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Resumen

Se lleva adelante la vigilancia de variantes de SARS-CoV-2 en el Laboratorio de Diagnéstico y
Referencia del Instituto Nacional de Epidemiologia, Juan Héctor Jara-ANLIS, mediante secuenciacion
de genomas completos de SARS-CoV-2 por secuenciacion de nueva generacion (NGS).

Se obtuvieron 76 genomas completos, correspondientes a casos ARN positivos para SARSCoV-2 con
Ct < 30 diagnosticados en el periodo octubre 2022-febrero 2023.

Se detecté VOC Omicron en el 100% de los casos.

Los principales linajes/sub-linajes de Variante de Preocupacion (VOC) Omicron obtenidos fueron:
BQ.1.1 (42%); BQ.1.1.4 (29%); BN.3.1 (11%); BQ.1 (5%); BA.5.3.1 (3%), BN.1 (3%) y BA.5.1 1%, BA.5.2.1
(1%), BE.9 (1%), BQ.1.1.13 (1%).

En la Regién Sanitaria VIl de la Provincia de Buenos Aires, en el marco de la vigilancia activa de
variantes se han analizado un total 519 muestras sospechosas de COVID-19 en el periodo de octubre
2022-febrero 2023, 118 fueron Detectables para SARS-CoV-2 (22.73%) y 76 muestras secuenciadas
por Genoma completo (64.4%) y se les asigno la variante por el algoritmo NEXTCLADE.

Introduccion

Desde el aflo 2022 con la incorporacion de un secuenciador automatico y como miembros de la Red
Nacional de Gendmica y Bioinformatica, el laboratorio del Instituto Nacional de Epidemiologia “Dr.
Juan H. Jara “ (INE), forma parte de la red de vigilancia integral de gendmica para SARS-CoV-2.

El propdsito de este reporte es dejar registro de las variantes encontradas en la Region Sanitaria VIII,
en las muestras sospechosas de COVID-19, confirmadas por RT-gPCR para SARS-CoV-2 en el
periodo octubre 2022- enero 2023.

Resultados

Se analizaron 519 muestras, de las cuales 118 (22.73%) resultaron DETECTABLES para SARS-CoV-2
con los distintos métodos utilizados, pertenecientes a las localidades de La Costa, Miramar, Azul y
Mar del Plata. Tabla | (en pag. Siguiente).

Tabla I. Periodo estudiado, cantidad de muestras analizadas y cantidad de muestras confirmadas
por RT-gPCR para SARS-CoV-2.
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Muestras
Mes Afo Detectables
p/SC2

Octubre 2022 97 3

Noviembre 2022 172 5
Diciembre 2022 196 73
Enero 2023 54 37
Total 519 118

Se seleccionaron 96 muestras para la secuenciacion genémica por NGS y se obtuvieron secuencias
de genoma completo de 76 muestras. De estas muestras, 40 pertenecen al Municipio de La Costa 'y
36 al partido de General Pueyrredon. De las 76 muestras 13 corresponden a personas que no estan
vacunadas, 10 no se registro en la ficha epidemioldgica. Las 50 restantes, son muestras de personas
confirmadas para SARS-CoV-2, que recibieron distintos esquemas de vacunacion. Se secuenciaron
51 muestras de sexo femenino y 24 de sexo masculino, una no tiene sexo asignado en la informacion
registrada.

De las 76 muestras secuenciadas, 9 presentan comorbilidades (67% Hipertensién Arterial, el resto en
Leucemia, Diabetes, Artritis, etc.).

De las 76 muestras secuenciadas, 6 pertenecen a pacientes internados, 66 son ambulatorios. En 4
muestras no es claro el registro.

Se encontrd entre estas 76 muestras coinfeccion con otros virus respiratorios: 1 muestra tuvo
coinfeccion con Influenza A. 3 muestras coinfeccion con Virus Sincicial Respiratorio, y 1 coinfeccion
con Rinovirus.

Entre las variantes encontradas en el panel de muestras confirmadas para SARS-CoV-2 por RT-qPCR,
secuenciadas se caracterizaron los siguientes sublinajes de la Variante de Preocupacion Omicron:

BQ.1.1, 32 secuencias (42%), BQ.1.1.4, 22 secuencias (29%), BN.3.1, 8 secuencias (11%), BQ.1, 4
secuencias (5%), BA.5.3.1, 2 secuencias (3%), BN.1, 2 secuencias (3%), BA.5.1, 1 secuencia (1%),
BA.5.2.1, 1 secuencia (1%), BE.9, 1 secuencia (1%), BQ.1.1.13, 1 secuencia (1%), BQ.1.23, 1 secuencia
(1%) y CV.1, 1 secuencia 1%. Figuras Il y IIl.

En resumen, las 3 subvariantes mas representativas en la Region Sanitaria VIII, son BQ.1.1,BQ.1.1.4
y BN.3.1.
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Figura Il. NUmero de Variantes del linaje Omicron encontrados en la Regién Sanitaria VI, entre octubre 2022 y
febrero 20283.
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Figura Il Variantes del linaje Omicron encontradas en la Regién Sanitaria VI, entre octubre 2022 y febrero
2023 por semana epidemiologica.
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Discusion

Consideramos que el nimero de muestras RT-qPCR estudiadas para SARS-CoV-2 fue apropiado de
acuerdo con la situacion epidemiolégica actual.

Se observa una falta de presencia entre las muestras analizadas de otras localidades de los distintos
municipios que conforman la Regién Sanitaria VIII. Probablemente la cantidad de casos que terminan
en internacion se ha reducido y la logistica para el envio de muestras a nuestro laboratorio se vio
afectada.

Se aprecia que los casos clinicos sospechosos fueron mayores en dos municipios (La costa y General
Pueyrreddn) que reciben gran afluencia turistica en los meses previos y durante el verano. Podemos
agregar que entre octubre y diciembre ser realizan varias actividades deportivas que acercan a la
ciudad de Mar del Plata, estudiantes de varios puntos del pais. Una situacion que tal vez deberia tener
algun mecanismo adicional de vigilancia, para esta agrupacion de personas que provienen desde
distintos puntos del pais.

Podemos apreciar que, en el periodo estudiado, la variante dominante que ha superado a las
anteriores (variantes Gamma y Delta) es la Omicron que se identifico por primera vez en Sudéfrica
en noviembre de 2021 y desde entonces se ha detectado en varios otros paises. Tiene mayor numero
de mutaciones en el gen S y ha comenzado un proceso de diversificacion genética que hasta el
momento no ha tenido efecto en la gravedad de los cuadros, sin embargo, sus caracteristicas hacen
que se pueda propagar facilmente con lo cual es muy importante conservar activa la vigilancia de
variantes, por si estas subvariantes puedan mutar y aumentar la peligrosidad de los cuadros clinicos
que producen.

Debido al origen zoonodtico del SARS-CoV-2, es importante considerar los posibles reservorios
naturales en que puede permanecer circulando como animales de compafiia 0 en animales de
criaderos.

Debemos considerar también que la circulacion de otros virus respiratorios se vio alterada por las
medidas no farmacéuticas implementadas, y esto posiblemente afecto la estacionalidad con la que
se manifiestan. Se puede ver en nuestros datos que hay coinfecciones con virus que normalmente
en verano no estan presentes. Esto pone de manifiesto la importancia de una vigilancia integral de
virus respiratorios y tal vez extenderla al medio ambiente.



Conclusiones

Las variantes encontradas son las mismas que estan circulando en el pais y al momento no revisten
un peligro para la salud publica, pero la circulacion comunitaria de variantes requiere seguimiento en
caso de aumento de la gravedad de casos, cambios en la secuencia utilizada para el diagnostico,
cambios en la respuesta a la enfermedad en personas con esquema completo de vacunacion,
aumento en la gravedad de los casos.

Se recomienda aumentar el muestreo para mejorar la calidad de la vigilancia, tomando contacto con
centros de salud en donde reciban casos con cuadros compatibles con COVID-19.
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