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Recomendaciones para reporte y notificacion de

Variantes de preocupacion y Variantes de interés de SARS-CoV-2
27 julio 2021

Desde la caracterizacién gendmica inicial del SARS-CoV-2, el virus se ha dividido en diferentes grupos
genéticos. La aparicidon de mutaciones es un evento natural y esperado dentro del proceso de evolucién del
virus.™!

Algunas mutaciones especificas definen los grupos genéticos virales o linajes que actualmente estan
circulando a nivel mundial. Debido a diversos procesos de microevolucién y presiones de seleccidn, pueden
aparecer algunas mutaciones adicionales, generando diferencias dentro de cada grupo genético (llamadas
variantes).l%?]

Sin embargo, algunas mutaciones pueden favorecer la capacidad del virus en propagarse, cambiar las
manifestaciones clinicas, o incluso afectar la eficacia de las vacunas, antivirales o herramientas de
diagndstico. A finales de 2020, algunas variantes que podrian plantear un mayor riesgo para la salud publica
mundial han emergido./ El 25 de febrero de 2021, la Organizacién Mundial de la Salud (OMS) proporcioné
definiciones operativas para las variantes de interés (VOI, del inglés Variant of Interest) y las variantes de
preocupacién (VOC, del inglés Variant of Concern) de SARS-CoV-2. Estas definiciones estan disponibles en
https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/.

Aunque a las variantes se les ha asignado una nomenclatura sistematica de acuerdo con sus patrones
gendmicos y filogenéticos (por ejemplo, los asignados por GISAID, Nextstrain y Pango), con el fin de facilitar
la denominacién y simplificar las comunicaciones publicas, y para evitar el estigma hacia paises o lugares
especificos donde surgen nuevas variantes, la OMS ha asignado denominaciones simples, faciles de
mencionar y recordar para hacer referencia a las VOC y VOI de SARS-CoV-2, utilizando letras del alfabeto
griego.

Actualmente 4 VoCs son reconocidas por la Organizacion Mundial de la Salud: Alfa (linaje B.1.1.7); Beta (linaje
B.1.351); Gamma (linaje B.1.1.28/P.1) y Delta (linaje B.1.617-2). La lista completa de variantes del SARS-CoV-
2, segln la OMS, estad disponible en: https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/,

siendo revisado y actualizado periédicamente.

Debido al impacto potencial en la vigilancia de la salud publica, se requiere notificacion a la OPS/OMS bajo el
Reglamento Sanitario Internacional cuando se detecta por primera vez una VOC o VOI en un Pais o territorio.

Sin embargo, la deteccidn inicial de una VOC o un VOI puede ser por secuenciacion o RT-PCR de tamizaje, y
se basa en analisis de laboratorio relativamente complejos. En este sentido, este lineamento provisional
proporciona recomendaciones operativas para el informe y la notificacion de VOC y VOI a través de los
canales oficiales del RSI.
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Tamizaje e identificacién de VOC o VOI

Existen diferentes enfoques disponibles para detectar VOC o VOI de SARS-CoV-2 basados en secuenciacion
gendmica o RT-PCR en tiempo real.

Estrategia RT-PCR en tiempo real para la deteccidn e identificacion de VOC.

A través de la Red de Vigilancia Genémica COVID-19 (COVIGEN), la OPS ha estado apoyando a los paises
proporcionando reactivos y apoyando la implementacidn de diferentes protocolos de RT-PCR en tiempo real
para la deteccion rdpida y la identificacion preliminar de VOC.

Estas pruebas para tamizaje molecular se dirigen a una mutacion especifica compartida por las VOC Alfa, Beta
y Gamma. Sin embargo, esta mutacidn no esta presente en la VOC Delta, por lo tanto, no se puede detectar
a través de este ensayo.

La PCR de identificacién molecular para VOC Alfa, Beta y Gamma se dirige a una posicidn especifica de la
secuencia donde las VOC Alfa, Beta y Gamma tienen una sola mutacidon especifica.

Dado que el tamizaje y la identificacion de la VOC Alpha, Beta y Gamma se basan en una mutacién puntual,
el resultado es presuntivo ya que son necesarias mutaciones adicionales en diferentes posiciones del
genoma para clasificar el linaje del virus. Asimismo, la circulacidn del virus Delta no puede ser descartada ya
gue no se detecta a través de esta metodologia. Hasta ahora, no hay una PCR validada para la discriminacion
de Delta.

Secuenciacion gendmica para deteccion de VOC o VOI

La determinacidn y confirmacién del linaje de una variante circulante de SARS-CoV-2 sdlo es posible mediante
el analisis filogenético de los datos de secuenciacidon gendmica completa del virus. Varios protocolos para la
secuenciacién completa del genoma del SARS-CoV-2, especialmente los de secuenciacién de nueva
generacion, se encuentran disponibles.!*!

Aunque algunos SARS-CoV-2 circulantes pueden presentar mutaciones especificas asociadas a VOC o VOI,
una mutacidn puntual por si sola no es suficiente para clasificar el virus como uno de los VOC o VOI
reconocidos. En este sentido, al igual que las estrategias de RT-PCR para la deteccidn de VOC, si se utiliza la
secuenciacidon de Sanger y sélo se dispone de la secuencia de un fragmento especifico en lugar de todo el
genoma, el resultado también debe considerarse como preliminar.

Por lo tanto, la secuenciacion del genoma completo es la metodologia estandar de oro para identificar y
clasificar una VOC o VOI. Esto también se aplica para la deteccién de la VOC Delta que en este momento sélo
se pueden confirmar a través de la secuenciacion gendmica completa.

Por lo tanto, incluso si se detecta e identifica previamente mediante RT-PCR en tiempo real o secuenciacion
de un fragmento/regién del genoma, se requiere secuenciacién gendmica completa adicional de la variante
SARS-CoV-2 para confirmar la VOC.
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Validacion de los resultados de VOCy VOI

Debido a la metodologia utilizada y el desempefio entre laboratorios puede variar a través de un pais, OPS
recomienda que la primera deteccién de VOC o VOI sea validada por el Laboratorio Nacional de Salud
Publica (LNSP) o el Centro Nacional de Influenza (NIC) antes de ser reportada oficialmente, ya que estos
laboratorios constituyen la referencia para el diagndstico y la vigilancia de laboratorio de COVID-19 dentro
del pais.

Estos laboratorios son los laboratorios oficiales de referencia para la red de vigilancia del Ministerio de Salud,
siendo habitualmente el Centro Nacional de Influenza o Laboratorio Nacional de Salud Publica. Estos
laboratorios se evalian constantemente para control de calidad, se someten a pruebas de competencia y
siguen las directrices de estrictas y sistematicas que garantiza resultados confiables.

Por lo tanto, la validacion de los resultados obtenidos en un laboratorio fuera de la red oficial de salud
publica por parte del LNSP garantiza la calidad de los resultados y proporciona fortalecimiento al sistema
nacional de salud publica evitando cualquier reporte de resultados erréoneos durante la respuesta en curso a
la pandemia de COVID-19.

Se debe considerar la validacion de los resultados de VOC y VOI por parte del LNSP responsable/referencia
del Ministerio de Salud para la vigilancia de COVID-19 antes de la notificacion a través de los canales
oficiales del RSI.

Principales acciones de un Estado miembro, cuando se identifica por
primera vez una VOC o VOI:

e Informar inmediatamente a la OPS/OMS de los casos/conglomerados iniciales asociados con la
infeccidn por VOC o VOI a través del mecanismo del RSI.

e Enviar secuencias completas del genoma y metadatos asociados a una base de datos disponible
publicamente, como GISAID.

e Cuando exista capacidad y en coordinacion con la comunidad internacional, realizar investigaciones
de campo para mejorar la comprension del impacto potencial de la VOC o VOI en la epidemiologia
de COVID-19, la gravedad, la efectividad de las medidas sociales y de salud publica, u otras
caracteristicas relevantes.

e Realizar evaluaciones de laboratorio o ponerse en contacto con la OMS para obtener apoyo a fin de
realizar evaluaciones sobre el posible impacto de las VOC o la VOI en los métodos de diagnéstico, la
respuesta inmunitaria, la neutralizacidn de anticuerpos u otras caracteristicas pertinentes.
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Vigilancia Gendmica del SARS-CoV-2

La OPS alienta a los laboratorios a secuenciar oportunamente las muestras positivas de COVID-19 y compartir
informacién genética a través de la plataforma global GISAID.

Ademas, la OPS esta trabajando para fortalecer la secuenciacidon gendmica del SARS-CoV-2 en la Regién de
las Américas, de forma que los datos gendmicos estén disponibles de manera oportuna a través de GISAID.
La Red Regional de Vigilancia Gendmica de COVID-19 estd abierta a todos los paises de las Américas a través
de los Laboratorios Nacionales de Salud Publica. Esta red también incluye 6 Laboratorios Regionales de
Secuenciacion (CDC-USA; Fiocruz-Brasil; GORGAS-Panamd; InDRE-México; ISP-Chile; UWI-Trinidad y Tobago),
que proporcionan secuenciacién externa para los laboratorios participantes sin esta capacidad.®-Para
obtener informacion adicional, se puede contactar a la Oficina Regional de la OPS en las direcciones de correo
electrénico leitejul@paho.org, ricoj@paho.org.
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