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ESTRUCTURA GENÓMICA VIRAL



CAMBIOS EN SARS-COV-2

Pueden originar cambios: negativos, neutros o positivos para la evolución del virus

• Facilitar su propagación/transmisibilidad=cambio en su epidemiología 

• Aumentar su patogenicidad o virulencia:

a. Menor rendimiento de anticuerpos generados (infección natural/vacunas

b. )

c. Menor respuesta a medicamentos terapéuticos





TASAS DE MUTACIÓN Y DE EVOLUCIÓN 
GENÓMICA

• Tasa de mutación:  Asociada a errores que ocurren en la replicación de RNA 

Medida en Mutaciones/genoma/replicación

• Tasa de evolución: Asociada al número de sustituciones nucleotídicas/sitio/año 

(Se estudian virus de diferentes pacientes en diferentes periodos de tiempo)   



TASA DE MUTACIÓN DE SARS-COV-2

Tasa de mutación es de la evolución antigénica: caso poliovirus vs influenza 

La evolución antigénica condiciona una resistencia a través de la evasión inmune, bajo

presión de selección positiva





MUTACIÓN D614G
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VARIANTES DE INTERÉS

• Presentan cambios genéticos que se predice o se sabe que afectan las 

características del virus, tales como transmisibilidad, gravedad de la 

enfermedad, escape inmunológico, escape diagnóstico o terapéutico; Y

• Han sido identificadas como causa de una transmisión comunitaria 

significativa o múltiples grupos de COVID-19, con una prevalencia relativa 

creciente junto con un número creciente de casos a lo largo del tiempo, u otros 

impactos epidemiológicos aparentes que sugieren un riesgo emergente para 

la salud pública mundial.





VARIANTES DE PREOCUPACIÓN

• Aumento de la transmisibilidad o cambio perjudicial en la epidemiología de 

COVID-19; O

• Aumento de la virulencia o cambio en la presentación clínica de la 

enfermedad; O

• Disminución de la eficacia de las medidas sociales y de salud pública o de los 

diagnósticos, vacunas y terapias disponibles.



VARIANTES DE PREOCUPACIÓN



ESTUDIOS DE VARIANTES DE PREOCUPACIÓN

• 1- Sospecha de brotes epidemiológicos: seleccionar 10% de las muestras positivas 

2- Fallos vacunales de pacientes con una o dos dosis de vacuna pasados los 14 días 

de la primera o segunda dosis, en casos moderados, severos o críticos: 100% de las 

muestras.

• 3- Viajeros positivos provenientes del exterior: 100% de las muestras. 

• 4- Embarazadas positivas con cuadros clínicos moderados, graves o críticos: 100% 

de las muestras. 

• 5- Vigilancia regular de variantes en la comunidad: 5% de las muestras positivas.

• 6- Sospecha de reinfecciones: 100% de las muestras positivas. 

• 7- Vigilancia escolar en casos positivos por PCR: 100% de las muestras positivas. 



VARIANTS BEING MONITORING (VBM)



GISAID (INICIATIVA GLOBAL PARA COMPARTIR TODOS 
LOS DATOS DE INFLUENZA) – NIVEL GLOBAL





REAL-TIME TRCKING OF PATHOGEN EVOLUTION



DISTRIBUCIÓN DE VOC EN USA 06/06 AL 11/09



DISTRIBUCIÓN DE VOC RN ESPAÑA AL 17/09



LABORATORIO DE LA GENÓMICA DE SARS-COV-2: 
ANÁLISIS DE ASPECTOS GENÉTICOS Y EVOLUTIVOS

• Procesos de identificación específica de variantes por Real Time RT-PCR

• Procesos de secuenciación parcial/masiva o completa de SARS-CoV-2



PROCESOS DE IDENTIFICACIÓN ESPECÍFICA DE VARIANTES 
POR REAL TIME RT-PCR

PCR in hause para identificación de Delta

• RT-qPCR de GENES ESPECÍFICOS DE ORF 1a/b y  gen N1

• Específica de GEN S (PCR asimétrica con análisis de curvas de melting) 







PROCESOS DE IDENTIFICACIÓN ESPECÍFICA DE 
VARIANTES POR RT-QPCR



PROCESOS DE IDENTIFICACIÓN ESPECÍFICA DE VARIANTES 
POR REAL TIME RT-PCR

• Identificación de variantes VOC mediante kits comerciales 







PROCESOS DE SECUENCIACIÓN MASIVA O COMPLETA 
DE SARS-COV-2

• Paso1- Generación de una Retro-transcripción (RT) del RNA viral c/enz de 

alto rendimiento.

• Paso 2- Secuenciación de las cepas de SARS-Cov-2 por NSG

A partir del ADN complementario, cada muestra se somete a dos reacciones de 

amplificación por separado con 48 pares de cebadores cada una, se 

generarán fragmentos de 400 bp (+/- 40 bp) abarcando la totalidad del 

genoma viral.  



MUCHAS GRACIAS !!


