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Departamento de Epidemiologia

Vo. Bo. Dra. Maria Amelia Fiores
Ministra de Salud Pdblica y Asistencia Soda\

Asunto: ALERTA EPIDEMIOLOGICA POR HALLAZGO DE VIGILANCIA GENOMICA DE SARS-CoV-
2 EN GUATEMALA

Fecha: Guatemala 08 de abril 2021

A. Antecedentes a nivel mundial
La aparicién de mutaciones es un evento natural y esperado dentro del proceso de evolucién de los
virus. Desde la caracterizacién gendmica inicial del SARS-CoV-2, este virus se ha dividido en diferentes
Brupos geneticos o clados. De hecho, algunas mutaciones especificas definen los Brupos genéticos
virales (también denominados linajes) que circulan actualmente a nivel global. Por diversos procesos
de microevolucién y presiones de seleccién, pueden aparecer algunas mutaciones adicionales,
generando diferencias al interior de cada grupo genético (denominadas variantes) (1).

La caracterizacidn genética de patdgenos virales es la base para el desarrollo de protocolos de
diagndstico, vacunas y medicamentos antivirales. Esta estrategia también es una herramienta Gtil en
salud plblica para el seguimiento a brotes y control de enfermedades mediante estudios de
epidemiclogia molecuiar virus circulantes ¥, por lo tanto, ha contribuido para la mitigacion de la
enfermedad. Asimismo, la secuenciacién gendmica del SARS-CoV-2 y la liberacién oportuna de la
informacién no solo permitié la caracterizacién de! agente etioldgico involucrado en el brote inicial,

Ministerio de Salud Piblica y Asistencia Social -MSPAS-
Departamento de Epidemiologia ///2471-5680
6 avenida 3-45, zona 11, Guatemala, Guatemelia.
PBX. 2444-7474 Ext. 1326




GOBIERNO (/¢ l MINISTERIO DE

LA | SALUD PUBLICA Y
FUA-'.:EQM..A... | ASISTENCIA SOCIAL

LN.S

sino también se ha convertido en una herramienta esencial para generar datos viroldgicos de SARS-
CoV-2, para impulsar la respuesta de laboratorio, y entender mejor los patrones de dispersion y
evolucion de SARS-CoV-2 (1).

Hasta la fecha se han identificado tres variantes diferentes de SARS-CoV-2 clasificadas por la
Organizacion Mundial de la Salud como variantes de preocupacién (VOC por su acrénimo en inglés)
que son: en el Reino Unido e Irlanda del Norte, denominada VOC 202012/01, perteneciente al linaje
B.1.1.7; en la Republica de Sudéafrica, denominada 501Y.V2, perteneciente al linaje B.1.351 vy la
variante denominada P.1 en Brasil que pertenece al linaje B.1.1.28 (2,3).

Entre los factores que la OMS ha considerado para la definicién operativa para las VOC, se

encuentran:
1. Aumento de la transmisibilidad o el dafio causado por el cambio en la epidemiologia de la
CoVID-109.

2. Aumento de la virulencia o cambio en la presentacién clinica de la enfermedad o
3. Disminucién de la eficacia de las medidas de distanciamiento social y de salud publica o de los
diagnosticos, vacunas y terapéuticas disponibles (4).

Adicionalmente a las VOC, ia OMS ha proporcionado una definicién operativa para otras variantes,
denominadas variantes de interés de SARS-CoV-2 (VOI por su acrénimo en inglés) las cuales se
caracterizan porque tienen:

1. Cambios fenotipicos en comparacién con un aislado de referencia o tiene un genoma con
mutaciones gque conducen a cambios de aminodacidos asociados con implicaciones fenotipicas
establecidas o sospechadas; Y

2. Se ha identificado que causa transmisién comunitaria/ multiples casos / conglomerados de
casos de COVID-19, o se ha detectado en varios paises; o

3. Esevaluada como una VOI por la OMS en consulta con el Grupo de trabajo de la OMS sobre la
evolucion del SARS-CoV-2.

Hasta el 23 de marzo de 2021, la OMS ha clasificado como variantes de interés (VOI) las siguientes:
B.1.525; B.1.427/B.1.429 (denominadas Californianas); y B.1.1.28.2, alias P.2. (4)

B. Situacion en Guatemala

Guatemala, ha contribuido a la generacién de datos de secuenciacién gendmica mediante la Red
Regional de Vigilancia Genémica de COVID-19, a través del Laboratorio Nacional de Salud (LNS) del
Ministerio de Salud Publica y Asistencia Social. De las primeras muestras secuenciadas en el
extranjero, del periodo de mayo a agosto del afio 2020, se evidencié qgue el grupo genético G es la
variante que se encuentra en el pais durante este periodo, asimismo, el linaje B.1 es el predominante
dentro de dicho grupo.

De las dltimas muestras procesadas en el LNS correspondientes al mes de enero 2021, NO se
detectaron Variantes de Preocupacion (B.1.1.7, B.1.351, P.1), el principal hallazgo es que se detecté 5
muestras con linaje B.1.429 y dos muestras con linaje B.1.427 que corresponden a muestras de
pacientes de los departamentos de Guatemala y El Progreso, respectivamente; 4 masculinos 3
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femeninos con edades entre 17 a 87 afios (mediana de 52 afios), todos ambulatorios, con registro de
sintomatologia leve y ninguno reportado a la fecha como fallecido. Estos linajes identificados en el
pais han sido definidas como variantes de interés (VOI) para algunos paises; en Guatemala debido a
la caracterizacion anteriormente descrita, podrian considerarse también como VOI, sin embargo es
importante estar atentos a cambios en la epidemiologia de la enfermedad, virulencia, el
lcomportamiento de estas variantes en la transmision, asi como intensificar la vigilancia genémica en
todo el pais.

En la tabla No. 1 se detalla la cantidad de muestras con linaje, procesadas a partir de la
implementacion de la Metodologia de Secuenciacién de Nueva Generacién en el LNS.

Tabia No. 1 Muestras con linaje procesadas por el LNS

Fecha de procesamiento
Linaje [;?c?:fnhberr ;;Z: Porcentaje De enero 2021 Porcentaje

B 2 3 4 2
B.1 63 79 173 69
B.1.1 0 17 7
B.1.1.368 0 5 2
B.1.1.74 7 9 0
B.1.2 1 1 4 2
B.1.240 0 5 2
B.1.335 0 3 1
B.1.427 0 2 1
B.1.429 0 5 2
B.1.590 0 4 2
B.1.596 0 3 1
Ctros 7 g 27 11
Fuente: LNS

En este contexto, el Ministerio de Salud Publica y Asistencia Social de la Republica de Guatemala,
declara ALERTA EPIDEMIOLOGICA POR VARIANTES B.1 427 Y B.1 429 (Californianas) a efecto de

realizar entre otras ias siguientes acciones en el dmbito pubiico v Privado:

1. Vigilancia epidemioldgica:

a) Intensificar acciones de deteccién oportuna y busqueda activa de casos en municipios
silenciosos o con incremento de casos por 100,000 hb en los tltimos 14 dias

b) Garantizar disponibilidad de insumos para el diagndstico {rapido y molecular) y envio de
muestras a laboratorios de referencia.

¢) Reactivar o intensificar las acciones de estrategia de rastreo contactos y seguimiento de
casos ambulatorios a nivel nacional con énfasis en departamentos y municipios con aumento
de casos o defunciones en los UGltimos 14 dias.

d) Realizar y difundir en su area de influencia la caracterizacion clinico-epidemioidgica de los
casos de los ultimos 14 dias.
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e)

b)

c)

d)

e)

Monitoreo y difusién de datos de porcentajes de ocupacion de camas hospitalarias con
énfasis en datos en Unidades de terapia intensiva

Identificacion de Conglomerados de casos comunitarios para la oportuna realizaciéon de
acciones de control, tratamiento y prevencion de casos

Comunicacion de Riesgo:

a. Difundir  a nivel nacionai, departamental, municipal y comunitario el riesgo de
incremento de transmision con la identificacidn de estas variantes en pais que pudiera incidir
en aumento de casos graves y posibles defunciones, asi como enfatizar para que se contintien
las acciones de prevencién y control establecidas en los acuerdos Ministeriales vigentes
relacionades a COVID-19,

Implementar medidas de restriccion de la movilizacién a nivel nacional y/o iocai segun

disposiciones de autoridades superiores con mensajes claros y en idiomas locales

Vigilancia genémica:

Revision de las directrices emanadas en comunicado del LNS de fecha 18 de enero dirigido a
directores de hospitales publicos y privados, Directores de Area de Salud y Gerente del
Instituto Guatemalteco de Seguridad Social solicitando el apoyo para la coordinacion la

vigilancia gendmica
Envio de muestras al LNS de personas que consulten a sus servicios de salud para la
realizacion de la prueba de diagndstico SARS CoV-2 y que tengan historial de viaje reciente y
con ingreso al pais en los udltimos 15 dias (independiente de resultado de prueba de
antigeno).
Envio priorizado de muestras de pacientes con las siguientes caracteristicas:
i.  Casos de supercontagios o muertes en supercontagios.
ii. Departamentos fronterizos o afiuencia comercial alta (Huehuetenango, San Marcos,
Quetzaltenango, lzabal, Petén, Chiguimula, Jutiapa, Zacapa)

iii. Departamentos con dreas de turismo (Solold, Sacatepéquez)

iv.  Aumento de casos graves en nifios

V. Cuando aparece un caso con sintomatologia no reportada por OMS

vi.  Casos de reinfecciones
vii. Cualquier otra indicacion que se emita nacional o internacionalmente durante la
vigilancia.

Si en su Area de influencia no existe ninguno de los casos listados en el inciso “c” podran
enviar un maximo de 10% de sus muestras positivas para realizar la vigilancia, de acuerdo a
los siguientes criterios:

Fallecidos o pacientes graves que no presentaban factores de riesgo asociados.

Personas asintomaticas con pruebas positivas de Covid-19

Criterio de aceptacidn para las muestras:

Envio de muestras segin criterios ya establecidos por LNS disponibles en:
http://portal.lns.gob.gt/index.php/component/sppagebuilder/62-secuencia-covid/
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