ly/2Knxzxm
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Oftras variantes de potencial interés en salud pUblica.

Adicionalmente alas variantes ya mencionadas, Brasil, los Estados Unidos de América y Japon,
han notificado ladeteccion de variantescuyo alcance e importancia parala salud publicade
estas nuevas variantes requieren mds investigacion epidemiolégica y de laboratorio .

Linaje B.1.1.28

El linaje fue descrito por primera vez en Brasil el 5 de marzo de 2020 por el Instituto Adolfo Lutz
en un paciente de 22 anos. Este lingje, ha estado circulando en Reino Unido (3,0%), Australia
(1,0%), Estados Unidos (1,0%), y Portugal (1,0%)’.

Variante P.1, linaje B.1.1.28

El 9 de enero de 2021, Japén notificd a la OMS sobre una nueva variante del SARS-CoV-2,
B.1.1.28 (inicialmenteinformada como B.1.1.248), detectada en cuatro vigjeros procedentes
de Brasil. Esta variante, no estd relacionada de manera cercana a las variantes SARS-CoV-2
VOC 202012/01 ni a la variante 501Y.V2 y habia sido identificada en diciembre de 2020 en
Manaus, estado de Amazonas, Brasilé(Figuras 2y 3).

Esta variante tiene 12 mutaciones en la proteina espicula, que incluyen tres mutaciones de
interés en comun con 501Y.V2, es decir, K417N / T, E484K y N501Y, que pueden afectar la
tfransmisibilidad yrespuesta inmune del huéspeds.

De acuerdo con un grupo de investigadores de Brasil, se ha observado un aumento reciente
en la proporcion de casos de P.1 en Manaus, Amazonas. P.1 no se detectd en Manaus entre
marzo y noviembre de 2020, sin embargo, el 52,2% (n = 35/67) de los casos tipificados de SARS-
CoV-2 de diciembre fueron causados porP.1y en enero de 2021, esta proporcién aumentd a
85,4% (n = 41/48). También detectaron un aumento en la proporcidén de casos de la variante
P.2 en diciembre de 2020 a 25,4% (n=17/67), pero una disminucion a 6% en enero de 2021. La
frecuencia de otros lingjes disminuyd del 96,3% entre marzo y noviembre de 2020 a 8,3% en
enero de 2021.

Los nuevos andlisis sugieren que los casos mds recientes en Manaus estdn siendo causados por
la transmisién local de P.1, aunque P.29 y ofros linajes aun podrian estar circulando. Estos
resultados deben considerarse preliminares en esta etapa. Serd necesario contar con datos
mds representativos para investigar con mds detalle los cambios en la frecuencia de P.1 en
Manaus y en ofros lugaresio,

7 GISAID. Disponible en: https://www.disaid.org/

8 Faria N, Morales I, Candido D. Genomic characterization of an emergent SARS-CoV-2 lineage in Manaus:
preliminary findings. Disponible en: hitps://bit.ly/3a4n22X

?Voloch C, DaSivaF JrR, de Ameida L, et al. Genomic characterization of a novelSARS-CoV-2 lineage from
Rio de Janeiro, Brazil. Disponible en: hitps://bit.ly/2KQEN4T

10 Faria Nuno, Sabino Ester. Increasing frequency of the P.1 lineage in Manaus. Disponible en:
https://bit.ly/3ccOaiO
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Figura 2. Distribucion porcentual de los principales linajes de SARS-CoV-2 por mes de muestra.
Brasil, febrero 2020 a enero 2021.
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Fuente: Red gendmica Fiocruz. Disponible en: hitps://bit.ly/2YmCSiH. Accedida el 26 de enero de 2021.

Figura 3. Distribucién de los principales linajes de SARS-CoV-2, por mes de muestreo y estado en
laregidn norte de Brasil. Marzo a diciembre de 2020.
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- 6-
Organizacion Panamericana de la Salud « www.paho.org * © OPS/OMS, 2021


http://www.paho.org/
https://bit.ly/2YmCSjH
https://bit.ly/2YmCSjH

Hasta el 25 de enero de 2021, 8 paises y territorios en tres de las seis regiones de la OMS han
notificado casos de variante P.1, lingje B.1.1.28. En la regidn de las Américas, Brasil y Estados
Unidos han notificado casos.

Variantes genéticas del SARS-CoV-2 en las Américas

En la regidon de las Américas la Red Regional de Vigilancia Genémica de COVID-19'1,12, ha
conftribuido ala generacién de datosde secuenciacion gendmica. Lared, estd abiertaa todos
los paises de laregiéon, a través de los Laboratorios Nacionales de Salud Publica o instituciones
publicas equivalentes. EstaRed incluye dos Laboratorios Regionales de Secuenciacién (Fiocruz-
Brasil y el Instituto de Salud Publica-Chile), los que brindan secuenciacidn externa para los
laboratorios participantes de lared que no tienen la capacidad para secuenciar!3,

Hasta el 25 de enero de 2021, 32 paises y territorios de las Américas han publicado en la
plataforma GISAID 94.183 genomas del SARS-CoV-2, recolectados entre febrero 2020 y enero
2021. Los paises y territorios que han contribuido son: Antigua y Barbuda, Argentina, Aruba,
Belice, Bermuda, Bolivia, Brasil, Canadd, Chile, Colombia, CostaRica, Cuba, Curazao, Ecuador,
El Salvador, Estados Unidos de América, Guadalupe, Guatemala, Jamaica, México, Panamd,
Pery, Republica Dominicana, San Bartolomé, San Eustaquio, San Cristébal y Nieves, San Martin,
San Vicente y las Granadinas, Suriname, Trinidad y Tobago, Uruguay y Venezuela.

Hasta el 25 de enero de 2021, 14 paises (cuatro paises adicionales en relacidén con la
publicacion del 20 de enero de 20213) han notificado la deteccién de la variante VOC
202012/01, la variante 501Y.V2 y la variante P.1. Adicionalmente, dos paises han notificado la
deteccidn de mutaciones de potencial interés para la salud publica (Tabla 2).

1 Red Regional de Vigilancia Gendmica de COVID-19. Disponible en: https://bit.ly/3bu0gez

12Segun la Resolucién CD58.R9 - La pandemia de COVID-19 en la Regidén de las Américas, “El 58.0 Consejo
Directiv o resuelv e solicitar a la Directora que: mantenga lared regional parala vigilancia de la influenza y otros
virusrespiratorios, y la amplie mediante la creacién de una red regional de vigilancia gendmica;”

13 OPS/OMS. Nota Técnica: Caracterizacién genémica del SARS-CoV-2 y v ariantes circulantes en la Regidn de
las Américas. Disponible en: hitps://bit.ly/3i4kilf
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Tabla 2. Deteccién de las variantes SARS-CoV-2 VOC 202012/01, 501Y.V2, P.1y otrasmutaciones
de interés para la salud pUblica en la Regién de las Américas, al 25 de enero de 2021.

Otras mutaciones de potencial

Pais HolE Arzulz S o interés para la salud publica

Argentina Si No No No

Brasil Si No Si Si (E484K, K417N)
Canada Si Si No No

Chile Si No No No

Cuba No Si No No
Ecuador Si No No No
Estados Unidos de América Si No Si Si (L452R)
Jamaica Si No No No

México Si No No No
Panama No Si No No

Peru Si No No No
RepUblica Dominicana Si No No No

Santa Lucia Si No No No
Trinidad y Tabago Si No No No

Fuente: Informacion compartida por los Centros Nacionales de Enlace para Reglamento Sanitario Internacional
(RS1) o publicada en los sitios web de los Ministerios de Salud, Agencias de Salud o similares y reproducidos por
la OPS/OMS.

Conclusiones y orientaciones para las auvtoridades nacionales

Las autoridades nacionales y locales deben continuar fortaleciendo |las actividades de control
de enfermedades existentes, incluido el monitoreo de la COVID-19, a fravés de la vigilandia
epidemiolégica en curso y los testeos estratégicos; realizar investigaciones de brotes y
buUsqueda de contactos; y, cuando corresponda, ajustar las medidas sociales y de salud
puUblica para reducir la fransmisidon del SARS-CoV-2.

La informacién disponible indica que ambas variantes de interés en salud publica (VOC
202012/01y 501Y.V2) se hanidentificado en las Américas. La frecuencia de deteccidn de estas
variantes es aun muy limitada hasta la fecha. No obstante, se espera que gradualmente se
incremente la deteccién de estas variantes en las proximas semanas y meses.
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Asi como de los patrones de circulacion global, la deteccién de las variantes del SARS-CoV-2
en un pais y lugar especifico también dependen de la capacidad que cada pais tenga de
realizar vigilancia genémica.

La OPS/OMS ha venido fortaleciendo la capacidad para que cada pais realice vigilandia
genémica desde marzo de 2020 en el marco de la Red Regional de Vigilancia Gendmica de
la COVID-19 e insta a los Estados Miembros a participar en esta Red y a realizar la
secuenciacién, de acuerdo con las muestras recomendadas y los planteamientos técnicos de
esta Red.

Ademds de recomendar la publicacién oportuna de las secuencias en la plataforma GISAID,
la OPS/OMS solicita a los paises la notificacion inmediata de la primera deteccidon de las
variantes VOC 202012/01,501Y. V2, P.1 y de todas aquellas con potencial impacto en la salud
publica, al primer nivel subnacional en base a datos minimos de acuerdo con el documento
de la OMS, disponible en: https://bit.ly/3sd4Psb

lgualmente se recomienda monitorear constantemente los cambios repentinos e importantes
de incidencia (por ejemplo, del 50% en un periodo de 2—-4 semanas) que ocurran a la luz de las
medidas de salud publica y de distanciamiento de social implementadas y cumplidas por la
poblacion. El cdlculo y monitoreo de la incidencia en base a fecha de inicio de sinfomas
(comparado a la fecha de notificacidon) deberia contribuir a mejorar la oportunidad del
monitoreo.

La OPS/OMS recomienda que en caso de sinfomas que sugieran una enfermedad respiratoria
agudadurante o después del vigje, se recomienda alos viagjeros que busquen atencidén médica
y compartan su historial de vidgjes con su proveedor de atencion médica. Las autoridades
sanitarias deben trabajar con los sectores de transporte y turismo para proporcionar a 1os
viagjeros informacién para reducir el riesgo de infeccion.

De conformidad con el asesoramiento proporcionado por el Comité de Emergencia sobre
COVID-19 en su reunidn mds recientel4, la OMS recomienda que los Estados Parte reconsideren
periddicamente las medidas aplicadas a los vigjes internacionales de conformidad con el
articulo 43 del Reglamento Sanitario Internacional (2005) y continlen proporcionando
informacién yjustificacion ala OMS sobre las medidas que interfieren significativamente con el
trafico internacional. Insta a los Estados parte a utilizar criterios coordinados, con plazos
limitados, basados en los riesgos y fundamentados en datos probatorios para definir medidas
sanitarias aplicables alos vigjes internacionales.

En todas las circunstancias, los viajes esenciales (p. Ej., Personal de emergencia; proveedores
de apoyo técnico de salud publica; personal critico en el sector del transporte y la seguridad,
como la gente de mar; repatriaciones; y transporte de carga para suministros esenciales como
alimentos, medicinas y combustible) identificados por los paises deloen ser siempre priorizados
y facilitados.

14 OMS. Declaracién acerca de la sexta reunién del Comité de Emergencias del Reglamento Sanitario
Internacional (2005) sobre la pandemia de enfermedad por el coronavirus de 2019 (COVID-19). 15 de enero de
2021. Disponible en: https://bit.ly/3sQ74BU
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Adicionalmente, la OPS/OMS mantienelas recomendaciones publicadas através de las Alertas
y Actualizaciones Epidemioldgicas de COVID-19 emitidas a la fecha y disponibles en:
https://bit.ly/3dErsyG. A continuacion, se listan los enlaces a una serie de guias, informes

cientificos y otrosrecursos publicados por la OPS/OMS y la OMS.

Vigilancia, equipos de respuesta rdpida e
investigacion de casos

Q

Acceda a los documentos en inglés en este
enlace: hitps://bit.ly/30zjimCj

Acceda a los documentos en espanol en los
siguientes  enlaces:  https://bit.ly/2SyVéMg vy
https://bit.ly/33AsZCL

Laboratorio

Acceda a los documentos en inglés en este
enlace: hitps://bit.ly/3d3TJ1g

Acceda a los documentos en espanol en los
siguientes enlaces: https://bit.ly/2SyVéMg
y https://bit.ly/2LgILNX

Preparacion critica y respuesta

O}
Acceda a los documentos en inglés en este
enlace: hitps://bit.ly/3IWHBT

Acceda a los documentos en espanol en los
siguientes enlaces: https://bit.ly/2SyVé6Mg
y https://bit.ly/3i5rNNé

Escuelas, lugares de frabajo y ofras instituciones
A

000
[=T=T=)

Acceda a los documentos en inglés en este
enlace: hitps://bit.ly/3d66iJO

Acceda a los documentos en espanol en los
siguientes enlaces: https://bit.ly/2SyVéMg
y https://bit.ly/3i5rNN6

Manejo Clinico

Z

Acceda a los documentos en inglés en este
enlace: hitps://bit.ly/3liéwQB

Acceda a los documentos en espanol en los
siguientes enlaces: https://bit.ly/2SyVé6Mg
y https://bit.ly/3i81JIR

Prevencidny conirol de infecciones

Acceda a los documentos en inglés en este
enlace: hitps://bit.ly/3d2ckuV

Acceda a los documentos en espanol en los
siguientes enlaces: https://bit.ly/2SyVé6Mg
y https://bit.ly/30ARXDH

Vidjes, puntos de enfrada y salud de fronteras

gﬁf

Acceda a los documentos en inglés en este
enlace: hitps://bit.ly/3iv Div W

Acceda a los documentos en espanol en los
siguientes enlaces: https://bit.ly/2SyVé6Mg
y https://bit.ly/3i5rNNé

Ofros recursos

Acceda a los documentos en inglés en este
enlace: hitps://bit.ly/33zXgRQ

Acceda a los documentos en espanol en los
siguientes enlaces: https://bit.ly/2SyVéMg
y https://bit.ly/3i5rNN6
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https://bit.ly/3dErsyG
https://bit.ly/30zjmCj
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/33AsZCL
https://bit.ly/3li6wQB
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/3i8IJlR
https://bit.ly/3d3TJ1g
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/2LglLNX
https://bit.ly/3d2ckuV
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/3oARxDH
https://bit.ly/3ljWHBT
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/3ivDivW
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/3i5rNN6
https://bit.ly/3d66iJO
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/3i5rNN6
https://bit.ly/33zXgRQ
https://bit.ly/2SyV6Mg
https://bit.ly/3i5rNN6
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