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SITUACION  ACTUAL
VARIANTES SARS-CoV-2

Dada la evolucién continua del virus SARS-
CoV-2 y la evoluciéon en la comprension de
los impactos de las diferentes variantes del
virus, las definiciones de trabajo de dichas
variantes pueden ajustarse
periddicamente. En ese contexto, las
variantes pueden clasificarse y
reclasificarse en funcién de los criterios
para designarse como VOC/VOI/VUM
(tanto para variantes que adquieran o se
evidencien dichos criterios, o variantes que
presentan un riesgo decreciente en
relacidn con otras variantes circulantes).

El 9 de marzo de 2022, la OMS clasifica o
subdivide las VOC/VOI/VUM (por sus siglas
en inglés, variantes de preocupacion,
variantes de interés, variantes bajo
monitoreo) en “variantes que circulan
actualmente” vy “variantes circulantes
anteriormente”. Sin embargo, la baja
circulacion de VOC no altera su
clasificacién como tal.

A nivel mundial, del 13 de junio al 13 de
julio de 2022, se reportaron a GISAID
200.845 secuencias de SARS-CoV-2. Entre
las mismas, Omicron continua siendo la
variante dominante que circula a nivel
mundial, representando el 954 %
(191.648) de las secuencias. El 4,4 %
restante (8876) se encuentra aun
pendiente la asignacion de linaje y el 0,2 %
(321) son Delta y linajes recombinantes.

La principal caracteristica de los linajes de
Omicron es la mayor tasa de crecimiento
sobre otras variantes originada
principalmente en la capacidad de evasion
inmune. La comparabilidad inclusive se
establece entre los distintos linajes,
caracteristica que permite mantener la
transmisién y/o desplazar a los linajes
prevalentes.

La transmision sostenida de esta variante

noevas [

Variantes de SARS-CoV-2

En relacion a nuevas variantes, los virus, entre ellos el
SARS-CoV-2, cambian continuamente a través de
mutaciones. Una variante tiene una o mas mutaciones
que la diferencian de otras variantes del virus en
circulacién. Estas mutaciones pueden presentarse en
sitios determinantes para la infectividad y respuesta
inmune de los hospedadores.

En este contexto surgen algunas variantes que son
consideradas de interés, debido a la posibilidad de
presentar diferencias en la transmisibilidad,
prevalencia, severidad y el reconocimiento de
anticuerpos.

Las mutaciones y variantes de SARS-CoV-2 se
monitorean a nivel mundial y en nuestro pais, a través
de la secuenciacion del genoma viral.

Se recomienda el uso de las siguientes categorias para
hablar de variantes de SARS-CoV-2:

Variante de interés 6 Variant of Interest (VOI),
Variante prioritarias 6 Variant of Concern (VOC) y
Variantes bajo Monitoreo

Variantes de interés (VOI): fenotipicamente se
comporta diferente a una referencia o su genoma
presenta mutaciones que llevan a cambios de
aminodcidos asociados a cambios fenotipicos
establecidos.

Variante prioritaria (VOC): una variante de interés
(VOI) es también una variante prioritaria si a través de
diferentes estrategias de analisis se demuestra que:

e  estd asociada a con un aumento de
transmisibilidad o empeoramiento de la
situacion epidemioldgica en la region;
estd asociada a un aumento de virulencia o

cambio en la presentacion clinica;

estd asociada a una disminucion en la
efectividad de las medidas de control, los
test diagndsticos, las vacunas o los
tratamientos.
Variantes bajo Monitoreo: Es una variante con
cambios genéticos que se sospecha que afectan las
caracteristicas del virus con algin indicio de que
puede suponer un riesgo futuro, pero la evidencia del
impacto fenotipico o epidemioldgico no esta clara
actualmente, lo que requiere fortalecer el
seguimiento y una reevaluacion continua a la espera
de nueva evidencia.

ha llevado a una significativa evolucién intra-VOC. Desde su designacion como VOC por la OMS
el 26 de noviembre de 2021, los virus que forman parte del complejo Omicron han seguido
evolucionando, dando lugar a linajes descendientes con diferentes constelaciones genéticas de



mutaciones. Cada linaje que incluye sustituciones en sitios clave puede necesitar mas
investigacion para evaluar si sus caracteristicas divergen o no de aquellas que definen la variante
de preocupacién de la que provienen.

El patrén de alta transmisidn observado para Omicron ha facilitado la aparicién de mutaciones
adicionales que definen diferentes sublinajes clasificados dentro la misma variante. A la fecha,
se han reportado globalmente 5 diferentes linajes principales de Omicron: BA.1, BA.2, BA.3, BA.4
y BA.5 y sus linajes descendientes (BA.1.1, BA.2.12.1, entre otros).

Considerando la importante transmisién de la VOC Omicron en todo el mundo y el consiguiente
aumento esperado de la diversidad viral, la OMS ha agregado una nueva categoria a su sistema
de seguimiento de variantes, denominada "linajes de VOC bajo monitoreo" (VOC-LUM) para
sefialar qué linajes de VOC pueden requerir atencién prioritaria y monitoreo a nivel mundial. El
objetivo principal de esta categoria es investigar si estos linajes pueden representar una
amenaza adicional para la salud publica mundial en comparacidn con otros virus circulantes.

Se definen como “linajes de VOC bajo monitoreo” (VOC-LUM) a las variantes que segun el
analisis filogenético, pertenecen a una VOC circulante actualmente, que muestran una ventaja
en la transmisién en comparacién con otras VOCy que tienen cambios aminoacidicos adicionales
que se conoce o se sospecha que confieren los cambios observados en la epidemiologiay en la
ventaja adaptativa.®

De acuerdo a esta nueva subdivision en el momento actual se clasifican:
VOC en circulacién actualmente: Omicron.

VOI en circulacidon actualmente: no se reconoce en el momento actual ninguna VOI en
circulacién.

VOC-LUM en circulacién actualmente: BA.4, BA.5, BA.2.12.1, BA.2.9.1, BA.2.11, BA.2.13 y
BA.2.75.

VUM: No hay variantes bajo monitoreo actualmente.
VOC circulantes anteriormente: Alpha, Beta, Gamma y Delta.

En relacion a los linajes de Omicron, alaSE27, BA.2 representa el 2,61%, mientras que BA.2.12.1
representa el 4,51%, BA.4 representa el 10,57% y BA.5 representa el 53,59%. En comparacién
con los linajes de Omicron reportados a SE26, BA.2 disminuyd de 3.84% a 2,61 %, BA.2.12.1
disminuyd del 10,59 % al 4,51 %, BA.4 disminuyd del 13,21 % al 10,57 % mientras que BA.5
aumentod del 51,84% a 53,59%. ’

BA.2 ha demostrado una ventaja de crecimiento en comparacién con BA.1.2 Para BA.2.12.1, BA.4
y BA.5 se estimd un ritmo de crecimiento mas rdpido en relacion a BA.2.5,%°

6 Disponible en: Tracking SARS-CoV-2 variants (who.int)

7 https://www.who.int/publications/m/item/weekly-epidemiological-update-on-covid-19---20-july-2022

8 https://assets.publishing.service.gov.uk/government/uploads/system/uploads/attachment_data/file/1063424/Tech-Briefing-39-
25March2022_FINAL.pdf

9 https://assets.publishing.service.gov.uk/government/uploads/system/uploads/attachment_data/file/1086494/Technical-
Briefing-43-28.06.22.pdf

10 New York State Department of Health Announces Emergence of Recently Identified, Highly Contagious Omicron Subvariants in
New York and Urges Continued Vigilance Against COVID-19 (ny.gov)



https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/
https://www.health.ny.gov/press/releases/2022/2022-04-13_covid-19.htm
https://www.health.ny.gov/press/releases/2022/2022-04-13_covid-19.htm
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Omicron BA.2.12.1, BA4d y
BA.5 tienen la mutacion
caracteristica en el locus
S:L452 que podria
conferirles una  mayor
transmisibilidad y
caracteristicas de escape
inmunitario.

Los linajes BA.4 y BA.S5 se
detectaron por primera vez
en Sudafrica en enero y
febrero de 2022
respectivamente,

convirtiéndose en  las
variantes dominantes en
ese pais en mayo de 2022.

Una tendencia creciente en
las tasas de notificacion de
casos y la positividad de las
pruebas sugirieron que
estos dos linajes se
asociaron al aumento de
casos observado en
Sudafrica entre abril y mayo
de 2022. En Portugal, BA.5
se ha convertido en la
variante predominante y un
incremento en las
proporciones de BA.5 se ha
acompafiado por un
aumento en los casos de
CovID-19.1

CONOCIMIENTO ACTUAL DE LA VARIANTE

La evidencia indica que la variante Omicron tiene una ventaja de crecimiento
sustancial sobre la variante Delta que lleva a una rapida propagacion en la
comunidad, con un tiempo de duplicacién de 2-3 dias. La rapida transmision
de la variante Omicron podria relacionarse en parte con su capacidad de
evasion de la respuesta inmune. Por otro lado, en comparacion con la
variante Delta, Omicron infecta mas rapidamente los tejidos del tracto
respiratorio superior mas que inferior, lo cual podria contribuir a la
expansion de esta variante.?°

La informacién disponible indica que Omicron tiene una mayor tasa de
ataque secundario y numero reproductivo que la variante Delta. Andlisis
realizados en Reino Unido en contactos convivientes y no convivientes
hallaron un mayor riesgo de transmision a contactos de un caso indice de
variante Omicron en comparacién con Delta. Se observé un mayor riesgo de
transmision domiciliaria utilizando datos de pruebas de rutina (ORa de
transmision de un caso indice de Omicron en comparacién con un caso indice
de Delta de 2.9 (IC95 2.4-3.5) y mayor riesgo de que un contacto estrecho se
convierta en un caso secundario (ORa 1.96 (IC95 1.77-2.16)]. La tasa de
ataque secundario estimada en convivientes utilizando datos de seguimiento
de contactos para Omicron es 15,8% (1C95: 14,3% -17,5%) y 10,3% (IC95:
10,1% -10,5%) para Delta.?%??

Otro estudio realizado en Dinamarca, informo una tasa de ataque secundario
mas elevada ante un caso indice infectado con la variante Omicron en
comparacion con Delta en contactos convivientes (31% versus 21%).
Adicionalmente, en este estudio se evalud que los convivientes no vacunados
tuvieron una tasa de ataque secundario 1.17 (IC95 0.99-1.38) veces mayor
cuando se infectaron con Omicron en comparacién con la variante Delta,
mientras que las personas vacunadas y aquellos que habian recibido una
dosis booster de vacuna tuvieron 2.61 veces (IC95 2.34-2.90) y 3.66 veces
(1C95 2.65-5.05) mayor tasa de ataque secundario respectivamente, lo cual
pudiera relacionarse con la capacidad de la variante Omicron para evadir la
inmunidad. Aunque debe tenerse en cuenta que el riesgo absoluto de
infeccion fue mas bajo para las personas vacunadas que para individuos no
vacunados (OR de infeccidn para no vacunados de 1.04 (1C95 0.87-1.24) y
0.54 (IC95 0.40-0.71) para dosis booster). 2

Segun los datos registrados en GISAID al 18 de julio de 2022, BA.5 se ha informado en 100 paises
y continda relaciondandose con un aumento de casos y un incremento resultante en las
hospitalizaciones y admisiones en la UCI.

En EE.UU el linaje BA.2.12.1 se ha propagado mas rapidamente que el resto de los linajes en ese
pais con un incremento paralelo en el nimero de casos de COVID-19. 12,13, 14

El sublinaje BA.2.75 es una variante bajo monitoreo cuyas secuencias mas tempranas fueron
reportadas desde mayo de 2022. BA.2.75 tiene nueve mutaciones en la proteina S en
comparacion con BA.2. Aun no hay evidencia de la medida en que estas mutaciones impactan
en latransmisibilidad y gravedad de la enfermedad en comparacién con otros linajes circulantes.
Al 18 de julio, 250 secuencias de BA.2.75 de 15 paises han sido reportadas en GISAID.

11 Implications of the emergence and spread of the SARS-CoV-2 variants of concern BA.4 and BA.5 for the EU/EEA (europa.eu)

12 Weekly epidemiological update on COVID-19 - 18 May 2022 (who.int)

13 CDC COVID Data Tracker: Variant Proportions

14 Weekly epidemiological update on COVID-19 - 8 June 2022 (who.int)



https://www.ecdc.europa.eu/en/news-events/implications-emergence-spread-sars-cov-2-variants-concern-ba4-and-ba5
https://www.who.int/publications/m/item/weekly-epidemiological-update-on-covid-19---18-may-2022
https://covid.cdc.gov/covid-data-tracker/#variant-proportions
https://www.who.int/publications/m/item/weekly-epidemiological-update-on-covid-19---8-june-2022

Han sido detectados eventos recombinantes entre las variantes de preocupacion y estan siendo
monitoreados a nivel mundial. La variante recombinante de Delta (AY.4) y Omicron (BA.1) linaje
Pangolin XD identificado predominantemente en Francia; recombinaciones entre los sublinajes
BA.1 y BA.2 de Omicron, a destacar segun los sitios de recombinacion XE, XR, XL, XN, XP y XQ
detectados principalmente en Reino Unido. A la fecha, no hay evidencia que indique un aumento
significativo de la capacidad de transmisidn o cambios en la forma clinica o la gravedad de la
enfermedad debido a la infeccidn con virus recombinantes.®®

En relacidn al linaje BA.2, la evidencia disponible indica que es mds transmisible con una tasa de
crecimiento y nimero reproductivo superior, en comparacion con BA.1.%6,Y7

Datos del Reino Unido estimaron una efectividad del esquema primario de vacunacién y dosis
booster para la prevencién de enfermedad sintomatica similar para ambos sublinajes de
Omicron.'® Otro estudio conducido en Suecia sugiere que la proteccién de las vacunas frente a
enfermedad severa se mantuvo relativamente estable entre aquellos con tres dosis de vacuna
durante el periodo de transicion de BA.1 a BA.2, aunque evaluaron una reduccién de la
efectividad entre los que contaban con dos dosis de vacuna.®®

Si bien se ha sugerido que la infeccién previa con uno de los sublinajes de Omicron confiere una
importante proteccion frente a la infeccidn por otro sublinaje, esta proteccién no es completay
se ha evaluado en el corto plazo luego de la infeccién primaria (94.9% de proteccion para BA.2
luego de la infeccidon con BA.1y 85.6% para BA.1 posterior a la infeccién con BA.2).%°

Andlisis preliminares realizados en Reino Unido no hallaron una diferencia significativa en
cuanto al antecedente de vacunacién en aquellos casos infectados con BA.4 y BA.5 en
comparacién con BA.2, lo cual podria sugerir una proteccidon por vacunas comparable a la
evaluada previamente. Sin embargo, se requiere de estudios con un disefio adecuado para
evaluar la efectividad de las vacunas frente a estos linajes.’

15 Emergencia de sublinajes y eventos de recombinacién: evolucidn genética del SARS-CoV-2. - 13 de abril de 2022 - OPS/OMS |
Organizacion Panamericana de la Salud (paho.org)

16 Analyses of Omicron genomes from India reveal BA.2 as a more transmissible variant Ashwin Atkulwar, Akif Rehman, Y. Imaan,
Mumtaz Baig. medRxiv 2022.04.25.22274272; doi: https://doi.org/10.1101/2022.04.25.22274272

17 Transmission of SARS-CoV-2 Omicron VOC subvariants BA.1 and BA.2: Evidence from Danish Households

Frederik Plesner Lyngse, Carsten Thure Kirkeby, Matthew Denwood, Lasse Engbo Christiansen, Kare Mglbak, Camilla Holten
Mgller, Robert Leo Skov, Tyra Grove Krause, Morten Rasmussen, Raphael Niklaus Sieber, Thor Bech Johannesen, Troels Lillebaek,
Jannik Fonager, Anders Fomsgaard, Frederik Trier Mgller, Marc Stegger, Maria Overvad, Katja Spiess, Laust Hvas Mortensen
medRxiv 2022.01.28.22270044; doi: https://doi.org/10.1101/2022.01.28.22270044

18 Kirsebom FCM, Andrews N, Stowe J, et al. COVID-19 Vaccine Effectiveness against the Omicron BA.2 variant in England.
medRxiv; 2022. DOI: 10.1101/2022.03.22.22272691.

19 COVID-19 vaccine effectiveness against severe disease from SARS-CoV-2 Omicron BA.1 and BA.2 subvariants — surveillance
results from southern Sweden, December 2021 to March 2022

20 protection of Omicron sub-lineage infection against reinfection with another Omicron sub-lineage

Hiam Chemaitelly, Houssein H. Ayoub, Peter Coyle, Patrick Tang, Hadi M. Yassine, Hebah A. Al-Khatib, Maria K. Smatti, Mohammad
R. Hasan, Zaina Al-Kanaani, Einas Al-Kuwari, Andrew Jeremijenko, Anvar Hassan Kaleeckal, Ali Nizar Latif, Riyazuddin Mohammad
Shaik, Hanan F. Abdul-Rahim, Gheyath K. Nasrallah, Mohamed Ghaith Al-Kuwari, Adeel A. Butt, Hamad Eid Al-Romaihi, Mohamed
H. Al-Thani, Abdullatif Al-Khal, Roberto Bertollini, Laith J. Abu-Raddad

medRxiv 2022.02.24.22271440; doi: https://doi.org/10.1101/2022.02.24.22271440

20Enhancing response to Omicron SARS-CoV-2 variant (who.int)

2'Weekly epidemiological update on COVID-19 - 8 February 2022 (who.int)

22 SARS-CoV-2 variants of concern and variants under investigation (publishing.service.gov.uk

2Frederik Plesner Lyngse, Laust Hvas Mortensen, Matthew J. Denwood, Lasse Engbo Christiansen, Camilla Holten Mgller, Robert Leo Skov, Katja
Spiess, Anders Fomsgaard, Maria Magdalena Lassauniére, Morten Rasmussen, Marc Stegger, Claus Nielsen, Raphael Niklaus Sieber, Arieh Sierra
Cohen, Frederik Trier Mgller, Maria Overvad, Kare Mglbak, Tyra Grove Krause, Carsten Thure Kirkeby. SARS-CoV-2 Omicron VOC Transmission in
Danish Households. medRxiv 2021.12.27.21268278; doi: https://doi.org/10.1101/2021.12.27.21268278



https://www.paho.org/es/documentos/emergencia-sublinajes-eventos-recombinacion-evolucion-genetica-sars-cov-2-13-abril-2022
https://www.paho.org/es/documentos/emergencia-sublinajes-eventos-recombinacion-evolucion-genetica-sars-cov-2-13-abril-2022
https://doi.org/10.1101/2022.02.24.22271440
https://www.who.int/publications/m/item/enhancing-readiness-for-omicron-(b.1.1.529)-technical-brief-and-priority-actions-for-member-states
https://www.who.int/publications/m/item/weekly-epidemiological-update-on-covid-19---8-february-2022
https://assets.publishing.service.gov.uk/government/uploads/system/uploads/attachment_data/file/1042688/RA_Technical_Briefing_32_DRAFT_17_December_2021_2021_12_17.pdf
https://doi.org/10.1101/2021.12.27.21268278
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SITUACION ACTUAL DE VARIANTES DE SARS-CoV-2 EN ARGENTINA%

Resumen:

Informacidn nacional destacada de la SE 27/2022

e Lla situacién actual de variantes de SARS-CoV-2 en Argentina se caracteriza por una
circulacién exclusiva de la variante Omicron.

e La proporcién de Omicron se sitiia en un 100% segun la informacién registrada en el
SNVS20 para el total pais, entre las muestras analizadas por secuenciacién gendmica.

e Entre los casos de Omicron notificados con identificacidon de linaje, el porcentaje de
BA.4 y BA.5 alcanza el 56.3% mientras que para BA.2 es del 28.2%.

En términos acumulados, desde el 1 de enero del 2021 hasta el 25 de julio de 2022, se han
analizado y notificado al Sistema Nacional de Vigilancia de la Salud 28175 muestras para la
identificacion de variantes de SARS-CoV-2, de las cuales 16682 fueron estudiadas por
secuenciaciéon gendmica y 11493 detectadas por rt-PCR (tamizaje). Las muestras estudiadas
incluyen casos confirmados de SARS COV-2 seleccionados para vigilancia regular de variantes
circulantes en poblacidon general, o por tratarse de cuadros graves, inusitados, personas
vacunadas, casos sospechosos de reinfeccidn y viajeros.

2L g siguiente informe fue redactado con la informacién producida en el marco de la vigilancia gendmica de SARS CoV-2 en base a
datos registrados en el Sistema Nacional de Vigilancia de la Salud de casos secuenciados por el INEI-ANLIS y por los distintos
laboratorios del Consorcio PAIS con derivaciones aportadas por los laboratorios de diagndstico en puntos de entrada y por todas
las jurisdicciones que envian muestras para su secuenciacion en el marco de la vigilancia regular, en viajeros, en casos inusitados,
sospecha de reinfeccidn y vacunados. Se incluyen ademas las muestras positivas para la deteccion de mutaciones especificas de
variantes detectadas a través de cribados por rt-PCR.
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VIGILANCIA GENOMICA DE SARS COV-2 EN PERSONAS SIN ANTECEDENTES DE
VIAJE NOTIFICADAS AL SNVS.2.0%,%3

En cuanto al comportamiento temporal durante el periodo analizado puede observarse que la
deteccién de la VOC Omicron representa el 100% de las muestras analizadas, tanto en la semana
25 como en la SE27.

Entre los diferentes linajes de esta variante, se observa que BA.4 y BA.5 se encuentran en
ascenso en las ultimas 3 semanas epidemioldgicas, mientras que la proporcion de BA.2
disminuye.

Entre la SE25 y SE27 la proporcion de BA.4 aumenta de 9.2% a 13.6% (y a 15.5% si se consideran
solo las muestras con identificacion de linaje), BA.5 se incrementa de 8.5% a 14.8% (y a 16.9% si
se consideran solo las muestras con identificaciéon de linaje), y Omicron compatible con
BA.4/BA.5 aumenta de 10% a 20.9% (y a 23.9% si se consideran solo las muestras con
identificacion de linaje). La proporcion de BA.2 desciende de 55.4% a 24.7% (y a 28.2% si se
consideran solo las muestras con identificacion de linaje).

Para el resto de las variantes del virus (incluida Delta) no se registran casos desde la SEO3 de
2022 (Grafico 1 - Tabla 1).

Grafico 1: Distribucién porcentual de variantes identificadas en no viajeros segun
semana epidemiolégica de toma de muestra. SE14/2021- SE27/2022. Total pais.?4,25,26
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Mu (B.1.621) m Omicron BA.4 m Omicron BAS m Omicron BA4/BAS
W Omicron BA.2 Omicron Delta (B.1.617.2) m Alpha (B.1.1.7)
W Lambda (C37) mGamma (P.1) W Mu (B.1.621.1) En estudic

Fuente: Direccion Nacional de Epidemiologia e Informacién estratégica - Sistema Nacional de Vigilancia de la Salud (SNVS)

22 Sujeto a modificaciones por la actualizacién de los antecedentes epidemioldgicos de los casos.

2 Debido a los tiempos que conlleva el envio de las muestras para secuenciacion, la labor de la técnica de secuenciacion genémica
hasta la obtencidn de resultados y el registro de los mismos al SNVS.2.0 el nimero de casos incorporados en las Ultimas semanas
es aun escaso. Esto debe considerarse en la interpretacion de este informe.

24 Datos aportados por las Jurisdicciones al evento nominal “Vigilancia Genémica de SARS COV 2”.

%5 Las muestras en estudio corresponden a casos probables de variante Delta detectados por rt-PCR los cuales no fue posible
obtener secuenciacién de genoma completo.

2% _Entre los casos de Omicron, se detectan 5 casos de Omicron compatible con XQ (linaje recombinante BA.1.1y BA.2) y 2
Omicron compatible con XT (linaje recombinante BA.1 y BA.2) confirmados por secuenciacién completa.

-Las variantes recombinantes Omicron compatible con XQ y Omicron compatible con XT, si bien no se especifican en el gréfico, son
analizadas en el grupo Omicron debido al escaso niimero de muestras detectadas en el periodo analizado.

-Entre los casos de Omicron BA.2, se informan al SNVS.2.0 112 casos con resultado Omicron BA.2.12.1 (66 estudiados por
secuenciacién completa o parcial y 46 probables por rt-PCR) y 3 casos de BA.2.9.1 detectados por secuenciacién gendémica
completa o parcial.
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Tabla 1: Proporcién de muestras seguln linaje y semana epidemiolégica de toma de
muestra en no viajeros. SE12/2022- SE27/2022. Total pais.

0,0% 0,0% 0,0% 14% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0%
743%| 511%| 57,8%| 575%| 359%| 32,0%| 245%| 179%| 189%| 159%| 119%| 17,8% 22,6% 16,9% 26,8% 25,9%
257%| 48,9%| 422%| 41,1%| 628%| 680%| 755%| 808%| 81,1%| 825%| 81,4%| 734% 65,2% 55,4% 33,9% 24,7%
0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 1,3% 0,0% 0,0% 1,3% 0,0% 1,6% 3,1% 4,7% 52% 9,2% 54% 13,6%
0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 2,6% 1,8% 5,8% 8,5% 16,1% 14,8%
0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 1,0% 2,4% 1,3% 10,0% 17,9% 21,0%

Fuente: Direccién Nacional de Epidemiologia e Informacion estratégica - Sistema Nacional de Vigilancia de la Salud
(SNVS)

Gréfico 2: Distribucion relativa de linajes de Omicron identificados en SE27 de 2022.

» Parala SE27, se registran datos
aportados por las siguientes Jurisdicciones:
Buenos Aires, CABA, Chaco, Corrientes,
Mendoza y Tucuman.

28,17%

15,49%
23,94%
16,90%

= Omicron = Omicron BA.2 = Omicron BA.4/BA.5 = Omicron BA.4 = Omicron BA.5

Fuente: Direccion Nacional de
Epidemiologia e Informacion estratégica -
Sistema Nacional de Vigilancia de la Salud (SNVS)

Entre las SE24-SE27 de 2022 la distribucion de variantes prioritarias se caracteriza
exclusivamente por la deteccién de la VOC Omicron, que representa un 100% en todas las
regiones del pais que registran muestras estudiadas y registradas en el SNVS.2.0 (Graficos 2 y 3).

Grafico 3: Distribucién absoluta de muestras correspondientes a variantes prioritarias y
no prioritarias en no viajeros por Region del Pais. Periodo analizado SE24/2022-
SE27/2022. n= 422

300 +
264

B Omicron

200 +
150 -

100
63 44

50 20 31

CENTRO CuUYO NEA NOA SUR

Fuente: Direccion Nacional de Epidemiologia e Informacion estratégica - Sistema Nacional de Vigilancia de la Salud
(SNVS)
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En cuanto a casos con antecedente de viaje internacional o relacionado con la importacion, se
analizaron 1405 muestras para deteccidn de variantes de SARS-CoV-2. Entre los casos
estudiados en las Ultimas 4 semanas hasta el 25/07 de 2022 la variante Omicron es
predominante.

En relacién a los linajes de Omicron, fueron registrados al SNVS.2°63 casos de BA.2, 1 caso de
BA.4, 4 casos de BA.5 y 2 de Omicron compatible con BA.4/BA.5 en viajeros provenientes de
Brasil, Uruguay, Chile, Colombia, Republica Dominicana, Cuba, México, Estados Unidos, Suiza,
Espaiia, ltalia, Inglaterra, Alemania, Turquia y Egipto.

Variantes de SARS-CoV-2 en relacion al numero de casos y fallecidos de
COVID-19.%”

Al analizar de manera integrada la distribucidn temporal de los casos confirmados y fallecidos
de COVID-19 en relacién a la proporcion de variantes de SARS-CoV-2, se observa que durante el
afio 2021, el mayor numero de casos registrados se detecta en el periodo durante el cual
predominan las variantes Gamma (P.1) en primer lugar, y Lambda (C.37) en segundo lugar.
Asimismo, el mayor nimero de fallecidos de COVID-19 registrados a la fecha, se observa en
coincidencia con la prevalencia de dichas variantes. A partir de la SE41 y por un periodo de 10
semanas, la variante Delta predomina entre las muestras analizadas para identificacién de
variantes de SARS-COV -2 sin un correlato con aumento en nimero de casos ni de fallecidos (un
descenso sostenido hasta la semana 40 y un leve aumento hasta la SE49). A partir de SE50 y
hasta la SE2/2022, en coincidencia con la aparicién y rapida propagacion de la VOC Omicron en
Argentina, se observa el mayor aumento del nimero de casos en menor tiempo de toda la
pandemia hasta el momento. Como puede observarse en los graficos 6 y 7 el mayor nimero de
casos estuvo asociado a la variante Omicron en la tercera ola. A partir de la SE3 y hasta la SE16
de 2022 se registra un descenso en los casos de COVID-19, la variante Omicron continta siendo
predominante. Entre las SE16 y 21 el nimero de casos de COVID-19 comienza a ascender
nuevamente, se registra la aparicion y propagacién del linaje Omicron BA.2. En las ultimas tres
semanas del periodo analizado, los linajes BA.4 y BA.5 se encuentran en ascenso, los casos de
COVID-19 registran un incremento del 9% entre las semana 26 y 25 y de 17% entre la 27 y 26.
Por otra parte, entre las SE48/2021 y SE03/2022 el nimero de fallecidos registra un incremento,
aunque en mucha menor proporcién y casos absolutos que en las olas anteriores.

27 para el andlisis del nimero de casos la semana epidemioldgica se construye con la informacidn de la fecha de inicio de sintomas,
si esta no estda presente con la fecha de consulta, la fecha de toma de muestra o la fecha de notificacién del caso. y fallecidos de
COVID-19 se considera la fecha de diagndstico de los casos. Para el analisis de fallecidos se considera semana de fallecimiento. Para
la identificacion de variantes de SARS-CoV-2 se especifica la fecha de toma de muestra para secuenciacion gendémica o técnica
molecular.
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Grafico 4: Casos confirmados de COVID-19 y proporcién de variantes de SARS-
CoV-2 por semana epidemiolégica. SE12/2021- SE27/2022. Total Pais. 8
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Fuente: Direccion Nacional de Epidemiologia e Informacién estratégica - Sistema Nacional de Vigilancia de la Salud
(SNVS)

Grafico 5: Casos de COVID-19 fallecidos y proporcién de variantes de SARS-CoV-
2 por semana epidemiolégica. SE12/2021- SE27/2022. Total Pais.
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Fuente: Direccién Nacional de Epidemiologia e Informacion estratégica - Sistema Nacional de Vigilancia de la Salud
(SNVS)

28| os casos de variante Delta informados en SE09 son casos probables detectados por rt-PCR los cuales no fue posible obtener
secuenciacion de genoma completo.
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SITUACION INTERNACIONAL

En las Tablas 1-3 se muestran las variantes de SARS-CoV-2 que circulan actualmente y circulantes
anteriormente definidas por OMS al 20 de julio de 2022.

Tabla 1 — Caracteristicas fenotipicas de la VOC Omicron (Referencias al pie de tabla)

WHO

Transmisibilidad

Omicron
(B.1.1.529)

Ventaja de
crecimiento y
transmisibilidad

Menor ventaja de
crecimiento en
comparacién con

Linajes de Omicron

BA.2

Menor ventaja de
crecimiento en
comparacion con

BA.4

Ventaja de
crecimiento en
comparacién con

Ventaja de crecimiento
en comparacion con
BA.4

enfermedad

evidencia sugiere
menor severidad,
aunque los resultados
entre algunos
estudios son
discordantes con
estudios recientes
que reportan similar o
menor severidad en
comparacion con
Delta.

severidad de la

enfermedad en
comparacién con
BA.2, BA.4yBAS5

severidad de la
enfermedad en
comparacién con
BA.4yBA5

disponible no sugiere
una diferencia en la
severidad de la
enfermedad en
comparacién con
BA.2yBAS5

incrementada en BA.2, BA4yBAS BA.4yBAS5 BA.2
comparacion con
Delta
Severidad de la Globalmente la Sin diferencia en la Sin diferencia en la La evidencia La evidencia disponible

no sugiere una
diferencia en la
severidad de la
enfermedad en
comparacion con BA.2'y
BA4

Riesgo de
reinfeccién

Riesgo reducido de
reinfeccién por
Omicron si
previamente
infectado con una
variante diferente de
SARS-CoV-2 en
comparacién con no
infectados.

Riesgo reducido de
reinfeccion por BA.1
posterior a una
infeccién previa por
BA.2

Riesgo reducido de
reinfeccion por BA.2
posterior a una
infeccién previa por
BA.1

Proteccion frente a la

infeccion posterior a

una infeccién previa
con BA.2

Proteccion frente a la
infeccion posterior a una
infeccién previa con

Impacto en el
diagndstico

Los ensayos de PCR
que incluyen
multiples targets
genéticos mantienen
su
precision para
detectar Omicron, la
falla en la deteccion
delgen S (SGTF)
puede ser un
sustituto para la
deteccion.

No impacto en la
sensibilidad de las
pruebas rapidas de
antigeno

Falla de la deteccién
de gen S (SGTF)

La mayoria
deteccion del gen S
positiva

Falla de la deteccién
de gen S (SGTF)

Falla de |a detecci6n de
gen S (SGTF)

Informacién actualizada al 20 de julio de 2022 - Bibliografia de referencia disponible en

https://www.who.int/publications/m/item/weekly-epidemiological-update-on-covid-19---20-july-2022
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Grafico 1 — Panel Ay B: NiUmero y porcentaje de secuencias de SARS-CoV-2 remitidas a
GISAID desde el 1 de abril al 18 de julio de 2022.
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Figure 4 Panel A shows the number and Panel B the percentage of all circulating variamts since 1 April 2022. Omicron sister-lineages and additional

Omicron VOC lineages under further (VOC-vUM) sh . BA.LK and BA.2.X include all BA.1 and BA.2 pooled descendent
lineages, except those already shown in the figure above. Source: SARS-CoV-2 sequence data and metadata from GISAID, as of 18 July 2022.

Fuente: https://www.who.int/publications/m/item/weekly-epidemiological-update-on-covid-19---20-july-2022

Tabla 2 - En la siguiente tabla se muestran las VOC circulantes previamente al 20 de julio
de 2022 segiin OMS.

WHO

CLADO 201 (V1)
NEXTSTRAIN

21A, 211, 21J

20H (V2) 20J (V3)

CLADO GRY GH/501Y.V2 | GR/501Y.V3 G/4T8K.V1
GISAID (GR/501Y.V1)

Linaje B.1.1.7 B.1.351 P.1 B.1.617.2
Pangolin

Detectada UK-Reino SA- Brasil India
inicialmente Unido Sudaéfrica

WIESIEINES SEP 2020 MAY 2020 NOV 2020 OCT 2020
antigua
detectada
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Tabla 3 - En la siguiente tabla se muestran las VOI circulantes previamente al 20 de julio
de 2022 segun OMS.

WHO Epsilon lota
21G 21C 20B/s.48
NEXTST 4K
RAIN
CLADO GR/452Q GH GH/452R. | GR/484K. | G/484K.V | GR/1092 GH/253G | G/452R.V
GISAID Vi V1 V2 3 K.v1 Vi 3
Linaje C.37 B.1.621 B.1.427 P.2 B.1.525 P.3 B.1.526 B.1.617.1
Pangolin
B.1.429

Detectad Perd Colombia EE. UU Brasil Multiples Filipinas EE. UU India
a paises
inicialme

nte
Muestra " msl{eglorli] ENE MAR ABR DIC ENE NOV OCT
mas 2021 2020 2020 2020 2021 2020 2020
antigua
detectad

a
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