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Estimado Editor:

Desde la descripcion en diciembre de 2019 del nuevo
coronavirus SARS-CoV-2 se ha producido la emergencia vy
diseminacion de multiples variantes genéticas [1,2]. Algunas
presentan un mayor riesgo para la salud publica, debido a mu-
taciones que aumentan su capacidad de propagacion y/o la
gravedad de la enfermedad que provocan, o disminuyen la efi-
cacia de los medios diagnosticos, las vacunas o los tratamien-
tos disponibles [3]. Las variantes con mayor implicacion en
salud publica han sido clasificadas en Variantes Preocupantes
(VOC) y Variantes de Interés (VOI) por la Organizacion Mundial
de la Salud ((https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-
CoV-2-variants/). Con el objetivo de conocer la epidemiologia
de SARS-CoV-2 en nuestra area sanitaria, analizamos la evolu-
cion temporal de las variantes circulantes durante un periodo
de 16 meses.

Durante el periodo de estudio (febrero 2021 - mayo 2022)
se seleccionaron aleatoriamente un maximo de 40 muestras
semanales de exudado nasofaringeo con un resultado positi-
vo de PCR para SARS-CoV-2 para analizar la variante del virus
causante de la infeccion mediante secuenciacion masiva. Solo
se incluyd una muestra por paciente y/o brote. Las muestras
siguieron el circuito de secuenciacion gendmica de SARS-
CoV-2 establecido por la Consejeria de Salud y Familia de la
Junta de Andalucia. La secuenciacion se llevo a cabo en el H.U.
Virgen del Rocio en la plataforma MiSeq (lllumina, San Diego,
CA, USA), realizandose la preparacion de la libreria mediante
el protocolo ARTIC SARS-CoV-2 (https://artic.network) con el
kit lllumina DNA Prep [4], con posterior cuantificacion (Qubit
DNA BR, Thermo Scientific) y normalizacion. El analisis de se-
cuencias se realizo en el Area de Bioinfoirmatica Clinica de la
Fundacion Progreso y Salud, ensamblando con la herramienta
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nf-core/viralrecon (https:/[nfco.re/viralrecon) [5], asignando
los diferentes clados y anotando las mutaciones presentes con
Nextclade (https://clades.nextstrain.org/) [6]. La herramienta
Pangolin (https://cov-lineages.org) fue utilizada para la asig-
nacion de los linajes [7]; en aquellos genomas en los que no
fue posible obtener el linaje con esta herramienta, se utilizo la
aplicacion impuSARS para atribuir el linaje [8].

Se analizaron 2.496 muestras, obteniéndose la variante
causante en 2.380 muestras (95,4%); las 116 muestras en las
que no se obtuvo la variante del virus presentaron valores de
Ct superiores a 30 para los diferentes genes detectados en la
PCR diagndstica. Las variantes VOC (actuales o previas) detec-
tadas fueron, por orden de frecuencia: Delta (747 muestras,
31,4%), Alfa (738 muestras, 31,0%), Omicron (724 muestras,
30,4%), Gamma (9 muestras, 0,4%) y Beta (5 muestras, 0,2%).
La Unica variante VOI detectada fue Lambda (12 muestras,
0,5%). Las 145 muestras restantes (6,1%) pertenecian a otras
variantes circulantes, no clasificadas como VOC o VOI.

Con respecto a la evolucion temporal de las variantes cir-
culantes, se observaron tres periodos bien diferenciados (Figu-
ra 1). En los primeros meses del afo 2021 (semanas 7 - 26)
la variante Alfa fue la mayoritaria, detectandose en el 69,7 -
100% de las muestras. En la semana 27 se observo un cambio
de tendencia, disminuyendo la prevalencia de la variante Alfa
(47,5%), aun siendo mayoritaria, y un aumento de los casos
debidos a la variante Delta (40%). A partir de la semana 28 del
afo 2021, la variante Delta pas¢ a ser la principal variante de-
tectada, detectandose en el 60 - 100% de las muestras entre
las semanas 28 y 50 del afio. Desde la semana 50 del 2021 y
hasta el final del periodo de estudio (mayo 2022), la variante
Omicron se convirtié en la variante mayoritaria, detectandose
en el 65 - 100% de las muestras.

A pesar de que las diferentes variantes del SARS-CoV-2
difieren en sus tasas de transmision y reinfeccion, asi como en
la gravedad de la enfermedad provocada, no existe evidencia
de que respondan de forma diferencial a las medidas de Sa-
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Figura 1 Evolucion temporal de las variantes de SARS-CoV-2 circulantes durante el

periodo de estudio (febrero 2021 - mayo 2022)

lud Publica aplicadas como el distanciamiento social y uso de
mascarilla, 0 a la mayoria de tratamientos antivirales [9]. Sin
embargo, multiples estudios han mostrado que la principal
consecuencia de la emergencia de las distintas variantes es su
impacto sobre la eficacia de las vacunas, observandose grandes
diferencias en los niveles de anticuerpos neutralizantes gene-
rados por las diferentes vacunas utilizadas frentes a las distin-
tas variantes de SARS-CoV-2 [10].

Estas diferencias en la respuesta a la vacunacion ponen de
manifiesto la necesidad de seguir realizando estudios de moni-
torizacion de las variantes circulantes, como el llevado a cabo
en nuestra area sanitaria, para poder adaptar las nuevas vacu-
nas a la situacion epidemioldgica actual y futura. Los estudios
locales permitiran estudiar diferencias en el comportamiento
del virus en diferentes areas, pudiendo implementar las me-
didas mas adecuadas segun la situacion epidemioldgica local.
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