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INTRODUCCION

En el proceso de evolucidn, los virus cambian constantemente y de manera natural a través de
la ocurrencia de mutaciones durante la replicacidén viral. Desde la caracterizacién gendmica
inicial del SARS-CoV-2, el virus se ha clasificado en diferentes grupos genéticos o clados. Algunas
de las mutaciones especificas definen los grupos genéticos virales o linajes que circulan en la
actualidad a nivel mundial.

Hay algunas mutaciones adicionales que generan cambios al interior de cada grupo genético
originando nuevas variantes. Estas modificaciones pueden proporcionar al virus una ventaja
selectiva como una mayor transmisibilidad o evasidn de la respuesta inmune neutralizante
generada tras una infeccion previa o posterior a la vacunacion.

La secuenciacién gendmica permite obtener la lectura completa del genoma viral. Desde el inicio
de la pandemia por COVID 19 hasta la actualidad, se han compartido mas de 681.818 secuencias
gendmicas completas a través de bases de datos de acceso publico.

La monitorizacidon de la evolucion del virus en tiempo real es de suma importancia para la
adopcion de medidas de salud publica. Los esfuerzos deben dirigirse a la identificacién temprana
y evaluacion del impacto de las nuevas variantes de SARS-COV-2 logrando una caracterizacién
de la situacién epidemioldgica a nivel local, regional y nacional.

El propédsito de este documento es estandarizar conceptos y procedimientos para la
implementacién e integracién de la vigilancia gendmica de SARS-COV-2 a la vigilancia general de
COVID-19 con el objetivo de identificar las variantes presentes en el pais, detectar de manera
oportuna variantes de interés para la salud publica que se introduzcan en el territorio; asi como
caracterizar la posible participacién de las diferentes variantes en situaciones como
reinfecciones o personas vacunadas.

Esta dimensidn de la vigilancia serd considerada en el marco de la resolucién 680/2020 que
incorpora a la COVID-19-en todas sus etapas, desde la sospecha de caso hasta el seguimiento de
su evolucién- a los eventos de notificacion obligatoria regulados por la Ley N2 15.465, sus
normas modificatorias y complementarias.

ANTECEDENTES:

En los ultimos meses se le ha dado importancia a determinadas mutaciones en la proteina spike
("S") o de la espicula del virus asociadas por distintos estudios a varios cambios de importancia
epidemioldgica como aumento de la transmisibilidad o disminucidn de la unién a anticuerpos
de plasma de pacientes convalescientes o individuos vacunados, que surgieron en diferentes
linajes circulantes de SARS-CoV-2. Actualmente coexisten distintas nomenclaturas para describir
y organizar la diversidad observada a nivel gendmico.

La nomenclatura propuesta por Nextstrain agrupa a las secuencias en clados. El nombre del
clado esta dado por el afio en el que emergié y una letra. En este momento hay 12 clados
definidos.



La nomenclatura dindmica propuesta por Rambaut agrupa a las secuencias en linajes con una
resolucion mayor. El grupo de Rambaut desarrolld a su vez una herramienta denominada
Pangolin para analizar secuencias de SARS-CoV-2 y asignarles un linaje.

Actualmente se encuentran disponibles los reportes para los linajes B.1.1.7, B.1.351, P.1, A.23.1
y B.1.525. Estos linajes se caracterizan por poseer un conjunto o constelaciéon de mutaciones de
interés epidemioldgico en la proteina spike.

Las mutaciones que mds interés despertaron en los Ultimos meses han sido la N501Y y la E484K
por su posible implicancia en transmisibilidad y evasién de la respuesta inmune
respectivamente?.

DEFINICIONES DE VARIANTES DE INTERES (VOI) Y VARIANTES DE
PREOCUPACION (VOC)2:

Se recomienda el uso de dos categorias para referirse a tipos especiales de variantes de SARS-
CoV-2:

e Variante de interés 6 VOI (por sus siglas en inglés -Variant of Interest) y

e Variante de preocupacion 6 VOC (también por sus siglas en inglés -Variant of Concern

Variante de interés (VOI):

Un aislamiento de SARS-CoV-2 es una VOI si fenotipicamente se comporta diferente a
una referencia o su genoma presenta mutaciones que llevan a cambios de aminodcidos
asociados a cambios fenotipicos establecidos.

Y

Si se ha identificado en circulacidn comunitaria, multiples casos de COVID, clusters, o se
ha detectado en multiples paises.

o,

Es categorizada como VOI luego de consultarlo con el WHO SARS-CoV-2 Virus Evolution
Working Group.

Variante de Preocupacion (VOC):

Una variante de interés (VOI) es también una variante de Preocupacion (VOC) siatravés
de diferentes estrategia de anadlisis se demuestra que

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

! La situacién epidemioldgica de las variantes en Argentina podré consultarse en el Boletin Integrado de
Vigilancia, disponibles en https://bancos.salud.gob.ar/bancos/materiales-para-equipos-de-
salud/soporte/boletines-epidemiologicos/

22 5eglin clasificacion de la Organizacidon Mundial de la Salud, disponible en
https://www.who.int/publications/m/item/covid-19-weekly-epidemiological-update



e  estd asociada a una disminucién en la efectividad de las medidas de control, los
tests diagndsticos, las vacunas o los tratamientos.

o,

Es categorizada como VOC luego de consultarlo con el WHO SARS-CoV-2 Virus Evolution
Working Group.

INTEGRACION DE LA VIGILANCIA GENOMICA DE SARS-COV-2

Objetivos
Objetivo general:
e Integrar la vigilancia de las variantes gendmicas de interés y de preocupacion para la
salud publica a la vigilancia epidemiolégica general de COVID-19.

Objetivos especificos:

e Monitorear las tendencias geograficas y temporales de las variantes de SARS CoV-2 que
circulan en el territorio argentino, incluyendo las variantes gendmicas y mutaciones de
interés emergentes.

e Identificar precozmente nuevas variantes de SARS-CoV-2 de interés para la salud
publica que se introduzcan en el territorio argentino a través de viajeros infectados.

e Identificar la posible emergencia de nuevas variantes gendmicas y mutaciones asociadas
en los siguientes escenarios:

o Aumento de la transmisibilidad y/o de la virulencia.
o Personas con vacunacién completa.
o Reinfecciones

e Reconocer el impacto que pudiera estar teniendo la posible emergencia de variantes
gendmicas y mutaciones en:

o Losmétodos de diagndstico molecular, serolégico o de deteccidn de antigenos.
o La eficacia de los tratamientos.

ORGANIZACION DE LA RED DE VIGILANCIA GENOMICA DE SARS-COV-2:
La red de vigilancia gendmica de SARS CoV-2 estara conformada por

e Los laboratorios que realizan la secuenciacién gendmica - publicos y privados, de los
distintos sectores involucrados- y que hayan manifestado su voluntad de participar de
la Red Nacional de Laboratorios de vigilancia gendmica de SARS CoV-2.

e |os establecimientos de salud que derivan las muestras para la vigilancia gendmica
(publicos y privados), de acuerdo a las definiciones y estrategias establecidas por las
autoridades sanitarias provinciales y por la autoridad sanitaria nacional;

e las areas de vigilancia epidemioldgica y por laboratorios tanto de niveles
jurisdiccionales como nacional.

La vigilancia gendmica de SARS CoV-2 integrada a la vigilancia de COVID-19 sera coordinada por
la Direccion Nacional de Epidemiologia en un trabajo articulado con las direcciones de
epidemiologia provinciales y la red de laboratorios.



La red de laboratorios de vigilancia gendmica sera coordinada por la ANLIS-Malbran como
laboratorio nacional de referencia®.

El Ministerio de Salud sera el responsable de la comunicacién de las variantes presentes en el
pais a los organismos de vigilancia internacionales (OMS, RSI).

Los laboratorios que realicen secuenciacidén depositaran las secuencias de los virus en la base
de datos internacional GISAID.

Todos los participantes realizardn el registro y notificacidon en el Sistema Nacional de Vigilancia
de la Salud (SNVS%9).

Todos los casos estudiados por secuenciacion gendmica de SARS CoV 2 serdn notificados con
modalidad nominal al evento “Vigilancia gendmica de SARS CoV-2” del Sistema Nacional de
Vigilancia SNVS.%°, consignando en la solapa “laboratorio” la identificacién de linaje y/o
mutaciones de interés halladas segln corresponda. Es importante la integracidon con los datos
clinicos y epidemioldgicos del caso que deberdn estar informados en la ficha original de “Caso
sospechoso de COVID-19”.

Se utilizardn metodologias de secuenciacién parcial y de secuenciacion completa.

La identificacion de mutaciones compatibles con variantes de interés mediante la secuenciacion
parcial del gen que codifica para la proteina S sera considerada “probable”.

Todo caso probable de variante de interés (VOI o VOC) deberd confirmarse mediante la
secuenciacion de genoma completo.

Siempre que se identifigue una variante de interés que no esté circulando en el pais
previamente, la muestra debera ser enviada al Laboratorio Nacional de Referencia para su
confirmacién y cultivo del virus.

3 Decreto 569/19



CRITERIOS PARA SELECCION DE MUESTRAS PARA VIGILANCIA GENOMICA

Se destaca la importancia de la interaccidn entre las areas de epidemiologia y laboratorio
para para definir en cada momento, contexto epidemioldgico y disponibilidad de insumos
las muestras a secuenciar (en numero, poblaciénes por edad y sexo, localizacidn geogrifica,
etc).

La secuenciacion gendmica se realizard, de acuerdo a los objetivos especificos de la vigilancia,
en las siguientes circunstancias y con la metodologia descripta mas abajo:

Vigilancia general de las variantes circulantes en la comunidad:

Para realizar la vigilancia general deberan secuenciarse una porcién de las muestras positivas
para SARS CoV-2, representando a los diferentes grupos de edad, sexo, unidades territoriales y
criterios de severidad, por unidad de tiempo definida (ultimas dos semanas epidemioldgicas,
por ejemplo).

Se establecera para cada jurisdiccién uno o mas laboratorios donde se derivaran las muestras,
el nimero de muestras a derivar y la periodicidad, de acuerdo a la situacién epidemioldgica, la
organizacién de la red y los recursos disponibles en cada momento.

El muestreo deberd incluir pacientes ambulatorios e internados. Las muestras deben estar
seleccionadas intentando que no correspondan a un conglomerado de casos sino que provengan
de casos no relacionados o bien de relacidn desconocida.

Investigacion de nuevas variantes en sospechas de reinfecciones.
Se estudiaran por vigilancia gendmica una parte de los casos con reinfeccion sospechosa o
probable®.

El nimero de muestras a enviar para secuenciacién con estas caracteristicas se definira
periddicamente de acuerdo a la situacion epidemioldgica y la disponibilidad de recursos para la
secuenciacion.

NO es necesario estudiar todos los casos sino una muestra de ellos.

Investigacion de nuevas variantes en pacientes vacunados
Se estudiaran por secuenciacidon gendmica:

e Todos los casos confirmados de personas que han recibido una pauta de vacunacién
completa (dos dosis) y
o hayan transcurrido al menos 14 dias entre la fecha de la Ultima dosis aplicada y
el inicio de los sintomas y;
o presenten cuadros moderados y severos (internados en sala comun, UTI,
fallecidos)
e Todos los casos confirmados de personas que han recibido UNA sola dosis de vacuna y;
o hayan transcurrido al menos 14 dias entre la fecha de la dosis aplicada y el inicio
de los sintomas y;

“ Las definiciones de caso sospechoso o probable de reinfeccidn estan disponibles en:
https://bancos.salud.gob.ar/sites/default/files/2020-
11/Recomendaciones%20para%20el%20manejo%20de%20caso0s%20de%20reinfecci%C3%B3n%20y%20
reexposici%C3%B3n%20a%20SARS-CoV-2%20.pdf



o presenten cuadros severos (internacion en UTI y fallecidos).

Investigacion de nuevas variantes en escenarios de alta transmisibilidad o

virulencia:
e Brotes epidémicos con un aumento rapido de casos en un determinado territorio o
grupo etareo especifico
e Una proporcién de casos graves anormalmente elevada en comparaciéon con las
observadas hasta ese momento o casos individuales con comportamiento clinico no
esperado por su gravedad, en pacientes menores de 60 afos y sin factores de riesgo.

En estas situaciones no es necesario secuenciar todas las muestras sino una seleccién. De forma
aproximada serd suficiente con un 10% de las muestras, en los brotes puede ser suficiente con
secuenciar 4 o 5 casos.

Investigacion de nuevas variantes en viajeros provenientes del exterior
Ingresaran a la vigilancia gendmica todos los casos confirmados en viajeros provenientes del
exterior, cuyo lugar de probable de adquisicion de la infeccidn sea fuera de Argentina. Esta pauta
se actualizara de acuerdo a la politica de ingresos al pais y al caudal de casos identificados en
esas circunstancias.

REGISTRO Y NOTIFICACION:

Serdn validas las notificaciones realizadas al Sistema Nacional de Viglancia de la Salud,
registradas por usuarios autorizados de establecimientos pertenecientes a la red de vigilancia
gendmica de SARS-CoV-2.

Frecuencia y oportunidad:

e Las VOI deberan notificarse dentro de las 24hs.
e Las variantes identificadas para la vigilancia general de la frecuencia y distribucién, no VOC
y no VOI, deberan notificarse dentro de los 7 dias de haber sido estudiadas.

Quienes estan obligados a la notificacidn:

La obligacién de notificar alcanza a todos los actores que intervienen en la identificacion de
variantes de SARS CoV-2, tanto a efectores de salud que envian muestras para su secuenciacion;
los laboratorios que formen parte de la red de vigilancia gendmica de SARS CoV-2 que realicen
secuenciacion parcial o completa del genoma de SARS CoV-2 en las circunstancias definidas en
este documento, como las dreas de epidemiologia que realizan la investigacion epidemioldgica
de los casos.

Evento bajo vigilancia y variables a informar:

Todo caso que se estudie para secuenciacidon debera estar notificado previamente como Caso
confirmado de COVID-19 al evento Caso sospechoso de COVID-19, Influenza y OVR al SNVS?°,
Luego se abrird un nuevo caso para el evento Vigilancia gendmica de SARS CoV-2, consignando
en forma completa las variables detalladas en la siguiente tabla:



INTEGRACION DE LA VIGILANCIA GENOMICA DE SARS-CoV-2 A LA VIGILANCIA DE COVID-19 _

Detalle de variables especificas a notificar:

(las variables para la identificacion del caso son las estandar para una notificacion en el SNVS)

EVENTO BAJO VIGILANCIA
Vigilancia genémica de SARS-CoV-2
Grupos de eventos

Infecciones respiratorias agudas - Vigilancia genémica de SARS-CoV-2

CLASIFICACIONES

En Estudio
Variante de interés Probable (por secuenciacion parcial)

Variante de interés Confirmada
Variante de preocupacion Probable (secuenciacién parcial)
Variante de preocupacion Confirmada por secuenciacién completa

No se identificaron variantes de interés

ANTECEDENTE EPIDEMIOLOGICO
Investigacion de variante en pacientes graves en < 60 afios sin FR

Investigacion de variante en pacientes con inmunizacién completa
Investigacidn de variante en viajero internacional

Investigacion de variante por aumento de casos

Investigacidn de variante por probable reinfeccidn

Vigilancia regular

MUESTRAS

Humano - espacios no estériles Hisopado nasofaringeo para investigacion gendmica
Saliva para investigacion gendmica

Linaje de SARS COV 2 Secuenciacion genémica completa de nSARS CoV-2
Linaje de SARS COV 2 Secuenciacion parcial de nSARS CoV-2
Mutaciones de SARS COV 2 Secuenciacion completa de nSARS-CoV-2
Mutaciones de SARS-CoV-2 Secuenciacion gendmica parcial de nSARS-CoV-2
Nombre Descripcion

B.1.526 (Nueva York) Nueva York / Noviembre 2020

B.1.525 (Nueva York) New York/December 2020

P.2 (Rio de Janeiro) Brazil/April 2020

B.1.1.7 (UK) Reino Unido

P.1 (Manaos) Japan/ Brazil

B.1.351 (Sudafrica) South Africa

B.1.427 (California) US-California

B.1.429 (California) US-California

Para variantes que no estan descriptas como variables de interés o
preocupacion (la variante correspondiente se consignara en el
campo “Valor”



INTEGRACION DE LA VIGILANCIA GENOMICA DE SARS-CoV-2 A LA VIGILANCIA DE COVID-19

Las demas caracteristicas clinicas, epidemioldgicas y de diagnostico deberan ser
consignadas en el evento correspondiente a “Caso sospechoso de Covid-19, Influenza y
OVR”.

Siempre que se identifique una variante de interés (VOI o VOC) se debera:

Encarar la investigacion epidemioldgica completa de las cadenas de transmisidn (se
sugiere utilizar la herramienta Go.Data® -complementaria del Sistema Nacional de
Vigilancia- para su registro y visualizacion.

Reportar el informe de la investigacion epidemioldgica en la solapa Documentos de la
ficha notificada en el SNVS*©

Garantizar las medidas de aislamiento de casos, rastreo y cuarentena de contactos para
limitar la transmision.

5> Para mayor informacion, consultar en https://www.argentina.gob.ar/go-data



PROCEDIMIENTO PARA CONSERVACION Y ENVIO DE MUESTRAS:

Requisitos que deben cumplir las muestras para secuenciacion de SARS-CoV-2.

Todos los casos deberdn estar debidamente notificados al evento Vigilancia Gendmica de SARS
CoV-2 y derivados al laboratorio que realizard la secuenciacion (los casos deberan haber sido
notificados previamente como casos sospechosos de COVID-19, Influenza y OVR” en el que
consten los datos completos al momento del diagndstico, tanto clinico, laboratoriales como
epidemioldgicos).

Las muestras deberdn estar acompafiadas de la ficha de notificacién completa en su totalidad.
Es necesario que se completen los datos de: pais visitado y fecha de regreso a Argentina en el
caso de viajeros, fecha de inicio de sintomas y fecha de toma de muestra. En el caso de personas
vacunadas debe explicitarse también las fechas de aplicacidon de cada dosis y la marca de la
vacuna aplicada.

Se aceptaran muestras de HNF o Saliva con diagndstico positivo para SARS-CoV-2 y que hayan
desarrollado un Ct menor o igual a 30 en la reaccidn RT-PCR en tiempo real para los genes E, N
0S. Elvalor de Ct de la muestra debera estar aclarado en la ficha epidemioldgica y en el campo
Valor del estudio cargado en el SNVS??

En el caso de posibles reinfecciones se deben enviar las muestras y fichas epidemiolégicas de
ambos eventos los cuales se encuentran separados al menos por tres meses.

Para el estudio de pacientes vacunados es necesario que hayan transcurrido al menos 2 semanas
desde la aplicacién de la segunda dosis y enviar ademas el suero del paciente.

Las muestras deben mantenerse refrigeradas (4 a 8 °C) y enviarse al laboratorio dentro de las 24
a 48 horas. Si no se pueden enviar dentro de este periodo, se recomienda congelarlas a -70 °C
hasta que se envien. Se debe asegurar la cadena de frio durante la conservacion y transporte.
Se debe tratar de evitar el congelamiento y descongelamiento para impedir su degradacion, ya
que las muestras se someteran también a intento de aislamiento viral.

El envio de las muestras debe realizarse cumpliendo con tdas las normas internacionales para el
envio de Sustancias Bioldgicas. Se enviardn en los triples envases correspondientes.

Para las muestras que sean derivadas al INEI-ANLIS:

e Puede utilizarse la cuenta de la empresa de transporte OCASA 102000733. Solicitar
autorizacién de envio a la direccidon de email: derivaciones@anlis.gob.ar

e Indicar en el envase exterior que se trata de MUESTRAS PARA SECUENCIACION.

e Las muestras seran recibidas en la Receptoria de analisis del predio ANLIS-Malbran los
dias Lunes a Viernes de 8 a 18 hs ; los dias Sabado y Domingo en la Guardia de 10 a 19
hs, Avenida Vélez Sarsfield 563, CABA, teléfono 4303-1806
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PASO A PASO PARA LA NOTIFICACION DE LA SECUENCIACION GENOMICA DE
SARS-COV-2 AL SNVS2:0

Para poder cumplir con el registro y notificacién de la vigilancia gendmica de SARS CoV-2 de
acuerdo a los objetivos detallados en este documento (INTEGRACION DE LA VIGILANCIA
GENOMICA DE SARS-CoV-2 A LA VIGILANCIA DE COVID-19 A TRAVES DEL SISTEMA NACIONAL DE
VIGILANCIA DE LA SALUD), se cred en el SNVS*® un nuevo evento: “Vigilancia genémica de SARS
CoV-2”.

Podran acceder a notificar y/o consultar (de acuerdo a los permisos y alcances asignados al
usuario) los usuarios del SNVS%° que tengan asociados al menos uno de los siguientes Grupos
de Eventos: Infecciones Respiratorias Agudas o Vigilancia gendmica de SARS CoV-2.

Las variantes de interés (VOI) y las variantes de preocupacion (VOC) de SARS-CoV-2 deberan
notificarse dentro de las 24hs.

Las variantes identificadas para la vigilancia general de la frecuencia y distribucién, no VOCy no
VOI, deberan notificarse dentro de los 7 dias de haber sido estudiadas.

La obligacion de notificar alcanza a todos los actores que intervienen en la identificaciéon de
variantes de SARS CoV-2, tanto a efectores de salud que envian muestras para su secuenciacion;
los laboratorios que formen parte de la red de vigilancia gendmica de SARS CoV-2 que realicen
secuenciacion parcial o completa del genoma de SARS CoV-2 en las circunstancias definidas en
este documento, como las dreas de epidemiologia que realizan la investigacidon epidemioldgica
de los casos.
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Instrucciones

Luego de completar la informacion de identificacidn del ciudadano, se procedera a consignar
en forma completa los datos correspondientes a cada una de las siguientes secciones:

Datos de la Solapa “EVENTO”

Grupo de eventos y Evento (1) (2)

Fecha de notificaciéon (fecha de registro en sistema) (3)

Clasificacién manual del caso (4): Se especificara segun el resultado:

e En estudio (para los casos en los que aun no hay resultados de secuenciacién)

e Variante de interés (VOI) probable (por secuenciacion parcial), variante de
preocupacién confirmada por secuenciacién completa, variante de preocupacion
probable por secuenciacién parcial o se consignara la no identificacién en caso de
resultado negativo.

e Variante de interés (VOI) confirmada (por secuenciacion completa): para casos en los
gue se haya identificado una VOI que se considere al momento una variante de
preocupacién (VOC)

e Variante de preocupacion (VOI) probable (por secuenciacion parcial), variante de
preocupacién confirmada por secuenciacion completa, variante de preocupacién
probable por secuenciacidn parcial o se consignara la no identificacién en caso de
resultado negativo.

e Variante de preocupacién (VOC) confirmada (por secuenciacién completa): para casos
en los que se haya identificado una VOI que se considere al momento una variante de
preocupacion (VOC)

P Informacién de registro y modificacién
¥ Caso
¥ Evento

= Grupo de eventos |Infeouuﬂes respiratorias agudas "|
* Evenio [Vigilancia gendmica de SARS-CoV-2 ~| @
ura 02-04-20211
Fecha de recoleccion en pam stro en sistema de I:'E

\l DIRECCION NACIONAL DE EPIDEMIOLOGIA - MINISTERID DE sAllo

<0 | No dispenible

=0 | Variante de preocupacion (VOC) confirmada (por secuenciacion completa) v

-seleccione-

En estudio

No se identificaron vanantes de interés

Variante de interés (VOI) confirmada (por secuenciacién completa)
Wariante de interés (VOI) probable (por secuenciacién parcial)

Otros eventos vinculados de interés para este caso

Observaciones

Validacion de caso | Variante de preocupacion (VOI) probable (por secuenciacion parcial)

Clasificacion segin sifio de adquisicidn de la Infeccién
+~" Enviar datos e ir a Clinica +" Enviar datos e ir a Laboratorio X Cancelar

“Valores requeridos
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Datos de la Solapa “LABORATORIO”
Los laboratorios que envien muestras:

Se deberdn consignar los siguientes datos:
En la seccion Muestras:

e Muestra: (1): Hisopado nasofaringeo para investigacion gendmica — Saliva para
investigacion gendmica

e Fecha de toma de la muestra (2)

e Establecimiento de toma de la muestra (3).

Laboratorial e
P Informacién de registro y modificacion

P Informacion del caso
Muestras

'5 debe cargal leccionar una mue; de laboratorio y deriv:

Tipo muestra Muestra oma Establecimiento Muestra Aislamiento Adecuada
[Humano - espacios no ¢ v | Hisopado nasofe ¥ H24 012021 m’ \‘ SWISS MEDICAL CENTER PLIEYRREDOI‘O‘S\ v [no v [si -1 @ SO

“valores requeridos

En la seccion Derivaciones:

Estudios de laboratorio y derivaciones ?x

Hisopado il i igacion gendmica - - DIRECCION NACIONAL DE EPIDEMIOLOGIA - MINISTERIO DE SALUD DE LA NACION(CONSTITUCION, CABA)

¥ Derivaciones

Infecciones respirat ¥ Vigilancia gendmicaw | © ‘ Comier FN
El * indica que los datos son requeridos
«' Enviar Datos

e Establecimiento de origen: (4): establecimiento que deriva la muestra.

e Fecha de derivacidn: la fecha en que la muestra sale del laboratorio de origen hacia el
laboratorio que realizard la secuenciacion (5)

e Establecimiento de destino (6)

En la seccion Estudios para de diagndstico etiolégico:

e Determinacion: Se consignara si corresponde al estudio de Linajes o mutaciones de SARS
cov2. (1)

e Técnica: Completar si corresponde a la realizacidn de secuenciacion gendmica parcial o
completa de SARS COV 2 (2)

e Establecimiento de diagndstico (3)

e Fecha de recepcion de la muestra (4)

e Resultado: (5) Completar si corresponde a:
e B.1.526 (Nueva York)
e B.1.525 (Nueva York)
e P.2 (Rio de Janeiro)
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e B.1.1.7 (UK)

e P.1(Manaos)

e B.1.351 (Sudafrica)

e B.1.427 (California)

e B.1.429 (California)

e  Otras variantes NO VOI — NO VOC (cuando se identifique una variante NO VOC-NO
VOI en la vigilancia gendmica, se seleccionard este resultado y se consignara la
variante hallada en el campo “Valor” (6)

e Fecha de emision de resultado (7)

Dcemmrmain e fode  Recbids e . oen o o Fecha cmisi
d > deriva st o e resutiao
Linaje g2 SARS COV 2 ~ swiss mepicaL cen | @(NO v s v | [Viglancia g~ | [[e 117 w0 | HOE NSO
I B.1.351 (Sud&fricz)
~seleccione- vo B1427 (Calfomia)
[= o - . B.1.429 (California)
- - 1578 Owia vory
21528 Queva Yo «  Enviar Dalos
:

Mutaciones de SARS COV 2

P.2 (R0 g Janeiro)

lMuta:\unEs de SARS CoV 2 ‘

Datos de la Solapa “EPIDEMIOLOGIA”

e Viajes (1): si corresponde, consignar lugar y tiempo del viaje.
e Factores de riesgo, vias mas probables de transmisidn y otros antecedentes
de interés: (2): Se registraran las situaciones en las que se sospecha o investiga la
variante de SARS COV-2 implicada en el caso, segun corresponda:
o Investigacidn de variante por reinfeccidn probable o confirmada,
Investigacion de variante en pacientes con vacunacion contra SARS CoV-2.
Vigilancia regular de variantes de SARS CoV-2.
Investigacion de variante en caso grave <60 afios s/factores de riesgo.
Investigacion de variante en viajero internacional.
investigacion de la variante por aumento en el nimero de casos.

o O O O O

» Informacion del caso
¥ Establecimiento notificador

@'t o \:'=C::‘-‘\LZ‘Z'-k:EE’:I'VZL:SA«\".S'EQ:C’ESAQ
» Viajes (Sitio probable de i yio de jo de 1a
» Ambitos de concurrencia, transito o estadia ocasional
¥ Factores de riesgo / Vias més de 1 Otros e interés
. . : -5leccione- v
' | Vigitancia regular de variantes 0e SARS CoV2

INVesSgatitn oe vanante en pacientes con vacunacdn contra SARS Cov2
INVeSIGatin 08 vananie por renfecoidn probable ¢ confimaca
T invessgacién de vaniante en caso grave <60 afios sfaciores o Nesgo

Invessgacsn 08 L vaanie por JuMeEnto en el Rimero Ge Casos
INVesSgacidn o8 varianie en viaero memaconal
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El resto de las caracteristicas clinicas, epidemioldgicas y de diagndstico del caso
deberdn ser consignadas en el evento correspondiente a “Caso sospechoso de
Covid-19, Influenza y OVR”.

Siempre que se identifique una variante de interés (VOI o VOC) se debera:

v" Encarar la investigacién epidemioldgica completa de las cadenas de transmisién (se
sugiere utilizar la herramienta Go.Data® -complementaria del Sistema Nacional de
Vigilancia- para su registro y visualizacion.

v" Reportar el informe de la investigacién epidemiolégica en la solapa Documentos de la
ficha notificada en el SNVS*©

v" Garantizar las medidas de aislamiento de casos, rastreo y cuarentena de contactos para
limitar la transmisidn

66 para mayor informacién, consultar en https://www.argentina.gob.ar/go-data
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