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1. Introduccién

En los dltimos meses ha emergido una preocupacién creciente respecto a la aparicion de
nuevas variantes de SARS-CoV 2. Esta preocupacion se tornd en alarma en el mes de
diciembre de 2020, cuando el Reino Unido reporté una variante con una tasa de transmision
mucho mas alta y que en poco tiempo se volvié el linaje viral predominante de ese pais (1).
La variante conocida como B117 (o también VUI-202012/01) posee 23 mutaciones (17 de
las cuales aparecen abruptamente) respecto al virus que aparecié hace un afio en la ciudad
china de Wuhan (2). Estas mutaciones en la nueva cepa parecen afectar las proteinas de
pico del coronavirus, que cubren la capa exterior del SARS-CoV-2 y le dan su caracteristica
apariencia espinosa (2—-4). Las mutaciones, denominadas como N501Y, parecen conferir
mayor capacidad de adhesion e invasion a la célula huésped (5).

La aparente mayor capacidad de contagio prendié las alarmas en el mundo y los medios
de comunicacién abordaron con profunda inquietud el advenimiento de nuevas cepas. Las
mutaciones en el SARS-Cov-2 no son inesperadas. Los virus de ARN, como el Covid-19,
poseen altas tasas de mutacion que le permiten evolucionar y optimizar su infectividad (6,7).
Los virus suelen generar mutaciones aleatorias en sus secuencias de material genético y
esta es la causa principal que de forma estacionaria se detecten nuevas y multiples cepas
de virus como los que producen la gripe (6,8,9). La naturaleza de los virus, en especial los
de ARN, es mutar y su evolucién propende por una propagacion mas facil sin aumentar la
mortalidad (6). Esto se debe a que, si el hospedero muere con mas facilidad y frecuencia,
los virus pierden oportunidad de transmision. Sin embargo, la mayoria de estas variantes
se pierden como resultado del proceso de seleccién natural, que también conduce a la
fijacion de algunas variantes en la poblacion (6,10,11). La coocurrencia de mutaciones fijas
en la poblacién caracterizara el nuevo linaje viral (6).

Para comprender el impacto de las variaciones es necesario diferenciar los términos
mutacién, variante y linaje. Conforme se dan los contagios, se van dando cambios en el
copiado y entonces ocurren las mutaciones. La notable capacidad de algunos virus para
adaptarse a nuevos huéspedes y entornos depende en gran medida de su capacidad para
generar diversidad en un corto periodo de tiempo (12-14). Las tasas de mutacion
espontanea varian ampliamente entre virus (13). El conocimiento actual de las tasas de
mutaciéon viral indica que la diversidad genética viral estd determinada por multiples
procesos dependientes del virus y del huésped, y que las tasas de mutacion viral pueden
evolucionar en respuesta a presiones selectivas especificas (15). Una vez, se realizan las
secuenciaciones genéticas para analizar las mutaciones virales, se identifican ciertas
caracteristicas por las que dichas mutaciones pueden agruparse en variantes o linajes (16).
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Los virus de ARN existen como cuasiespecies que contienen muchas variantes dentro de
sus poblaciones debido a la naturaleza propensa a errores de las ARN polimerasas virales
dependientes de ARN (13). Las cuasiespecies no son una simple coleccion de variantes
individuales (17). En cambio, las interacciones internas entre variantes proporcionan a las
cuasiespecies una capacidad de evolucién Unica (17,18). La coexistencia de un genoma de
tipo salvaje y mutante produce un nuevo fenotipo. Estas interacciones internas presuponen
la transmision eficaz de multiples genomas a la misma célula, lo que se consigue mediante
viriones poliploides de algunas familias de virus o mediante una elevada multiplicidad de
infecciones (17).

Es frecuente el hallazgo de nuevas variantes de Covid-19; no obstante, lo inquietante radica
en los comportamientos impredecibles en las poblaciones que estan teniendo estas nuevas
lineas identificadas. Se evidencia la facilidad del Covid-19 a evolucionar a formas que
pueden dificultar su control. Esto implica que el escenario de control puede tomar una
perspectiva impredecible; las estimaciones de casos futuros y muertes asociadas deben
replantearse y es necesario intensificar sustancialmente las medidas de prevencion.

2. Alcancey objetivos

Este documento presenta una revision sistematica rapida que buscé identificar y sintetizar
la informacion disponible relacionada con las variantes de SARS-CoV-2 que estan
circulando a nivel mundial, para lo cual se empleé la metodologia del Grupo Cochrane de
Métodos de Revisiones Rapidas (7).

Para acelerar el desarrollo de la revisién, se emplearon variaciones respecto al método
convencional para una revision sistematica, que son aceptadas como se describe en la
publicacion de Haby y cols. del 2016, “Designing a rapid response program to support
evidence-informed decision-making in the Americas region: using the best available
evidence and case studies” (8).

No se realizé una limitacién de las fuentes de informacién por disefio o tipo de publicacion.
2.1. Objetivo General

Describir las variantes del virus SARS-CoV-2 causante de la enfermedad por coronavirus
2019 (COVID-19), que estéan circulando a nivel mundial y han sido reportados en la literatura
como linajes que han tenido impacto en el comportamiento del virus.
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2.2. Objetivos especificos

- Resumir a partir de la literatura las variantes de SARS-CoV-2 identificados hasta la
fecha de busqueda

- Caracterizar las diferentes variantes de SARS-CoV-2, su ubicacion e impacto en el
comportamiento de la pandemia.

- Sintetizar las potenciales implicaciones en la trasmisibilidad y propagacion,
virulencia, mortalidad, respuesta a farmacos y probable impacto en la vacunacion
que tengan las nuevas variantes de COVID-19.

3. Pregunta de larevisién

¢, Cuales son y que caracteristicas presentan las variantes del virus SARS-CoV-2 reportados
en la literatura?

Para dar respuesta a esta revision se elaboré una pregunta en estructura PEO (Poblacion,
exposicion y Outcome — Desenlaces) (9):

Poblacién Paises afectados por COVID-19
Exposicién Nuevas variantes del virus SARS-CoV-2
Desenlaces e Efecto en la trasmisibilidad y propagacion
Virulencia
Mortalidad

Respuesta a tratamientos
Impacto en la inmunizacién

4. Metodologia

4.1. Criterios de elegibilidad y fuentes de evidencia de la literatura

A partir de la pregunta de investigacion se definieron los siguientes criterios de inclusion y
exclusion:

4.1.1. Criterios de inclusion

Poblacion
Paises afectados por COVID-19

Exposicion

Nuevas variantes del virus SARS-CoV-2
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Desenlaces

- Impacto en la transmision del virus

- Impacto en la propagacion del virus

- Impacto en la virulencia y la mortalidad

- Impacto en la respuesta a potenciales a farmacos o tratamientos
- Respuesta a la inmunizacion

Periodo

La aparicion y posterior instauracion de la pandemia de COVID-19; periodo que abarca
desde diciembre de 2019 a la fecha de busqueda de esta revision (15 de enero de 2021)

Estudios

- Formato de publicacion: documentos disponibles como resumen o publicacién
completa.

- Ildioma de publicacion: sin limite

- Estado de publicacion: estudios pre-publicado, publicados, en prensa o literatura gris.

- Fecha de publicacion: Dada la poblacién de interés, la evidencia generada corresponde
al afio 2019 y 15 de enero de 2021.

- Disefo: se priorizaron revisiones sistematicas de la literatura, con o sin metandlisis,
como fuente principal de informacién y de forma secuencial ensayos clinicos, estudios
de cohortes analiticas y casos-controles. En caso de no encontrar evidencia disponible
por dichos disefios, se tomaron cohortes descriptivas, series de casos, estudios de
ciencias basicas, cartas editoriales u otros que respondieran la pregunta de
investigacion.

4.1.2. Criterios de exclusion

- No disponible en texto completos

- Estudios experimentales en animales o plantas

- Estudios que describieron mutaciones sin identificar nuevas variantes o mutaciones
de impacto, no sinénimas y/o de alta prevalencia

4.2. Estrategia de busqueda

Se llevé a cabo una busqueda sistematica rapida de literatura teniendo en cuenta los
estandares de calidad internacional utilizados por la Colaboracion Cochrane(19). Se
identificaron los términos clave en lenguaje natural y lenguaje controlado para la poblacion
e intervencién de interés. Posteriormente, se disefié una estrategia de basqueda genérica
compuesta por vocabulario controlado explotado como términos MeSH (Medical Subject
Headings) y Emtree (Embase Subject Headings) y por lenguaje libre, considerando
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sinbnimos, abreviaturas, acrénimos, variaciones ortogréficas y plurales. La sintaxis se
complementa con la expansién de términos controlados, identificadores de campo,
truncadores, operadores de proximidad y operadores booleanos, sin limites agregados.

Se elaboraron estrategias de busqueda individuales para cada fuente de informacién, y se
generaron reportes para garantizar la reproducibilidad y transparencia que incluye el
namero de resultados encontrados en cada una de las estrategias. Este paso se
complementa con una busqueda de publicaciones adicionales empleando la metodologia
de bola de nieve.

4.2.1. Basqueda en bases de datos indexadas

Para identificar publicaciones indexadas se consultaron las siguientes fuentes a través de
la plataforma OVID, teniendo en cuenta las recomendaciones de la Colaboracién Cochrane
para elaboracién de revisiones rapidas de la literatura (10):

= MEDLINE

= EMBASE

= Cochrane Database of Systematic Reviews — CDSR - (plataforma Ovid)

= LILACS (Biblioteca Virtual en Salud — BVS)

= Cochrane Central Register of Controlled Trials - CENTRAL - (plataforma Ovid)

La estrategia de busqueda se adapté para las fuentes de informacion, las cuales se
muestran en detalle con del nimero de resultados encontrados en el Anexo 1.

4.2.2. Métodos de busqueda complementaria

De manera complementaria se realizaron busquedas en Google Scholar utilizando la
estrategia de busqueda genérica, enfocada en asegurar la identificacion de la mayor parte
de la informacion. Para esta fuente de informacion se elaboré 1 sintaxis de busqueda
avanza independiente descrita en el Anexo 1. Se revisaron los 100 primeros resultados
obtenidos para la estrategia de busqueda avanzada y evaluando el titulo de la publicacién
y resumen si estaba disponible.

4.3. Tamizacion de referencias y seleccion de estudios
4.3.1. Tamizado de documentos

El listado con las referencias bibliograficas identificadas en las busquedas electrénicas fue
descargado en una biblioteca del programa Rayyan®, en donde se eliminaron las
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publicaciones duplicadas. Inicialmente se realiz6 una calibracion entre dos revisores
evaluando independientemente el 20% de los articulos y los conflictos fueron resueltos por
consenso entre los dos revisores. Las referencias fueron tamizadas por dos revisores (DD,
KO) de forma independiente, examinando los titulos y resimenes frente a los criterios de
elegibilidad predefinidos y un segundo revisor verificd los estudios excluidos, con el fin de
evitar pérdida de informacion relevante.

4.3.2. Seleccion de documentos

A partir de las referencias preseleccionadas por titulo y resumen, se realiz6 la seleccién de
documentos mediante la revisién en texto completo. Para ello, dos revisores de manera
independiente (DD, EV) verificaron que se cumplieran los criterios de elegibilidad (de
inclusion y de exclusién) previa calibracién por una prueba piloto, y un segundo revisor (KO)
examino las referencias excluidas por texto completo por parte de los primeros revisores.
Para todos los casos, cuando existi6 duda sobre el cumplimiento de los criterios de
elegibilidad, la decision se resolvié por consenso.

Los resultados del proceso de tamizacién de referencias y seleccién de estudios finales se
resumen en el diagrama de flujo PRISMA 10 (Anexo 2).

4.4. Extracciéon de datos

Las caracteristicas de la evidencia seleccionada fueron resumidas a partir de lo reportado
en las publicaciones originales empleando un formato estandarizado en Excel, el cual fue
evaluado mediante una prueba piloto con los 5 primeros documentos para calibrar y probar
el formulario de revision y posteriormente fue ajustado. Dos revisores (DD, EV) de manera
independiente realizaron la extraccién de la informacion a partir de los documentos
seleccionados, lo cual se complementé con un control de calidad por un tercer revisor (KO).

La tabla de resumen de evidencia encontrada en bases de datos incluy6 las siguientes
caracteristicas para facilitar la descripcién y analisis de los resultados encontrados:

Pais

Autor/Titulo

Objetivo

Disefio /tipo de documento

Numero de participantes y caracteristicas de la poblacion.
Variantes del virus SARS-CoV-2 y caracteristicas
Mutaciones/Linaje/Cepa de SARS-CoV-2
Transmisibilidad o propagacion relacionada a la variante

©ONOoOOAWONE
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9. Gravedad relacionada a la variante

10. Método de identificacion de la variante

11. Susceptibilidad a agentes terapéuticos y eficacia en la vacuna
12. Caracteristicas de variantes y/o mutaciones

13. Método de identificacion de la variante

14. Conclusiones de los autores

15. Observaciones metodolégicas

16. Financiacion

4.5. Analisis

Se realizé un andlisis descriptivo mediante una tabla de evidencia en la cual se incluyeron
las caracteristicas de cada uno de los documentos seleccionados. Se elabor6 una tabla
adicional para la informacion reportada en agencias sanitarias y entidades de salud.
Teniendo en cuenta los tipos de documentos revisados, no se realizé la valoracion de la
calidad metodoldgica.

4.6. Evaluaciéon de calidad

La calidad de los estudios seleccionados fue evaluada por los metoddlogos (DD, EV)
utilizando el instrumento de acuerdo con el disefio del estudio. Para esta revision, solo
fueron elegibles para este proceso de evaluacion de calidad los estudios observacionales
y se utilizé la herramienta del Joanna Briggs Institute (JBI). Los documentos genéricos, que
no contaron con disefio metodoldgico establecido, no fueron objeto de evaluacion de
calidad.

5. Resultados
5.1. Busqueda, tamizacion y seleccion de resultados

Se identificaron 6.555 referencias a partir de las blsquedas en bases de datos: Embase
(n= 3.148), Medline (n=3.093), Cochrane Database of Systematic Reviews — CDSR (n=0)
Cochrane Central Register of Controlled Trials — CENTRAL(n=87), LILACS (n=127), Google
Scholar (n=100)

Después de remover duplicados quedaron 2.562 referencias y se excluyeron 2.299 tras la
revision por titulo y resumen al no corresponder con los criterios de inclusion establecidos.
De las 263 referencias seleccionadas para andlisis por texto completo, se excluyeron 126
documentos ya que no hacian referencia a nuevas variantes de SARS-CoV-2. De los 137
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articulos incluidos, 62 fueron andlisis de secuenciacion (genético o de proteinas) y/o andlisis
filogenético, 42 correspondieron a estudios observacionales, 28 revisiones narrativas, 9
cartas al editor o comentarios y 5 modelos matematicos.

5.2. Sintesis de la evidencia

Desde el inicio de la pandemia de COVID-19, la OMS ha recibido varios informes de eventos
inusuales de salud publica posiblemente debido a variantes del SARS-CoV-2 (20). La
identificacion de variantes es un hallazgo comin en las secuenciaciones de genomas
virales y tras mas de 12 meses de circulacion del virus resultan incontables.

El estudio de la OMS publicado por Koyama et al. analiz6 10.022 secuencias de genomas
de SARS-CoV-2 provenientes de 68 paises, desde febrero de 2020 a mayo de ese mismo
afo y detectaron en total 65.776 variantes con 5.775 variantes distintas. Las 5.775 variantes
distintas consisten en 2.969 mutaciones sin sentido, 1.965 mutaciones sinénimas, 484
mutaciones en las regiones no codificantes, 142 deleciones no codificantes, 100 deleciones
en marco, 66 inserciones no codificantes, 36 variantes con parada obtenida, 11 deleciones
con desplazamiento de marco y dos inserciones en el marco (21). Esta identificacion que
se basoé en datos de un lapso de 4 meses, en una etapa temprana de la pandemia, arroj6
una impresionante cantidad de variantes. Hallar variantes no es anormal, lo significativo es
cuando estas variantes no desaparecen por la seleccion natural, por el contrario, progresan
en un linaje que se extiende y se vuelve comun. Es por esto que la sintesis de evidencia
del presente documento hara énfasis en las variantes con significado epidemiolégico que
han sido reportadas en los articulos extraidos.

Variante A23403G con un reemplazo de aminoécidos Gly614 en la proteina de pico

Una variante de SARS-CoV-2 con una sustitucién D614G en el gen que codifica la proteina
de pico surgio a fines de enero o principios de febrero de 2020 (22,23). Durante un periodo
de varios meses, la mutacion D614G reemplazé a la cepa inicial de SARS-CoV-2
identificada en China y en junio de 2020 se convirtié en la forma dominante del virus que
circula a nivel mundial (2). En comparacion con la cepa de referencia de SARS-CoV-2, la
mayoria de los aislados que circulan actualmente poseen una variante de la proteina S
caracterizada por una sustitucion de acido aspartico por glicina en la posicién del
aminoacido 614 (D614G) (24-29). La variante de genotipo S (G614) se detecto por primera
vez afines de enero de 2020 y comenz6 un aumento constante en la incidencia global para
convertirse en la forma predominante en marzo de 2020 (25,30,31).

Algunos analisis epidemiolégicos independientes concluyeron que la mutacion D614G no
conferia una ventaja de transmisibilidad (31-34). Sin embargo, analisis de los datos de
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infeccion de los paises europeos, donde esta variante (G614) es dominante, estimo el
tiempo de duplicacién en aproximadamente 3 dias (el tiempo de duplicacién de 6 dias del
brote inicial en China) (25) y estudios experimentales parecen avalar que esta variante
posee una mayor trasmisibilidad. El virus G614 fue notablemente mas transmisible de
hamsters infectados a hamsteres sanos (35). Después de 2 dias de exposicion, 5 de 8
hadmsters expuestos a hamsteres infectados con el virus G614 tenian una infeccion
detectable y diseminacion del virus, mientras que 0 de 8 hamsteres expuestos a hamsteres
infectados con el virus D614 tenian una infeccion detectable en el mismo momento (35). En
células humanas in vitro, la mutacion D614G es hasta 8 veces mas eficaz para transducir
células que el virus S de tipo salvaje (36,37). Esto proporciona evidencia funcional de que
la mutacion D614G en la proteina Spike aumenta la transduccion de células humanas.
Ademas, la variante G614 es mas resistente a la escision in vitro y en células humanas, lo
que puede sugerir un posible mecanismo para el aumento de la transduccion (36).

El virus de la leucemia murina Maloney (MLV) que expresa S (G614) versus S (D614)
resulté en una transduccion significativamente mayor de células HEK293T que
sobreexpresan ACE2 con o sin sobreexpresion de TMPRSS2, asi como sobreexpresion de
ACE2 NCI-H1975 células epiteliales de pulmén humano (35). Michaud y sus colegas,
usando una linea celular HEK293T que expresa ACE2 inducible por doxiciclina, observaron
gue los PV lentivirales S (G614) mediaban una transduccién mas eficiente que los PV S
(D614) en un amplio rango de niveles de expresion de ACE2 (38). Daniloski y col.
desarrollaron un ensayo de transcomplementacion, en el que las células HEK293T se
transfectaron con ACE2y S (D614) o S (G614), y luego se infectaron con SARS-CoV-2 que
lleva S (D614). Los investigadores observaron un aumento significativo de la replicacion
viral en las células transfectadas con S (G614), probablemente porque el virus de la
progenie producido en esas células incorporaba el S (G614) proporcionado exdgenamente
(36).

Las estimaciones cuantitativas del nimero reproductivo basico R de los datos de incidencia
de infeccién sugieren que los virus que portan S (G614) son un 31% mas transmisibles que
los que portan S (D614) (25,35,39). Varios estudios han identificado la segregacién de
cambios en otros genes virales junto con la mutacion D614G en pico, como la mutacién
P323L en la polimerasa viral RdRp que puede atenuar la replicacion para compensar el
aumento de transmisibilidad de los virus D614G (37,40). Para la OMS no existe evidencia
conclusiva que indica que esta variante es mas transmisible que el linaje silvestre de
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Wuhan. No obstante, su actual ubicuidad parece avalar un potencial de contagiosidad
mayor.

No parece existir una diferencia en la virulencia entre las variantes 614. Al estimar las tasas
de mortalidad en contraposicién a las tasas de hospitalizaciébn o atencién en UCI, los
resultados no implican diferencias significativas entre la variante silvestre y la 614 (30,41).
Hasta el momento no hay evidencia de que la infeccion por el SARS-CoV-2 que contenga
la variante G614 dé lugar a una enfermedad mas grave. Al examinar los datos clinicos de
999 casos de COVID-19 diagnosticados en el Reino Unido, Korber et al encontraron que
los pacientes infectados con virus que contienen G614 tenian niveles mas altos de ARN del
virus, pero no encontraron una diferencia en los resultados de la hospitalizacion (18).

Al inicio existia preocupacion por una posible deriva antigénica, sugiriendo que las vacunas
dirigidas a S (D614) pueden ofrecer una proteccién limitada contra virus con S (G614) y que
los anticuerpos en individuos expuestos no ofrecerian proteccion cruzada (21). Algunos
estudios han demostrado que la inmunidad humoral probablemente protege contra ambas
variantes (42-44). Yuan y Li emplearon la prediccion in silico de 12 epitopos de células B
lineales y 53 discontinuos de la proteina S y encontraron que la mutaciéon D614G tenia un
impacto insignificante en los epitopos predichos (45). La mayoria de los otros experimentos
demuestran una neutralizacién similar de las VP de S (D614) y S (G614) por anticuerpos o
antisueros de pacientes dirigidos contra una u otra variante de la proteina S (25). Se han
evaluado varias vacunas candidatas en modelos de raton se han obtenido anticuerpos con
actividad neutralizante comparable contra S (D614) y S (G614) (46). Se cree que las
mutaciones de un solo residuo probablemente no cambiaran la sensibilidad viral a la
neutralizacién a menos que alteren enormemente la conformacién de la proteina S (47).

Variacion C3037T

La variacion C3037T causa una mutacién sinénima en la regién que codifica nsp3 (48,49).
Aparecieron por primera vez en la cepa EPI_ISL_422425 de China el 24 de enero de 2020,
y el coeficiente de asociacion alélica por pares es R2 (C3037T, C14408T ) = 0,97. Fue
aislada en una gran proporcion en Turquia hacia mediados del afio 2020, sin embargo, fue
reemplazada rapidamente por las variantes G614 (50). Su hallazgo fortuito en algunos
estudios sin significar una alta prevalencia y el actual protagonismo de la variacién 614,
contribuye a que no haya interés en su estudio (49). No se conoce con certeza si impacta
en la transmisibilidad o gravedad de la enfermedad, si bien, su baja presencia en la
actualidad parece despojar de preocupaciones su pasada aparicion.
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A/ Thai-1

Este linaje es descendiente del linaje A original que se informé por primera vez. Esta rama
A/ Thai-1 esta separada del resto del linaje y subgrupos A originales (51). Las mutaciones
no sindénimas exclusivas de A/ Thai-1 son 20,134G — U (ORF1b) y 24,047G — A (proteina
de pico). Entre los cambios, la mutacion 20,134G — U se ha encontrado de forma
independiente en dos muestras del linaje B.1 de los Paises Bajos y EE. UU. La variante A
/ Thai-1, contiene una delecion de cambio de marco de 4 nt en la posicion 27,694-27,697,
lo que provoca un truncamiento prematuro en ORF7a, que ahora contiene cinco residuos
de amino&cidos alterados y pierde el 16 residuos C-terminales originales (51). La delecién
fue confirmada por secuenciacién de Sanger dos veces usando dos reacciones de RT-PCR
independientes (51).

Cluster 5 (AFVI-spike)

Las variantes correspondientes al Cluster 5 (denominado AFVI-spike por el Danish State
Serum Institute) poseen varias mutaciones diferentes en la proteina de pico del virus (52).
Las mutaciones especificas incluyen una delecién de los residuos de histidina y valina en
las posiciones 69 y 70 de la proteina, Y453F (un cambio de tirosina a fenilalanina en la
posicion 453, dentro del dominio de unién al receptor de la proteina de pico), 1692V
(isoleucina a valina en la posicién 692), M1229I (metionina a isoleucina en la posicién 1229)
y una sustitucion no conservadora S1147L (22,52-54). Se cree que estas variantes se
transmiten de visones a humanos a través de granjas de visones (22,55). Desde abril de
2020, se conocia que el virus infectaba visones a través de trabajadores humanos en
granjas de los Paises Bajos (56) Una vez que el COVID-19 llega a una granja de visones,
se propaga muy rapidamente entre los animales y las manadas infectadas pueden
convertirse en un reservorio viral de nuevos brotes en humanos (57,58). En Dinamarca, la
secuenciacion de 7108 muestras humanas mostro variantes de vison en 326 (4,6%) (59).
En septiembre de 2020 se identificaron doce casos humanos de infeccion por el grupo 5 en
la regién de Jutlandia del Norte (55).

La mutacion Y453F, relacionada con el vison tanto en Dinamarca como en los Paises Bajos,
se encuentra en el RBD y es probablemente una adaptacién al receptor ACE2 del vison,
pero también aumenta la afinidad por el ACE2 humano y se replica tan eficientemente como
el tipo salvaje (58,60,61). No obstante, con base en los pocos casos, no hay evidencia de
gue la infeccion por el Cluster 5 esté asociada con sintomas mas severos ni cambios en la
transmisibilidad (62). Otra inquietud respecto al Cluster 5 se dio tras un ensayo de
neutralizacion que midié la actividad del plasma convaleciente y los sueros de conejos
inmunizados e indicé un impacto potencial en la inmunidad mediada por anticuerpos (53).
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La OMS declar6 que las nuevas variantes tenian una sensibilidad moderadamente
disminuida a los anticuerpos neutralizantes (63).

La accion de salud publica determind el sacrificio de todos los visones de cria, incluidos los
animales reproductores, el cierre de siete municipios en el norte de Jutlandia, incluida la
restriccion del movimiento entre estos, la prueba de los 280.000 habitantes y la
secuenciacion de todas las muestras positivas (55). Desde mediados de septiembre de
2020, no se han identificado nuevos casos de infeccion por Cluster 5 (2). Tras el bloqueo y
las pruebas masivas, el gobierno danés anuncié el 19 de noviembre de 2020 que las nuevas
variantes con toda probabilidad se habian extinguido (53).

Spike Y839

La variante Spike Y839 probablemente se import6 de Italia a mediados de febrero y se
disemind masivamente en Portugal durante la primera epidemia, prevaleciendo en las
regiones del norte y centro de Portugal, donde represent6 el 22% y el 59% de los genomas
muestreados, respectivamente. antes del 30 de abril (64). Se ha detectado SARS-CoV-2
Spike D839Y en 13 paises de cuatro continentes (64). Modelos computacionales sugirieron
gue las mutaciones en Spike D839 pueden fortalecer la interaccion entre el virus y las
células T humanas que pueden influir en las respuestas inflamatorias del huésped [en
particular, cuando se reemplaza el acido aspartico (D) por una tirosina aromatica (Y)] (64).
No obstante, no hay evidencia tangible que esta variante posee mayor tasa de
trasmisibilidad o virulencia. El auge de la variante 614 ha disminuido su prevalencia (24).

WALy WA2

La variante WAL se informd el 19 de enero y pocos dias después WA2 aparecié en el estado
de Washington (Estados Unidos). No mucho después, aparecieron virus similares a WA2
en California; Columbia Britanica y Canada (65). A mediados de marzo, este grupo WA2
representaba la gran mayoria (85%) de los casos en el estado de Washington (66). La fecha
temprana y la posicion filogenética basal del virus WAL hacen probable que la direccién de
diseminacion esta fuera del estado de Washington, no obstante, su primera identificacion
ocurri6 alli. El linaje WAL consta de tres SNV clave (C8782T, C18060T y T28144C) (65).
En la actualidad su prevalencia es muy baja y fue desplazado por la variante 416.

Variante B.1.1.7

Esta variante contiene 23 sustituciones de nucledtidos y no esta relacionada
filogenéticamente con el virus SARS-CoV-2 que circulaba en el Reino Unido en el momento
en que se detecto la variante. Aparecio inicialmente en el sureste de Inglaterra, pero en
unas pocas semanas comenz0 a reemplazar otros linajes de virus en esta area geografica
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y en Londres (3), al 28 de diciembre de 2020, esta variante representaba aproximadamente
el 28% de los casos de infeccion por SARS-CoV-2 en Inglaterra (22). Esta variante contiene
multiples mutaciones, incluida una combinacién de N501Y (es decir, una sustitucion de
aminoacidos de asparagina a tirosina en la posicion 501 del virus S gen) y la 69-70del (es
decir, una delecién de 6 bases que codifican para histidina y valina en las posiciones 69 y
70, respectivamente, en el gen viral S) mutaciones, las cuales han estado circulando, por
separado e independientemente, a nivel mundial durante muchos meses previamente (67).

Los hallazgos epidemioldgicos, de modelizacion, filogenéticos y clinicos preliminares
sugieren que el SARS-CoV-2 VOC 202012/01 ha aumentado la transmisibilidad (20,22,68),
El modelado informético de esta cepa sugiere que es un 70% mas transmisible que otras
cepas de SARS-CoV-2(68). Sin embargo, los analisis preliminares también indican que no
hay cambios en la gravedad de la enfermedad (medida por la duracién de la hospitalizacion
y la letalidad de 28 dias), o la aparicion de reinfeccién entre los casos variantes en
comparacion con otros virus del SARS-CoV-2 que circulan en el Reino Unido (1). La
evaluacion de laboratorio no ha demostrado un impacto significativo en el rendimiento de
los dispositivos de flujo lateral basados en antigenos (20).

Covid-19 501Y Variante 1y Variante 2

A principios de septiembre se detecté en Gales, Reino Unido, un nuevo linaje de SARS-
CoV-2 que se identific6 como 501Y (4). Esta primera variante no generé grandes
preocupaciones dado que su proporcién no supera el 2% de las muestras secuenciadas de
los nuevos contagios (1). Para finales de septiembre una nueva variante del linaje 501Y fue
encontrada en muestras del sudeste de Inglaterra (3). Esta variante nimero 2 (también
llamado también llamado B.1.1.7, 20B / 501Y.V1y VOC-202012/01) se habia convertido en
la cepa predominante; para mediados de diciembre pasé de significar el 0,1% en muestras
secuenciadas al 49% de los nuevos casos detectados. El linaje 501Y posee 23 mutaciones
respecto a la cepa original de Wuhan, 17 de estas 23 mutaciones aparecieron de forma
repentina (4). La mutacién mas inquietante se encuentra en la proteina del pico o la espiga;
un cambio de asparagina (N) a tirosina (Y) en el sitio de aminoacidos 501 (69). Este cambio
se encuentra en el pico, dentro del dominio de union al receptor de glucoprotoina (RBD), el
sitio que se une al receptor de la enzima angiotensina 2 humana (ACE2 humana). Las
mutaciones en el RBD pueden cambiar el reconocimiento de anticuerpos y la especificidad
de unién a ACEZ2. Los estudios estructurales de la nueva cepa indican que el cambio puede
aumentar la unién de las espigas con los receptores ACE2 lo que permite una entrada mas
eficiente a las células huéspedes (20).

Investigadores del Centro Colaborador de la OMS para la Epidemiologia y el Control de
Enfermedades Infecciosas encontraron que la variante 2 del linaje 501Y presenta un
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namero bésico de reproducciéon (RO) 1,75 veces mayor que la cepa 501N (linaje
previamente predominante en el Reino Unido) (70,71). Al ser 75% mas transmisible que las
cepas primarias, ha tenido una amplia facilidad para propagarse y convertirse en la cepa
dominante del Reino Unido para diciembre de 2020 y enero de 2021. Para el 15 de enero
de 2021 se habia identificado la variante 2 de la cepa 501Y en 55 paises, entre ellos,
Dinamarca, Hong Kong, Italia, Japén, Espafia, Singapur, Sudafrica y Estados Unidos (71).
Aunqgue estos hallazgos parecen ser resultados de una transmisién desde el Reino Unido,
no es posible descartar un origen filogenético propio en cada uno de estos territorios. Los
estudios sugieren que el SARS-CoV-2 VOC 202012/01 ha aumentado la transmisibilidad
(70). Sin embargo, los analisis preliminares también indican que no hay cambios en la
gravedad de la enfermedad (medida por la duracion de la hospitalizacién y la letalidad de
28 dias), o la aparicién de reinfeccién entre los casos variantes en comparacién con otros
virus del SARS-CoV-2 que circulan en el Reino Unido.

Un estudio de cohorte emparejado que comparé la variante 2 y otras cepas no mostré
evidencia de aumento en la letalidad o en las tasas de mortalidad durante los primeros 28
dias (1). Este estudio analiz6 casos secuenciados positivos de SARS-CoV2 de la nueva
variante emparejados con casos de tipo salvaje confirmados (clasificados como distintos a
la secuencia variante) (1). Entre los casos variantes, 12 de 1.340 (0,89%) murieron dentro
de los 28 dias posteriores a la fecha del diagndstico, en comparacién con 10 de 1.360
(0,73%) pacientes infectados con el tipo salvaje; esta diferencia no fue significativa (Odds
ratio: 1,21, p = 0,65) (1).

Si bien, parece que la nueva variante no es mas virulenta, su mayor potencial de transmisién
es mucho mas significativo que lo que seria un aumento en la gravedad de una magnitud
similar. Esto se debe a las tasas de morbimortalidad exponencial asociadas con una mayor
transmisibilidad. Un modelo, para evaluar el probable impacto de la nueva variante, estimé
un aumento del 56% en la transmisibilidad del Covid-19 (1,4). Este modelo proyecta un pico
epidemiolégico en primavera y estima mas de 100,000 muertes asociadas en Inglaterra
entre el 15 de diciembre de 2020 y el 30 de junio de 2021 (una mortalidad mucho mayor a
la del primer pico de pandemia) (4). Asi mismo, se proyectd que la vacunacion de 200,000
personas de alto riesgo por semana reduciria la mortalidad a 83,300 muertes y la
vacunacion a una tasa de 2 millones por semana reduciria esto a 35,700 muertes (2).

Variante 501Y sudafricana

Desde octubre ha sido identificada una nueva variante 501Y en Sudafrica que recibe el
nombre 501.V2. Los analisis filogenéticos evidencian que el origen de esta nueva cepa es
distinto al linaje de la variante VOC 202012/01 o variante 2 de Inglaterra y posee varias
mutaciones que la diferencian (72). Para noviembre de 2020, esta nueva variante habia
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reemplazado a los linajes comunmente encontrados en los nuevos casos reportados de 3
provincias de Sudafrica (Eastern Cape, Western Cape y KwaZulu-Natal) (73). Los analisis
gendmicos muestran que la variante 501.V2 desplazé rapidamente a otros linajes que
circulan en Sudéfrica (74,75).

Se ha sugerido que la variante est4 asociada con una carga viral mas alta, lo que puede
indicar un potencial de mayor transmisibilidad (3). Los datos de secuenciacién actuales no
han permitido establecer la transmision comparativa de la variante 501.V2. No hay
evidencia clara de que la nueva variante esté asociada con una enfermedad mas grave o
peores resultados (76). Al 16 de enero, la variante 501Y.V2 de Sudafrica habia sido
reportada en otros 23 paises (77). Los estudios de la variante sudafricana indican que
puede adherirse méas facilmente a las células humanas gracias a tres mutaciones en el
dominio de unién al receptor en el pico del virus: N501Y (un cambio de asparagina (N)
a tirosina (Y) en la posicion de aminoacidos 501), K417N y E484K(5-7). La mutacién
N501Y es la misma documentada en las nuevas variantes del Reino Unido (78,79). La
mutacion E484K parece estar asociada al escape de anticuerpos neutralizantes (3,80).

Variante B.1.1.248 o variante brasilefia

Esta nueva variante fue puesta en conocimiento publico en Japén, el 6 de enero de 2021,
tras su identificacion en 4 personas que arribaron a Tokio desde el Amazonas brasilero(81).
La fundacién Oswaldo Cruz ya tenia indicios de una nueva variante circulante en el estado
Amazonas desde julio de 2020. Una prepublicacién de Carolina M Voloch describe la
identificacion en octubre y su expansion y predominancia a partir del mes de noviembre en
regiones de la amazonia y el estado de Rio de Janeiro (70,82). El documento identifica el
cambio E484K (presente en B.1.1.248) como ampliamente extendido entre las muestras de
nuevos contagios (70).

El documento publicado por Voloch et al reporta la secuenciaciéon de 180 genomas virales
obtenidos en Rio de Janeiro desde abril a diciembre de 2020 (70). Se identific6 un nuevo
linaje originado de la variante B.1.1.2.8 (variante detectada hacia el mes de octubre en
Brasil) con cinco variantes de un solo nucleétido (SNV): C100U, C28253U, G28628U,
G28975U y C29754U. El SNV G23012A (E484K), en el dominio de union al receptor de la
proteina Spike, se extendi6 ampliamente por las muestras (82). Esta mutacion se asocio
previamente con el escape de anticuerpos neutralizantes contra el SARS-CoV-2. No
obstante, de esta variante ain no se conoce su capacidad de transmisibilidad, potencial
virulencia y mortalidad.

|ETS Instituto de Evaluacion
Tecnoldgica en Salud®

e & @

' ¥ ¥


https://rhttcpm2ck3l4tngok6a7qatmq--en-m-wikipedia-org.translate.goog/wiki/Asparagine
https://rhttcpm2ck3l4tngok6a7qatmq--en-m-wikipedia-org.translate.goog/wiki/Tyrosine
https://rhttcpm2ck3l4tngok6a7qatmq--en-m-wikipedia-org.translate.goog/wiki/Amino-acid
https://rhttcpm2ck3l4tngok6a7qatmq--en-m-wikipedia-org.translate.goog/wiki/Amino-acid

La salud Minsalud

es de todos

Variantes identificadas en Colombia

Para enero 16 de 2021, el Ministerio de Salud y el Instituto Nacional de Salud no han
reportado la presencia en Colombia de las variantes anteriormente descritas. Hasta el 7 de
enero de 2021, se han identificado en el pais 21 variantes distintas(83). En diciembre de
2020, Laiton et al describieron mas de 12 linajes de SARS-CoV-2. Los datos filogenéticos
demuestra que la mayoria de las introducciones latinas se produjeron en Europa (83).

Vacunacion y nuevas variantes

Una gran preocupacion referente a la identificacion de nuevas cepas que se propagan es
la efectividad de las vacunas ante las variantes que surgen. La amenaza potencial es que
las nuevas variantes pongan en riesgo a la inmunidad de rebafio al escapar del alcance de
la respuesta inmune humana. Esto implicaria que mas personas serian susceptibles a la
reinfeccion y que las vacunas pierdan algun grado de efectividad y necesiten
actualizaciones (tal como ocurre con las vacunas contra la influenza).

Un documento preliminar del 8 de enero, publicado por el doctor Pei-yong Shi y su equipo
de vir6logos que colaboran con Pfizer, describe poca diferencia en la potencia de los
anticuerpos contra COVID-19 generados por 20 participantes infectados con la variante 2
del Reino Unido en comparacion con anticuerpos producidos por las cepas sobre las cuales
ha mostrado actividad la inmunizacion (84). Asi mismo, un estudio de Menachery et al
sostiene que la actividad de anticuerpos neutralizantes no se afecta de forma drastica en
suero de pacientes en quienes se identificé la mutacion 501Y (3). Un estudio de Xing Zhu
et al arroja resultados similares con anticuerpos neutralizantes que se unen a los epitopos
en el dominio de unién al receptor de la proteina espiga de las variantes britanicas del
SARS-CoV-2 (85). Estos descubrimientos parecen brindar confianza respecto a las
variantes surgidas en el Reino Unido. Por otra parte, Pfizer y Moderna han generado
reportes de calma tras estos descubrimientos y confia que su vacuna no perdera eficiencia
frente a las mutaciones de N501Y.

Si bien, existe una preocupacion mayor respecto a otra mutacién, se ha sugerido que la
presencia de E484K permite escapar de la neutralizacién por el anti-SARS-CoV de primera
ola existente y reinfectar COVID-19 a individuos convalecientes. Un estudio de Sean P. J.
Whelan et al utiliz6 un virus quimérico VSV-eGFP-SARS-CoV-2-S y 19 anticuerpos
monoclonales neutralizantes contra el dominio de union al receptor para generar 50
escapes mutantes diferentes (86). Las variantes se mapearon en la estructura del dominio
y se evaluaron para determinar la resistencia cruzada a sueros humanos convalecientes
(86). Cuatro variantes en esta posicion (E484A, E484D, E484G y E484K) mostro resistencia
a cada uno de los sueros convalecientes humanos que probaron (86).
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En un estudio de Rino Rappuoli, en el cual se cultivaron cepas de SARS-CoV-2 en sueros
de convalecientes, se detectaron 3 variantes de virus que eran impermeables a los
anticuerpos (75). Una de ellas era la mutacion E484K encontrada en la variante sudafricana;
los otros fueron cambios en el dominio N-terminal encontrados tanto en la variante
sudafricana como en la britanica. El experimento sugiere que mutaciones como E484K y
cambios en el dominio N-terminal podrian afectar cémo los anticuerpos generados por las
vacunas Y la infeccidn previa reconocen las mutaciones (75). Jesse Bloom y su equipo
realizaron un trabajo en el cual encontraron que E484K y varias otras mutaciones pueden
escapar al reconocimiento de los anticuerpos en los sueros convalecientes de las personas
en diversos grados (75).

|ETS Instituto de Evaluacion
Tecnoldgica en Salud®
- 9-9-3



La salud

es de todos

Minsalud

Tabla 1. Caracteristicas y resultados de estudios

Autor/afio

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No.
Estudi
0s

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccién por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficaciaen la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Poterico JA,
2020
(87)

Genetic
variants and
source of
introduction of
SARS-CoV-2
in South
America

Pera

Mostrar una
primera
descripcion
general de las
relaciones
filogenéticas y las
variaciones
genéticas del
SARS-CoV-2 en
América del Sur

Andlisis
basados en
datos de
genomas

(GO

N/A

691 genomas completos de
SARS-Cov-2 de una amplia
variedad de sitios
geograficos. Solo 30
genomas de paises
sudamericanos (10 de Brasil;
7 de Chile; 3 de Argentina; 2
de Colombia; 1 de Ecuador y
1 de Per0) estaban
disponibles (hasta la fecha
del andlisis de este
manuscrito, 12 de abril de
2020).

Para obtener una
descripcion general de
las mutaciones
genémicas del SARS-
CoV-2 de cepas
circulantes en América
del Sur; descargamos
un total de 30
genomas completos
de paises de América
del Sur de la base de
datos GISAID
(https://www.gisaid.org
/). Adicionalmente,
descargamos 688
genomas de la base
de datos GISAID14,
los genomas estaban
completos (> 29.000
pb) y con alta
cobertura segun este
recurso publico.

Los genomas
tienen 57 sitios
SNP en total.
Entre ellos, el
45,62% (26/57)
representan
sustituciones de
aminoacidos en
algunas
proteinas
mientras que el
60,78% (31/51)
corresponde a
variaciones
silenciosas.

Variantes: Se
detectaron 11
posiciones en el gen
ORF1la con
variacién de
aminoécidos. El
G392D es una
variacién Unica en el
fragmento llamado
nspl, que se
presenta en una
cepa brasilefia
(EPI_ISL_416033).
La regién nsp2 tiene
variaciones en
T708lI solo se
presentaron en
cepas brasilefias
(EPI_ISL_416033y
EPI_ISL_413016).
Sin embargo, otra
cepa brasilefia
(EPI_ISL_ 415128)
tiene dos cambios
de aminoéacidos
1739V y P765S al
mismo tiempo. El
gen Nsp3 present6
dos cambios A876T
y A1043V en cepas
de Chile
(EPI_ISL_414580) y
Argentina
(EPI_ISL_420599),
respectivamente. El
cambio N2894D en
nsp4 se encontr6 en
la cepa peruana; y
el F3071Y esta
presente en cuatro
aislamientos
chilenos (EPI_ISL
414579,
EPI_ISL_415661,
EPI_ISL_415660,
EPI_ISL_415658) y
en uno brasilefio
(EPI_ISL_417034).
El fragmento nsp5

Se
encontraron 8
variaciones
(8/30) en las
posiciones
nt8782 y
nt28144 que
parecen ser
puntos
importantes
en las cepas
de América
del Sur, con
11 (36,67%)
de estos
cambios que
muestran en
5'UTR
(nt241), nsp3
(nt3037),
nspl2
(nt14408), N /
ORF9
(nt28881,
nt28882 y
nt28883). Esto
es relevante
porque los
cambios en
nspl, nsp3y
nsp5 podrian
estar
relacionados
con algunas
funciones del
periodo de
incubacion
viraly la
evasion de la
respuesta
inmune del
SARS-CoV-2

La infectividad

y
patogenicidad
del SARS-
CoV-2 esta
relacionada
con la proteina
S,
principalmente
debido a los
cambios
estructurales
de la cresta de
union de la
enzima
convertidora de
angiotensina 2
(h-ACE2)
humana del
dominio RBD,
en los residuos
482-485: Gly,
Val, Glu,
Gly20. Por
tanto, las
mutaciones
novedosas en
la proteina S,
especialmente
en estos
residuos o casi
de ellos,
podrian ser
importantes.
Nuestro
informe
destaca dos
cepas con
variantes
novedosas en
la regién S, sin
cambios de
aminoacidos
en nt24022
(E1207E)
mientras que
otra alteracion
no sinénima en
nt25182

Secuenciacion y
analisis
filogenético

No reporta

No reporta

No descrito

EL informe
demuestra fuentes
variables de
introduccion de
SARS-CoV-2 en
paises de América
del Sur. El analisis
filogenético
muestra que la
mayoria de estas
cepas no estan
estrechamente
relacionadas con
las cepas virales
europeas. Brasil
tenia virus de
varias partes del
mundo,
principalmente de
Europa, incluidos
Estados Unidos y
Africa. Solo 04
cepas chilenas
estaban
relacionadas con
Aislamientos
asiaticos. Esta
herramienta en
linea también
muestra que una de
las cepas
secuenciado de
pacientes
colombianos estaba
relacionado con un
origen australiano
(EPI_ISL_419834) -
estrechamente
relacionado con la
cepa chilena
EPI_ISL_414578

Ninguna

No reporta fuente de
financiacion
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Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

tiene el cambio de

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

(E1207V), para

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

probable que
esta mutacion
esté asociada
con una
propagacion mas
répida en otros
condados como
Gran Bretafia y
Australia.

gravedad de la
enfermedad en
las personas
infectadas con
lacepaB.1.1.7
o la eficacia de
las vacunas en
desarrollo.

secuenciacion
especializadas

proteina S. Se
predice que una
sola mutacién en
la proteina spike
no causaria el
fracaso de la
vacuna.

Bretafia detecto la

nueva cepa antes

que otras naciones.

Sin embargo, hay
mayores
posibilidades de

que estas variantes

puedan estar

presentes en otras
regiones del mundo

aminoé&cido G3334S Pert
(Brasil - EPI ISL (PI_ISL_41578
416034). 7) y Ecuador
Finalmente, una (EPI_ISL_4174
cepa brasilefia 82),
(EPI_ISL_416034) respectivament
tiene el cambio e. Sin
L3606F en la region embargo, estos
nspé. cambios
parecen estar
muy lejos de la
region critica
de la proteina
S para la
afinidad de h-
ACE2.
La caracteristica Dos
distintiva de la El modelado irﬁ?;f;ﬁigg’;ife
V&g'saghi 5ti(()9]r-{s\e/2 |nfg;$aég:§ade La caracteristica esta variante son el
- - distintiva de esta ndmero sin
mutavcfil(r)lﬁzs en Sﬁglsgi /?lrfézs variante es que precedentes de
las partes que le transmisible tiene varias mutaciones y la
; mutaciones en velocidad de
permiten que otras Las pruebas las partes que le propagacion. Los
adherirse a las cepas de regulares de ermiten cientificos dicen
células humanas SARS-CoV-2. | COVID-19 no adheritee o las e se han
y s un objetivo Estas pueden detectar células humanas camcl])iado 23 letras
. . de terapias con caracteristicas mutaciones P
Comentario sobre: anticuerpos y Una de las El andlisis permiten que virales. Las y la cual es un en el codigo
501.V2 and una.vanante vacunas. Una de mutaciones es preliminar de esta nueva variantes se Ob]et.IVO de genético viral, de
particular de p N501Y, que se . terapias con las cuales 17
B.l.17 COVID-19 en las las mutaciones produce en la los hisopos cepa suplante pueden anticuerpos y podrian causar
Bin Arif variants of . es N501Y, que . o encontré una | a otras cepas identificar f - No se recibié
T. 2021 COVID-19: a | Sudafirica muestras Comentar!o/ N/A N/A No descrito se produce en la secuenma'g.enetlca propagacion | de SARS-CoV- cuando se No reporta vacunas. Sin No descrito camb|o§ de Ninguna financiacién para este
. recolectadas carta al editor . que codifica la PR ; . embargo, las tres comportamiento en ;
(68) new time- d los ulti secuencia p ike viral mas rapida 2. Sin determinan las | d estudio.
bomb in the urgnte os ultimos genética que proteina spike vllra asociada con embargo, 30.000 letras del . \{ac:mas . a entrac ,a{‘
making? 0S Meses y cadifica la que se une a una carga existe caodigo genético principales estan propagacion de
llamada variante : . receptor ACE2 ) . ) . produciendo células humanas.
proteina S viral viral alta. incertidumbre viral en cada -
501.v2 que se une al humano. con respecto al muestra anticuerpos
receptor ACE2 curso de la utilizando (;gnit(r)?]en;u(;::?; E\:isﬁgﬂgi:%fg?aie
humano. Es muy enfermedad, la técnicas de 9 9
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Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

y aun no se hayan
detectado.

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Guruprasad
L, 2021
(88)

Human SARS
CoV-2 spike
protein
mutations

India

Este estudio
informa de todas
las mutaciones
presentes en las
proteinas S del
SARS-CoV-2
humano relativas
a la secuencia de
referencia Wuhan-
Hu-1 de China,
segun sus
ubicaciones
geogréficas,
posiciones de los
sitios de mutacion,
distribucion del
namero de
mutaciones en el
sitios de mutacion,
los diferentes tipos
de mutacion
observados hasta
ahora, mutaciones
en los sitios de
glicosilacion,
ocurrencia de
multiples
mutaciones en
una sola proteina
S y mutaciones
dentro del RBD
cerca de las
interacciones del
receptor ACE-2 de
la célula huésped.

Andlisis
basados en
datos de
secuenciacié
nde
proteinas

N/A

La base de datos de virus
NCBI contenia 10333
proteinas de spike de SARS-
CoV-2 humano que se
analizaron. Estos
representaban: Africa (103),
Asia (996), Europa (370),
América del Norte (8268),
América del Sur (29) y
Oceania (567). La longitud
de las secuencias de
proteinas oscil6 entre 1250 y
1273 residuos de
aminoacidos.

Secuencias de la
proteina espiga del
SARS-CoV-2 se
obtuvieron en el
Formato FASTA de la
base de datos de virus
NCBI (https:
/lwww.ncbi.
nim.nih.gov/labs/virus/
vssil).

The human SARS-
CoV-2 spike protein
sequence from
Wuhan-Hu-1, China
(NCBI accession code:
YP_009724390.1)1
was used as reference
sequence to examine
the mutations.

Se observaron
una o mas
mutaciones de
aminodcidos en
8155 proteinas.
Se observaron
un total de 9654
mutaciones
correspondientes
a 400 sitios de
mutacién
distintos.

Los 10 principales
sitios de mutacion
segun el nimero
total de ocurrencias
fueron; D614 (7859),
L5 (109), L54 (105),
P1263 (61), P681
(51), S477 (47),
T859 (30), S221
(28), V483 (28),
AB45 (24).

Las mutaciones se
distribuyen en casi
todas las regiones
de la proteina. El
dominio S1D (594-
674) que comprende
la mutacion D614G
es el mas
predominante y se
observa en 7859 de
las 7915 mutaciones
en esta region de la
proteina Spike.

No reporta

No reporta

Secuenciacion
de proteinas

Las mutaciones
presentes en la
interfaz entre la
proteina Spike
y el receptor
ACE-2 podrian
afectar
potencialmente
el rendimiento
de la vacunay
los
medicamentos
disefiados en la
interfaz de
interacciones
proteina-
proteina

Las regiones de
interacciones
proteina-proteina
entre el virus y el
hospedador
estan siendo
elegidas como
sitios para el
disefio de
farmacos y la
proteina de
puntay los
epitopos son los
blancos ideales
para el disefio de
vacunas. Por lo
tanto, los
cambios en la
forma de la
superficie de la
proteina debido
alas
mutaciones,
especialmente
cerca de las
regiones de
unién proteina-
receptor, serian
consideraciones
importantes para
el desarrollo de
anticuerpos,
vacunas y
farmacos.

No descrito

La proteina pico del
SARS-CoV-2
humano sufre
mutaciones en

multiples sitios y
puede haber més
de un tipo de
mutacién asociado
con un sitio de
mutacion. El
D614G es la Ginica
mutacion que ha
hasta ahora se ha
observado
comdnmente entre
las proteinas de
pico de todos los
continentes.

Las proteinas
espiga del SARS-
CoV-2 humano
comprendian 400
sitios de mutacion
distintos con
referencia a la
primera secuencia
del SARS-CoV-2
humano de Wuhan-
Hu-1, China. Las
mutaciones estan
presentes en 8155
proteinas entre
10333 secuencias
de proteina espiga
del SARS-CoV-2
humano analizadas
en el presente
trabajo. El nimero
total de mutaciones
observadas fue de
9654 para todas las
proteinas de pico.
Los sitios de
mutacion se
distribuyen a lo
largo de toda la
secuencia de la
proteina con la

Ninguna

No reporta fuente de
financiacion
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Deteccidn por
vacuna desenlaces estudio s financiacion

pruebas dx

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes

densidad de
mutacion maxima
cerca del sitio de
escision de la
proteasa entre los
residuos 675y 692.
Algunas de las
proteinas de pico
del SARS-CoV-2
estan asociadas
con las mutaciones
en los sitios de
glicosilacion. Casi
el 21% de las
proteinas de pico
de SARS-CoV-2
aln no han sufrido
ninguna mutacion
con respecto a la
primera secuencia
de referencia de
SARS-CoV-2
Wuhan-Hu-1
humana que estuvo
disponible durante
diciembre de 2019.
Dentro del RBD, se
observaron
mutaciones para
Y453, G476, F486,
T500, N501 que
estan cerca del
receptor ACE-2.

Durante un Varios Segun una El Reino Unido
tiempo, la ejercicios de investigacion sigue siendo uno
estrategia en modelado han | publicada el 29 de los paises més
Inglaterra estimado que | de diciembre afectados. Al 30 de
parecié haber es hastaun | de 2020 por la diciembre de 2020,
funcionado, y 70% mas Agencia de habia registrado
- Comentario sobre: muchas areas transmisible | Salud Publica mas de 2 millones
New variant of una nueva ue ue la forma de Inglaterra de casos de
Kirby T, SARS-CoV-2 . - q Variante: No reporta que gat . - .
2021 in UK causes Reino variante del Comentario N/A N/A No descrito ant'erlormente descripcion del_wrus que deI_Relno No reporta No reporta No descrito No descrito infeccion y mas de Ninguna No reporta fu_ep te de
(89) surge of Unido SARS-COV-Z, que tenian una alta adicional cwpulaba Unido, .Ia 70 000 financiacion
COVID-19 circula en Reino incidencia de anteriormente. | nueva variante muertes. Impulsado
Unido casos no parece ser por el aumento de
experimentaron En septiembre peor que la la infecciosidad de
una fuerte caida de 2020, esta cepa la nueva variante,
en noviembre, variante dominante el Reino Unido ha
incluidas el representaba anterior de notificado més de
noroeste de solo uno de SARS-CoV-2 50 000 casos al dia
Inglaterra y cada cuatro | en términos de (un nuevo récord)
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Minsalud

o . . . . i o Caracteristicas de la Varlar)te_ Mutaciones/Linaje/ istussel Deteccidn por Sl Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes o (Caracteristicas dad o Gravedad d a agentes . . L
poblacion Cepa L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
) propagacion terapéuticos
Yorkshire, areas nuevos riesgo de en los Ultimos dias
que diagnosticos ingreso de diciembre y los
anteriormente de COVID-19, | hospitalarioy primeros dias del
habian tenido mientras que, | gravedad de la nuevo afio.
algunas de las a mediados enfermedad o
tasas de de diciembre, mortalidad.
incidencia mas esto habia
altas en el Reino aumentado a
Unido. Sin casi dos
embargo, pronto tercios de los
se hizo evidente casos nuevos
que el bloqueo en Londres.

inglés no habia
tenido el mismo
efecto en todas
las regiones. En
Kent, un
condado grande
en el sureste, los
casos
continuaron
aumentando
durante el cierre,
a pesar de tener
las mismas
restricciones que
otras regiones.
La razén: una
nueva variante
del SARS-CoV-2

Aproximadament Las cepas de La escasez de El anéﬁsis' de las
e el setentay coronavirus que haplotipos secuencias de
siete por ciento urculaba_n en P°'f”!°°' coronavirus
) de los Polonia especificos en europe.as y polacas
) Las secuencias del aislamientos en representaron la estos clados conflrmc} que la
European 15 secuencias de SARS- coronavirus polaco se el conjunto de variabilidad sugiere que evolucion del
context of the . Cov-2 de genoma completo analizaron en el datos europeos enf:ontrada enotros | casi todos los SARS-CoV-2 es
diversity and Proporcionar un de muestras polacas, es _contexto de la portaban paises europeos. La aislados o relatlvame,nte
) hvlogenetic andlisis completo Andlisis decir, todas actualmente variabilidad del SARS- haplotinos prevalencia de observados Secuenciacion estable. El nimero
Hryhorowicz P Zs'tgon of de la diversidad de basados en disponibles en la base de Cov-2 en otros paises frecpentF:as clados que circulan enel del genoma del de haplotipos No reporta fuente de
S, 2021 SXRQCOV-Z Polonia secuencias del datos de N/A datos GISAID, incluidas las europeos observada ubiguos Iay en Polonia se analizaron No reporta ARN del SARS- No reporta No descrito No descrito | derivados debido a Ninguna fiﬁanciaLcJ:ién
(90) sequences SARS-CoV-2 en genomas obtenidas durante las hasta el 9 de abril, diversi da(’j de desplaz6 a favor de conjunto de CoV-2 y andlisis nuevas mutaciones
from Polish Polonia en el pruebas de coronavirus cuatro semanas haplotipos GR, tanto en datos filogenético observadas en los
COVID-19 contexto europeo realizadas en el laboratorio después de que se restante fue ~ términos Qe representan antecedentes de un
patients COVID-19 en el Instituto de impusieran las especifica de la diversidad (nimero las solo haplotipo fue
Genética Humana. PAS restricciones oblacion de haplotipos transferencias moderado, y los
fronterizas europeas. P 1t6 d Y distintos) como de directas de aislados que
rgﬁf;cignees frecuencia (nimero | otros paises portaban tales
homoplasias’y de aislamientos) del | europeos, que haplotipos se
recombinaciones clado. Los no dio lugar a restringieron
haplotipos extensas generalmente a
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Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Variante Mutaciones/Linaie/ Transmisibili
(Caracteristicas e ! dad o Gravedad
) P propagacion

Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
vacuna desenlaces estudio S financiacion

Deteccidn por
pruebas dx

Caracteristicas de la

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes o
poblacion

especificas de la especificos de transmisiones poblaciones Unicas
poblacion. Polonia eran raros y locales (ejemplificado por
podrian explicarse G20419T en los
por cambios que haplotipos GHI-8)
afectan a cepas
europeas comunes.
Al observar la
mutacion
relacionada
conun
resultado leve
(asintomaéticos,
no
hospitalizados)
, solo cinco
mutaciones Los coronavirus
pasaron todos tienen
Todas las secuencias los criterios de generalmente un La investigacion fue
. ; filtrado: L84S genoma estable financiada por el
de acidos nucleicos . A
. en la proteina que cambia muy 2018-2.1.17-TET-KR-
virales de SARS-CoV- .
- En total se ORF8, L37F en poco con el tiempo. 00001y Becas KH-
2 (taxid: 2697049) idenfi 3733 | . U = 129581 |
disponibles se identi icaron 3. a proteina na cuestion y por e
mutaciones NSP6, G196V fundamental de la Programa de
. . descargaron del . p h L .
En total, estaban disponibles denosito de virus diferentes que en la proteina investigacion del Excelencia
149.061 secuencias de G'?S AID (https: afectan la secuencia ORF3a, F308Y secuencias SARS-CoV-2 es si Institucional de
Different Correlacionar acidos nucleicos virales del Jwww. gisaid orp/). con de aminoécidos de en la proteina virales en el virus puede Educacién Superior
mutations in mutaciones a nivel SARS-CoV-2, y 147.960 de estado.gc]ie se. uigmiento la proteina, y 937 de NSP4yla formato. FASTA debilitarse o del Ministerio de
Nagy A, . . estas incluian la secuencia €9 No descrita para | estas mutaciones no mutacién se utilizaron fortalecerse con el Innovacion y
SARS-CoV-2 . de proteina en el Estudio Py B de pacientes : . . . . p
2020 - . Hungria - ) N/A | completa de &cidos nucleicos . - una variante estaban presentes No reporta S197Lenla | como consultay No reporta No descrito No descrito | tiempo. Nuestros Ninguna Tecnologia (MIT) en
associate with virus SARS-CoV-2 | observacional . o disponible. . " ; p
27) severe and con el resultado virales. Los datos clinicos puntual. en muestras con fosfoproteina el "hCoV- 19/ hallazgos sugieren Hungria, en el marco
. P estaban disponibles para . . seguimiento clinico. de la Wuhan / WIV04 gue existen de la tematica Bionic
mild outcome clinico. h El origen geogréfico P » I .
7.702 pacientes, y 4.566 de Al observar todas nucleocéapside. | / 2019” se utilizo mutaciones que programa de la
. p de las muestras cubre ) - . .
estos también tenian datos todo el mundo: el las mutaciones, como referencia pueden respaldar Universidad
de seguimiento. P hemos identificado En total, 15 cualquiera de estos Semmelweis asi
4,2% eran de Africa, el : X .
: una media de 4,7 mutaciones se cambios, por lo que como de OTKA
46% de Asia, el 26,8% ; d laci iste | ibilidad b -
de Europa, el 12,4% mutaciones en cada relacionaron existe la posibilida subvencion 12065
P ! muestra. con la tedrica de que en el proporcionada por el
de América del Norte y I . .
o hospitalizacion futuro el efecto viral MIT, Hungria a la
el 10,2% de América ltad bie haci ! idad d
del Sur o resultado cambie hacia Unlvgr5| lad de
’ severo. Estos resultados més Pazmany
se originaron leves o més graves
en siete genes: para los pacientes.
L54F, D614G y
V1176F en la
glicoproteina
de superficie
(S), A97Vy
P323L enla
ARN
polimerasa
dependiente de
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Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante

(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

ARN, Q57Hy
G251V en la
proteina
ORF3a, P13L,
S194L, R203K,
G204R e 1292T
enla
nucleocéapside.
,133T enla
proteina ORF®6,
mutaciones
S1197RYy
T1198K enla
proteina NSP3.

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Motayo BO,
2020
(1

Evolution and
genetic
diversity of
SARS-CoV-2
in Africa using
whole
genome
sequences.

Nigeria

Determinar la
diversidad
genéticay la
historia evolutiva
de las secuencias
del genoma del
SARS-CoV-2
aisladas en Africa.

Andlisis
basados en
datos de
genomas

N/A

Sesenta y nueve secuencias
de genoma completo de alta
cobertura de seis paises
africanos, a saber, Argelia
(3), Senegal (20), Republica
Democrética de Se
analizaron Congo (RDC)
(35), Nigeria (1), Ghana (6) y
Sudéfrica (4).

Conjunto de datos
consistio en
secuencias de
genoma completo de
alta cobertura de
Africa, junto con la
secuencia del genoma
de referencia del
SARS-CoV-2 de
Wuhan, China,

Los resultados
revelaron una
alta prevalencia
de la mutacion
D614G entre Afr-
SARS-CoV-2 en
59/69 (82,61%).
La mutacién se
registré en
aislamientos de
todos los paises
africanos
analizados en
este estudio

Las secuencias
africanas del SARS-
CoV-2 muestra que
han evolucionado en

dos linajes
principales, Ay B,
siendo el linaje B
mas diverso. La
mayoria de las
secuencias
africanas del SARS-
CoV-2 se agruparon
dentro del linaje B.
con el linaje B
diversificandose auin
mas en
aproximadamente
cuatro sublinajes y
el linaje A
diversificandose en
solo dos sublinajes -
linajes. Las cepas
Afr-SARS-CoV-2 se
entremezclaron con
las secuencias
globales dentro de
ambos linajes, el
linaje B consistio
principalmente en
cepas de Alemania,
Inglaterra, Italia'y

Estados Unidos,
entremezcladas con

cepas africanas;

mientras que el
linaje A consistio
principalmente en

Aunque
todavia se
requieren mas
pruebas para
determinar el
alcance del
efecto de la
mutacion
D614G sobre
los factores de
virulencia del
virus, las
pruebas
actuales de
estudios in
vitro parecen
apoyar la
hipétesis de
una mayor
transmisibilida
d de esta
variante del
virus.

No reporta

Secuenciacion y
analisis
filogenético

No reporta

No descrito

No descrito

Parece haber un
aumento gradual en
la evolucion viral
del SARS-CoV-2 a
medida que el virus
se establece en
nuevas
poblaciones, como
lo demuestra el
ligero aumento de
la tasa en las cepas
africanas en
comparacién con
las primeras cepas
chinas. Sin
embargo, los
resultados de este
estudio pueden no
representar la
verdadera
tendencia evolutiva
del virus, ya que las
tasas de sustitucion
de nucleétidos aln
son limitadas y el
numero de
secuencias
africanas es
reducido.

Se identificé una
prevalencia
relativamente alta
de la variante de
proteina de pico
D614G del virus
capaz de

Ninguna

No se recibio
financiacion para este
estudio.
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cepas de Corea del
Sur y China con
algunas cepas
africanas de
Senegal, Ghanay la

transmision rapida
en todos los paises
muestreados.

Republica
Democrética del
Congo.
La infeccién La "nueva
Hombre de 78 afios | Filogenéticament inicial ocurrio variante” se
. en la primera caracteriza por
con antecedentes de e, el aislado ladel La reinfecci6
Diabetes Mellitus tipo pertenecia al 03 ca numerosas | arem efccnoré €
2, nefropatia diabética linaje B.2, sin pandemia en La mut.a'cmnes enla a contirmado
g el Reino s region del spike antes en un pufiado
en hemodialisis, que se Se observaron los . secuenciacion
O Unido y fue que provocan un de casos en todo el
enfermedad pulmonar observaran siguientes una del genoma escape mundo. pero la
) . obstructiva crénica mutaciones en la reemplazos de completo (WGS) . cap indo, p
Comentario sobre: ” A enfermedad - diagnéstico en confirmacion de la
L (EPOC), apnea del region S. Se amino&cidos en la del genoma viral - -
Deteccién de un suefio central y obtUVO Una regin "S": N5O1Y leve. 8 meses se realizé los ensayos de reinfeccién se basa
Co_nﬂrm_ed caso conflrr,nado Comentario/ obstructiva mixta, cobertura del A570D, D614G, después, internamente en PCR ql.J.e .Pt'"zan en WGS y, por lo
. Reinfection de reinfeccién por . . durante la p el gen "S" como tanto, los casos
Harrington . . carta al cardiopatia isquémica, genoma del P681H, T761l, alicuotas ;
with SARS- Reino SARS-CoV-2 con . ] segunda ola diana para la . pueden ser . No reporta fuente de
D, 2020 CoV-2 Variant Unido el sequndo editor/ N/A 1 sin antecedentes de 95,6% en la S982A, D1118H. de la No reporta almacenadas de No reporta amolificacion No descrito notificados Ninguna financiacion
(91) €1 segund Reporte de inmunosupresion, que | muestradel 8 de | Ademas, estaban . las muestras P ' P
VOC- episodio debido a g D pandemia en ) Las numerosas drasticamente. La
N ; " caso presenté fiebre diciembre de presentes . recogidas. ) S o
202012/01. la "nueva variante durante la 2020 deleciones en la el Reino Brevemente. las mutaciones de la deteccion periddica
(;:a(ljllcn s% 23112/10% hemodialisis el el 2 de | Filogenéticament | regién de la espiga: Cg:;:: r?]g?a muestras se tarrfgiz?m dleaﬁltzc;n ESL;?GR die d?éu”e;;ra
jen.L.11. abril de 2020. No hubo e, el aislado Y144 (21991-21993) B . secuenciaron P y
. . reinfeccién preguntas sobre el acceso a WGS
otros sintomas y fue pertenecia al y HV 69-70 (21765- con la "nueva con un enfoque un posible interno permitieron
dado de alta casa. linaje B.1.1.7 y 21770). . " basado en PCR p p
. variante - escape confirmar la
Tuvo una enfermedad acumulé 18 oC multiple . l6ai / infeccié
leve con una reemplazos de ) 2V12/- . |nmuno_<l)g|go?/ reinfeccion en este
recuperacion sin aminodcidos en 020 . Oly 0 evasion f a caso.
incidentes todo el genoma causo una vacuna y a
’ : enfermedad probabilidad de
critica. reinfeccién.
El andlisis as mutaciones Se observé una .
e gt Las secuencias
Obtener mutaciénal d_e las concurrentes mutacién muy genémicas son
Contributory informacién sobre Se observaron 924 secuencias de, de R203K y recurrente importantes en el
oo SARS-CoV-2 revel6 G204R estan (D614G) en el o
role of SARS- el panorama variabilidades - L disefio y desarrollo
I . . - mutaciones presentes en la dominio S1 de la
CoV-2 mutaciénal del Un total de 924 secuencias Los nimeros de gendmicas altamente region de la liconroteina S de vacunas 'y
genomic genoma del gendmicas del SARS-CoV-2 acceso y los dispersas en 9 . glicoprote farmacos
> - - P . S recurrentes en fosfoproteina que facilita la -
variations and SARS-CoV-2 en la Analisis de la base de datos de la laboratorios de Africa | varios sitios en la s ) antivirales. De las .
Omotoso life poblacion africana, | basados en Iniciativa Global para gue secuenciaron y secuencia del D614G (898 N, que Secuenciaciony entrada viral en mas de 200.000 No se recibi6
O.E; 2020 expectancy in Nigeria que pueden servir datos de N/A Compartir Todos los Datos | depositaron genomas SARS-CoV-2: secuencias virales) No reporta desempefia un ] anal|§|§ No reporta el hospedador No descrito secuencias Ninguna financiacion para este
(28) - que se encuentran papel filogenético mediante la estudio.
COVID-19 como objetivos genomas de la Influenza (GISAID) ( completos de SARS- pocas it . i completas de
o ) . - / : en la regién de la importante en union al receptor
transmission finales para el https://www.epicov.org/epi3/fr | CoV-2 en la base de mutaciones licoproteina (S) de la interaccion 2 de la enzima SARS-CoV-2
and low disefio de ontend ) datos GISAID ocurrieron con | 9€OP'O . ) disponibles en los
. . . spike y se viral con la convertidora de N
fatality rate in farmacos y / o el mayor b : ; : repositorios
Africa desarrollo de frecuencia _ observaron proteina M angiotensina publicos, Africa
’ simultdneamente durante el humana ’
vacunas. . . apenas ha
con la variante ensamblaje de (ACE2). El contribuido con
P4715L (898 viriones. Las dominio S2 de la
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poblacion

secuencias virales) variantes de glicoproteina S, 4000 secuencias

en la regién de genes en la que juega un virales (2%).
poliproteina region de la papel crucial en
ORFlab. Mas aun, nucleocéapside la fusién de la
las mutaciones alteran la unién membrana de la
R203K y G204R de los miARN, célula huésped
(602 secuencias lo que podria viral, estaba bien
virales contribuir a la conservado; esto
respectivamente) en patogénesis y podria servir
la regién progresion de como un objetivo
fosfoproteina de la la infeccion en importante para
nucleocéapside (N), el paciente. el disefio de
Q57H (60 farmacos
secuencias virales) Las proteinas antivirales.
en la region ORF3a, virales ORF3a
L84S (16 y ORF10
secuencias virales) pueden atacar
en la regiéon ORF8y sinérgicamente
L3606F (45 al hemo en la
secuencias virales) cadena de
), G3278S (73 hemoglobina 1-
secuencias virales) B del huésped,
y T265I (26 desintegrando
secuencias virales) asi el hierro
en la regién de para formar
poliproteina porfirina. Esto
ORF1lab. se traduce en

una reduccioén
del oxigeno y
el diéxido de
carbono que
transporta la
hemoglobina,
lo que provoca
una
intoxicacion
extremay una
inflamacion de
los hepatocitos

Proporcionar Los datos de Los datos sobre Se ha observado, Los autores La evolucion
datos concisos secuencia recopilados las redes basandose en las concluyeron genética adicional
Molecular sobre la hasta ahora guian la | filogenéticas han | sustituciones en la que el del virus es segura:
epidemiology gendmica, la investigacion indicado que el | region ORF3a, que | aumento de la Basados en en el futuro se
. | of SARS CoV- evolucion filogenética para SARS CoV-2 las mutaciones en el | frecuencia de informacioén de pueden observar
Parczewski . . . : - . A )
M. 2020 2: areview of Polonia mo_Iec_gIar yla Artlc_ul_q de N/A N/A |r_1form_ar Ia' evolucioné en al | genoma de COVID- D6_14G aun No reporta estudl(_)s de No reporta No descrito No descrito p03|ble§ (_;amblos Ninguna No reporta fu_epte de
’(29) current data variabilidad del revision epidemiologia menos 58 19 forman un grupo ritmo tan Secuenciacion y en la afinidad por financiacion
on genetic SARS CoV-2, con molecular, analizar los | haplotipos y dos | filogenético con un alarmante analisis los receptores
variability of especial patrones de clados origen comin y se indica una filogenético humanos como el
the virus consideracion del transmision, los (ancestrales, han definido nuevos ventaja de ACE-2 [13], escape
curso de la puntos criticos de estrechamente clados (clado V) aptitud relativa de la presién
enfermedad. infeccién e investigar | relacionados con basados en la con respecto inmunolégica u

|ETS Instituto de Evaluacion
weny |- Tecnoldgica en Salud®
aaa



La salud Minsalud

es de todos

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Variante Transmisibili

oblacién (Caracteristicas Mutacu():r;esE,i/LmaJe/ dad o EEVER
. ) P propagacion

Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de

Deteccidn por
vacuna desenlaces estudio s financiacion

pruebas dx

Caracteristicas de la

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes

los linajes de COVID- el clado | del sustitucién de ala cepa de otros cambios
19. La variabilidad del coronavirus G251V en este Wuhan genéticos. Para los
virus, que conduce al RaTg13 de marco de lectura. original que virus de ARN se
desarrollo de murciélago con permite una espera una alta
cuasiespecies, 19 haplotipos y Ademas se han propagacion tasa de mutaciéon y
proporciona el clado Il con 39 | definido otros cuatro | mas rapida las adaptaciones en
trasfondo para la haplotipos). Es grandes clados de la secuencia CoV-2
evolucion del virus y la posible que SARS-CoV-2 [49]. del SARS pueden
adaptacion a nuevos distintos De manera similar al resultar en una
huéspedes. Se ha haplotipos clado V (ORF3a, mayor eficacia de
sugerido que tanto los adquieran posicion del codon - las transmisiones y
analisis de secuencias mutaciones G251V), estos un aumento de la
de aminoacidos como | adaptativas que | cuatro clados fueron virulencia
de nucleétidos pueden permitan una nombrados como |,
indicar el caracter de mayor tasa de D, Gy S debido a
transmisién y infectividad. mutaciones sin
evolucion del virus sentido en: ORFab

(posicion: V378l y
G392D), proteina S
(posicion D614G) y

ORF8 (posicion
L84S),
respectivamente.

Ademas, de nueve
clados menores que
fueron nombrados
por la mutacién del

aminoéacido: H

(ORFab, Q676H);
H2 (M, D209H); L2
(N, S194L); S2 (N,

P344S): Y (S,
H49Y); 12 (ORF1ab,
T6136l) y K (Orflab,
T2016K) o para las
siguientes
sustituciones de
nucleoétidos:
G11410A o
C17373A en

ORFab. Los cinco

principales clados
gue representan el

85,7% de 2058
secuencias
analizadas.
Eltayib H. . . 10 variantes: 134 mutaciones: 28 | el virus parece | las mutaciones Estudiar la
Genetic Determinar . A NCBI Nucleo- o S
Ahmed- - o e . La variante 2 mutaciones estar enORFla/b secuenciacion del No se recibié
variations . variaciones Descriptivo . se tomaron de seis . > blast, - . ) oo
Abakur / among SARS- China enéticas entre analitico N/A 66 secuencias regiones de China (nimero de puntuales (3 evolucionando | cubre la mayor Secuenciacion No reporta No reporta no reporta coronavirus en Ninguna financiacion para este
2020 g . 9 9 acceso estaban en silencio en tres parte del ) diferentes puntos / estudio
CoV-2 strains cepas de SARS- . ) genetica -
(92) LR757996) se y el resto eran variantes genoma viral y regiones puede
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isolated in CoV-2 aisladas en observé mutaciones sin centrales que codifica decir cémo se esta
China China posteriormente sentido) se distinguen proteinas no adaptando el virus
en Beijing, 26 mutaciones por cambios estructurales y puede indicar la
Guangdong y ocurrieron en el de gue participan epidemiologia y
Yunnan. Esta ORFlab aminoécidos | colectivamente patogénesis de la
variante mostro se produjo una enla enfermedad y
una mutacion mutacion en el gen replicacion del puede ayudar a
puntual S (T21784A) y otra virus y desarrollar el
silenciosa en ORF8 posiblemente tratamiento y la
C8782T en la mayoria de ellos en la evasion prevencion.
ORFla/byuna 52,2% (70/134) inmune. Nuestro analisis
mutacién sin fueron mutaciones La proteina mostro varias
sentido T28144C puntuales sin pico (S) del mutaciones,
en el ORF8, tras | sentido, la mutacién coronavirus del incluido el gen
la propagacion puntual silenciosa SARS (SARS- spike Sy el gen M
en varias representa el 29,1% CoV) juega un de membrana, que
regiones se (39/134) mientras papel pueden ser
observaron que las mutaciones importante en responsables de un
mutaciones no codificantes la patogénesis cambio en las
adicionales en fueron el 18,7% del SARS- estructuras de las
Beijing (nimeros | (25/134), la mayoria CoV-2, une el proteinas diana
de acceso de las mutaciones el virus a su
MT291826, 65,7% (88 / 134) se receptor
MT291831-34, | produjo en el marco celular, la
MT135043); de lectura abierto 1 enzima
Guangdong a/b(ORF1la/b) convertidora de
(nimeros de que cubre la mayor angiotensina 2
acceso parte del genoma (ACE2). Enel
MN938384, viral (21,555 / estudio se
MN975262 y 29,904 nucledtidos), mostro
MT123292); y en seguido de un mutaciones
Yunnan 18,7% (25/134) en limitadas en los
(nimeros de el bucle terminal genes
acceso 3'UTR. Todas las estructurales,
MT049951 y mutaciones cada gen de
MT226610), ocurridas en espiga (S) y
C29095T es una ORF3a, ORF8y gen de
mutacién ORF10 fueron nucleocéapside
silenciosa del mutaciones (N) revel6 4
gen N observado puntuales sin mutaciones; 2
en las variantes sentido. Se mutaciones
de Guandong observaron muy puntuales
(nimeros de pocas mutaciones silenciosas y 2
acceso en el genoma viral mutaciones
MN938384 y estructural; cada puntuales sin
MN975262). Se uno de los genes sentido
observé la spike (S) y
mutacion puntual | nucleocéapside (N)
silenciosa mostré 4
T21644A en el mutaciones; 1.5%
genSen (2/134) mutaciones
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Yunnan (ndmero

Mutaciones/Linaje/
Cepa

puntuales
silenciosas y 1.5%

de acceso (2/134) mutaciones
MTO049951). puntuales sin
La variante 7 sentido ocurrieron
(nimero de en cada gen,
acceso mientras que el gen
MT259230), de membrana (M)

secuenciada en
enero de 2020,
se detect6 en
Wuhan y se
caracteriz6 por
una mutacion
puntual de
sentido erréneo
C20694T en el
ORFla/ by
G29868C en el

mostré solo una
mutacién puntual
silenciosa y no se
observé ninguna
mutacion en el gen
de la envoltura.
La principal
observacion en este
estudio mostré en la
variante de Yunnan
(nimero de acceso

bucle terminal 3 MT226610) que
‘entre varias exhibié una alta
otras incidencia de
mutaciones. mutaciones, mostré

Las variantes 8
de Guangdong
(ndmeros de

28 mutaciones
puntuales
diferentes; solo 3

acceso (10,7%) de ellos
MT123291 y estaban en silencio,
MT123293) mientras que el
parecen resto eran
compartir la mutaciones sin
mutacion puntual | sentido. La mayoria
silenciosa de estas mutaciones
C17373T con la 26 (89,3%)
variante 7, ocurrieron en el
ambas se ORF1ab; se produjo

aislaron en enero
de 2020, pero la

una mutacion en el
gen S (T21784A) y

variante de otra en ORF8. Otro
Guangdong es | punto erréneo en la
anterior. Se mutacion del gen de
observé una la espiga fue
importante C21711T observado
mutacion puntual en la variante de
sin sentido Fuyang namero de
(C29302T) del acceso MT281577.
genNenla
variante 9 de
Guangdong
(nimero de
acceso
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MT123290) que
se aislé en
febrero de 2020.
La variante 10 de
Yunnan (ndmero
de acceso
MT396241)
mostro 2
mutaciones
diferentes en el
sitio ORFla/b
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Hacer un analisis 782 sitios Estudios En los genomas China'y
de mutaciones y el variantes de los recientes han del SARS-CoV- Estados
seguimiento de la cuales el 65,98% sugerido que 2, encontramos Unidos fueron
capa_cidad tiene_ un _efecto Ia; gue nspl2 a los pal’sgs con
SARS-Cov-2a 0 " Gmaes | teseepss | IO abergaban de mutationes
| . e seleccionadas a .
argo del tiempo mutaciones finales de marzo el dominio nueve Se demostro que 301y 296
en base a una sinbnimas y el mostraron un ligero similar’a la mut_agio_nes no las mutaciones correspondient
gran _ 5,_63% se aumento en la proteina sinénimas recurrentes se es, ) )
poblacion. Caracte distribuyen en acumulacion de asociada al recurrentes. Entr distribuyen respectivamen | Este trabajo se llevo a
rizar las variantes las regiones mutaciones con una endosoma del e ellas, ocho principalmente en | te al 38,19% y cabo con una
genéticas en 3067 intergénicas. El media de 11.34 nsp2 podrian identificadas seis genes del 37,56% del financiacién nacional
genomas de analisis de mutaciones ’ or explicar por como nuevas SARS-CoV-2 con total de del Ministerio de
Large scale SARS-CoV-2 para frecuencia genoma 9?1 qué este virus mutaciones, frecuencias de mutaciones. E | Educacién Superior e
genomic una comprension mutacioénal comparacién’ con los es mas incluidas tres en alelos mutados stas Investigacion
R e dversidad | presencia de o3 | 910Mos de febrero, | CIRILEG polimerasa e Gestacarun | inoliyen 120 | Marruecos para Covid
SARSCoV-2 genética y para En este estudio solo mutaciones con diciembre Y enero China, EE . Secuencias dependiente de aumento en la (17,76%) y Research y para el
Meriem genomes monitorear la Andlisis de se éjct)lg.:]za:gzgsggg%rgas una frecuencia cor;]tér;ir;ug;ero uu., Fra’nciai y tomadas de la ARN nspl2 acumulacion de 22§ (29%) programa PPR-1 para
Lagg;%rt/ reveals a Marruecos acumqlacic’m de secuencias N/A 3,067 genomas paiseg. Secuencias superior al mutaciones de 9,26, Malasia No reporta base de datos No reporta (M4555T, T4847I no reporta mutaciones con el mqtaciones AI: ,Este trabajo
clonal mutaciones a lo enéticas tomadas de la base de 0,06% del total 1059 v 10.34 contienen una GISAID y T5020I), tres tiempo y revelamos singleton también fue apoyado
(93) geodistributio largo del tiempo 9 datos GISAID de genomas, lo ; ’ ti\)/, m’ nt gran cantidad EpiCovTM y en nspl3- la existencia de tres | especificas de | por una subvencion a
n and a rich con un enfoque E igc?vsTM NCBI que corresponde Ei?:%i(t:ragosemg-s de mutaciones NCBI Helicasa clados principales los genomas Al del Instituto
genetic particular en la P y a al menos de la mitad de | especificas (V5661A, en varias regiones de Chinay Marroqui de
variations of distribucion 20/3067 € r;‘uTellgonees as que pueden P5703Ly geogréficas. Finalm EE. UU., Investigacion del
hotspots geogréfica de genomas. recurrentes en ser la causa M5865V) y dos ente, el estudio nos | Respectivame Céncer de la
mutations mutaciones Centrandose en orflab v una alta de una en nspl5- permitié identificar | nte, lo que se fundacion Lalla
recurrentes. Establ mutaciones no tasa de n)wlutacic')n en transmisién EndoRNAsa haplotipos debe Salma. EnsSup-covid-
ecer un andlisis de sinénimos nsp3. nspl2 v nsp2 rapida, (16525T y especificos por principalmente | 07, IRC, PPR1-19,
presion selectiva (frecuencia> c?)n’ 122 57y 46p ' | especialmente Ter6668W) . Sin ubicacién alagran IRC-509, Azeddine
para predecir 0,06% del total respecti\’/amgnte’ en EE. UU. embargo, estas geogréfica 'y cantidad de Ibrahim
residuos de genomas), se N : Estas nuevas proporciona una genomas
) h g sp2 y nsp3 fueron ) . . o ; . ;
seleccionados identificaron 38 y esenciales para mutaciones mutaciones lista de sitios bajo | disponibles en
negativamente se distribuyeron corregir errorF::‘s de especificas deben tenerse presion selectiva estos
que podrian ser en seis genes SR también en cuenta a la paises. Sin
utiles para el del SARS-CoV-2 replicacion viral pueden estar hora de embargo,
disefio de dianas a frecuencias correlacionad desarrollar una Inglaterra
terapéuticas. Crea variables. Entre as con la vacuna utilizando contiene mas
r una base de ellas, la condicién las secuencias de 300
datos para poliproteina critica en de la proteina genomas y
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La salud

es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

compartir, explotar
e investigar el
conocimiento de
las variantes
genéticas para
facilitar la
comparacion del
SARS-CoV-2 para
la comunidad
cientifica.

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

ORFlab
albergaba 22
mutaciones no
sindbnimas: siete
en nsp2 (T265I,
V378I, G392D,
H417R, 1739V,
P765Sy
D448Del) tres en
nspl2-RdRp
(M4555T, T4847I
y T5020p13-ns
nsp13l)
(V5661A,
P5703Ly
M5865V), dos en
nsp3-multi-
dominios (A876T
y T1246l), dos
en nsp5-
proteinasa
principal
(G3278Sy
K3353R), dos en
nspl5-
EndoRNAse
(16525T,
Ter6668W) y uno
en cada uno de
tres proteinas;
nsp6-dominio
transmembrana
(L3606F), nsp4-
dominio
transmembrana-
2 (F3071Y)y
nspl4-
exonucleasa
(S5932F).
Del mismo modo,
la proteina de
pico albergaba
tres mutaciones
no sinénimas,
incluida V483A
en el dominio de
unién al receptor
(RBD). El resto
se encontr6 en la
fosfoproteina
central (S193I,

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Estados
Unidos y
Francia
Se identificé
un elevado
namero de
mutaciones en
la proteina de
pico, un
determinante
importante de
la
patogenicidad
que permite la
union del
virién a la
membrana
celular al
interactuar
con el
receptor
ACE2 (enzima
convertidora
de
angiotensina
2) del
huésped
Se ha
informado de
que las
enzimas de
replicacion
nspl2 a
nspl6 son
dianas
antivirales
para el SARS-
CoV

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

orflab como
diana
terapéutica.

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione Fuente de
s financiacion

albergaba solo
116
mutaciones,
solo 23 de
ellas eran
mutaciones
singleton.
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La salud .
es de todos il

Variante . . Transmisibili L Susceptibilida
(Caracteristicas VBT ERLITE E) dad o Gravedad DEHEEELIT o] d a agentes
Cepa > pruebas dx gen
) propagacion terapéuticos

S194L, S197L,
S202N, R203K 'y
G204R),
glicoproteina de
membrana (D3G,
T175M), ORF3a
(Q57H, H93Y,
G196V y G251S
V62)y
ORF62884 ).

Se encontraron
67 variantes en
total con 40
variantes de

Caracteristicas de la
poblacion

Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
vacuna desenlaces estudio S financiacion

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes

Se identificaron por
primera vez 18
mutaciones que
nunca antes se

sentido erréneo habian reportado en El andlisis de los
tnicas. Por lo la literatura. Entre genomas del
e estas mutaciones, SARS-CoV-2 de
que se refiere a - ; )
Entre ellas, se las 40 variantes cuatro mutaciones aislamientos
obtuvieron ocho ) nuevas se libaneses,
. de sentido )
secuencias de . encontraron solo en obtenidos al
: erréneo, se . .
pacientes con encontraron 28 los pacientes locales comienzo de la
antecedentes de viaje en ORFlab que (NSP3: 6198C> A; propagacion del
a paises afectados por - NSP8: 12297A> T; virus en esta

es el ORF mas

el SARS-CoV-2, a NSP4: 8651A> fs; region, ha revelado

saber, Egipto (1 Iazr%) dqeu:aogguga ORF3a: 26103- saEbSi d%'er:je nuevos tipos de
muestra), Irén (3 5TGA> del), dos se | q mutaciones, hasta
. . muestras), Reino genoma. encontraron en cuaiquier donde sabemos
investigar las . ' ORFlab se . mutacién a . . !
. diferentes 11 secuencias gendémicas Unldq (2 muestras), escinde en pamentgs locales y nivel del gen aun no descritas en
Abou- Variant variantes completas de Francia (1 muestra), muchas en paciente que S que ninguna base de
Hamdan analysis of the encontradas en Analisis de Aislados dg SARS-CoV-2 Italia. (1 muestra) y las proteinas no viaja desde Francia codif’iga una datos. No obstante, No reporta fuente de
2020 fgitésef)ggs_sze Libano los aislados segrl:gt?g;ass N/A libanés de la base de datos trtra:;zggeesng?s estructurales (¥8é3238 5653%:)@ S(i / de las No reporta No reporta No reporta No descrito No descrito | aqui cor;selcjjramos Ninguna financiacion
(94) ] libaneses 9 EpiCoVTM de GISAID . : (NSP1-NSP16). A ) proteinas que €
isolates infectados con (https:/Awww.gisaid.org) residentes locales sin Entre ellos. los identificaron 12 estructurales desplazamiento de
SARS-COV-2. antecedentes de viaje, NSP, NSP3 y mutaciones nuevas afectara la marco y las
al menos, durante los - en pacientes que - mutaciones del
. NSP4 tuvieron el o - ) uniény la P
ultimos tres meses mavor nimero viajaban: un codén transmision de codén de parada en
antes de la infeccion. yor de terminacion ORF1lab no
. de variantes en la enfermedad -

Los nimeros de las muestras (6887A — T)en cambiarian en la
acceso de las cepas analizadas. Las NSP3, ocho expresion de
aisladas utilizadas en variantes m as mutaciones en SARS-CoV-2,

este estudio son comunes fueron ORFlab: NSP3 particularmente

EPI_ISL_454420, 23403A> G en la (7766A> C), NSP4 teniendo en cuenta
EPI_ISL_450508 a roteina de pico (8897A>T), SP5 los mecanismos de
EPI_ISL_4505017. 22 " 408cp> 7 (10595 T> C), expresion
e?l/ ORF1ab NSP12 (14369G > alternativos no
ambas en ocr’10 T, 14993C>T) convencionales de
NSP13 (16301G>T) los virus.
muestras, y

y NSP14 (18670G>
T, 19499A> C), dos
mutaciones sin
sentido en el pico

25563G> T en
ORF3a en seis
muestras.
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La salud
es de todos

Minsalud

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Transmisibili
dad o
propagacion

o Variante
Caracteristicas de la .
(Caracteristicas

poblacion )

Fuente de
financiacion

Conclusién del Observacione
estudio S

Otros
desenlaces

Eficacia en la
vacuna

Deteccidn por
pruebas dx

Mutaciones/Linaje/

Cepa Gravedad

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes

S2 (22093G> T,
22425C>T) y una
mutacién en el gen

E 26428A>T).

Lauring AS,
2021
(22)

Genetic
Variants of
SARS-CoV-2-
What Do They
Mean?.

Estados
Unidos

Comentario sobre:
Variantes
genéticas del
SARS-CoV-2

Comentario

N/A

N/A

No descrito

Spike N453Y y
Mink comenzé a
surgir en las
granjas de
visones en los
Paises Bajos y
Dinamarca a
finales de
primaveray
principios del
verano de
2020.A principios
de noviembre de
2020, las
autoridades
danesas
informaron 214
casos de
enfermedad por
coronavirus
humano 2019
(COVID-19)
asociados con
granjas de
visones. Muchas
secuencias de
SARS-CoV-2 de
los brotes
holandeses y
daneses tenian
una mutacion
Y453F en el
dominio de unién
al receptor de la
espiga, que
podria mediar
una mayor
afinidad de unién
por el visén
ACE2 (enzima
convertidora de
angiotensina 2).

El linaje B.1.1.7
(también llamado
501Y.V1) es un
cumulo

La mutacion D614G
en la glicoproteina
de spike de SARS-
CoV-2 se detectd
por primera vez a un
nivel significativo a
principios de marzo
de 2020y se
extendi6 al dominio
global durante el
mes siguiente.
Inicialmente, la
mutacién parecio
surgir de manera
independiente y
simultanea en
multiples regiones
geogréficas. Esta
aparente evolucion
convergente sugirié
seleccion natural y
un beneficio
adaptativo de
D614G. Sin
embargo, los
esfuerzos de
secuenciacion
posteriores
identificaron la
mutacion D614G en
virus en varias
provincias chinas a
fines de enero. Esto
planteé la
posibilidad de que la
dispersion global de
esta mutacion
pudiera haber
resultado de
eventos fundadores
casuales, en los que
los virus que
albergan 614G
simplemente
iniciaron la mayoria
de los eventos de
transmisién

El linaje
B.1.1.7 Al 28
de diciembre
de 2020, esta

variante
representaba
aproximadam

ente el 28%
de los casos
de infeccion
por SARS-
CoV-2 en
Inglaterra, y
los modelos
genéticos
poblacionales
sugieren que
se esta
propagando
un 56% mas
rapidamente
que otros
linajes

No reporta

No reporta

No reporta

La vigilancia
gendmica de las
variantes del
SARS-CoV-2 se
ha centrado en
gran medida en
las mutaciones
enla
glicoproteina de
pico, que media
la unién alas
células y es un
objetivo principal
de los
anticuerpos
neutralizantes. E
xiste un gran
interés en si las
mutaciones en la
glicoproteina de
pico median el
escape de los
anticuerpos del
huésped y
podrian
comprometer
potencialmente
la eficacia de la
vacuna, ya que
el pico es el
principal
antigeno viral en
las vacunas
actuales.

No descrito

Es posible que las

mutaciones en pico

que son "buenas”
para el virus en
este momento

también lo hagan

menos adecuado

en el contexto de la

inmunidad a nivel
de poblacion en el

futuro. Definir estas

dindmicas y su
posible influencia
en la eficacia de la

vacuna requerira un
seguimiento a gran

escala de la
evolucién del
SARS-CoV-2y la
inmunidad del
huésped durante
mucho tiempo.

Ninguna

No reporta fuente de
financiacion

IETS

Instituto de Evaluacion
ecnoldgica en Salud®




La salud
es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

filogenético que
se esta
extendiendo
rapidamente en
el sureste de
Inglaterra.
Habia
acumulado 17
mutaciones que
definen el linaje
antes de su
deteccion a
principios de
septiembre, lo
gue sugiere una
cantidad
significativa de
evolucion previa,
posiblemente en
un huésped con
infeccién crénica.

Mutaciones/Linaje/

Cepa

temprana en
multiples
ubicaciones.

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Se demostré

Las

que 6 presentaciones
secuencias clinicas de los
tenian una pacientes
delecion de 34 nt hospitalizados
- (en la posicién con las .
Des&?ﬁggs dgf‘tos 27267-27300), variantes D34 'agggfggggznde
paciente, la Estas muestras se de ahora en . (n y .5) se afectar la respuesta
o capacidad de ~ originaron adelante D34, y Ninguno de los clasificaron del huésped y el
Characterizati replicacion viral y principalmente en los | 1 secuencia una | pacientes con GRU- como resultado clinico
on of SARS- |2 modulacion Hospices Civils de delecion de 26 nt 3conWT o asintomaticas articularmente’
CoV-2 ORF6 inmune innata del Lyon (HCL) (149 (en la posicién variantes de para un ch))rque el andlisis Este estudio fue
deletion huésped de dos 229 muestras recolectadas secuencias de 58 27267-27292), delecién presentd paciente, de la secuencia del financiado en parte
Quéromes G variant; variantes de Andlisis de entre Feb 22y 12 de gbril ° unidgdes dentro d.e 11 | denotada como ' diversidaq infeccion del Secuenciacion y genoma completo por Iq Agencia
2021 detected na Francia | delecion de ORF6 | secuencias N/A 2020 fueron secuenmado_s sitios hospitalarios D26_' Estas |ntrahf)spltalar|a en No reporta tracto analisis No reporta No descrito No descrito | en la base de datos Ninguna Nac]ona_llde
(95) nosocomial recién detectadas genéticas por el Centro de Referencia diferentes), con deleciones son | la region de delecion respiratorio filogenético CoV-GLUE ha Investigacion de
cluster during a principios de Nacional Francesa de virus algunas de otros deleciones de de ORF6 que superior (URTI) revelado grupos Francia con la
routing abril a partir de la respiratorios. hospitales en el area | desplazamiento ) h_ubi_era sido para 2 convergentes de subvencion ANR-20-
genomic vigilancia de Lyon (24 de marco en el indicativa de una pacientes e deleciones de COVI-0064.
surveillance, enomica de secuencias) y otros ORF6, que mutacién o infeccion del ORE6 similares
Lyon, France 9 tina d hospitales regionales | comienzan en la recombinacion tracto incipal i
D a::Lileertae s i on (56 sgcuencias, 12 misma posicic’lm reciente . respiratorio pSP;r:ngeSS eEn
COVID-19 en ciudades) . 27267 después inferior (LI,?TI, Inglaierra' Rei'no
Lyon, Francia de un tramo de 3 neumonia) Unid’O
' ) T en 27264- para 3
27266. pacientes. De
los cinco
La variante D34 pacientes
genera un codon hospitalizados
de parada con delecién
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La salud
es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

prematuro (en la
posicion 27308,
numeracion de

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

D34, 2
murieron por
infeccion por

Wuhan-Hu-1), lo COVID-19,
que da como todos
resultado una presentando
proteina de 24 LRTly
aminoéacidos comorbilidades

supuestamente

truncada, en
lugar de 61 en el
tipo salvaje
(Wuhan-Hu-1y
todas las demas
secuencias
descritas
todavia). La
variante D26
produce una
proteina de 28
aminoécidos con
su codon de
parada
prematuro en la
posicién 27312
(numeracién de
Wuhan-Hu-1)

Deteccidn por

pruebas dx

Susceptibilida

d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione

S

Fuente de
financiacion

La mutacion El patrén de La mayoria de La variante 614 G
D614 G atenta propagacion, las vacunas se volvio
la interaccién del combinado contra el SARS- modestamente mas
enlace de con una CoV-2 se susceptible a la
hidrégeno con mayor disefiaron neutralizacién por
T859 de un infectividad, . originalmente las respuestas de
. . ) Los pacientes o .
protémero vecino sugiere que la | . utilizando la los anticuerpos del
del trimero de mutacién infectados con variante huésped como
pico, que La mutacién D614 G | D614 G le dio (\:ch:rllJt?e?lléi ancestral D614 consecuencia de la
promueve surge temprano al virus una f de la proteina de adquisicion de una
Are the . . P ; G614 tenian . .
emerging Comentario sobre: Corresponde alostéricamente durante la ventaja de niveles mas pico. Una mutacion que
Erol A, 2021 . Variaciones . . el dominio RBD a pandemia, y los aptitud para la cuestion . proporciona una . No reporta fuente de
(96) SARS-COV-2 | Turquia regulares de ncia / ) N/A N/A No descrito una virus que contienen | transmision. altos_ de ARN No reporta No reporta importante es si No descrito ventaja de aptitud Ninguna financiacion
mutations comentario L ! del virus, pero : S
h SARS-CoV-2 conformacion G614 son ahora la | Esta mutacién las mutaciones para la transmision.
friend or foe? "ascendente” forma dominante del | esta fuera del no hubo ue han
ara la unién virus a nivel mundial RBD en la diferencia en a ar?ecido en los Consistentemente
P fusion del g subunidad S1 los resultados paislados de la proteina pico de’I
receptor ACE2 del picoy _de_la i SARS-CoV-2 SARS-CoV-2 con la
lo que conduce‘a tiene el hospitalizacion circulantes mutacién G614 no
una mayor potencial de tienen puede escapar a la
infectividad del influir en la consecuencias neutralizacién, sino
virién. La conformacion funcionales. Sin gue es candidata
sustitucion y flexibilidad embargo, los para la
mutaciénal de de la proteina datos neutralizacién a un

|ETS Instituto de Evaluacion
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La salud
es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

G614 puede
reducir la
liberacion de S1.
Ademas, la
conformacion
abierta de la
variante RBD en
el trimero de pico
también puede
conducir a la
exposicion de
epitopos que
potencian tanto
la transmision
mejorada como
la vulnerabilidad
al ataque
inmunoldgico del
huésped.

La nueva
variante del
Reino Unido,
conocida como
VUI-2020/01 o
linaje B.1.1.7,
lleva 14
mutaciones
definitorias en la
proteina spike.
Esta variante
tiene una
mutacion en el
RBD de la
proteina de pico
en la posicion
501, donde el
aminoacido
asparagina (N)
ha sido
reemplazado por
tirosina (Y). La
mutacién N501Y,
gue es uno de
los seis residuos
de contacto
clave dentro del
RBD, aumenta la
afinidad de unién
del virus al
receptor ACE2.

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

del pico.

N501Y tiene
un gran
potencial para
contribuir a
una mayor
transmision.
Sin embargo,
un aumento
en el estado
abierto de la
variante
N501Y
también
puede
aumentar la
neutralizacion
del virus por
anticuerpos.

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

mencionados
anteriormente
sugieren que la
sustitucién D614
G no altera
significativament
e la morfologia
del SARS-CoV-
2, el patron de
escision de picos
y las
propiedades de
neutralizacién.
La mutacién
D614 G hace
que el virus
infecte las
células de
manera mas
eficiente, pero
también crea una
via hacia el
nucleo
vulnerable del
virus.

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

nivel mas alto en
humanos que estan
inmunizados con la
vacuna

Observacione Fuente de
s financiacion
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La salud
es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Esta variante se
deriva del clado
SARS-CoV-2 20B /
GR (linaje B.1.1.7) y
contiene multiples
mutaciones, incluida
una combinacién de
N501Y (es decir,
una sustitucién de
aminoécidos de

Transmisibili
dad o
propagacion

Las primeras
investigacione
s del Reino
Unido
sugieren un
aumento de la
transmisibilida

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

sinénima Q57H.
De manera
similar, se
identifico otra
mutacién no

variaciones criticas
en nuestro analisis
posterior, utilizamos
una puntuacion
minima de

facilitado una
mayor transmisién
de persona a
persona.

: d de hasta un Hasta el .
asparagina a 71% por momento no hasta el Muchos paises han
tirosina en la encima ge las | hav evidencia momento no hay decidido cerrar las
: . una nueva posicién 501 del y evidencia de que fronteras a los
Comentario sobre: : . cepas de gue esta - B
Emergence of L variante que se | virus S gen) y la 69- . esta nueva visitantes del Reino
Tang JW, Aparicién de una iof p diend del deci circulantes nueva B.1.1.7 A id | f d
2020 anew SARS' Inglaterra | nueva variante del Comentar_lo N/A N/A No descrito es,ta' extendiendo | 70 e ges €cll, UNa 1 anteriores de (variante) No reporta No reporta B.1.1.7 (variante) No descrito Ur_u 0, aunque e Ninguna No reporta u_epte €
CoV-2 variant carta al editor rdpidamente en | delecién de 6 bases demuestre un impacto de la financiacion
(67) . SARS-CoV-2 en el . . - SARS-CoV-2, | demuestre un
in the UK : - el Reino Unido que codifican para aumento de la la nueva B.1.1.7
Reino Unido \ L~ . gue pueden | aumento de la - :
("VUI-202012/01) | histidina y valina en contribuir de gravedad capacidad de (variante) no se
las posiciones 69 y 03920932 clinica de la escape de la conoce
70, vacuna completamente.
) las enfermedad
respectivamente, en - ;
el gen viral S) est:malcmnes
mutaciones, las de valor RO
del virus, y un
cuales han estado S
circulando, por Seg.u'm'ent?
separado e cpntln.u'o de a
. . situacion esta
independientemente
; : en proceso.
, @ nivel mundial
durante muchos
meses previamente.
Es bien sabido Este estudio
que el tercer reconocio 268 sitios Exolorar
sitio, A23403G, | con probabilidad de reconpocer e){sta
causa una mutacion que informacion puede
mutacion D614G | variaba del 2% al on p
. p resultar util para el
Dynamic en la proteina | 97,99% en al menos desarrollo de
track!ng of Genomas completos _espiga, que 1 mes. Idennﬁcamps Algunas Algunas Algunas farmacos y
variant Rastrear e interfiere en la gue, en la mayoria | mutaciones no | mutaciones no .
: . i . de SARS - CoV -2 h e . R e mutaciones no vacunas. Algunos
frequencies identificar varios Andlisis aislados de pacientes interaccion del | de estos sitios, hubo sinénimas sinénimas sinénimas informes ya han
Hugggg B, depmt; the Estados sitios basados en Un total de 2457 genomas indios hasta el 30 de dominio S1-S2. ___variaciones podrian dgr podrian d"?"' Secuenciacién podrian dar una . demostrado el . No reporta fuente de
evolution of Unidos mutacionales para datos de N/A completos de SARS - CoV - septiembre de 2020 se insignificantes (> 2% | una ventaja una ventaja del genoma No reporta ventaia adicional No descrito rapido aumento de Ninguna financiacion
(33) mutation sites conjuntos de datos enomas 2 eftra'eron de GISAID Ademas el sitio y <4%) entre las adicional al adicional al 9 al viJrus en su l?na variante no
amongst del genoma del 9 ! ; G25563T es diferentes virus en su | virus gravedad ; - A
el 1 de noviembre de . . o resistencia a las sin6énima (D614G)
SARS-CoV-2 SARS - CoV - 2 parte del gen categorias de transmisién adicional de la
2020 PP ) L vacunas en todo el mundo
genomes from orf3a y conduce | meses. Por lo tanto, mas rapida infeccion ue podria haber
India. a la mutacion no | para identificar las que p
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Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)
sinénima en
C28854T que
conduce a la
variacion de
S194L en la
proteina
nucleocéapside.

Mutaciones/Linaje/
Cepa

probabilidad
mutacional del 4%
en la categoria de al
menos 1 mesy
encontramos 118
sitios que abarcan
este criterio.

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Bianchi M,
2020
(97)

SARS-Cov-2
ORF3a:
Mutability and
function.

Holanda

Identificar las
mutaciones de
ORF3a alo largo
del tiempo y
evaluar los
residuos de
aminoacidos
mutados
identificados como
criticos para la
actividad de las
proteinas

Analisis
basados en
datos de
genomas

N/A

Se escaned un conjunto de
70,752 genomas de SARS-
CoV-2 de alta calidad
disponibles en el banco de
datos GISAID a fines de
agosto de 2020.

La proteina Refseq
ORF3a indicada por el
cédigo YP_009724391

se ha tomado como

secuencia de
referencia (tipo
salvaje). La
recoleccion de las
secuencias de la
proteina ORF3a
codificadas por
diferentes aislados del
genoma del SARS-
CoV-2 se han
descargado en
formato FASTA del
repositorio de GISAID
en www.gisaid.org

La variante
R126S surgio
principalmente
en aislados de
junio y julio de
Sudafrica. Esta

mutacion elimina
una carga
positiva en la
proximidad del
tanel inferior y
puede facilitar el
transito de
cationesy /o
alterar la
selectividad.

La mayoria de las
variantes de ORF3a
poseen una Unica
mutacién puntual,
mientras que cuatro
variantes se
distinguen por la
coocurrencia de dos
mutaciones, una de
las cuales es
siempre Q > Hen
la posicion 57 de la
secuencia de
referencia de
ORF3a. Solo la
variante Q57H tiene
una frecuencia
constantemente alta
en todos los
periodos de
recoleccién mientras
que la frecuencia de
las otras mutaciones
fluctta.

Diferentes aislados
de SARS-Cov-2
presentan
mutaciones en todos
los sitios de la
secuencia ORF3a,
excepto en 28
posiciones que se
encuentran
conservadas de
forma idéntica en
todas las muestras
consideradas.

Considerando toda
la muestra, las cinco
mutaciones mas
frecuentes son
V13L, Q57H, Q57H

No reporta

No reporta

Secuenciacion
del genoma

No reporta

No reporta

No descrito

Diez de los
diecisiete sitios
mutantes se
encuentran dentro
del dominio
transmembrana
(TM) de ORF3ay
estan en contacto
con el poro central
o los tineles
laterales. Los otros
sitios variantes
estan en diferentes
lugares de la
estructura ORF3a.
Dentro de toda la
muestra, las cinco
mutaciones mas
frecuentes son
V13L, Q57H, Q57H
+A99V, G196V y
G252V. El mismo
andlisis identificd
28 sitios
conservados de
forma idéntica en
todos los aislados
del genoma.

Ninguna

No reporta fuente de
financiacion
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+ A99V, G196V y
G252V. S

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Es muy probable
que las variantes
descritas
recientemente en

Todavia no esta
claro si las
diferentes variantes
descubiertas en

impact on viral

glicoproteina Spike
del virus. Ademas

y orofaringeos

otros clados como

Strucrt]lér; and de_ estos, la B4. También
susceptibility mutacion 24933 G / hemos detectado la
T en el gen que aparicion de
cadifica la mutaciones en las
glicoproteina Spike regiones
(G1124V) y las importantes del
mutaciones de triple genoma viral,

Estudios recientes Se ha el Reino Unido muchos paises,
sugieren que la observado no obstaculicen incluida Africa,
variacion del que la tasa de Se ha la inmunidad comparten la
coronavirus-19 propagacion | . inducida por la misma mutacion de
" . - informado que . .
The British . . ocurre en el nivel de la variante . vacuna. De proteina de picoy,
. Comentario sobre: L la variante
variant of the La variante N501Y de la britanica britanica que hecho, la por lo tanto, este es
new o proteina del pico e podria ser a variante no otro estudio para
. . britanica del nuevo . - aumenta la .

Conti P, coronavirus- Reino coronavirus-19 Variante involucra 23 superior al caraa viral no rompera la desarrollar. Para No reporta fuente de
2021 19 (Sars-Cov- Unido (Sars-Cov-2) no Editorial N/A N/A No descrito Britanica mutaciones 70% de los caugsa efectos No reporta No reporta vacuna, aunque | No descrito | tener certezay no Ninguna fiﬁanciacic’)n
(98) 2) should not deberia crear un se_paradas en el casos en MAS Severos puede tener tener sorpresas

create a pico, 17 de las comparacion alguna inesperadas,
) problema de . . en el tracto oS .
vaccine vacunas cuales estan con el virus respiratorio posibilidad de necesitamos
problem vinculadas a las normal del p Y hacerla un poco reducir la
p . enfermedad . L
proteinas del virus, | SARS-CoV-2, ulmonar menos efectiva. propagacion y la
lo que le da con un indice p Por lo tanto, es velocidad de
caracteristicas de crecimiento pertinente transmision de
especificas al virus. R de 0,4. pensar que la variantes virales
vacuna también gue podrian
funcionara contra aparecer en todo el
la variante del mundo, creando
SARS-CoV-2. nuevas pandemias.
Siete secuencias Las s secuencias
albergaban las iniciales generadas
importantes por nosotros a
mutaciones partir de las
. . distintivas del clado primeras nueve
Mutations in -
A2a. Estos muestras en
SARS-CoV-2 o .
: consistian en la Bengala Occidental
viral RNA .
. e mutacién 14408 C / s en el este de la
identified in d secuenciacion dia indi
Eastern India: f bre | quude a Comob. directa b In_dla n Ilca_n urcli | Departamento de
Possible Informar sobre a . Muestras de hisopos resultado un cambio masivamente arrido selectivo de Biotecnologia, el
. TR acumulacién de Muestras de 12 pacientes . de P323L en RdRp clado A2a del S S
Maitra M, implications h | c f di icad nasofaringeos y . | | i6n 23403 paralela del SARS-Cov-2. Si Ministerio de Ciencia
2020 for the India mutaciones en e orte N/A que fueron diagnosticados orofaringeos de Vana_n}e conla |y lamutacion 234 No reporta No reporta NA genoma viral No reporta NA ARS-Cov-2. Sin Ninguna y Tecnologia de la
) genoma del transversal positivos para ARN del S ; mutacion D614G | A/ G que da como embargo, la - h
(99) ongoing . individuos infectados - en muestras de A India y el Consejo
f SARS-CoV-2 en el SARS-CoV-2 mediante PCR - resultado un cambio : poblacién viral no . A
outbreak in de la Indi en el este de la India. de D614G en | hisopos h . Indio de Investigacién
India and este dela India. e D614G en la nasofaringeos €s homogeneay Médica
también existen
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Cepa

base de 2881-2883
GGG /AACenel
gen que codifica la
nucleocéapside, lo
que resulté en dos

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

incluidos los genes
codificantes de
Spike, RARP y

nucleocéapside. Se

prevé que algunas

cambios de de estas
aminoéacidos mutaciones tengan
consecutivos, un impacto en los

R203K y G204R, se
detectaron en S2,
S3y S2, S3, S5
respectivamente.

Si bien la mutacién
del gen 24933 G/
TS fue exclusiva de
estas muestras y no
se pudo encontrar
en ninguna otra
secuencia de la
India o del resto del
mundo, las
mutaciones de la
nucleocéapside solo
se pudieron detectar
en otras tres
secuencias de la

factores virales y
del huésped, lo que
podria afectar la
transmision y la
gravedad de la
enfermedad.

Observacione

S

Fuente de
financiacion

2.

mundial de la

aminoacidos. La

esta mutacion

en prevalencia a

(_—:‘_p|dem|a mutacion D§14G en nivel mundial y
utilizando un de la proteina los datos
: parece que
nuevo enfoque Spike globales incrementa la
filogeogréfico. (transformacién infectividad

de un residuo D
en un residuo G
en la posicion
614) (B. Korber,
W. M. Fischer)

India
Las primeras
secuencias
mostraron poca
0 ninguna
diferencia. Las secuencias de
Revisar los Desde la SARS-CoV-2 estan
avances y secuencia cero Parece .
Lo mutando y tienen
limitaciones en la se han corresponder muchas variantes
identificacion de presentado un a una mayor ’
- " tanto en
Origin, cepas del maximo de 30 transmisibilida .
: . nucleétidos como
Zhukovaa, A. | evolution and SarsCov-2 con Revision mutaciones de Mutacién D614G de d basado en en aminoacidos. La
2020 global spread Francia | una orientacion en . NA NA NA nucledtidos y 15 . - la frecuencia No reporta NA NA No reporta NA 2 ) Ninguna No reporta
L narrativa ) la proteina Spike - mutacion D614G
(34) of SARS-CoV- la propagacién mutaciones de creciente de est4 incrementando
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Minsalud

i Variante . . Transmisibili L Susceptibilida . L, .
AETERG Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes Caracterlstlg:fls dela (Caracteristicas Mutaciones/Linaje/ Al o EEVER Deteccién por d a agentes Eficacia en la Otros Conclusu_)n del Observacione 'Fuen_te de
poblacion Cepa L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
) propagacion terapéuticos
Genoma llamado
CU002b-S3
(CU_S3 de forma
abreviada) cuya
A Gapless, Reportar una Muestra obtenida el 19 | mutacién no ha .
Unambiguous secuencia de junio de 2020 de | sido previamente 'gggfasdggottg:::
RNA gendmica una mujer de 40 afios, reportada en importancia para la
Metagenome- completa de trabajadora de la Egipto y Africa, P vacunap
Assembled SARS-CoV-2, salud, con sintomas causada por la . .
L P o, tratamiento. Ningun
Genome ensamblado a tipicos de neumonia | sustitucién de un L
. . ” . Mutacién resultada otro genoma
Soliman, M. | Sequence of a partir de una s leve por COVID-19y | residuo de serina N s . . . .
. . . Secuenciacié - de variacion en Secuenciacién secuenciado . Universidad El Cairo,
2020 Unique Egipto secuencia n genética NA 1 fiebre de 38,5 C. Se altamente variaciones de No reporta No reporta enémica No reporta NA NA combina Ninguna fondo COVID 19
(100) SARS-CoV-2 metagendmica de 9 realiz6 secuenciacién | conservada (en S 9 -
A . o aminoécidos mutaciones
Variant un hisopo completa del ARN la posicién 813 ue conducen a
Encoding nasofaringeo extraido previa de la proteina qvariaciones S:
Spike S813lI obtenido de un confirmacién de la spike) por s8131 ORFlé'
and ORFla trabajador de la positividad del SARS- isoleucina. A859\)/l (NSP3'-
A859V salud en un CoV-2 en PCR tiempo | Conlleva a una A41V) )
Substitutions. hospital en Egipto. real variacién rara
S813ly a dos
adicionales
(NSP3:A41V)
y (S:Q677H).
Hubo 17 tipos de
mutantes
compuestos por .
20 mutaciones r:uttlgtcz)iir?:s
cor;;r;c@ggma causaron cambios
re_ser:.té una Reportan gue drasticos en la Estudio cuyas
spustitucién de s?e o drg estructura proteica | predicciones
aminoacido en es ecpular e que afectaban la se realizaron
Evaluar las P au afinidad de unién con base en
Effects of . nsp5, nsp6 o el ensamblaje - h
mutaciones no Modelos . de interacciones genoma del
SARS-CoV-2 P o Fuente online nsp7. Dos yla - :
. sinénimas del matematicos N - proteicas virus, base de
mutations on o (genoma del SARS sustituciones transmisién . -
. SARS-CoV-2 con predictivos . . intravirales. Las datos CNCB
Wu, S. 2020 protein L ; Cov-2 ) del Centro simplesen nsp2, i del virus . Northeastern
EEUU una incidencia avanzados NA NA ) Mutacién . NA NA NA NA NA mutaciones del 2019nCoVR . :
(101) structures and o : Nacional de nspl2, nspl3, S, serian - - University
- A 21%, predecir y con base en - L virus pueden para predecir
intraviral Bioinformacion de Orf3a u Orf8. La afectados de .
: . comparar su datos de - 2 cambiar estructuras | estructura de
protein-protein proteinas genoma China 2019 mutacion D614G manera proteicas virales las proteinas
interactions. estructurales m:yr:)rsir?::\i/c?eﬁlcia lmgic;;t:er:]t; gor afinidad de la con C-I-
(43,27%), y cinco mutaciones de union, que podria | TASSER (3D),
se encontraron Orf3a tener impacto en la | I-TASSER,y
solos en N ' t(ansm|§|on, RSMD
Mutaciones dlagnostlcg yl
- tratamiento de la
combinadas en
P504L/Y541C en enfermedad
nspl3y R203K/
G204R en N
Podder, S. Mutations in . Proporcionar una Modelos Con base en el Tasa de i Entre las cuatro Analisis de No reporta fuente de
2020 membrane- India nueva perspectiva | matematicos NA NA dataset ViPR de sustitucion no Mutacion No reporta NA NA NA NA NA proteinas mutaciones a financiacion
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o . . . . o Caracteristicas de la Varlar)te_ Mutaciones/Linaje/ istussel Deteccidn por Sl Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes o (Caracteristicas dad o Gravedad d a agentes . . L
poblacion Cepa L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
) propagacion terapéuticos
(102) fusion subunit de la caracteristica | predictivos secuencias de sinonima mas estructurales, se ha traves de
of spike genomica avanzados genoma, se altay tasa de producido una tasa PROVEAN
glycoprotein responsable de la | con base en recuperaron 1017 sustitucion mas alta de (filtrar la
play crucial transmision rapida datos de secuencias de sinonima en la sustitucion no secuencia ) y
role in the del SARS-CoV2, genoma cadificacién de proteina S sinénima en las SIFT
recent lo que podria proteinas estructurales | comparado con glicoproteinas spike | (prediccion de
outbreak of ayudar a disefiar (S, E, M, N) del SARS- las otras 3 de SARS-CoV2 en | sila mutacion
COVID-19. estrategias CoV2y tres humanos proteinas. 5 comparacion con la del
preventivas contra aislados infectados mutaciones por cepa de SARS-CoV | aminoacido
la COVID-19. con el SARS-CoV de delecion que que infecta a seres | afectao no la
China, Alemaniay pueden causar humanos. La funcion de la
Estados Unidos. desestabilizacion sustitucién de proteina).
de la proteina aminoécidos tiene Prediccion
(C19T, L54S, efectos sobre el IDR,MoRF
L286T, P335A, virus, las proteinas
Y1070H) S experimentaron 5
ocurridas en la mutaciones
proteina S deletéreas que
pueden causar la
desestabilizacion
de la estructura
viral.
161 transiciones en
1. Analizar e Mexico, 50 en
o Guatemalay 31 en Se reportd Las secuencias
identificar las lice. las d - . del
caracteristicas de Belice, las demas | una mutacion gendmicas de la
las mutaciones del fueron en las primera cepa de
SARSCOV-2 en transversiones. 52% | regiones no SARS - CoV -2en
secuencias de las variaciones | codificantes 5' México (hCoV /
genémicas en fueron C>T que -UTR México / CDMX /
Analysis of México, Belice, y De 457 secuencias corresponde a (C241T), L InDRE_01 /2020)
p Se encontraron ORFlab. que aparecio muestran alta
SARS-CoV-2 Guatemala, para genomicas de SARS- . laci - 46 . :
mutations in saber si tienen las CoV-2 con bases 187 variantes en Translaciones: 4 temprano en identidad con la
Mexico mismas Analisis de completas de Mexico Mexico, 54 en sustituciones de el brote por lo secuencia
Hernandez- ) ’ P L P h ' | Guatemalay 39 | amino acidosy 28 que sugiere informada en China
Belize, and caracteristicas secuenciacio Belice, . S o
Huerta, M. isolated Mexico moleculares. 2 n genomica NA NA Guatemala en Belice. sinonimos. ser clave en la NA Secuenciacion NA NA NA Wuhan - Hu - 1 Ninguna CONACYT Mexico
2020 . o 9 ybu Variantes Sustituciones: en | replicacién del genomica (NC_045512.2), 9
regions of Evaluar cémo basado en disponibles en el - : ) -
(103) Guatemala estas mutaciones dataset dataset GISAID, vs la distribuidas en 6 regiones no virus. La solo
. o - P genes: ORFlab, | codificadores: 1 en mutacién difiere en siete
and its afectan el disefio secuencia genomica S N ORES C106T and 16 . P . d
implication in del cebador para del virus reportado en L) ! an en intergenica SUS“,“.JC'O”ES e
; . - - ORF7a, ORF3a. | C241T de 5'-UTR, 1 A29700G nucleétidos. La alta
the diagnosis la reaccién en Wuhan, China f . -
cadena de la de ubicada entre identidad de la
. 3-UTR (A29700G), los genes secuencia se ha
polimerasa con - -
t Ry y 1 variante ORF3ayE atribuido a la
ranscripcion . . p . S
. intergenetica podria ser diseminacion del
inversa (RT-PCR) . . - -
localizada entre importante en virus sugiriendo un
del CDC EEUU, >
h ; ORF3ayE la respuesta linaje y fuente
China, Alemania, e
Jano (T26232C) en antiviral. comun.
apon. ) .
Mexico. Guatemala:
13 sustituciones de
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Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Variante Mutaciones/Linaie/ Transmisibili
(Caracteristicas e ! dad o Gravedad
) P propagacion

Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
vacuna desenlaces estudio S financiacion

Caracteristicas de la
poblacion

Deteccidn por
pruebas dx

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes

aminoacidos y 5
sinonimos.
En mutaciones in
vitro encontraron
gue una sola
La mutacion mutacion de D614G
D614G esta casi 0 una combinacién
siempre de mutaciones que
acompafiada de la incluya, es mas
3 mutaciones: infeccioso que la
C241T localizada cadena original de
en la region referencia. Los
50UTR, mutacién datos
silenciada, sugieren que el
C3037T,y efecto principal de
C14408T en el la mutacion D614G
cambio de es aumentar la
Discutir la Enla U de Sheffield aminoécido en Segun' los disponibilidad de
The D.614G importancia de la fue posible evaluar las P323L. en el RNA ; gstudlos los cqmponentes
mutations in S j polimerasa .. | No se encontré revisados, los del trimero de la
mutacion D614G secuencias de ) La correlacién L 3 P B
the SAR_S- de la proteina SarsCOV2 con dependiente de entre la asociacion autores afirman proteina spike y !a
Cov-2 sp,ke Spike en términos registros clinicos de RNA (Korber et variacion e”tf? la que para cons iguiente union
Groves. D. protein: ' de la o 999 pacientes. en all).. Hallazgos D614G v el mutacién y la o |nduc!rlla mas eflmepte de
) p: y
2020 Impllca_tlons Reino epidemiologia de Revision NA NA donde se encontré similares en las Mutacién D614G incremento de gravedad de la Secuepcrc\uon prod_uccmn de NA NA dicha proteina a la Ninguna No reporta fu_elnte de
for viral Unido - - narrativa A cohortes de . enfermedad gendmica anticuerpos ACE2 financiacion
(41) . . la infeccion por correlacion entre la . la carga viral . . .
infectivity, SARS CoV-2 iacion D6 Washington, : | (necesidad de neutralizantes, (Yurkovetskiy). La
disease ; ysu variacion D laGe Chicago SUQIETe que €11 s spitalizacion la vacuna infectividad dada
- impacto para la incremento en carga 9 virus sea mas p . o
severlty and respuesta inmune viral, lo que sugiere (Lorenzo infeccioso 0 UCI) Korber cand!data debe por la mqtamon se
vaccine o ) . Redondo). Un et al. estimular la correlaciona con
design. y el disefio de la que e_I VIrus sea mas estudio report6 repsuesta una alta proporcion
g vacuna. infeccioso. - p P propore
incremento en celular de proteinas spike
tasa de en conformacion
mortalidad y la abierta (estudios
variante G614 estructurales
(Becerra-Flores). Yulkoverskiy y
La mutacion estudios simulados
G614 puede (Mansbach). Sin
afectar la embargo,
interaccién con Weissman et al.
las células del reportan que la
huésped, afecta mutacion
la glicosilacion incrementa la
del sitio N616. susceptibilidad del
virus de ser
neutralizado por Ac
monoclonales
Evaluating the 1. Examinar la Analisis de Secuencias Mutacién 614G. La deteccion | Mayor edad y Carga viral: Los cluster Se realiz6 un
Volz, E. Effects of Reino evidencia de una | secuenciacié genémicas completas También se observé | de positivos | sexo masculino Secuenciacion se encontrd filogeneticos Modelo de Comision europea
2021 SARS-CoV-2 Unido mayor n genética NA NA (21,231 614G y 5,755 614G que la mutacion por tales se asociaron genémica No reporta No reporta asociacion | detectados al inicio | crecimiento CoroNAb
(104) Spike transmisibilidad basado en 614D) de infecciones 613H co-occurre métodos no | con incremento significativa | de la epidemia son | logistico de los 101003653).
Mutation del SARS-CoV-2 dataset en Reino Unido de con la 614Gy 614D. implica en la severidad entre mas largos que los datos
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(Caracteristicas e ! dad o Gravedad
) P propagacion

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Caracteristicas de la

Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
vacuna desenlaces estudio s financiacion

Deteccidn por

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes
pruebas dx

poblacion

D614G on debido a cambios enero 29 a junio 16 necesariamen | clinica. Hubo infeccién por detectados cronolégicos
Transmissibilit genéticos en la 2020. de 10 0o més te que la correlacion en 614Gy recientemente. Se | del virus para
y and proteina Spike pacientes mutacién la severidad de mayor carga | encontré asociacion | evaluar si la
Pathogenicity. utilizando el mejore la la infeccion en viral entre el momento mutacion
conjunto de datos transmisibilida | pacientes con del muestreo (fecha | 614G brindaba
COG-UK. 2. dy los efectos filogenia cronolégica cuando ventaja
Investigar la de las relacionada al los especimenes selectiva.
influencia de 614D mutaciones virus sin fueron
frenteaGenla individuales embargo esto recolectados) y el
proteina spike en la no es claro, ya genotipo (las
la patogenicidad al transmisibilida | que representa muestras
emparejar d sera diferencias posteriores fueron
secuencia de generalmente | genéticas entre mas
datos con baja infecciones por probable que
resultado clinico. virus que tuvieran 614G). Las
espacialmente muestras
estan posteriores tienen
localizados y mayor probabilidad
afectan de
individuos con muerte y mayor
caracteristicas edad. Hubo
similares. asociacion entre la

edad y genotipo,
con pacientes mas
jovenes con mayor
probabilidad de
portar la variante
614G. Hubo
diferencias
significativas entre
la distribucion de
614G y 614D segun
edad y sexo. La
probabilidad de
portar el 614G
parece disminuir
continuamente con
la edad.
Se observé la
primera mutacién
persistente (=>5

Presentar mapas
de tiempo de
mutacion con las

variantes de Analisis de genomas la dia)a Se mape6
Interactive nucleétidos que se Secuenciacio . Mutacion D614G, finales de febf‘?m cada mutacion
Warren, R. SARS-CoV-2 | Vancouver | han acumuladoen | 1 genetica 215 mil genomas variante genética de con la mutacion observada en | Genoma BC, Genoma

2021 mutation Canada todo el genoma basado en NA NA virales de GISAID D614G, N501Y a protegina spike No reporta No reporta NA NA NA NA D614G identificada 5 0 Mas Canadé’ NIH
(23) ] ' ; dataset con alrededor del mundo 22 de febrero en '

timemaps. viral durrilnte todo mapeo de N501Y Europa. A partir de genomas cada

el afio, y A A dia.
mutaciones alli, se han

especialmente

~ do 4675

desde otofio de presenta

2020 en los seis variaciones
mapeadas,
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Titulo

Objetivo

continentes mas
poblados

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili

dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por

pruebas dx

Susceptibilida

d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la

vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

incluyendo una
proporcion del 57%
de mutaciones sin
sentido. Se
encontraron
variaciones en el
verano tardia hacia
el otofio en Europa.
ademas, una
mutacién N501Y en
Europa a finales de
Sept 2020

Observacione

S

Fuente de
financiacion

1. Investigar las
interacciones

Proteina spike con 8
variantes con alto

La escala de riesgo
de infeccion
propuesta en
pacientes con
COVID-19 depende
de las variaciones
de composicién del
receptor hACE2 y
la proteina spike,
es la Unica para

Emerging of proteina-proteina repqrte en varios La principal usar como
composition (PPI) de hACE2 paises (A348T causa de la referencia para mas
variations of con el SARS-CoV- | Andlisis de 9 de 48 nsSNPs (QIS30335.1), gravedad de la estudios Decangture}’de
SARS-CoV-2 2 entre el inicial y | secuenciacio entre 7489 SNPs | S383C (6X29_A), enfermedad computacionales y . Inygsﬂgacpn
spike protein sus variantes, y n genética del receptor A419S COVID-19 ha de laboratorio para Cientifica (Covid19-
AlGhamdi, and human Arabia detectar el maS/or basado en SNPs del receptor hACE?2 extraido (QIA16640.1), sido Secuenciacion correlacionar el 2020-
N. 2020 . - NA NA hACE?2 extraido de de NCBI, G476S No reporta categorizado P NA NA NA Ninguna 007-IRMC),
ACE2 Saudita impacto en las dataset con . : gendmica espectro de . )
(105) : ; . NCBI consideradas (Q1Q49882.1), en cinco zonas Universidad Imam
contribute to interacciones el uso de o gravedad. La ;
the level of entre ellos herramientas como las VA83A (muy débil, principal causa de Abdulrahman Bin
. A - L nsSNPs mas (QIS30165.1), débil, Faisal, Dammam,
infection: in utilizando in silico . la gravedad de la ; B
" . . patégenas F486L moderado, Arabia Saudita.
silico herramientas in (QJIS39567.1) fuerte v mu enfermedad
approaches. silico. 2. Describir = y muy COVID-19 ha sido
las combinaciones A520S fuerte). categorizado en
de las variantes V(3QGI7S|:6 04?39;'%22 dl cinco zonas (muy
Q ) débil, débil,
moderado, fuerte y
muy fuerte). El
receptor hACE2 y
la proteina spike
del SARSCoV- 2 se
unen fuertemente
entre si
Comprehensiv Investigar los 53981 secuencias A través del Los hallazgos Los hallazgos sobre
e annotations espectros Andlisis de gendmicas completas analisis de de este mutaciones no
Rahman, M. of the Banalades mutacionales de | secuenciacié de SarsCov2 mutaciones no Mutaciones en la estudio Secuenciacion sinénimas en la Universidad de
2020 mutational gh aminoéacidos n genética NA NA disponibles en GISAID | sinénimos, se tei K corroboran No reporta P NA NA NA proteina spike de Ninguna Dhaka, Dhaka,
(106) spectra of utilizando la basado en de 135 encontraron proteina spike alos genomica genomas del Bangladesh.
SARS-CoV-2 metodologia dataset paises/regiones de los | 27,801 (77,77%) encontrados SARS-CoV-2
spike protein: novedosa en las 6 continentes cepas mutadas por Deshwal sugieren que el
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pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
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a fast and proteinas S en del SARS-CoV-2 (2020), quien virus esta
accurate 35,750 secuencias en las reporto la tasa evolucionando
pipeline. genomicas secuencias mas alta de continuamente. Las
completas del limpiadas (n = infecciones cepas europeas,
SARS-CoV-2 35.750). Los por SARS- norteamericanas y
pertenecientes a patrones de CoV-2 y tasas asiaticas pueden
135 paises y cambio en de letalidad en coexistir donde
regiones, y cinco aminoéacidos paises cada uno de ellos
zonas climaticas especificos por europeos. se caracteriz6 por
de todo el mundo, pais/regién patrones de
extraido de la revelaron mayor mutacién
iniciativa GISAID ndmero de diferentes. Ademas,
hasta 24 Junio de cadenas de la distribucién geo-
2020 (Datos S1). SARSCoV-2 climatica de las
mutadas en mutaciones
Inglaterra (7.067) recurrentes en la
seguidas de EE. proteina spike
UU. (6.501), descifré un vinculo
Gales (3.002), plausible con tasas
Escocia (1.463), de mutaciones mas
Paises Bajos altas y gravedad de
(1.194), Australia la enfermedad en
(681), Bélgica los paises
(596) y europeos
Dinamarca (582) templados
(Dato S1). 988
reemplazos de
aminoacidos en
proteinas S
fueron
identificadas y
habia diferencias
significativas
entre continentes
1. Analizar 2363 ggg?g:ggg;gg vaﬁgg{c?:(izs de El mayor nimero El estudio
secuencias de la S S de variantes se menciona que
crcontoenia | Iavacun
- el fin de estudiar la o - subunidad de la debera tener
mutations _and frecuencia de las secuencias. | Asia, Eu'r(_)pa y Norte proteina S1, con 10 | en cuenta los
where.to fmd mutaciones en los s I,El.”c’pa y Ameérica. Se variantes en Asia, 9 | estudios de
them: an in dominios y Analisis de América del Sur observaron 18 en Europa, 9 en variabilidad
Goncalves, silico motivos proteicos secuenciacié Genomas completos | mostraron las 18 | variaciones en L5F, Secuenciacion América del 'Norte estructural Consejo Nacional de
R. 2020 perspective of Brasil e identificar n genética NA NA de SarsCov2 en tasas de V367F, R765L y No reporta No reporta genémica NA NA NA 2 en Oceania Lasy antigénicay Desarrollo Cientifico y
(107) structural eDItODoS basado en GISAID variacion mas S940F, en donde secuencias 'de especialmente Tecnolégico
changes and oteFr)lciarlJes en dataset altas entre las con excepcion de la Eurona mostraron dgla roteina
antigenicity of eF;ta proteina, 2 secuencias de Ultima variacion se un nur’?nero mas alto | s ezencial
the splke Determinar la todo el mundo, encontraron en al de variantes en S2 para la
protein. A mostrando una menos dos . i
variabilidad de variacién del continentes con una comparado con el interaccién
epitopos de la 47,4%y 44.1% | frecuencia de <1% promedio de los | virus-huésped,
proteina Spike que ’ de 19 ’ Dos variaciones de’ otros continentes. | y la diversidad
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Autor/afio

Titulo

Objetivo

circula en todos
los continentes.

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

secuencias,
respectivamente.
23 variaciones
fueron
mapeadas en el
dominio S1y 19
en el S2.
Algunas de esas
variaciones
estan
representadas
por
caracteristicas
fisicoquimicas no
autologos en sus
respectivos
continentes de
ocurrencia. Se
predijeron 282
epitopos: 95
para celular T
citotoxicas, 135
para celular T
Helper y 52 para
células B cells
(30 epitopos
lineales 'y 22
conformacionale
s)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

residuos S50L and
S247R. 4
variaciones de
residuos en RBD en
V367F que parece
incrementar la
afinidad de unién
con el receptos
ACE2. Variacion en
G476S

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros

desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

del virus en la
poblacion

Fuente de
financiacion

Torre-
Fuentes, L.
2020
(108)

ACEZ2,
TMPRSS2,
and Furin
variants and
SARS-CoV-2
infection in
Madrid, Spain.

Espafa

Se empled la
secuenciacion del
exoma (WES)
para analizar las
variantes ACE2,
TMPRSS2, y Furin
en una cohorte de
pacientes con
esclerosis multiple
familiar y sus
parientes

Cohorte

NA

23 familias con por lo menos
2 miembros diagnosticados
con esclerosis multiple

23 familias con por lo
menos 2 miembros
diagnosticados con
esclerosis maltiple

segun criterios de Mc

Donald 2010,
considerados
infectados con los
siguientes criterios:
sintomas con PCR
positiva, fiebre de
minimo 7 dias de
evolucién asociado
con minimo 2
sintomas como tos,
diarrea , neumonia,
dolor toracico.
sintomas con
alteraciones olfatorias,
sintomas en personas
gue conviven con
sujetos PCR positiva,

Los
polimorfismos de
ACE2 variantes

exonicos del
gen. Se
encontraron dos
variantes:
rs35803318
(c.2247G>A)y
rs41303171
(c.2158A>G).
Polimorfismo del
gen TMPRSS2.
Se encontraron
variaciones del
gen furin en
pacientes sin
CoVvID

Polimorfismo de
ACEZ2, del gen
TMPRSS2, gen furin

No reporta

No reporta

Secuenciacion
gendmica

NA

NA

NA

Los polimorfismos
de ACE2 fueron
muy raros en la

cohorte. 103
(91,2%) individuos
sin COVID-19 no
presentaron
variantes exonicos
del gen: 39
pacientes con EM
(90,1%) y 64
individuos no

afectados (90,1%).

En el grupo de
personas con

SARS-CoV-2,6

(85,7%) no
presentaron
variante exoénica.
Se encontraron dos
variantes:
rs35803318

Ninguna

Hospital Clinico San
Carlos, Madrid
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Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes o (Caracteristicas dad o Gravedad d a agentes . . L
poblacion Cepa L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
) propagacion terapéuticos
sintomas de infeccién (c.2247G>A), poco
que el medico orden frecuente en 8
autoaislamiento pacientes sin
COVID,y la
rs41303171

(c.2158A>G), en 2
pacientes sin
COVIDy 1conla
infeccion
Polimorfismo del
gen TMPRSS2. Se
encontraron
variaciones del gen
furin en pacientes
sin COVID
Se encontr6 8309
mutaciones Unicas
en 15140 aislados
de SARS-CoV-2.
Los genotipos de

los virus
representados
. Subtipos en VI . La;; como .SPN
Este trabajo . Mutaciones mutaciones (polimorfismo de
: cluster a nivel . . i g
proporciona el : - importantes en la identificadas nucleétido Unico) B
: - mundial. Subtipo " L * ; El articulo
genotipado mas - region de union en el estudio estan agrupados en
de la mutacion L reporta que
completo para SNP en la S1-S2enla implican el 6 en todo el mundo. las vacunas
Decoding revelar la roteina S proteina S: cambio en la Reportan que todas deben tener
SARS-CoV-2 trayectoria de p ' 23403A>G-(D614G), | afinidad de las proteinas del
- L 23403A>G en ” en cuenta las NIH,
Transmission transmision y la Andlisis de aiSes eLropeos 23422C>T-(V620V), unién de SARS-CoV-2 han mutaciones NSE. DMS
and Evolution dindmica de o Recuperaron y P - peos. 23575C>T-(C671C), ACE2y la presentado - TR, -
Wang, R. s secuenciacio ) . Variantes de I . ) existentes, y Michigan Economic
2020 .a.nd . EEUU propagacion de n genética NA NA realizaron el genotipo SNP en EEUU 23586A>G-(Q675R), | transmisibilida No reporta Secuepugmon NA NA NA ~ mutaciones deberia haber Development
(109) Ramifications COVID-19 hasta la basado en de 15140 SARS-CoV- La proteina S. 23611G>A- d de SARS- gendmica intensas desde el 5 varias Corporation. Bristol-
for COVID-19 fecha. Introducen dataset 2 a nivel mundial tienz el mavor (R683R), CoV-2, asi de enero de 2020, y vacunas para P M er’s
Diagnosis, la mutacién hindex . Y 23707C>T-(P715P), como algunas de ellas . p My )
> ndmero de . . incrementar la Squibb, y Pfizer
Vaccine, and y la tasa de mutaciones en 23731C>T-(T723T), impactos podrian socavar robabilidad
Medicine. mutaciones para en 1004 23849T>C-(L763L), | negativos en seriamente % e prevenir
caracterizar 9 ’ and 23929C>T- la vacuna esfuerzos en de pre
. mientras que la . ) infecciones
proteinas y genes roteina de la (Y789Y). Ademas preventiva pruebas de or SarsCov?2
conservadores y p . de estar en la region | y desarrollo diagndstico de p
envoltura tiene la :
no conservadores. més baja (52) epitopo 469-882 | de pruebas de COVID-19,
J ' diagndstico. desarrollo de
vacunas,
terapéutica de
anticuerpos y
descubrimiento de
farmacos de
pequefio peso
molecular
Canhui C. Amino acid China 1. Explorar los Analisis de NA NA 489 genomas de 88 Variacion en Mutacion 614G No reporta No reporta Secuenciacién NA NA NA Los resultados de Ninquna Tongji Medical
2020 variation genomas de 489 | secuenciacié regiones de 32 paises. | aminoacidos de ) p P gendmica la prediccion en la Y College, Huazhong
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Transmisibili
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Conclusién del
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Observacione
s

Fuente de
financiacion

(110) analysis of SARS-CoV- 2 n genética la proteina S en variacion de la University
surface spike cepas derivadas basado en el sitio 614 proteina S en el of Science and
glycoprotein de 88 regiones en dataset (sustitucién de sitio 614 podria Technology

at 614 in 32 paises entre acido glutamico tener un efecto
SARS-CoV-2 diciembre de 2019 (D) por glicina neutral en la
strains. y marzo de 2020 a (G) funcion proteica,
través de la base (QHDA43416.1: efectos benignos
de datos de p.614D>G)). en la funcion
Nextstrain de Variaciones en proteica. La
genomas virales. aminodcidos en mutacién en la
2. Predecir el el sitio 49 (p.49H proteina S en el
efecto de la >Y)and 1044 sitio 614 tiene
variacion 614 en la (p.1044G). mayor probabilidad
funcion proteica de contribuir a la
basado en infeccién viral, sin
métodos embargo esto debe
computacionales. corroborarse en
otros estudios.
Usando modelado y
andlisis in silico se
encontré que el
SARS-CoV-2
codifica un
superantigeno motif
cerca de su sitio de
escision S1/S2.
Esta regién es muy
similar en
An insenion Determinar si el estructura al motif
unique to SarsCov2 posee SEB SAg que
SARS-CoV-2 algin segmento o Modelos interacttia con el
Cheng, M. exhibits dominio computacion Dominio Dominio TCRyCD28y
2020 superantigeni EEUU superantigenico ales basados NA NA NA superantigenico superantigenico No reporta No reporta NA NA NA NA media TSS. El SEB Ninguna No reporta
(111) ¢ character perantigs enla S1/S2 S1/S2 permite la
(Sag) y unirse a )
strengthened superantigenic estructura activacion de
by recent gBTCRgs’> células T a gran
mutations. ’ escalay
proliferacién, lo que
resulta en una
produccion masiva
de citocinas
proinflamatorias
que incluyen IFNg,
TNFa e IL-2 de
células T, asi como
IL-1y TNFa de
APC.
Aguilar- Genomic Clasificar las Secuencias A traves de dos De acuerdo con De acuerdo con Universidad Mayor
Gamboa, F. Sequences variantes Secuenciacié genomicas de 5 técnicas se PANGOLIN las 5 Secuenciacién PANGOLIN . (Chile),
2021 and Analysis Peru peruanas del n genética NA 5 cadenas de SARS- | secuenciaron las variantes fueron No reporta No reporta gendmica NA NA NA (Phylogenetic Ninguna ANID/Fondecyt
(112) of Five SARS- SarsCov2 CoV-2) obtenidas de variantes: clasificadas en el Assignment of (Chile), Umbrella
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) propagacion terapéuticos
CoV-2 muestras de mediante la lingje B.1.1.1. Entre Named Global Genomics Company
Variants nasofaringe de 5 herramienta de | 12y 14 mutaciones Outbreak S.A.C.
Obtained from pacientes infectados | alineacion global de cada cadena LINeages) las 5 (Lima, Pert)
Patients in por COVID-19 de la y incluyendo la P323L variantes fueron
Lambayeque, region de comparaciones, | en Nspl2 (P4715L clasificadas en el
Peru. Lambayeque en Peru y el mapeo de | de ORF1b)y D614G linaje B.1.1.1.
al inicio de abril 2020 SNP en la proteina S, Todas las
(polimorfismo de ampliamente variaciones fueron
un dnico mencionadas clasificadas en el
nucledétido) clado 20B.
Las cadenas
Secuencias tuvi_eron dos
Reportar_las genomicas de 2 mutac!ones en las
Genome secuencias cadenas de clado . regiones y 7 .
Sequences of genomicas de 2 severos de GH SARS- Hubo sustitucion _su’st!tucmnes no Natlona_l Research
Two GH clado cadenas de clado CoV-2 aisladas de de6y7 o sinénimas en ORF Foundation de Korea
_ SARS-COV-2 severos de GH o muestras aminoacidos en Sus_:tltu,cpn de 6 o comparado con la (NRF) f_|n_anC|_ado por
Kim, M. 2021 Strains Corea del SARS-CoV-2 Secuenciacio NA 5 nasofaringeas de 2 YS006 y YSO008, aminoécidos en No reporta No reporta Secuenciacion NA NA NA secuencia Ninguna el ministerio de
(113) | Sur aisladas de n genética : respectivamente, YS006y 7 en genémica Wuhan/Hu-1/2019. cienciay ICT de
solated from pacientes con COVID- - i
Patients with muestras 19 hospitalizados en | €N comparacion YS008 _ El (i\r'.lahSIS ) Corea del Sur (MIST),
p
COVID-19 in nasofa_rlngeas de Severance Hospital, con la cader_1a de filogenético reveld y por (BK21) FOUR
South Korea. 2 C;:Jguentes con Yonsei University referencia que esos dos program
VID-19 en aislamientos del
Corea del Sur (Seoul, .Cofea del clado GH son los
Sur), en junio 2020 P
mas prevalente a
nivel mundial
En laregion de | Mutacion silenciosas
codificacion, y mutaciones sin La mayoria de
hubo 103 sentido (unsense). las mutaciones Las mutaciones de
mutaciones en el | Entre las numerosas aparecieron las proteinas
Secuencias grupo levemente | mutaciones estan con una D614G y RdRp
Explorar y genomicas de virus afectado con 37 14408C>T and frecuencia P323L en el SARS-
comparar los aislados en mutaciones 23403A>G baja, es decir, CoV-2 estan
perfiles de EEUU(numero; leve, silenciosas y 66 resultantes de las mutaciones asociadas con la
Spike protein mutacién del severo: 3, 3), México | sin sentido. En el RdRp, P323Ly se encontraron gravedad de
D614G and SARS-CoV-2 (0, 3), Brasil (4, 1), grupo proteina S D614G, solo en unos COVID-19, pues
RdRp P323L: aislado de Andlisis de Austria (0, 15), Rusia gravemente encontradas pocos casos predominan en los
Biswas, S. the SARS- Banalades pacientes con secuenciacié 102=46 sujetos leves y 56 (0, 13), Bélgica (5, 8), | afectado, hubo | predominantemente de grupos leve Secuenciacion pacientes
2020 CoV-2 gh COVID-19 levey | n gendémica NA severamente afectados de | Hungria (1, 0), Espafia | 111 mutaciones en el grupo No reporta y gravemente P NA NA NA severamente Ninguna SKB (Autor)
(114) mutations gravemente basado en ambos sexos (1, 3), Turquia (1, 0), con 40 severamente afectados y, genomica afectados. Se
associated afectados con el dataset Bosnia y Herzegovina mutaciones afectado (>82%) por lo tanto, necesitaran mas
with severity fin de explorar la (0, 1), India (21, 6), Sri | silenciosasy 71 comparado con el era poco estudios para
of COVID-19. relacion entre el Lanka (0, 1), Jap6n (3, | mutaciones sin leve (<46%, p < probable que explorar si estas
perfil de mutacion 0), Indonesia (0, 1), sentido. En la 0.001). La mutacion esas mutaciones por
y la gravedad de Libano (0, 1), Kuwait region no 241C>T en la region mutaciones separado o la
la enfermedad. (1, 0), y Nigeria (6, 0), | codificante, hubo no codificante estuvieran combinacion tienen
febrero-mayo 2020 | 2 y 8 mutaciones | también se encontr6 relacionadas algun impacto en la
en los grupos mas en los severos con la gravedad de la
levemente (p<0.001). La gravedad de enfermedad.
afectados y 3037C>T, una COVID- 19.
severamente mutacion silenciosa
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Minsalud

(Car\e/i?:rtlear?stﬁcas Mutaciones/Linaje/

Cepa
) P

Transmisibili
dad o
propagacion

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Caracteristicas de la
poblacion

Autor/afio Titulo Objetivo Deteccion por

pruebas dx

Eficacia en la
vacuna

Tipo estudio Oliites

desenlaces

Conclusién del Observacione
estudio s

No. Participantes Fuente de

financiacion

Gravedad

Baric, R.
2020
(115)

Emergence of
a Highly Fit
SARS-CoV-2
Variant.

NA

Recopilar la
evidencia

cientifica sobre las

mutaciones
D614G del
SarsCov2

Revision
narrativa

NA

NA

NA

afectados, también fue mas
respectivamente, frecuente en los
en la regién 5 'no severos, sin
traducida (UTR); diferencias
mientras que estadisticamente
hubo 9y 15 significativas (p =
mutaciones en el 0.06). Mutacion
3'UTR en los ORFlab mas
grupos frecuente en el
levemente grupo severamente
afectados y afectado.
severamente
afectados,
respectivamente.
La mutacién
D614G afecta la
glicoproteina
spike del SARS-
Co\;;gr%rgoil;opa La variante
) ' D614G resulta
variante que se enun
,h"’.l diseminado incremento en
réapidamente y ha ] L
la infectividad
llegado a ser el Andlisis del virus en
genotipo mas estructurales de células Pa}mentes con la
predominante en P variante D614G es
RBD de la forma epiteliales .
el mundo | . I mas probable que
(Korber). G614 de la proteina | pulmonares,

Pacientes con
esa variante es
mas probable
que presenten
alta carga viral
en tracto
respiratorio
superior
comparado con
personas sin la
mutacién, sin
afectar la
severidad de la
enfermedad.
Virus
pseudotipados
con la forma
G614 del SARS-
CoV-2 se ha
reportado
incrementa la
infectividad las
lineas celulares

S presenta mas
probabilidades de
asumir una
conformacion
"abierta" que el RBD
de la forma
ancestral D614, lo
que implica
una capacidad
mejorada para
unirse al receptor
hACE2, sin
embargo, falta
evidencia.

tejido de la via
aérea humano
y tracto
respiratorio
superior de
hamster (, sin
embargo se
requiere mas
evidencia
(Plante). El
mismo autor
brind6 bases
genéticas y
moleculares
de la variante
G614y su rol
en facilitar la
diseminacion
global

No reporta

NA

NA

NA

NA

presenten alta
carga viral, sin
afectar la severidad
de la enfermedad,
sin embargo, falta
mas evidencia.
Falta evidencia que
corrobore que la
RBD de la forma
G614 de la proteina
S tenga mejor
capacidad para
unirse al receptor
hACE2.

Ninguna

No reporta
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o . . . . o Caracteristicas de la Varlar)te_ Mutaciones/Linaje/ istussel Deteccidn por Sl Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes o (Caracteristicas dad o Gravedad d a agentes . . L
poblacion Cepa L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
) propagacion terapéuticos
continuas e
incrementa
sensibilidad a la
neutralizacion
Los investigadores
sugirieron
Dos variantes recientemente que
involucradas en las cepas de
los estadios SARS-CoV-2
iniciales de la evolucionaron
pandemia: durante la fase
variantes Ly S inicial del brote en
relacionados con Wuhan podria
Realizar una SNP. Redes de clasificarse en dos
SARS-CoV-2 revision de tema a haplotipos principales tipos: L National Natural
variants utilizando todos y S. Lavariante L Science Foundation
cerca de la . . .
evolved transmision los SNPs en el es mas de China, el Zhejiang
during the mutaciones ! genoma de Mutacién T22303G predominante y Leading Innovation
Awadasseid, | early stage of variaciones de){os Revision SARS-CoV-2, se | y A22301C resultan comprende el 70% and Entrepreneurship
A. 2021 the pandemic NA - . NA NA NA observé la en la misma No reporta No reporta NA NA NA NA de las cepas, Ninguna Team y el Emergency
coronavirus y narrativa -~ - - .
(116) and effects of algunas separacion de mutacion S247R de mientras que las Project of Key
mutations on rgunas tipos Ly S enlos la proteina S variantes S son las Research and
2 consideraciones
adaptation in en los dos SNP cepas ancestrales. Development
Wuhan tratamientos asociados en los Las variantes L Plan de la provincial
populations. terapéuticos sitios 8,782 and parecen estar mas de Zhejiang
P 28,144 . El tipo L adaptadas en
acumulé mas poblaciones que
mutaciones que sus antepasados.
el tipo S. El tipo Las variantes L
L es mas comun sufrieron méas
en Wuhan que mutaciones y se
en otras dividieron en dos
ciudades. diferentes
subtipos fuera de
China.
1. Informar las El 65% de los
Full-lenath secuencias genomas de Los pacientes
genomge gendmicas virus contenian infectados con
N completas del la mutacién SARS-CoV-2 .
characterizati La mutacion D614G
on and SAR.S'COV'Z Cuatro pacientes D614G con parece convertirse
. recopilados de ) representando al mutaciones L - . -
phylogenetic - confirmados con lado G (2 614G en el principal virus Indonesian Ministry of
Gunadi, H. analysis of cualro pacientes g COVID-19 en la clado ((j ), D614 . circulante en Research and
2020 SARS-CoV-2 | Indonesia | CON COVID-19 en | Secuenciacio | 4 Region Especial de GR (1) and GH No reporta No reporta mostraron Secuenciacion NA NA NA Indonesia, que Ninguna Technology/National
! . la Region Especial | n genética (30). De marzo a COVID-19 gendmica S
(117) virus strains Yogyakarta y : coincide con la Agency for Research
from de Yogyakarta y Provincias de Java abril, el clado L moderado, situacion del and Innovation
Yogyakarta Erovmtlnas dde Jaya Central, Indonesia. f%*e dommantle, mientras que el COVID-19 en todo
and Central entral, Indonesia. incremento la paciente sin el mundo
Java 2. Comparar la deteccion de mutaciones ’
Indoneéia distribucion de clado GH desde padecia
’ clados de abril. La sintomas leves
secuencias de mutacion D614G
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Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

longitud completa
del genoma de
Indonesia (n = 60)
de marzo a
septiembre de
2020y 3. Realizar

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

en Indonesia fue
detectado en
abril en
Surabaya, Java
este seguido de
Yogyakarta, Java

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

un andlisis Central, Java
filogenético de occidental y
genomas Banten.
completos de
SARS-CoV-2 de
diferentes paises,
incluido Indonesia
Segun La proteina

Base de datos

informacion de la
base de datos
GnomAD, 1025

SNV e indels de

TMPRSS2 juega un
papel crucial en el
proceso de
activacion del

varias SARS-CoV-2 en
frecuencias, el células humanas.
impacto El gen que codifica

funcional y la
localizacién se
han descrito en
el gen TMPRSS2
que incluye 332

polimorfismos
intronicos, 6
variantes
sinénimas, y 2

La variabilidad

esta proteasa
demuestra un alto
nivel de variabilidad
genética, ademas
de tener muchas

especificos de la
poblacion, de
variabilidad de

TMPRSS2 pueden

mutaciones sin contribuir a
sentido en cierta medida a
(rs12329760 y la diferente
rs75603675). La infectividad viral del
variante SARS-CoV-2 en
rs12329760 es poblaciones de
una mutacion de varios origenes
CaTenla geogréficos.

Structural GnomAD que contiene variantes sin de TMPRSS2 variantes que
Variability, informacion sobre las sentido, 17 pueden pueden regular sus
Expression Analizar la frecuencias de cambios de contribuir a en niveles de
Profile, and variabilidad variantes genémicas fotograma, 64 cierta medida expresion. A pesar
Zarubin Pharmacogen estructural del gen de mas de 120.000 variantes de a la diferente de que Financiacion parcial
' etic Properties . TMPRSS2 basado | Secuenciacio exomas y 15.000 sitios de infectividad Secuenciacién muy pocas de las . del Russian
A.,2020 f TMPRSS?2 Rusia datos de tod ti NA NA let | 14 No reporta iral del No reporta P NA NA NA iant Ninguna Foundation for Basi
(118) 0 en datos de todo n genética genomas completos empalme, viral de gendmica variantes oundation for Basic
Gene as a el genoma de 76 para investigar la mutaciones de SARS-CoV-2 potencialmente Research
Potential sujetos y frecuencia de alelos codones de en significativas
Target for mutaciones para poblaciones parada y tres poblaciones funcionalmente de
COVID-19 mundiales. Un total de indeles en de varios este gen son de
Therapy. 1836 muestras de 76 | marco. Variantes origenes relativamente de
poblaciones humanas frecuentes 13 geogréficos. alta frecuencia,
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La salud .
es de todos il

Variante . . Transmisibili L Susceptibilida
(Caracteristicas VBT ERLITE E) dad o Gravedad DEHEEELIT o] d a agentes
Cepa > pruebas dx gen
) propagacion terapéuticos

posicion 589 del
gen. Elalelo T
de la variante
TMPRSS2
rs12329760 se
asocio
positivamente
con la fusién
TMPRSS2-ERG
por
translocacion;
también se
asoci6 con un
mayor riesgo de
cancer de
préstata en las
poblaciones
europea e india.
No se informé
que la variante
rs75603675 este
asociado con el
cancer de
prostata o
cualquier otra
condicién clinica

Caracteristicas de la
poblacion

Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
vacuna desenlaces estudio s financiacion

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes

Las predicciones Mutaciones R408l,
computacionales L455Y, F486L,
se realizaron Q493N, Q498Y,
para comprender N501T de RBD
el efecto de las (319-591) y A930V,
mutaciones D936Y de HR1
Insights into mapeadas en (912-984) se
the structural Enfocarse en la dor:'gf ZSED y evZTal;‘:lzﬂoga%aen
anctlj'l:r)g:;n é)cfal prostilgg_scpc;be_zdel proteina S. Los la estructura nativa Research Associate
spike y los residuos de Pred|CC|or]es metodgs in silico de la glicoproteina Fellowship por el
Ahamad, S. lvcoprotein la interfaz de computacion revel6 que las S. Las Indian
2020 gr‘?:utgtions NA unién del receptor alesy NA NA No se especifica mutaciones No reporta No reporta No reporta NA NA NA NA comparaciones de Ninguna Council of Medical
(119) associated ACE2 para meg)ltijccz)s n ;ﬂggf'tﬁ%ﬁs snm:rllagllmz_ﬁ}s MD Research (ICMR),
with SARS- el desarrollo de F4’86L ' mutacione{} India
C?g{;jp?;ﬁ r::léi\t/?: C':ncr;\'?l'g?lrgs Q493N, Q498Y, revelaron un efecto
e ; N501T en RBD y de
binding. A930V, D936Y desestabilizacion
en HR1 son significativa en los
altamente dominios RBD y
perjudiciales y HR1. Se evalué el
principales impacto de las
responsables de mutaciones
la mapeadas sobre la
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Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

desestabilizacion
de la
glicoproteina S.

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

estabilidad de la
glicoproteina S,
antes de unirse al
receptor, lo que
puede ser
consecuente a sus
propiedades de
unién al receptor y
otros ligandos.

Observacione

S

Fuente de
financiacion

Investigar el
eslabon faltante

Se reporté la
presencia de
variantes virales

Identificaron un
nuevo tipo de
variantes virales que
contienen
mutaciones en la
region 5 'corriente
arriba del sitio S1/
S2. Estas variantes
fueron mas
frecuentes que las
variantes de DPRRA
tanto intra como

La mayor
frecuencia de
variantes
upstream en
los pacientes

El SARS-CoV-
2DPRRA similar al
murciélago no solo

existe de forma

a las mutaciones,

improrante por su

T — I (nsp 2),4715

Natural " :
transmission S;rgg?cif/_sé Scl)n del SARS-CoV-2 | entre hospedadores no se asocié natural, sino que
of bat-like . Experimental que llevan en la cohorte de con la sigue siendo
delecion de PRRA L : . >
wong, Y. SARS-CoV- China tipo murciélago o invitro. NA NA No se especifica mutaciones pacientes con No reporta gravedad de PCR NA NA NA transmisible en Ninguna No reporta
(120) 2PRRA p P Y Ensayo de P corrientes arriba COVID-19. La p los sintomas pacientes con 9 P
. . pangolin (SARS- . g,
variants in CoV-2DPRRA) se PCR digital (upstream) y en | transmision actual de COVID-19 COVID-19, lo que
COVID-19 el sitio de de SARS-CoV-2 porque los tiene implicaciones
} puede encontrar o . . ) =
patients. en pacientes con escision S1/S2 | contenia una cuasi pacientes leves significativas para
pCOVID19 en pacientes con especie de tipo y graves el origen zoonatico
COVID-19. salvaje, variantes de mostraron y evolucién natural
DPRRA y variantes patrones del SARS-CoV-2.
corrientes arriba que similares
tienen mutaciones
corriente arriba del
motif PRRA.
Ademaés, las
variantes de DPRRA
se detectaron
facilmente.
1. Identificar las Mutacién de AA en La poliproteina
Mutational mutaciones la localizacion 265 orflab del SARS -
spectra of observadas en la (Thr—lle) de nsp2, CoV - 2 abarca un
SARS-CoV-2 poliproteina la cual se relaciona espectro de
. orflab orflab, 2) para ) Se ob_servaron con la funcion mutaciones
Banerjee, S. olyprotein redecir los Secuenciacié 867 secuencias mutaciones en integral de la Secuenciacion En comparacion
2020 pd yp EEUU p bi L NA NA completas de 31 mas del 5% de la . gd . | No reporta No reporta - NA NA NA ' P Ninguna No reporta
(121) and signature cambios n genética estados de EEUU poblacién mitocondria y con e genomica con la cepa
mutations in conformacionales : estrés celular, europea y asiatica,
. . . estudiada
the United de la poliproteina ademas de cooperar cuatro
States of SARS-CoV-2 con la nsp4 en la mutaciones
America. debidos replicacion viral. Es caracteristicas, 265
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Minsalud

Susceptibilida
d a agentes

Transmisibili
dad o

Fuente de
financiacion

Variante L. .
Conclusién del Observacione

estudio S

Caracteristicas de la Mutaciones/Linaje/ Deteccidn por Eficacia en la Otros
Gravedad

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes ey (Caracteristicas e ——— ——— e EES
P ) P propagacion P terapéuticos
y 3) para actividad RdRp. P — L (nsp 12),
identificar el Otras mutaciones: Se observan 5828
patrén,si lo hay, P5828L y Y5865C P—L(nsp13)y
para los Estados 5865Y — C (nsp
Unidos. 13), que
puede considerarse
como un patrén
propio de EEUU
La red de
interacciones no
El analisis de la covalentes
interfaz entre el formadas debido a
Preser e
comparativo del Cov-2y el ACE2 Ig region RBD de la
S I humano muestra ; "
e Sl
SARS-CoVy mutaciones en podria ser un
SARS-Cov-2 RBD han objetivo interesante
Role of key utilizando las ayudado a ara el
point estructuras 3D reducir el descht))rimiento de
Singh. P Mgffgéor;f,rm publicadas, y Estructuras 3d del \::c;\L/ji?aeg gr? (Ia? Interfaz entre el farmacos, ya que
2826 ’ Bindipn India destacar el papel | Secuenciacio NA NA SarsCov y SarsCov2 SARS-COV-2 en RBD del SARS- No reporta No reporta Secuenciacién NA NA NA interrumpir la red Ninquna No reporta
Ing de algunas n genetica del banco de datos de . CoV-2y el ACE2 p P genomica de interacciones no 9 P
(122) Domain of mutaciones roteinas comparacion con humano covalentes en la
SARS-Cov-2 untuales clave en P el SARS-CoV. La interfaz de RBD
Spike P el dominio de reduccion del ACE2 podria Y
Glycoprotein. i volumen de la -
oo e
_Spike gue parece ayudar Ia;mejorar unién de SARS-
uionde SARS
observada a Cov-2a ACE2 tanto pued)g sper atil
que se observé P
ACE2. experimentalmen esg:;zgr'g"%aéz el
e nuevas terapias y
farmacos contra
Covid-19
Identification Identificar y Se encontraron La D614G es la
of twenty-five caracterizar las 2 m:;alcgones forma di?]g}glante en
mutations in mutaciones . . Mutaciéon D614G y . '
glicoproteina L aproximadamente
surface presentes en la Spike 25 adicionales. 2 el 88% (134 de
Chand. G glycoprotein glicoproteina Base de datos de virus A roxinaa dément mutaciones triples y 153) de las
o (Spike) of . Spike del SARS- | Secuenciacié NCBI con 153 P 46 dobles. Ademas Secuenciacién . o -
2020 India . P NA NA . g . e el 88% (134 de S No reporta No reporta P NA NA NA muestras Ninguna Sin financiamiento
(123) SARS-CoV-2 CoV-2. aisladas n genética glicoproteinas Spike de 153) de las 4 cluster distintos 1- gendmica analizadas en este
among Indian de diferentes de India o 100, 148-255, 570- .
isolates and reqiones muestras indias 680 estudio albergan
o g0 albergan la Y esta mutacion.
their impact geograf_|cas de mutacion D614G 820-930 Ademas. la
gn protein India y que la marca caracterizacion
ynamics. compararlas con
como cepa molecular de las
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es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

el primer reporte
de virus de Wuhan

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

dominante de
SARS-CoV-2 en

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

mutaciones en la
glicoproteina Spike

Observacione
s

Fuente de
financiacion

India. indica fuertemente
una diversidad
emergente entre los
indios y plantea
preocupaciones
sobre la eficacia de
los diagnosticos, la
prevencion y
medidas de
tratamiento contra
el SARS-CoV-2.
Describir estudios La mutacién S477N
de casos 1) 25 de la proteina S es
SNV en e_I ,dommlo ahora mas
de unién al
prevalente en
receptor de la Australia. Para
proteina S del acelerér la
SARS-CoV-2 . e
(RBD) en investigacion de
diferentes COVID-19y los ) )
reqiones esfuerzos de salud National Institute of
COVID-19 . rgficas ara publica, COVID-19 Neurological
CG: Tracking geog par: La mutacién S477N CG se actualizara Disorders and Stroke,
informar el disefio p . A PR
Chen, A. SARS-CoV-2 las pruebas de | Secuenciacio Base de datos diaria de la proteina spike Secuenciacion continuamente con Brain Initiative a
2020 mutations by | Australia y'as p P NA NA - NA ha llegado a ser la No reporta No reporta P NA NA NA nuevas funciones Ninguna traves del National
. terapias, (2) SNV n genética GISAID EpiCov . genomica . ;
(124) locations and ue pueden mas prevalente en para los usuarios a Institute of Mental
dates of que p Australia mutaciones de Health y el Stanley
: afectar la . PSRRI )
interest. o identificacion rapida Center for Psychiatric
sensibilidad de los y confiable a Research
. ceb:adpres de medida que el virus
diagnostico de uso !
p; evoluciona a lo
comun, y (3) la largo de la
reciente aparicion pandemia y en
de un linaje
. respuesta a
dominante que intervenciones
alberga una P
mutacion S477N te;;lz)uedutltl:]atjigade
RBD en Australia. P ’
Identification Se Apllca(Ja Canal|za<_:|on Perﬁ! de 10,261 Teorlcamgqte, la
] e canalizacién en computacional mutaciones, de las acumulacion de
of Geographic | clasifican ; de d discrimi | 88 . . dri
Specific los linajes conjuntos de datos para discriminar | cuales 588 son sin mutaciones podria
. de SARS-CoV-2 los linajes del sentido. Las 4 hacer que un virus
SARS-Cov-2 | virales en - ; - . b .
f disponibles SARS-CoV-2 de mutaciones mas sea mas infeccioso
Kandpal, M | Mutations by | USA-New bl s o de d dif s s |
2020 Random York: 2) publicamente y ecuenciacio NA NA Base le datos iferentes comunes mostraron No reporta No reporta ecuenciacion NA NA NA ~ omortal, 0 Ninguna No reporta
(125) Forest Chin é_ 3) demostrar que la n genética genémica regiones una tasa de gendémica viceversa, pero la
e ' canalizacion de geograficas e mutacién mas alta gran mayoria de las
Classification Europa- lisis identifico identifi /
and Variable | Espafia e analisis ic g[mflco i entl_flcar en USA-NY mutaciones no
; - con precision los mutaciones comparado con afectan el
Selection Italia e 4) .- . . - -
. linajes virales importantes, otras regiones. desempefio de un
Methods. India. e - ’ : . ) A
especificos de utilizando perfiles | Mutaciones: una en virus. Si bien
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Minsalud

Autor/afio

Titulo

cada regién o pais

Objetivo

y las mutaciones
especificas que
discriminan
diferentes linajes.

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

mutacionales
existentes, datos
genomicos e
informacion
geografica Con
la clasificacion
de 4 linajes de
virus

Mutaciones/Linaje/
Cepa

la localizacion
genodmica 23403 (A
muta a G) y otra en
25563 (G mutaaT)
— altera los
aminoacidos
QHD43416.1:D614
Gy
QHDA43417.1:Q57H,
respectivamente. y
las proteinas Sy
ORF3a del SARS-
Cov-2 . La mutacién
D614G puede
cambiar la
estructura de la
proteina que se une
alas ACE2. La
mutacién Q57H en
ORF3a puede
cambiar dominios
funcionales
importantes ligados
a virulencia,
infectividad,
formacién del canal
ion y liberacion del

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

algunas mutaciones
conducen a cepas
mas virulentas y
letales, otras
mutaciones hacen
que el virus sea
menos infeccioso y
menos letal en las
poblaciones. El top
rank de las
principales
mutaciones se
localiza en las
posiciones 14408 y
23403, siendo mas
frecuente en USA-
NY que en otras
zonas geograficas

Observacione
s

Fuente de
financiacion

virus
289 variantes de Al estratificar El SARS-CoV-2
nucleoétidos se porclado1y2 muestra una
identificaron. se observaron diversidad de
Métodos de diferencias Hospitalizaci secuencia
Determinar si las clustering significativas 6n, muerte: | sustancial en una
varianzas en las demostré 2 en pacientes hubo muestra
secuencias del clados con historia de tendenciaa | comunitaria. Dos
SARS-COV-2 Secuencia completa principales los ECV, cancer, mayor tasa | clados dominantes
. ; de genoma de Sars cuales pueden uso de de del virus estan en NIH, el Mark J. Daily,
- Outcomes estan asociadas DT . N : >
Nakamishi, . ) Cov 2 de 190 distinguirse por inmunosupreso hospitalizaci | circulacion. Entre MD Research Fund
associated con mejores o . ; ; ) ; ’ ; :
K. 2020 with SARS- cores desenlaces | Secuenciacio pacientes registrados | 12 polimorfismos res esteroides Secuenciacion 6n de pacientes (RVG), el Alida and
(126) C : eeuu P o o NA 190 en el sistema de salud en 5 genes. No reporta No reporta y terapia Py NA NA pacientes suficientemente Ninguna Christopher Latham
oV-2 viral clinicos n genetica médico de la Frecuencia de anticoagulante genomica con clado 2 enfermos para Research Fund, US
clados in analizando el ) . - oag ’ : ermos p '
COVID-19 curso clinico de Universidad de las variaciones e historia de Modelos de justificar Food and
’ una cohorte de Washington entre 1 | en menos del 5% tabaquismo. maching pruebas de Drug Administration
acientes con marzo y 15 abril 2020 de los casos. ECYV e historia learning deteccion del virus,
CpOVIDlo en un 163 variaciones de cancer se predijeron no se pudieron
sistema médico fueron asoci6 con 0.931la detectar diferencias
’ mutaciones sin infeccién por hospitalizaci | significativas en los
sentido, 84 clado 2, asi 6n resultados de la
fueron sinénimas como historia hospitalizacion o la
y las demés en de muerte podrian
regiones gue no inmunosupreso discernirse entre
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es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

codifican para
proteinas

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

resy
anticoagulante
s. Pacientes
fumadores
presentaron
mas infeccién
por clado 1. En
andlisis
multivariado se
encontré que
historia de
cancer estuvo
asociada con
clado 2,
tabaquismo
actual con
clade | para
todos los
modelos
excepto en el
gue cont6 con

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

clados en esta
muestra. Los
principales factores
de riesgo de
hospitalizaciéon y
muerte para
cualquiera de los
principales clados
de virus incluye la
edad del paciente y
las enfermedades
concomitantes.

Observacione
s

Fuente de
financiacion

mutaciones.

el genoma dan
como resultado
cambios en la

rapida evolucion /
adaptacion del
virus. Dados los

todas las
variables
Se encontraron un El panorama de
) total de 119 mutaciones en todo
Car:g:?(;lnzeasr los polimorfisn)qs de un mas el'genoma enllos
mutacionales y las solo ';jdeo:'d(.’ SNP transiciones de Paflses pr_o}pormgna
e con 74 mutaciones o informacién sobre
g(sjglzrgg:c?riae r;, Los anticuerpos no sinénimos, 43 © arr-:—elr?g;can la transn)i,sién Y
analizar la de los pacientes Sinrgﬁitr?gs’r;egos abundancia de S?AdRa gfaccc"?/rjzd?a
geordfica do las Mariante 614 | mutaciones en resuitado de a que las diferentes
mutaciones podrian _regiones metilacion y Secuencias Tegiones tienen
Global SNP especificamente neutralizar de |ntergen|9as desaminacion tomadas de la d|feren.tes patrones
analysis of en cuatro forma cruzada la Unalnjytaslog deT de citosina en base de datos mutaplonales. Lals
Yuan 11,183 SARS- proteinas virales Andlisis de En este estudio solo | variante G614, lo transicion de | a T. Este patron | GISAID, que se mutafmones con alta N f d
Fangfeng/ | CoV-2 strains | Alemania | clave que incluyen | secuencias N/A 11,183 genomas se utilizaron genomas | que indica que representa a No reporta mutacional analizaron por No reporta No reporta no reporta recuencia Ninguna o reporta fuente de
2020 reveals high S, ARN- genéticas completos los cambios en | Tayoria (.j,e los tipos también se CLC Genomics contﬂbuygn ala financiacion
genetic polimerasa esta posicién no de mutacién en todo observo en Bat | Workbench 11 clasificacion de
diversity dependiente de tienen ningln el genoma, Iq que RaTG13y (QIAGEN) y clados de las cepas
ARN (RdRp), impacto en la suglere una rapida otros UGene de SARS-CoV-2.
proteasa similar a inmunidad de las evo!gmon Yy coronavirus, lo Este ?StUd'O,
3C (3CLpro) y células B adaptacion del virus que indica una proporciona mas
proteasa similar a mediada por en el hospgdador. rapida ewdgnmg dela
papaina (PLpro) y anticuerpos qu supresiones e adaptacion y d|\{ers_|dad
evaluar los inserciones de evolucion del genomica del
posibles impactos aminoacidos (AA) virus en el SARSCoV-2 en
funci encontradas en todo . todo el mundo y la
uncionales de las huésped.
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La salud
es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

longitud de la
proteina viral y una
posible alteracion de
la funcion.

Se analiz6 el perfil
mutacional de cada
geny los resultados
muestran que el gen
de la nucleocéapside

muestra la
frecuencia de
mutaciones mas
alta, seguido por el
gen Nsp2, Nsp3y

Spike mutacionales

no sinénimas en

cuatro proteinas
virales clave, pico
con 75 mutaciones,

ARN-polimerasa

dependiente de

ARN con 41
mutaciones,
proteasa similar a
3C con 22
mutaciones y
proteasa similar a

papaina con 10

mutaciones. Los
resultados muestran
que las mutaciones

no sinénimas en
sitios criticos de
estas cuatro
proteinas plantean
un gran desafio para
el desarrollo de
farmacos antivirales

y otras medidas de

lucha.

La proteina S del
SARS-CoV-2 es un
objetivo principal de

los anticuerpos
neutralizantes y
contribuye a la unién
de ACE2y la
entrada en las
células huésped.
Los SNP en el gen

Transmisibili
dad o
propagacion

S tienen un impacto

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

perfiles
mutacionales
detallados de
proteinas virales
clave, incluidas S,
RdRp, 3CLproy
PLpro, también
proporciona
algunas pautas
para un mejor
disefio de
tratamientos
antivirales para
abordar la
enfermedad.

Observacione
s

Fuente de
financiacion
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es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

potencial en la
antigenicidad de las
proteinas y el
tropismo celular. En
este estudio, hay un
total de 75
mutaciones no
sinénimos
encontradas en la
proteina Spike, que
van desde el péptido
sefial (SP) hasta el
dominio
citoplasmico (CP).
La mutacion
C21575T (L5F) con
70 recuentos de
varios paises se
encuentra en la
region del péptido
sefial. Este SNP
también se registré
en la Tabla S1
utilizando un umbral
superior al 0,3% a
nivel mundial. Los
péptidos sefial
funcionan para
trasladar la proteina
de picoala
membrana.

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Menon T,
2020
(127)

Tracing the
origin and
transmission
of SARS-CoV-
2: Does
genome
research hold
the key?

India

Describir el
conocimiento
reciente del origen
del coronavirus, su
diversidad en
diferentes
regiones
geogréficas y
mutaciones

Articulo de
revision

N/A

N/A

No descrito

Las secuencias
del genoma
completo de 95

cepas de SARS -

CoV-2 que se
publicaron entre
diciembre de
2019y abril de
2020 y encontré
156 variantes
totales y 116
variantes Unicas.
De los 95
genomas
analizados, 24
muestras no
presentaron
variantes. Hubo
varias variantes
de las cuales las

Las mutaciones han
surgido de forma
independiente en

multiples ocasiones,

lo que sugiere que
el virus se esta
adaptando
continuamente a su
nuevo huésped
humano y el 80% de
dichas mutaciones
no son sinénimas, lo
que da lugar a
cambios a nivel de
proteinas. Un
conjunto de datos
de 7666 conjuntos
de genomas
publicos encontré
mutaciones

no reporta

no reporta

no reporta

no reporta

no reporta

no reporta

. La identificacion
de regiones
invariantes del
genoma es
importante porque
estas regiones son
dianas ideales para
medicamentos y
vacunas. Es
importante
monitorear
continuamente los
cambios genémicos
en el virus para el
disefio de
medicamentos y
vacunas y evitar la
resistencia a los
medicamentos y la

Ninguna

No reporta fuente de
financiacion
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o . . . . i o Caracteristicas de la Varlar)te_ Mutaciones/Linaje/ istussel Deteccidn por Sl Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
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) propagacion terapéuticos
mas comunes recurrentes evasion de
fueron 28144T> | independientes en vacunas.
C (ORF8) 198 sitios en el
observada en 14 genoma que
muestras y incluian una
8782C>T mutacion en la
(ORF1ab) que posicion del

fue observada en | nucleétido 21.575
13 muestras. Se | en la proteina de la

encontr6 que espigay en la
ambas posicion 11.083 en
ocurrencias ORF1la. También se
estaban encontraron
vinculadas y las mutaciones en la
subcepas region ORF1lab en
variantes se dos sitios que
vieron con codifican Nsp1ly

frecuencia fuera | Nspl3. La mutacion
de Wuhan. Entre | en el sitio 11.083 en

las proteinas no el genoma del
estructurales SARS-CoV-2 esta
Nspl a Nsp16, en una regién de
Nsp3 tenia el Orfla que codifica
mayor ndmero Nsp6 que se
de variantes. El superpone a un
cambio de base péptido
observado con inmunogénico
mas frecuencia putativo que se
fue C>T predice que dara

como resultado
reactividad de

células T tanto CD4
+ como CD8 +.

En los Estados A23404G suele ir Se ilustra la
Unidos, las acompafiado de existencia de
infecciones se otras tres interacciones
iniciaron y mutaciones: C241T, complejas de
establecieron en | C3037T y C14408T. mutaciones y
Monitorear las todo el pais, por C241T es una proporcionamos un
Multiscale mutaciones en el s B genomas del mutacién en el- ejemplo de Los autores no
ecuencias . " . . o
Feedback genoma del . - virus SARS-CoV- | region no traducida mutaciones que recibieron apoyo
Barrett C, ) d Analisis de gendémicas completas hibian | del ) - |
2020 Loops in Estados SAR.S ~Cov-2en secuencias N/A N/A de SARS-CoV-2 de 2 que exhibian la | (UTR) del genoma no reporta no reporta no reporta no reporta no reporta no reporta emergen en Ninguna ) flnar_1C|er9 para’a
SARS-CoV-2 Unidos diferentes e forma A23404 | del SARS-CoV-2. La segmentos virales investigacion, autoria
(49) ! ) genéticas las bases de datos L . . b 0
Viral resoluciones original. A mutacién esta en el no codificantes, y / o publicacién de
' e NCBI y GISAID ik X ¢
Evolution. geogréficas y principios de bucle de horquilla todos los cuales este articulo.
temporales marzo, la cerca del-al final de plantean problemas
variante G23404 la cola -UTR desafiantes para un
se introdujo en secuencia y no analisis de lo que
los territorios de | cambia la estructura gobierna la
EE.UU.Y, a secundaria de la - evolucion viral.
finales de marzo, | UTR. Esto implica Creemos que se
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La salud
es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

dominaba> 60de
la poblacién viral.
Desde entonces,
su ritmo se ha
desacelerado
considerablemen
te, lo que le llevo
a G23404 un
mes mas para
crecer de 60

Mutaciones/Linaje/
Cepa

que esta mutacién
podria afectar la
eficacia de unién a
la diana. C3037T es
una mutacién
sinénima que
cambia el codén
TTCaTTT, que
codifica el mismo
aminoécido (F) en la

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

identificaran
muchas mas
sefiales
mutacionales
dentro de la
poblacion viral una
vez que se
implementen las
herramientas de
andlisis adecuadas.

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Singh, P.
2020
(128)

Mutations in
SARS-CoV-2
Leading to
Antigenic
Variations in
Spike Protein:
A Challenge
in Vaccine
Development.

Holanda

Predecir las
mutaciones en la
proteina S de los

genomas del

SARS-CoV-2

disponibles en
todo el mundo y
analizar su
impacto en la
antigenicidad.

Secuenciacio
n genética

NA

NA

Dataset de SarsCov2
y proteinas spike

spike extraidas
de 1,325
genomas
completos 'y 279
caédigos de spike
parciales de
SARS-CoV-2
disponibles en
NCBI. 521 / 5000
Resultados de
traduccién
Las variaciones
significativas
en los epitopos
predichos que
muestran alta
antigenicidad
fueron A348V,
V367Fy
A419S en el
dominio de unién
al receptor
(RBD). Otras
mutaciones
observadas
dentro de RBD
que exhibieron
baja
antigenicidad

hasta 80. proteina nsp3. La
También mutacion C14408T
observamos una | es una mutacién no
ligera sinénima que
disminucién en la cambia el codon
frecuencia CCT a CTT, lo que
relativa de lleva a un cambio de
G23404 a aminoacidode Pa L
principios de en la proteina RARp
mayo.
1,604 proteinas

La evaluacion de la
antigenicidad de la
proteina S predijo
14 epitopos
antigénicos de
puntuaciéon mas alta
(puntuaciones
antigénicas = 1,0)
debido a variaciones
en cada uno (en
posiciones L54F,
L54W, F55I, S71F,
D111N, F157L,
L293M, L293V,
D294E, D294l,
A419S, V367F,
A348V y A653V).
Cambios en las
posiciones A348V,
V367F y A419S
en el RBD con
V367F y A419S
siendo novedosos

fueron T323l,

No reporta

No reporta

NA

NA

NA

NA

Se encontré que
multiples factores
genéticos se
identificaron
variantes en el
mismo pais, pero
hubo algunas
mutaciones Unicas
encontradas en un
pais en particular,
que sugiere que la
diversidad de
mutaciones de la
proteina S podria
tener un papel
importante en la
patogenicidad de
este virus en los
paises con tasas de
mortalidad altas o
bajas.

Ninguna

Sin financiamiento
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La salud
es de todos

Minsalud

Transmisibili
dad o
propagacion

Variante
(Caracteristicas

)

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Caracteristicas de la
poblacion

Fuente de
financiacion

Conclusién del Observacione
estudio s

Otros
desenlaces

Eficacia en la
vacuna

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Deteccidn por

T2 pruebas dx

Autor/afio Objetivo Tipo estudio No. Participantes Gravedad

A344S, R408lI,
G476S, V483A,
H519Q, A520S,
A522S y K529E.

Los modelos
RBD T323l,

A344S, V367F,

A419S, A522S'y
K529E son
novedosos
mutaciones

informadas por
primera vez en
este estudio.

Ademas,
mutaciones
A930V y D936Y
se observaron en
el dominio de
repeticion
heptada y se
observé una
mutacion
D1168H en
dominio de
repeticion
heptada 2.
Reportar cuatro
codificaciones
3 de los genomas
completas de Los cuatro completos de
Four SARS- SARS-CoV-2 de genomas codificacion
Estocolmo, presentaron ;
CoV-2 ; . : descritos son del
Suecia, Secuencias de mutaciones en
Genome muestreado a genoma de pacientes posicién no grupo ;
Sequences ) . ) o B.1/G, cuya Parcialmente por
finales de abril de confirmados con codificante 241 C . =
from Late p; Impacto de la prevalencia se Coordenagéo de
Soratto, April in 2020y una Secuenciacié COVID19 en el aTy tenian tres variante R364H se Secuenciacién informé que habia Aperfeicoamento de
2020 Stockholm, Suecia vangnte poco n genética NA 23 hospital ur_uversnarlo mutaaones en encontré No reporta No reporta genomica NA NA NA disminuido a fines Ninguna Pessoal
(129) comun en el pb de Karolinska en las regiones - . S p .
Sweden, 23463 del | Sueci difi d desestabilizante. de abril. Este linaje de Nivel Superior-
Reveal a Rare 463 del genoma Estocolmo, uecia. codificantes, dos se extendio a méas Brasil (Capes)
L del virus que Muestra nasofaringea CaTenlas .
Mutation in . - de 20 paises en
. corresponde a la de 23 pacientes posiciones 3037 .
the Spike bunidad S1 d 08 Europa, América,
Protein subunida 1de y 14408y una A Asiay Australia 'y
’ la proteina S, que aGenla
. . S corresponde al
cambia un residuo posicién 23403. brote italiano
de arginina (R) a ’
histidina (H).
ACE2 coding | Datos de Analizar las Célculos Se analizaron Aunque las Las variantes
Ali. F. 2020 variants in diferentes | frecuencias de los | computacion todas las variaciones Calculos estudiadas son mas
D different origenes alelos que ales NA NA No se especifica variantes ACE2y | calculadas en las No reporta No reporta ; NA NA NA frecuentes en Asia Ninguna No reporta
(130) : . by - . p computacionales - .
populations | poblaciona | codifican para las | electrostatico se seleccionaron | energias de enlace oriental, Asia
and their les variantes en s basados en aquellas con las | son apreciables, en meridional, africana
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Autor/afio

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros

desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

potential diferentes la ecuacién frecuencias con | comparacién con el y afroamericana,
impact on poblaciones, para | de Poisson- mas alelos en | control, se plantea la europea,
SARS-CoV-2 identificar la Boltzmann africanos, hipétesis de que Poblaciones
binding poblacién en la afroamericanos, | incluso dentro de la europeas y del sur
affinity. cual cada variante americanos, misma poblacion de Asia,
es mas frecuente. judios, asiaticos, mutaciones en respectivamente.
chinos, entre ACE2 en ciertos
otros. Los individuos puede
residuos influir
seleccionados draméaticamente de
incluyeron K26R, | manera similar en la
D206G, G211R, configuracion del
R219C, K341R sitio de enlace y
and 1468V afinidad de unién a
ACE2 / SARS-CoV-
2. La variante K26R
disminuy6 la unién
al virus al ACE2 y se
encontr6 mas
frecuentemente en
judios Ashkenazi
(1.2%).
Analizar las
implicaciones de Teniendo en cuenta
) . El SARS-CoV-2 f .
la dyer&dad tiene mutaciones la |’rr.1portanC|a
I genéticay las . . S critica de las
Implications of . Articulos elegibles significativas que di . -
SARS-COV-2 mutaciones en publicados entre 31 persisten en Un estudio sugiere ) _ mutaciones en
. SARS-CoV-2 . ) que mutaciones La diversidad la patogenicidad del
genetic sobre su diciembre 2019y 31 | varias partes de NSP2 v NSP3 enética SARS-COV-2 v en
Abdullahi, | diversity and diversidad de mayo 2020 que sus proteinas no juegan h,n apel rgutaciongs el desarroII}é
2020 ' mutations on NA virulencia e Revision NA NA describieran estructurales {m gortantepenpla afectan la No reporta NA NA NA NA de Ninguna Sin financiamiento
pathogenicity . . . narrativa mutaciones, (NSP) P . s P . P 9
(131) investigar cémo . - o ; virulencia 'y transmision y serodiagnésticos,
of the COVID- diversidad genética y especialmente - - g
estos factores C mecanismos de patogenicidad antivirales y
19 and odrian afectar el variaciones en la NSP2y NSP3, diferenciacion del del virus vacunas, se
biomedical P ; cadena de AA del proteina Sy ARN : N
. . desarrollo exitoso . virus recomienda la
interventions. o SARS-CoV-2 dependiente de - ;
y aplicacién de ARNpolimerasa vigilancia molecular
terapia antiviral, p continua de SARS-
serodiagndstico, (RARp). CoV-2.
test y vacunacion.
analyses of adaptacion il No existe una e, Spors,
diregtional ;;)nalizar los Y mutacién ventajosa Scien'ce Emd '
sequence Diferentes cambios de series oculta quseuexpanda Technology, Japany
Wada K changes in paises al de tiempo en frecuencia por COVID-19
2020 gsngn";ozl:é ser el comp%sc:ﬁlgr;es de Sﬁcgu: nnéctliigo NA NA Base de datos GISAID No reporta Mutacgc;rals_ e7q-l-4, No reporta No reporta NA NA NA NA intr_apoblacional_a Ninguna Re Sg;gﬂtg:gljaezt del
(132) an efficient dataset oligonucleétidos un ritmo mas rapido Research
search GISAID de ?res virus ARN que las mutaciones Organization of
P Seql-4, durante la :
it
. ; SARS-CoV-2 de A
advantageous Zaire, coronavirus (ROIS).

m
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) propagacion terapéuticos
mutations for MERS e influenza) enero a abril de
growth in virus) e 2020
human cells. identificaron
cambios
direccionales de
series de tiempo
que detectable
incluso
mensualmente
56,6% de
mutaciones no
. . sinénimas y el . .
. Alta diversidad L2 En Bucarest La epidemia
Anallz_ar Ia, de mutaciones restante sinonimas. cluster 2 rumana fue iniciada
epidemiologia Se presentaron 2 e
Molecular lecular de | encontradas en altinl mutacién no por mdltiples
Epidemiology mo'ecu _arl c ;SI clusters en el sur mdltiples sinénima introducciones de
Analysis of cepas virales de de Rumania. mutauc_mes que C16049T paises europeos
SARS-CoV-2 que fueron ligadas al .
SARS-CoV-2 ircul 25 BMA linaie B del SARS (T8701 en seguidas de
Surleac, M. Strains circulan en L muestras presentaron Naje b ce’ SARS- Nsp12). . transmisiones
2020 Circulating in | Rumania Rumania c_lurante Secuen,czl_acm NA 25 resplratorlas de mutaciones CoV-2. Mutaciones No reporta Paciente Secuerjcu_aCIon NA NA NA locales. Distribucion Ninguna Sin financiamiento
; los dos primeros n genética pacientes con la e presentes en B gendmica :
(133) Romania especificas: - infectado con de subtipos
) meses de la enfermedad secuencias rumanas .
during the epidemia para G28881A, C3037T. C14408T esa cadena diferentes entre el
First Months p pa G28882A ' tenia una norte y el sur de
detectar perfiles (P323L en Nspl12)y . .
of the o (R203K en gen forma mas Rumania se
. de mutacion y A23403G (D614G ) .
Pandemic. N) y G28883C severa de observo después
parentesco en ; -
) i (G204R en gen . covid y requirid de dos meses de la
filogenético. S). Mutaciones en :
N). -~ UCl pandemia
alto porcentaje:
P323L and D614G
(61.7%/61.8%)
26 casos de El andlisis de Las
trabajadores de la secuencia 114 mutaciones sin veIochadg;
salud en el NClI, 13 mostro 204 - de replicacion L
) o sentido, 72 - En conclusion,
casos de trabajadores variaciones mutaciones del virus detectamos 204
de salud en gl .Hospltal distintas del sinénimas, 1 también variaciones de
Kasr Al-Ainiy 22 genoma . pueden verse .
. d eliminacion secuencia Unica en
realizar una casos del hospital del | Se encontro que disruptiva en marco afectadas por genomas aislados
secuencia ejército mas de la mitad 7 mutaciones casi todas las de pacientes
. completa del Los pacientes de este de las . cepas que .
Genomic : . o genéticas - egipcios. La
o genoma de SAR- P estudio tenian variaciones se tienen la o p
Rahman A | characterizati CoV?2 aislado de Andlisis de sintomas v se roduieron en la descendentes, 6 mutacion Secuenciacion mayoria de las
2020 on of SARS- Egipto - secuencias N/A 61 tomas y produl . mutaciones de No reporta genomica No reporta No reporta no reporta cepas gendmicas Ninguna Sin financiamiento
! pacientes con - confirmé que eran poliproteina D614 G en su 2=
(134) CoV-2in f dad del genéticas - | o b (649 genes cadena . completo egipcias
Egypt entermedad de positivos para e | RFlab ( ,4 ). arriba, 3 deleciones protemekljl secuenciadas hasta
coronavirus SARS-CoV-2 El menor numero | o' 2 mbio de marco | f€SPOnsable ahora son similares
egipcio (COVID- mediante PCR en de variaciones - de la -
- S y 1 delecién en A a los aislados de
19). tiempo real. Las se relacioné con marco. Los clados replicacion Estados Unidos de
muestras utlllzaC{as las secuencias mas dominantes (Orflab' América, Austria,
para este estudio de las proteinas P4715L; ; ;

. fueron G/ GH/GR/ Suecia, Arabia
fueron hisopos ORF6yE Ov el tino RdRp P323L) Saudita v Francia
nasofaringeos (0,5%). yeup [22]. Esta y ’

A dominante es B :
recolectados en Especificamente, proteina es el
medios de transporte de las 204 objetivo de
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La salud .
es de todos il

Variante Transmisibili Susceptibilida

AETERG Titulo Objetivo Tipo estudio i No. Participantes Caracterl’stiggs dela (Caracteristicas Mutaciones/Linaje/ Al o EEVER Deteccidn por d a agentes Eficacia en la Otros Conclusi(?n del Observacione 'Fuen_te de
poblacion Cepa L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
) propagacion terapéuticos
viral. Se recolectaron mutaciones, antivirales,
muestras de frotis hubo 131 en remdesivir y
nasofaringeos de ORF1lab, favipiravir y es
casos sospechosos seguidas de 30 susceptible a
que cumplianconla | enS,23enN, 6 mutaciones
definicién de caso de | en ORF3a, 6 en que sugieren
infeccion por SARS- ORF7a, 4 en la répida
CoV-2 segun lo ORF8,2en M, 1 produccion de
establecido en las enEylen cepas
directrices del ORF6. ORFlab resistentes al
Ministerio de Saludy | se transcribe en tratamiento.
Poblacion de Egipto una proteina Asimismo, la
mltiple y variacion mas
posteriormente comun en el
se divide en 16 estudio actual
proteinas no enelgenSes
estructurales la mutacion
(NSP). De estas sin sentido
proteinas, NSP3 c.1841A> G
tiene 34 (p.
variaciones (20 Asp614Gly),
sin sentido, 13 que también
sinénimos y un tiene una
desplazamiento mutacién de
de marco) de replicacion en
proteinas ORFlab
ORF1lab. De P4715L
NSP3, c.2772C>
T (p.

Phe924Phe) se
detect6 en 57 de
las 61 muestras,
seguido de
¢.5019C> T (p.
Asn1673Asn)
detectado en
6/61 muestras,
seguido de
€.2772delC (p.
Tyr925fs ) en
3/61 muestras.
Se encontraron
tres variaciones
en el area de la
ARN polimerasa
dependiente de
ARN: c.14144C>
T (p.Pro4715-
Leu) en 56/61
muestras
seguido de
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La salud
es de todos

Minsalud

Transmisibili
dad o
propagacion

Variante
(Caracteristicas

)

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Caracteristicas de la
poblacion

Otros
desenlaces

Fuente de
financiacion

Conclusién del Observacione
estudio S

Eficacia en la
vacuna

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Deteccidn por

T2 pruebas dx

Autor/afio Objetivo Tipo estudio No. Participantes Gravedad

€.16193C>T en

3/61 muestras (p.
Ser5398Leu) y
c.13794A > G
(p.Thr4598Thr)

en 2/61 muestras

Analizar las
caracteristicas de
las subcepas del
SARS-CoV-2y las

mutaciones

prevalentes en

7823 perfiles de

.Se descubrié

Top de las 8
mutaciones sin
sentido (i.e.,
14408C>T-(P323L),
23403A>G-(D614G),
25563G>T-(Q57H),
1059C>T-(T85l),
28144T>C-(L84S),
17858A>G-(Y541C),
17747C>T-(P504L),
y 27964C>T-(S24L))
. 3 sinénimas (i.e.,
3037C>T-(F106F),
8782C>T-(S76S), y
18060C>T-(L7L))
que no cambian
proteinas. Se
originaron en EEUU

Los resultados
revelan que,
en general,
la frecuencia

de mutaciones

que refuerzan
la infectividad
en la proteina

Las muestras de
genoma aisladas
de pacientes
femeninas
muestran mas
mutaciones que los
aislados en los
hombres. Esta
observacion puede
deberse a
diferentes fuerzas
de la respuesta
inmune entre
mujeres y hombres
después de la
infeccion viral. Una
de las principales
mutaciones,

NIH, NSF, DMS, 1IS,

SARS-CoV-2 en

por muestra.

comparadas con la

desarrollo

Characterizing Estados Unidos. - . _ A S es mayor 27964C> T- (S24L Michigan Economic
Wang, R. SARS-CoV-2 Estas mutaciones, o poIlm9rf|smp .de que el SARS y son las mas que el s en ORFS8), tiene Development
2020 . . - Secuenciacié nucleétido Unico CoV-2 de EE. prevalentes A Secuenciacién : . h
mutations in EEUU junto con e NA NA | is| h debilitamiento No reporta P NA NA NA una dependencia Ninguna Corporation, George
(135) the United mutaciones n genetica (SNP) de los aislados UU. se ha 17858A>G-(Y541C), dela genomica de género Mason University
. del genoma recogidos | desarrollado en | 17747C>T-(P504L), . L . . )
States. adicionales en la ) infectividad inusualmente Bristol-Myers Squibb,
. en los Estados Unidos | cuatro subcepas and 27964C>T- ) - )
proteina S, (S24L). Se encontré mutaciones, fuerte. La afinidad and Pfizer. .
sugieren que el e 23403A> G- explicando la de unioén de la
SARSCoV- q (D614G) répida enzima 2 (ACE2)
2 se ha vuelto méas 27964C> T- transmision de cambia después de
infeccioso en los (82{1L) fortalecen la persona a mutaciones. Las
Estados Unidos estabilidad de persona en mutaciones que
legado de la los Estados fortalecen
peg . Unidos la proteina Sy la
proteina de pico y la uni6n de ACE2
proteina ORF8. Las | |
Otras mutaciones preva eceg con e
sin sentido de alta t|err(1jpo. A(‘j emas,
frecuencia tres t(jca a ((:ju?tro
interrumpen la sil;é;_egg\s/_zed e
estabilidad de EE. UU. se han
plegado de sus ) vuélto
proteinas PR
. significativamente
correspondientes. mas infecciosos.
Mercatelli, T | Geographic | Todos los Analizar y registrar Se observé un 48,635 secuencias La aparicién de Italian Ministry of
2020 and Genomic | continente todgs las Secuen,c[acm NA NA Base de datos global promed|o_ de de SARS-CoV-; conl o reporta No reporta Secuepmgcmn NA NA NA nuevas mutaciones Ninguna University and o
(136) Distribution of s mutaciones del n genética GISAID 7.23 mutaciones | 353,341 mutaciones gendmica puede forzar el Research, Montalcini

y CINECA
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La salud

es de todos

Minsalud

Autor/afio

Titulo

SARS-CoV-2
Mutations.

Objetivo

comparacién con
el genoma de
referencia de
Wuhan

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Nuestro andlisis
muestra la
prevalencia de
transiciones de
un solo
nucleétido como
los principales
tipos
mutacionales en
todo el mundo

Transmisibili
dad o
propagacion

Mutaciones/Linaje/
Cepa

cadena de Wuhan.
48,379 muestras
presentaron al
menos una
mutacion. El evento
mas comdun, tanto
en todo el mundo
como en el
continente,
es, con mucho, la
transicion C> T, que
representa el 55,1%
de todos los
observados
mutaciones virales
en todo el mundo.
La transicion A> G
es el segundo
evento mas comun
en todo el mundo
(14,8%) y en Africa,
Europa y América.
La transversion mas
comin, G>T, es la
tercera mas comin
del mundo, con
42.408 ocurrencias
(12,0%), pero es el
segundo evento
mas comudn en Asia
y Oceania. El indel
mas comun es la
delecioén del codon
ATG, es el
duodécimo mas
evento comun en
todo el mundo, con
un total de 1298
ocurrencias

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del Observacione
estudio s

Fuente de
financiacion

de nuevas terapias
antivirales, asi
como la adaptacion
de las actuales
unos para abordar
las nuevas
estructuras
moleculares del
virus. por
ejemplo, el
desarrollo de
productos basados
en proteinas y ARN
vacunas basadas
en la regién Spike
del SARS-CoV-2
(Amanat y
Krammer, 2020)
debera tener en
cuenta lo
observado
diversidad de la
proteina Spike.

Xing, Y 2020
(137)

Natural
Polymorphism
s Are Present

in the Furin
Cleavage Site
of the SARS-
CoV-2 Spike
Glycoprotein.

Diferentes
paises al
ser el
dataset
GISAID

Se buscé
responder a la
pregunta ¢ hay
polimorfismos
naturales en la

divisién de furina,
sitio de la
glicoproteina pico
del SARS-CoV-27.
La existencia de
polimorfismos
naturales en el

Secuenciacié
n genética

NA

NA

45828 secuencias de
SARS-CoV-2 del
database GISAID

No reporta

De 96 secuencias,
74 tuvieron
mutaciones no
sinénimas, 23
mutaciones de
punto Unicas y 18 no
sinénimas. La
deleciéon de Asn679
hasta
Ala688, que es casi
toda la longitud de la
hendidura furina

No reporta

No reporta

Secuenciacion
gendmica

NA

NA

NA

Dado que todas las
mutaciones se
identificaron a partir
de cepas virales
vivas en Pacientes
con COVID-19,
nuestros resultados
revelaron que la
escision de furina
Es posible que el
sitio no sea
necesario para que

Ninguna

Parcialmente por NIH
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La salud
es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

furin, el sitio de
escision puede
representar un
nuevo subgrupo
de coronavirus
SARS-CoV-2 con
diferente tropismo
y transmisibilidad.

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

(excepto el dltimo
residuo de
aminoécido). Las
mutaciones
identificadas en el
sitio de escision de
furina aparecieron
en
multiples regiones
geogréficas (Asia,
Europa,
Norteamérica y
Oceania) de enero a
mayo de 2020. La
mayoria de ellos
aparecieron
en una o dos
regiones
geogréficas, pero
Arg682Trp aparecio
en
tres regiones.
Europa y América
del Norte tenian
mas mutaciones
puntuales en el sitio
de escision de la
furina. La Gnica
eliminacion fue
observado en Asia,
y la ganancia de

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

el SARS-CoV-2
ingrese a las
células humanas in
vivo, lo que
concuerda con los
resultados
experimentales in
vitro mostrando que
el SARS-CoV-2,
con delecion de la
escision del sitio de
furina, todavia
podria entrar en las
lineas celulares de
los humanos,
monos y hamster

Observacione

S

Fuente de
financiacion

Especificamente,
la forma G614
conduce una

probable que tanto
la unién de ACE2

como la unién del

codones de
terminacion se
observé en
Asia, Europay
Oceania.

La sustitucion de La exposicion

D614G se asocio general a las
directamente con proteinas se Los Alamos National

The SARS- alteraciones de mantiene a nivel Laboratory (LANL)
; gran alcance en mundial .
CoV-2 Spike - ] L ,Center of Nonlinear
Variant interacciones similar entre las Studies Postdoctoral
Mansbach, D614G Secuenciacié entre protmeros Secuenciacion formas Dy G, pero Program
R, 2020 No es claro L NA NA No se especifica e indirectamente No reporta No reporta No reporta P NA NA NA predice un aumento Ninguna rogram,
Favors an n genética ; genémica o Spatiotemporal
(138) Open asociado con dramatico en el Modeling Center at
pen cambios en la estado one-up con g &
Conformation exposicion del a forma G. o que the University of New
al State. Xp € forma &, lo g Mexico y LANL LDRD
sitio de union. significa que es

project
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La salud
es de todos

Minsalud

Variante
(Caracteristicas

Transmisibili
dad o

Susceptibilida
d a agentes

Caracteristicas de la
poblacion

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes Mutaciones/Linaje/ EEVER Deteccién por Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de

Cepa L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
) propagacion terapéuticos
mayor poblacion anticuerpo dirigido
del conjunto a RBD aumenten
Unico de Spike. en el estado one-
La exposicion a up. .
RBD, incluido el
papel de los
glicanos
altamente
flexibles, mostré
que tanto el
ACE?2 y epitopos
de anticuerpos
neutralizantes
criticos en el
RBD son mas
accesible
Sinteti Existe una base
intetizar y bioquimica para
evxa?rirgzg Sle\lleGy La mutacién D614G una mayor
The D614G - en la proteina Spike infectividad de la
P e informar que el -
mutation in uso de una vector es mutacion D614G ,
the SARS- ' lentiviral de ubicado en e] sin embargo,
CoV2 Spike | Diferentes p extremo C-terminal actualmente no . .
! : proteina S de : Weizmann Institute
Ogawa, J, protein paises al SARS-CoV?2 tiene | Secuenciacié Base de datos del fragmento S1y Secuenciacién podemos explicar la Staff Scientists
2020 _increases ser el > 1/2 log10 n genética NA NA poblacional GISAID No reporta fuera de la union al No reporta No reporta genoémica NA NA NA base de Ninguna Internal Grant
(139) infectivity in dataset receptor este aumento de la
an ACE2 GISAID ;l:g:::cgga%e;ﬁ dominio, y por lo infectividad y, por lo Program, NCI
receptor células humanas tanto es poco tanto, se necesita
dependent e expresan la probable que influya mas trabajo para
manner. q roteir?a ACE2 directamente en la aclarar el
Fr)lumana como unién de ACE2 mecanismo base
VIrUS receptor del aumento de la
ptor. infectividad.
Aunque la
gravedad de la
enfermedad de los
casos 1
Reportar una y 2 eran diferentes,
Genome secuencia no hubo diferencia
Sequences of genomica Hombre de 58 afios y detectable entre
Au, C 2020 SAqRS-CoV-Z Hong completa de Secuenciacié mujer de 61 afios Secuenciacién sus genomas de
‘(140) Strains Kong, SARS-CoV-2, de n genética NA 2 llegados de EEUU a No reporta No reporta No reporta No reporta enémica NA NA NA SARS-CoV-2. Esto Ninguna Sin financiamiento
Detected in China meustras de saliva 9 China, positivos para 9 sugiere que los
Hona Kon de garganta COVID19 factores del
9 9- profunda en Hong huésped jugaron un
Kong papel mas
importante en
resultado clinico
que la variacion
genética viral, como
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La salud
es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

lo demuestran los
estudios clinicos.

Observacione
s

Fuente de
financiacion

En conjunto, los
datos sugieren
fuertemente que el
SARS-CoV-2 esta
adquiriendo
mutaciones a
medida que se

SARS-CoV-2.

mutaciones en un
conjunto de datos
gue consta de
4894 secuencias
gendmicas
completas del
SARS-CoV-2

de 6 continentes

dos en
ORF3a, uno en
ORF8y dos en N.
Hay 17 intercambios
de aminoécidos
adicionales si se
disminuye el valor
umbral (> 1%),
presente en todos
los genes, excepto

que wl SARS-CoV-
2 se adapta para
mejorar la unién del
receptory / o
escapar del sistema
inmune adaptativo.
Sin embargo,
parece oportuno
seguir mas la

evolucién

\denification extendiéndose a
of novel 7 mutaciones N
) . . ubicaciones. Lo
mutations in aisladas en RdRp mas probable es
RNA- Identificar y en comparacién con p
d d ) Base de datos NCBI. la de Wuhan. L que estas
Ghand G ependent caracterizar tres L 26 secuencias a de Yyuhan. L.as L mutaciones estén
2020 RNA India mutaciones en la | Secuenciacio NA NA completas de la India No reporta mutaciones fueron No reporta No reporta Secuenciacion NA NA NA ayudando al SARS- Ninguna Sin financiamiento
polymerases RdRp n genética P : P These mutations on P P gendémica y g
(141) . y como referencia se CoV-2 a adaptarse
of SARS-CoV- de la India frente . RdRp are A97V, .
; tomo6 la de Wuhan mejor dentro de los
2 and their a la del Wuhan A185V, 1201L, hosts v en nuevas
implications P323L, L329I, ubi%l:aciones
on its protein A466V y V880l i U
structure. geograficas. Una
de las mutaciones
identificadas en el
estudio (P323L)
podria tener
consecuencias
funcionales que
deben abordarse
en estudios futuros.
Se identificaron 11 Ya que
aminoéacidos que esencialmente no
Creado un canal estan mutados con se produjeron
combinando alta frecuencia (méas intercambios en el
ambos del 10%) en las dominio de unién al
analisis secuencias de receptor de la
filogenético y SARS-CoV-2. Dos proteina Sy en los
e e
Snapshot of 60 pai identificar posibles 6.193 ) 5 6 - P
Zhao, J. the evolution é)alses adaptaciones o 1 Isecu%nc:)a:js (nsp2, nsE ), tres en o ant||<_:uerpos
2020 and mutation e 6 humanas Secuen,c aclo NA NA G (;omp Stazo €D No reporta ORF31a (nsplé No reporta No reporta Secuepmgmon NA NA NA r;]eutra %antgs,(;lo Ninguna No reporta
(142) patterns of continente relacionadas n genética ISAID de 60 paises nspl3), uno en S, genomica ay evidencia de
s
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La salud .
es de todos il

AETERG Titulo Objetivo Tipo estudio i No. Participantes Caracterl’stig:fls dela (Car\e/i?:rtlear?stﬁcas Mutaciones/Linaje/ Trar:jsarglglblll EEVER Deteccidn por Sgsaczggr?tlgga Eficacia en la Otros Conclusi(_)n del Observacione 'Fuen_te de
poblacion Cepa L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
) propagacion terapéuticos
en los genes que de SARS-CoV-2
codifican E, ORF7a, durante la
ORF7b y ORF10. pandemia en curso.
Los sitios de
mutacion
adicionales se
encuentran
principalmente en
ORF1ab con uno en
ORF2, uno en ORF8
y dos en los genes
MyN
67 tipos de
variantes:
Sesentay una
variantes fueron
sustituciones de Las tres variantes
un solo mas comunes
nucledtido, lo estaban vinculadas
que provoco 36 e incluian
cambios de mutaciones
aminoéacidos no C3037T, C14408T
sinénimos y 25 (nspl2: P323L) y
sinénimos. Las A23403G (S:
modificaciones D614G). Este grupo
mas ubicuas de mutaciones a
Genetic fueron C3037T, menudo
diversity of Proporcionar una pacientes que fueron C14408T Se produjeron acompafaba a la
SARS-CoV-2 vision de las seleccionados para su (P323L) y cuarentay variante C241T Este trabajo fue
Tam Thi ar_]d cIi_nicaI3 cara’c_terl’sticas o inclusion en funcion de A23403G Utilizando e_I banco cuatro (39/44 genomas) o financiado por
Nguyen / epidemiologic ' clinicas de Andlisis .de un resultgdo de RT (D614G) que de trapajo de secuencias GGG 28881..28883 . Wellcome Trust de
2020 al Vietnam COVID-19y las secuencias N/A 44 PCR en tiempo real ocurrieron en genomica CLC, No reporta No reporta completas de No reporta No reporta no reporta AAC (33/44 ninguna Gran Bretafia
characteristics tendencias genéticas positivo para SARS- | 40/44 muestras. identificamos 285 SARS-CoV-2 genomas). La
(143) . i - : (106680 /2 /1412)
of COVID-19 evolutivas del CoV-2 con valores de Se detectaron mutaciones utilizando un prevalencia del otorgado a RvD
patients in SARS-CoV-2 en Ct otras dos enfoque basado primero reflejo un
Hanoi, Vietnam del gen E'y RdRp <30. | variantes C241T en ampliaciones probable origen
Vietnam y GGG a AAC en europeo de los
28881-3en 39y virus, y la transicién
33 secuencias, D614G fue
respectivamente. dominante en
Estas variantes Vietnam. Se
son marcadores identificaron nuevas
clave para definir variantes; sin
los linajes B.1 embargo, ninguno
(C241T, C3037T, pudo asociarse con
A23403G) y la gravedad de la
B.1.1 (C241T, enfermedad.
C3037T,
A23403G,
GGG28881
..28883AAC), los
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La salud
es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

principales
linajes de
nuestro estudio.
Las variantes
mas comunes se
detectaron en
secuencias
virales
amplificadas de
pacientes con
enfermedad leve

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

y en la UCI.
La variante
SARS-CoV-2S-
614G en
estudios previos
mostré una
mayor Este estudio
replicacion in establecié un
vitro y una fenotipo de Este trabajo fue
transmisién mas mayor apoyado por la Swiss
temprana en replicacion y pNationaI Science
Caracterizar la estudios in vivo, transmision de El S614G resulta -
p di | - i Foundation, la
SARS-CoV-2 proteina S que se sy _ en este estu I|o a variante Esta variante en aulment_qs sultl es comisién europea, El
spike D614G une a 77 ACE2 Andlisis de Modelos invitro e in | usando modelos SARS-COV- | Finfluencia la enfaunionya ministerio Federal de
- humana (hACE2) L vivo incluyendo de infeccion en 25614G, peor . replicacion in vitro A
variant inética d ampliacion de | imarias d 1l h patogenicidad c ) d educacion e
Bin Zhou, confers Y IS.U C|_qet|_ca e técnicas de 29 Knock-in hACE2 Cuﬁgg; pr::?\laEnas €| ce l;SEN BEy Variante: No reporta | . ﬂesm qol del virus por lo REPC RX proporlqon_ap g ulna investigacion y la
2020 enhanced Suiza replicacion in vitro. secuenciacio N/A ratones Knock-in hACE?, Y » U y en descripcion influencio ‘a que no esta secuenciacion y No reporta No reporta No descrito explicacion de Ninguna Universidad de Berna
o Evaluar la 6 hamster, 12 hurones modelo de ratén modelos de g, patogenicidad A cuantificacion de predominio global S
(144) replication infeccion v | ny knock-in h 5n. ha adicional | model asociada con el de | ; y el Ministerio federal
and infeccion y 'a cuantificacion nocl_'?] p ACE2, un hratgn, amster Y en e rlno elo la gravedad del alelos el vanant? S de Alimentacion y
transmissibilit trgn}sm.lsmn. de.78 de alelos modelo arpster y un urén se observo animal por lo desarrollo de §14G entre los Agricultura de
dindmicas in vivo hurén un aumento en la que esta COVID-19 virus del SARS- Alemania. Centro de
y utilizando tres aptitud variante no CoV-2 actualmente :
modelos animales comparada con esta asociada circulando EE.UU para _eJ control
' . y prevencioén de
la variante con la enfermedades
SARS-CoV-2S- gravedad del COVID-19
614D mediante desarrollo de
la aplicacion de COVID-19 en
técnicas de humanos
secuenciacion y
cuantificacién
especifica de
alelos para
conformacion
Molecular Explorar los datos Durante la primera oleada de Pacientes Los pacientes Reemplazos de La variante Los hallazgos Aungue se Fondren Foundation,
Architecture of genomicos para Andlisis de contagios se hicieron hospitalizados y no asociados a la aminoéacidos Puede ser 614Gly otorga sugieren que la c desconoce la gama Houston Methodist
S : L . urva .
Wesley Early generar secuenciacié pruebas a 3.080 pacientes, hospitalizados. segunda oleada Alad42Val, mayor una mayor s mayoria de las . P completa de Hospital and
. Y Estados P - h ; Secuenciacién epidemioldgi . .
Long, 2020 | Dissemination Unidos reemplazos n genémica y N/A de los cuales 406 fueron Durante la primera fueron causados Ala448Val, asociada a la aptitud del enémica cepas de No reporta cade factores que Ninguna Research Institute (to
(145) and Massive definidos de un analisis positivos. Durante la oleada la media de por la variante Ala553Pro / Val y variante virus en el 9 SARS-CoV-2 Houston contribuyeron a la J. M. Musser), NIH
Second Wave solo aminoéacido filogenético segunda oleada fueron edad era 57,3. Gly614. Este Gly682Arg. Se Gly614 tracto que circulan segunda ola masiva grant Al127521 (to J.
of the SARS- en el dominio de recolectadas 68.418 Durante la segunda cambio se identificé una cepa respiratorio actualmente en en Houston, es S. McLellan), NIH
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Transmisibili
dad o
propagacion

Variante
(Caracteristicas

)

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Caracteristicas de la

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Fuente de
financiacion

Conclusién del Observacione
estudio S

Otros
desenlaces

Eficacia en la
vacuna

Deteccidn por

T2 pruebas dx

Autor/afio Objetivo Tipo estudio No. Participantes Gravedad

poblacion

CoV-2 Virus in unién al receptor muestras de 55.800 oleada la media de produjo muy con un reemplazo superior. La nuestra region posible que el grants GM120554
a Major de la proteina pacientes, de los cuales edad era 59,9 afios. rapidamente, en de Lys477Asn en sustitucién de deberian ser potencial de una and GM124141 (to I.
Metropolitan spike que produjo 9.121 pacientes fueron 43,3% de la poblacion tan solo unos RdRp. los residuos de susceptibles a mayor J. Finkelstein), the
Area una disminucién positivos era hispana y algunos meses. El alanina o remdecivir transmisibilidad del Welch Foundation (F-
del reconocimiento tenian comorbilidades residuo de glicina més SARS-CoV-2 con el 1808 to I. J.
por parte del como diabetes, aminoéacido pequerios por reemplazo de Finkelstein), and the
anticuerpo hipertension y Asp614 se las cadenas aminoéacidos National Science
monoclonal obesidad. encuentra en el laterales mas Gly614 haya jugado Foundation (1453358
neutralizante subdominio 2 voluminosas un papel, asi como to I. J. Finkelstein). I.
CR3022, este (SD-2) de la de Val / Pro/ los cambios en J. Finkelstein is a
estudio representa proteina de pico Arg puede comportamiento CPRIT Scholar in
el primer analisis y forma un imponer asociado con el Dia Cancer Research. J.
de la arquitectura enlace de restricciones de los Caidos y las J. Davis, M. Shukla,
molecular del hidrégeno y una estructurales vacaciones del 4 de and M. Nguyen are
SARS-CoV-2 en interaccién para que el julio y relajacion de supported by the
dos oleadas de electrostatica analogo de algunas de las NIAID Bacterial and
infeccién en una con dos residuos nucleétido limitaciones Viral Bioinformatics
importante region en la subunidad modificado se sociales impuestas resource center award
metropolitana. Los S2 deun unay, por lo durante la primera (contract number
hallazgos nos protémero tanto, puede ola. 75N93019C00076)
ayudaran a vecino. desfavorecer la
comprender el uniéon de
origen, la remdesivir.
composicion y la
trayectoria de
futuras ondas de
infeccion y el
efecto potencial de
la respuesta
inmune del
huésped y las
maniobras
terapéuticas sobre
la evolucion del
SARS-CoV-2.
Evolutiona Las referencias de las La variacion La tasa de Estas Se observo Kansas IDeA Network
nary secuencias del NCBI D614G se o variaciones se divergencia of Biomedical
Analysis of e . mutacién P
se suministran a observé en 160 . pueden gendmica en curso Research Excellence
Severe Acute <5 d | impulsa la id | ioinf ics C
Respiratory _ _ través de tres centros | genomas, lo que Se encontré que se evolucion viral considerar entre los genomas. Bioinformatics Core,
Derivar el impacto de datos distintos, las indica su - durante el Ademas, se supported in part by
Syndrome ) . observaron 23 y la variabilidad - .
. de los cambios referencias de NCBI naturaleza . desarrollo de observaron un gran the National Institute
Coronavirus 2 uti slisi - da. El mutaciones en la del genoma, lo di . d | Medical
Yellapu (SARS-CoV- evolutivos Andlisis _ o se suministran a conservada. E proteina S, 1 en E, 2 o que permite medicamentos y nimero de of General Medical
' Estados observados enla | basados en 540 secuencias genémicas través de siguiente nimero ’ ! Secuenciacién ; vacunas contra . variaciones de . Science (url:
2020 2) Reveals - ; - N/A N . de My 7dela No reporta No reporta P que los virus No descrito L Ninguna . ) .
- Unidos funcionalidad de datos de completas canalizaciones mas alto de . gendmica el SARS-CoV-2. nucleétidos en todo https://www.nigms.nih
(146) Genomic . " A proteina N para escapen de la ; G,
Divergence las proteinas y las genomas (anotacion calculada, variaciones de mapear con los inmunidad del La identificacion el genoma. la .gov/) award
wi%h intervenciones genomas de Entrezy | aminoacidos se e itopos de células huésped de cambios de continua P20GM103428
S terapéuticas. canalizaciones observé en la pitop pedy nucleétidos divergencia (supports DCK, RM,
Implications ) . By T reportados desarrollen o P
. compatibles con proteina N- : ) criticos que se gendmica entre and DP), and the
for Universal . resistencia a : : .
vaccine Locusl__mk), estas estructural, los reflejar_l como generaciones Kansas Instltut_e_for
) secuencias ya estan donde 65 . cambios de sucesivas que Precision Medicine
Efficacy. . medicamentos. N ; L :
recalibradas y eran de genomas aminodcidos en surgen debido a un Quantitative Omics
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Autor/afio

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

20 paises/regiones
diferentes (USA,
Japan, Israel,

Pakistan, Iran, Brazil,

South Korea, ltaly,
Spain, Sweden,
Australia, Finland,

France, Peru, Taiwan,
Vietnam, India, Nepal

y Colombia)

Variante
(Caracteristicas

)

mostraron 25
tipos de
variaciones como
D3Y, N4D, P6T,
P13L, P14L,
S23T, A35T,
P46S, D128Y,
R185C, S194L,
S197L , S202N,
R203K, G204R,
T205I, A207G,
G215S, S232T,
G238C, T271l,
Q289H, S327L,
D343V y P344S.
La frecuencia
maxima de
ocurrencia se
encontré con la
variacién R203K,
observada en 21
genomas,
G204R en 19
genomasy
S197L en 15
genomas, lo que
indica la
probable
naturaleza
conservada de
estas variaciones
en el gen N. Sélo
tres genomas
mostraron dos
tipos de
variaciones de
aminoacidos
como L37Ry
P71Len la
proteina E. Seis
genomas
mostraron
variaciones de
aminoacidos
A2S, V70l y
T175Menla
proteina M

Mutaciones/Linaje/

Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

las proteinas
alteraria la
conformacion de
las proteinas, lo
que da lugar a
cambios en la
patogenicidad y
antigenicidad.
Tales
variaciones
genéticas
contribuirian a
diversas
propiedades
antigénicas que
darian como
resultado
respuestas
inmunogénicas
variables en los
pacientes. Esto
causaria un
impacto
involuntario en el
disefio racional
de una vacuna
exitosa.

Otros

desenlaces

Conclusién del
estudio

mayor nimero de
variaciones de
nucleétidos podria
obstaculizar el
desarrollo de una
vacuna universal.
Las comunidades
de investigacion de
vacunas podrian
adoptar esta
informacion para
evitar las regiones
con variaciones
para lograr una
vacuna exitosa
contra el SARS-
CoV-2.

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Core, supported by
National Cancer
Institute (url:
https://www.cancer.go
v/) grant
P20GM130423
(supports DCK, PC,

DP, NKY).

Yurkovetskiy
, 2020
(147)

SARS-CoV-2
Spike protein
variant D614G
increases

Estados
Unidos

Investigar las
posibles
consecuencias
funcionales de la

Experimental

N/A

No reporta

Celulas HEK-293T

infectadas con SARS-
CoV-2. Las proteinas
S D614 y D614G se

D614G una
variante
adaptativa que
se seleccioné

No reporta

La evidencia
indirecta de
gque D614G es
mas

D614G fue
mas infeccioso
que la forma
ancestral en

CryoEM

Las variantes
D614G y D614
son igualmente

sensibles a la

No reporta

No descrito

la ubicacion de
D614G dentro de la

proteina S esta
alejada del dominio

Ninguna

NIH R37AI147868
yRO1AI148784,
NIH/NIAID
U19AI1110818,

IETS

Instituto de Evaluacion
Tecnoldgica en Salud®




La salud

es de todos il

Autor/afio Titulo

Objetivo Tipo estudio

. Caracteristicas de la Varlar)te_ Mutaciones/Linaje/ RN Deteccidn por BuEEn i Al Eficacia en la Otros

No. Participantes o (Caracteristicas dad o Gravedad d a agentes

poblacion Cepa L pruebas dx
) propagacion

infectivity and variante de la produjeron a niveles

retains proteina Spike comparables, se
sensitivity to D614G

antibodies

para aumentar la

Conclusién del

Observacione Fuente de
. vacuna desenlaces estudio S financiacion
terapéuticos
transmisible células de neutralizacion de unién al receptor 7DP2AI1124384-02,
transmision de fue pulmén por cuatro y que la afinidad de NCI K22CA241362.
procesaron a S1y S2 persona a proporcionada humano, anticuerpos D614G por ACE2 National Science
con una eficiencia persona aqui por células de monoclonales es menor que la de Foundation Graduate
that target the comparable y se experimentos | colony células humanos D614 (Figura 4). Research Fellowship
receptor incorporaron en con virus que se dirigidos a la Hasta la fecha, (Grant No. 1745303).
binding particulas similares al pseudotipados volvieron proteina S RBD ningun estudio ha Federal funds from
domain. virus del SARS-CoV-2 gue muestran | permisivas por que se demostrado un the Department of
en niveles similares que D614G la expresion encuentran peor resultado Health and Human
transduce de ectépica de actualmente en clinico para la Services; Office of the
3 a9veces varios ensayos infeccién con Assistant Secretary
mas ortélogos de clinicos para D614G, y dada la for Preparedness and
eficientemente ACE2 de personas con conformacién mas Response; Biomedical
que la mamiferos. COVID-19 abierta de su Advanced Research
proteina S dominio de unién al and Development
ancestral. receptor, uno Authority, under OT
Aunque la podria predecir que number:
infectividad D614G sera al HHS0100201700020
absoluta difirié menos tan C.
en funcién de inmunogénico
la afinidad del como la forma
RBD por el ancestral
ortélogo de
ACE2
particular, el
aumento
relativo de la
infectividad
debido a
D614G fue el
mismo. El

hecho de que
los ortélogos
de ACE2 de
raton y rata no
fueran
permisivos
para D614,
pero dieron
una infeccion
detectable con
D614G. El
examen de la
infectividad de
D614G
utilizando
ortélogos de
ACE2
codificados
por otras
especies de
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es de todos

Minsalud

o . . . . o Caracteristicas de la Varlar)te_ Mutaciones/Linaje/ istussel Deteccidn por Sl Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes o (Caracteristicas dad o Gravedad d a agentes . . L
poblacion ) Cepa propagacion pruebas dx terapéuticos vacuna desenlaces estudio S financiacion
mamiferos
puede
proporcionar
mas
informacion
sobre la
estructura y
funcion de la
variante de
D614G.
La variante G El éxito en el
parece ser manejo de la
mas pandemia no solo
infecciosa depende de como
debido a su el virus esta
alta mutando o ganando
prevalencia la carrera para
sobre las encontrar vacunas
otras y antivirales
La variante G variantes en el efectivos, sino que
esté muy resto del también depende
Mostrar la extenddapor | Lavariante G | 2UIC PO " aprendico de.
distribucion todo el territorio, predominante evidenciay angemias virales
eogréafica de 141 principaimente alberga los concluyente P asadas, como
geogral en las regiones sublinajes B.1, 1y P y
aislamientos de central v sur. Las B11 B111 para vincular Rt-PCR- desarrollamos
Geoaraphical SARS-CoV-2 varianteys S éstén B 1 1 1’0 .B.1.5’ un SNP Unico TagManTM estrategias sociales
Distr?bufi)on of recolectados a lo resentes en la | B 1 5 4 |6,\ véri.an)t/e con el fenotipo 2019-nCoV exitosas para
Castillo Genetic largo del territorio 141 muestras de frotis rg ion central del | v éilk-)e.r ’a l0s linaies viral. Todavia Assay Kit vl detener la
’ . . chileno. El anélisis ' nasofaringeos y de g by 9 J no es posible (Thermo Fisher, . propagacion de el B
2020 Variants and Chile Experimental N/A 141 . Maule y también B,B.2,B.2.1y ; No reporta No reporta No reporta No descrito . Ninguna No reporta
- completo del garganta de Chilenos L ; determinar el Cat. No. virus, y la forma en
(148) Lineages of en la region B.2.5, y la variante .
s genoma de esas con SARS-CoV-2 i . efecto preciso A47532). gue enfocamos
ARS-CoV-2 muestras nos norte de O también esta de las Secuenciacién nuestros esfuerzos
in Chile. ermite identificar Antofagasta. Las asociada con el mutaciones de analisis Y recursos para
P . variantes menos linaje B. Por otro o ' ; y P
y clasificar tanto nucleétidos y filogenetico generar nuevos

las variantes
gendmicas como
los linajes.

representadas, V
y O, se
encontraron en
las regiones
Metropolitana y
O'Higgins

lado, la variante S

esta asociada con

los sublineajes A.1,
A2yAS5

la sustitucién
de
aminoacidos
enla
infectividad
viral, pero es
probable que
estas
mutaciones
estén
involucradas
en diferencias
enla
patogénesis
viral.

conocimientos
mediante la
vigilancia y la
investigacion de
alta calidad. En
esta linea,
debemos seguir
estudiando la
filogenia viral, la
epidemiologia y la
modelizacion
moleculary
matematica, y
mejorar el
diagnéstico y las
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Transmisibili
dad o
propagacion

Variante
(Caracteristicas

)

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Caracteristicas de la
poblacion

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Otros
desenlaces

Fuente de
financiacion

Conclusién del Observacione
estudio s

Eficacia en la
vacuna

Deteccidn por
pruebas dx

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes Gravedad

terapias novedosas
y eficaces.

Azad, 2020
(149)

Identification
of novel
mutations in
the
methyltransfer
ase complex
(Nsp10-
Nsp16) of
SARS-CoV-2.

India

Para comprender
las variaciones en
el SARS-CoV-2,
iniciamos este
estudio con el
objetivo de
identificar nuevos
mutantes de la
India. Aqui,
identificamos seis
mutaciones del
complejo Nsp10-
Nspl6y
discutimos su
posible implicacion
en su estructura y
funcién.

Experimental

N/A

208 secuencias de proteinas

secuencia de la
proteina Orflab (7096
residuos) de esta base
de datos que alberga
todas las proteinas no
estructurales
codificadas por el
genoma del ARN del
SARS-CoV-2 (Nsp1-
16). Al 10 de junio de
2020, hay 208
secuencias de
proteinas de Orflab
depositadas desde
India.

La interfaz de
Nsp10y Nspl6
se compone de
varios residuos,

incluidas las
posiciones L244

y M247 de

Nspl6. El
andlisis muestra
una mutacién en
P236L que esta
muy cerca de los

residuos
cruciales L244 y

M247.

Nsp10-Nsp16

No reporta

No reporta

Clustal Omega
tool

El complejo
Nsp10-Nsp16
esta
involucrado en
la 2'-O-
metilacion del
ARN del
coronavirus y
se ha
convertido en
uno de los
candidatos mas
prometedores
para la
seleccion de
farmacos. Este
complejo
modifica el
ARN viral para
gue se parezca
mucho al
ARNmM de la
célula huésped,
lo que facilita la
sintesis de la
proteina viral y
también la
evasion del
sistema
inmunoldgico
de la célula
huésped. El
estudio
identifico varios
candidatos
prometedores y
los dos
principales
(Velpatasvir y
JFD00244) se
unen a un
bolsillo que
reside en los
residuos
mutantes
identificados en
nuestro
estudio.
Velpatasvir y

No reporta

No descrito

Divulgamos la
mutacion en el
complejo SARS-
CoV-2 Nsp10-
Nspl16 que es una
2'-0-
metiltransferasa
necesaria para la
proteccion del ARN
viral. Las
mutaciones
informadas aqui
podrian ayudar a
este virus a evadir
los agentes
farmacologicos que
se dirigen ala
actividad del
complejo Nsp10-
Nspl16. Ademas,
nuestro estudio
enfatiza la
importancia de los
estudios de
variacion que se
realizaran en las
variantes
emergentes del
SARS-CoV-2.
Parece que este
virus esta mutando
rapidamente para
alcanzar una nueva
propiedad funcional
que les permitira
sobrevivir y
adaptarse mejor.

Ninguna

No reporta
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Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante

(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por

pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

JFD00244
requieren un
residuo de
aspartato en
114 posiciones
de Nspl6 para
su interaccion.

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Hartley,
2020
(150)

Genomic
surveillance
revealed
prevalence of
unique SARS-
CoV-2
variants
bearing
mutation in
the RdRp
gene among
Nevada
patients.

Estados
Unidos

realizar mas
analisis
filogenéticos y
estudiar la
epidemiologia viral
en el estado de
Nevada.

Andlisis de
secuenciacié
n genoémica y

analisis
filogenético

N/A

200 especimenes de casos
identificados positivamente
en Nevada

Los pacientes con
signos de COVID-19
(fiebre, tos, dificultad

para respirar) se
sometieron a pruebas
para detectar el virus
dirigiéndose a loci
genomicos especificos
del SARS-COV-2
mediante RT-PCR
utilizando ARN
extraido de hisopos
nasofaringeos /
nasales

D614G, P323L/F
y nucleétido 379.
D 614 fue la
variante
predominante.
La variante
P323F variant
(326 MT706208,
LR860619,
MT345877,
MT627429,
MT810889,
MT811171)

En todo el mundo,
actualmente existen
5 clados principales

(19A, 19B, 20A,
20B, 20C) de SARS-
CoV-2 diferenciados

en funcién de
perfiles de
nucleétidos
especificos. Los
clados 19Ay 19B
estan definidos por
C8782T y T28144C,
respectivamente.
20A es un derivado
de 19Ay contiene
las mutaciones
C3037T, C14408T y
A23403G

(resultando en

D614G) se define
por las mutaciones
G28881A, G28882A
y G28883C, y 20C
contiene C1059T y

G25563T.

La variante
P323F puede
haber alterado
las
caracteristicas
fenatipicas, lo
que ha
contribuido a
su mayor
prevalencia y,
por lo tanto, a
un area activa
de
investigacion.

No reporta

Secuenciacién
gendmicay
analisis
filogenético

No reporta

No reporta

No descrito

P323 del SARS-
CoV-2 de Wuhan
(Wuhan-Hu1l) ha
mutado a leucina
(P323L) en todas
las variantes D614
de glicoproteina de
pico, que
supuestamente
tienen una
transmision mas
alta. Aunque no se
ha investigado el
papel de D61G en
combinacioén con
P323L de RdRp en
la transmisién viral,
la coexistencia de
estos cambios
mutacionales
(D614G y P323L)
en casi todas las
variantes
detectadas
predominantemente
de SARS-CoV-2
reflejan su
importancia en la
transmision y
patogenicidad. En
consecuencia, una
mayor prevalencia
del P323 mutado a
323F (P323F) en
las variantes que
circulan en los
pacientes del norte
de Nevada puede
sugerir la
importancia de este
aminoéacido
especifico en la
replicacion o

Ninguna

University of Nevada,
Reno Vice President
for Research and
Innovation (VPRI),
Department of
Microbiology &
Immunology, UNR
School of Medicine,
Nevada IDeA Network
of Biomedical
Research Excellence
(INBRE) from the
National Institute of
General Medical
Sciences (GM 103440
and GM 104944) from
the National Institutes
of Health (NIH).
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Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante

(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/

Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

transmision del
virus.

Observacione

S

Fuente de
financiacion

Gobeil, 2020
(151)

D614G
mutation
alters SARS-
CoV-2 spike
conformationa
| dynamics
and protease
cleavage
susceptibility
at the S1/S2
junction.

Estados
Unidos

Para probar el
efecto de la
sustitucion de
D614G sobre la
escision de la
proteina S por
furina,
restablecimos la
secuencia de
furina nativa o la
reemplazamos
con una sefial de
protedlisis de
HRV3C exdgena.
Determinamos las
estructuras crio-
EM de los
ectodominios
D614y G614 S sin
escindir, asi como
la estructura del
ectodominio S
G614
completamente
escindido del
SARS-CoV-2
actualmente
dominante a nivel
mundial.

Experimental

N/A

No reporta

ectodominios D614 y
G614 sin escindir

La mutacién
D614G de la
proteina S se ha
asociado en
numerosos
informes con una
mayor aptitud y /
o infectividad del
virus

S-GSAS mutado
D614G: Los perfiles
SDS-PAGE, SECy
DSF del S-GSAS /
D614G eran
similares a los del
ectodominio S-
GSAS S. NSEM del
ectodominio S-
GSAS / D614G S
revel6 particulas S
tipicas y bien
dispersas antes de
la fusién

Ademas de la
mutacién
D614G muy
discutida, el
subdominio
SD2 también
alberga el sitio
de escision de
furina
multibasico
que delimita
las
subunidades
S1lyS2. La
escision de
furina es un
paso de
procesamient
o esencial
para la
proteina Sy
es necesaria
parala
infeccién y
transmisién
viral.
Proporcionam
os evidencia
en este
estudio de
que la
mutacién
D614G mejora
la
susceptibilida
d del
ectodominio
del SARS-
CoV-2ala
divisién de
furina, lo que
aumenta la
posibilidad de
que esto
contribuya a
una mayor
aptitud y
transmisibilida
d de los

No reporta

CryoEM

No reporta

No reporta

No descrito

Ademas de la
mutacion D614G
muy discutida, el
subdominio SD2

también alberga el
sitio de escision de
furina multibasico
gue delimita las
subunidades S1y
S2. La escision de
furina es un paso
de procesamiento
esencial para la
proteina Sy es
necesaria para la
infeccién y
transmision viral.
En este estudio se
proporcioné
evidencia de que la
mutacion D614G
aumenta la
susceptibilidad del
ectodominio del
SARS-CoV-2 ala
escision de la
furina, lo que
aumenta la
posibilidad de que
esto contribuya al
aumento de la
aptitud y
transmisibilidad de
los aislados
D614G.

Ninguna

NIH Common Fund
Transformative High
Resolution Cryo-
Electron Microscopy
program (U24
GM129539) and by
grants from the
Simons Foundation
(SF349247) and NY
State
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Minsalud

i Variante . . Transmisibili i Susceptibilida . . .
AETERG Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes Caracterlstlg:fls dela (Caracteristicas Mutaciones/Linaje/ Al o EEVER Deteccién por d a agentes Eficacia en la Otros Conclusu_)n del Observacione 'Fuen_te de
poblacion ) Cepa propagacion pruebas dx terapéuticos vacuna desenlaces estudio S financiacion
aislados
D614G.
las diferencias en
las frecuencias
relativas de las dos
variantes son
impulsadas, al .
menos en parte, por .dSe gn(;,jontro
diferencias en evi IenCIa’ € ﬁargas
. A virales més altas en
cuando y dénde se S >
secuenciar 3940 virus del estado de introdujeron los . individuos con virus
. - . I los pacientes del clado 614G, lo
genomas virales Washington La variante 614D | linajes en el estado. infectados con Ue tedricamente
del SARS-CoV-2 recolectados entre aliment6 gran En general, virus con la q odria afectar la
del estado de febrero y julio de 2020. | parte del brote encontramos que Ssustitucion trgnsmisibilidad la
' Washington para 1500 muestras de temprano en podemos explicar ¢ Y
Viral genomes caracterizar como todos los condados de marzo y abril los cambios en la 614G tenian gravedad. Sin
reveal L : y abr, - ) valores de Ct embargo, no se
la propagacion del . Washington excepto pero este linaje frecuencia relativa p - . .
Mueller, patterns of the Estad SARS-COV-2 | Andlisis de 3940 virus del do d del dado d f lazad de | . mas bajos s s observaron pruebas Swiss National
2020 SARS-CoV-2 stados -0V~ EN €1 secuenciaci6 N/A virus h_e estado de k_e condado de ue reemplazado e as vanante? (carga viral no reporta ecuenciacion No reporta No reporta No descrito sélidas de que Ninguna Science Foundation
(152) outbreak in Unidos es_tado de n genémica Washington Ya Ima, asl como de a trgv_es de 614Dy 6.14G alo mas alta) que genomica estas diferencias en (P2EZP3_191891)
- Washington (EE. los linajes 614D (500 multiples largo del tiempo por -
Washington uU 0 influid . 614G introducci f iral los infectados los valores de Ct
State .) se vio influida secuencias) y introducciones actores no virales con virus tengan un impacto
' por las diferencias (1000 secuencias) por de 614Gy en en ausencia de AP
. . . 614D en los significativo en la
en el momento de separado, 750 abril pasado la diferencias P
. . p L tres canales transmisibilidad o la
las estrategias de secuencias del mayoria de los intrinsecas en la de gravedad de la
linajes en el condado de Yakima virus son 614G. | tasa de transmision. - : o
L . recoleccion. infeccion por el
estado Unicamente Slr:] gn;)t()grugyoe, I(Z\Sto SARS-CoV-2 en la
o epidemia del
posibilidad de que
existan tales V\l/easézidr? ?oen
diferencias y hayan gton.
llevado al reemplazo
del 614D por el
614G en otras
partes del mundo.
B.1.1.7 or VUI La nueva variante
202012/01: Se | estéa definida por 14
Covid-19: registro el primer mutaciones
caso conocido resultantes en era poco
What have we .
Mahase, learnt about de esta nueva cambios de probable que la
2020 the new UK No aplica Entrevista N/A No aplica No aplica variante aminoécidos y tres No reporta No aplica No reporta nueva variante | No descrito No reporta Ninguna No reporta
(153) L el 20 de deleciones, algunas vacunas
variant in the . S
UK? septlem_bre y (_19 que se cree que ineficaces
o secuenciado a influyen en el virus
principios de transmisibilidad en
octubre humanos.
The D614G ampliar nuestra Células HEK293 D614G: El El pico se transmite Johns Hopkins
Mutation comprension de la infectadas con SARS- | cambio lisosomal Inmunoblot a la membrana del University, National
Guo, 2020 Enhances the Estados mutacion de pico Experimental N/A No reporta Cov-2. Las muestras inducido por No reporta No reporta No reporta Inmunofluores'ce No reporta No reporta No descrito lisosoma, incluida Ninguna Institutes of Health
(154) Lvsosomal Unidos D614G P P de COVID-19 D614G en el P P P ncia P P su localizacién con 9 (NIH) National Cancer
Tr;fﬁckin of demostrando que utilizadas para esta tréfico de Lampl, Lamp2y Institute
9 desplaza el trafico publicacién se proteinas de pico Lamp3 / CD63, su (UG3CA241687), NIH
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Autor/afio Titulo Objetivo

’ . i . Caracteristicas de la Varlar)te_ Mutaciones/Linaje/ RN Deteccidn por BuEEn i Al Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
Tipo estudio No. Participantes o (Caracteristicas dad o Gravedad d a agentes
poblacion ) Cepa

L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S
propagacion terapéuticos

financiacion
SARS-CoV-2 de proteinas de

Spike. pico hacia el

obtuvieron del y una ligera

tincién anular en Center of Excellence
repositorio de elevacion en el células tratadas con in Influenza Research
lisosomay lejos bioespecimenes de procesamiento vacuolina-1, su and Surveillance
de los organulos Johns Hopkins, que se de picos induccion de (HHSN272201400007
de la via secretora basa en la representan las agrupacion de C), National Institute
biosintética. contribucion de primeras lisosomas y su of Allergy and
muchos pacientes, manifestaciones localizacién Infectious Diseases
equipos de biolégicas y lisosomal cuando (U19A1088791).
investigacion y bioquimicas se detecta con un
médicos, y se celulares de la anticuerpo
obtuvieron después de mutacién relativamente
la aprobacion del IRB D614G, lo que independiente de la
aumenta la gran conformacién
posibilidad de sondea los
que puedan anticuerpos
contribuir a los purificados por
efectos afinidad a sus 14
pronunciados de aminoacidos C-
la mutacion terminales. En
D614G en el cuanto a cémo se
SARS-CoV- 2 transmite el pico a
infectividad, los lisosomas,
carga viral y nuestros datos
transmisién indican que puede
ocurrir

independientement
e de la endocitosis,
ya que su
acumulacion
lisosémica no fue
bloqueada por
inhibidores de la
endocitosis
dependiente o
independiente de
clatrina.
Varias variantes

La expresion

de dos genes severas de riesgo
inducibles por de COVID-19
gc:r)u:,/tlis-rilsgk evaluar los gfectos _ interferén muestran
variants are de 679 variantes ) 679 variantes de (OASly 3 restriccion de tipo
associated de riesgo de riesgo de COVID-19 OAS3) también celular de sus
Schmiedel, with Estados COVID-19 sobre (definidas por la Variante se vio HIChIP data efectos sobre la
2020 - - la expresion Experimental N/A 679 variantes Iniciativa de genética rs6808074, No reporta No reporta influenciada ; No reporta No reporta No descrito | expresién génicay, Ninguna No reporta
expression of Unidos pu . - analysis h
(155) multiple genes génica en una del huésped COVID- rs2010604 por variantes por lo tanto, tienen
in diverse a_mplia gama de 19; version 4 del 20 de graves de el potencial d_g
immune cell tipos de células octubre de 2020. riesgo de afeptar la fqncnon
types inmunes COVID-19 en de diversos tipos de
' el cromosoma células inmunes y
12. OASly rutas genéticas.
OAS3, Nuestro andlisis de
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Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante

(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/

Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

codifican para
la familia de
proteinas
oligoadenilato
sintasa que
degrada el
ARN viral y
activa
respuestas
antivirales.
Varias
variantes de
riesgo grave de
COVID-19
muestran
restriccion de
tipo celular de
sus efectos
sobre la
expresion
génicay, por lo
tanto, tienen el

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

eQTL y mapas de
interaccion cis en
multiples tipos de
células inmunes
permitié una
definicién precisa
de los tipos de
células y genes que
impulsan la
susceptibilidad
genética a la
enfermedad grave
por COVID-19, lo
que podria
contribuir a los
diferentes
resultados clinicos.
Nuestro estudio
también destaca
cémo la
informacion sobre
polimorfismos

Observacione

S

Fuente de
financiacion

potencial de genéticos comunes
afectar la se puede utilizar
funcion de para definir vias
diversos tipos moleculares y tipos
de células de células que
inmunes y vias desempefian un
genéticas. papel en la
patogénesis de la
enfermedad.
Esta variante
esta
fueremerte | wsaciones
Covid-19: gue hacen que
donde -
New los virus sean
Wise, 2020 coronavirus ) . ) . estamos mas . . .
: o UK No aplica Entrevista N/A No aplica No aplica VUI-202012/01 No reporta viendo tasas | . ) No aplica No reporta No reporta No descrito No reporta Ninguna No reporta
(156) variant is ) infecciosos no
. D crecientes de -
identified in covid-19 hay | Necesariament
UK. =, nay e los hacen
un crecimiento . .
mas peligroso.
sorprendente
en esta
variante
Analizar 83.607 secuencias Entre 134 Las mutaciones de La proteina E La proteina E Estos resultados
Mutational exhaustivamente gendmicas completas posiciones de aa mas altas altamente altamente computacionales
Rahman, insights into Banalades los espectros Analisis de 83.607 secuencias o casi completas del variacion de (C43R, C44Y, Secuenciacion conservada conservada arrojan luz sobre la
2021 the envelope gh mutacionales de la | secuenciaci6é N/A : enémicas SARS-CoV-2 nucledétidos, 7 N45R, VA7G) se No reporta No reporta enémica puede ser un puede ser un No descrito proteina mas Ninguna No reporta
(157) protein of proteina E del n genémica 9 (huésped humano) de | sitios (9, 42, 114, | encontraron en una 9 objetivo objetivo potencial enigmatica entre
SARS-CoV-2. SARS-CoV-2 la iniciativa mundial 126, 189, 171, cepa marroqui de potencial para | parala vacuna las proteinas
como parte para compartir todos 180) tenian SARS-CoV-2 la vacuna contra el SARS- estructurales de los
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Minsalud

Autor/afio

Titulo

Objetivo

continua de la

investigacion
mutacional

genémica del
coronavirus

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

(GISAID)

pertenecientes a 159

paises o territorios

hasta el 20 de agosto

de 2020

los datos de influenza

Variante
(Caracteristicas

)

mutaciones
sinénimas
mientras que las
127 posiciones
de nucledtidos
restantes dieron
como resultado
sustituciones de
aa no sinénimas
en 63 posiciones
de aa (Datos
suplementarios
1). Las
variaciones de 7
nt en una cepa
marroqui
(EPI_ISL_46729
9) y variaciones

Mutaciones/Linaje/
Cepa

(EPIL_ISL_467299)
seguida de dos
mutaciones de aa
en nueve cepas de
Inglaterra, Israel,
Paises Bajos,
Irlanda del Norte,
Escocia y Sierra
Leona en diferentes
posiciones.
Sorprendentemente,
el resto de las cepas
(n =972) poseian
solo una mutacién
aa en diferentes
posiciones de la
proteina E del
genoma del SARS-

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

contra el
SARS-CoV-2y
las
intervenciones
terapéuticas
para reducir la
patogenicidad.

Eficacia en la
vacuna

CoV-2y las
intervenciones
terapéuticas para
reducir la
patogenicidad.

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

coronavirus, la
proteina E,
sentando las bases
para una
investigacion
experimental
"humeda" detallada
fundamental de su
interaccion con los
componentes del
huésped y la
comparacion con la
proteina E del
SARS-CoV en
modelo de infeccion
estandarizado. La
identificacion de los
nucleétidos y

Observacione
s

Fuente de
financiacion

de 2 nten 54 CoV-2 aminoéacidos que
cepas de SARS- intervienen en la
CoV-2 de reduccion de la
Australia, virulencia debe
Austria, Canada, investigarse
Inglaterra, mediante estudios
Guangdong, adicionales. Los
India, Iran, Israel, resultados del
Paises Bajos, presente estudio
Irlanda del Norte, deben interpretarse
Escocia, con cautela dada la
Sichuan. , incertidumbre
Sierra_Leone, existente de los
Suecia y Gales. datos genémicos
El resto de las del SARS-CoV-2
cepas (n = 1514) para desarrollar
mostraron solo 1 una posible
nt mutacion profilaxis y
mitigacion para
abordar la crisis
pandémica de
COVID-19.
Initial whole- investigar los Hubo pacientes se identificé un Los pacientes este trabajo
genome factores del asintomaticos. con tot_al de 22,2 _gravesy representa e_I
sequencing hospedador DOCOS sintom’as y millones de criticos tienden primer estudio
: realizando un ) . variantes, a tener genético en
and analysis ) - 332 pacientes reclutados con | sintomas severos. Se . - . - : A .
Wang 2020 of the host . estgdlg de AnaI|5|s_ dg' confirmacion de laboratorio obtuvo la sangre |ncI_U|dos 17,9 Inserciones y Secuenciacion - pacientes chinos . l\_latlonal Nature_1|
(158) genetic China asociacion de secuenciacio N/A de infeccion por SARS-COV- | completa y se realizé m|_I|one_s de No reporta No reporta deIemo_nes con genémica no reporta no reporta No descrito | hospitalizados en el ninguna Science Fo_undatlon
oo genoma completo | n gendmica T polimorfismo pérdida de que se generaron of China
contribution to 2 una secuenciacion I =
COVID-19 (GV\:AS,) _de profunda del genoma bllalellcol d::-!t_gn i funuont datqs de d
. variante Unica y solo nucledétido, igeramente secuenciacion de
Ssue&‘,\i:ggzbaii?t?/ basado en genes p:g?nﬁfstorgjaﬂgzs 1,75 millones de mayor que los alta calidad y se
) y evaluando la ) pegueias grupos realizaron analisis

IETS

Instituto de Evaluacion
Tecnoldgica en Salud®




La salud

es de todos

Minsalud

Autor/afio

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

diferencia de inserciones y asintomaticos, sistematicos de los
frecuencia de deleciones levesy datos genémicos y
alelos de las bialélicas y 2,49 moderados. clinicos. Los
variantes de millones de resultados
truncamiento de variantes destacan varios
proteinas y los multialélicas factores genéticos
alelos HLA entre implicados en las
los grupos de _respuestas
pacientes. inmunitarias,
Ademas, incluidos genes
realizamos una implicados en la
llamada conjunta entrada viral en las
de Ias_ variantes células huésped,
genéticas de los genes relacionados
pacientes COVID- con las respuestas
19 no inmunitarias y los
relacionados. alelos HLA.
Se encontré que
oaosseros | eegue
genomas indios del lad gAl A3
SARS-CoV-2 e
Presentar las depositados en e);oa:\?ggeilsal,as
secuencias de GISAID (hasta el 7 de p secuencias En conjunto, el
aislados de SARS- agosto de 2020). compa rtiero;1 grupo de genomas
A Distinct CoV-2 Ademas, 10 genomas unaE/ariante (Clade | / A3i)
Phylogenetic muestreados de alta calidad de (L3606F en forma un grupo
Cluster of predominantement cada uno de los 10 ORF1a) con distinto, que se
Indian Severe e de los estados Andlisis de clados, . s encuentra BJ ha recibido la
Banu S 2020 . gt genoma completo de 303 . miembros de los Secuenciacién . : . S
Acute India de Telanganay secuenciacio N/A ) A S respectivamente, No reporta No reporta No reporta P No reporta no reporta No descrito | predominantemente Ninguna Beca de Investigacion
(159) . h P aislamientos indios - clados A3y Ala. gendmica : ;
Respiratory Tamil Nadu y n genémica segun lo anotado por entre los genomas Junior de CSIR India
Syndrome analizar Nextstrain se . indios del SARS-
Coronavirus 2 sistematicamente recuperaron de sis:eamngltliilg de CoV-2, con una
Isolates. los grupos GISAID. La edad de los miembros del representacion
filogenéticos de los pacientes oscild . limitada fuera de la
genomas de la entre 1,5y 80 afios, grupo (evelodquza region.
India con> 80% (275 de | U" Cfﬂgﬂi‘és e
303) dentro del grupo (C6312A
de edac;ggszo a 60 C13730T.
C23929Ty
C28311T)
SARS-CoV-2 Los analisis En los Los pacientes Los datos a variante D614G
D614G Se infectaron ratones La sustitucion estructurales estudios de | infectados con sugieren que las se replica con
Variant transaénicos hACE?2 D614G en la también revelaron | transmision, el | el SARS-CoV- vacunas que mayor eficacia en
Hou Y . 2020 Exhibits evaluar la funcién hémgteres sirios cony proteina S es la | que los dominios de isogénico 2 portador de cadifican la las células
’ Enhanced Estados de la sustitucion | Experimental 3 cepa de SARS- unién al receptor D614G se D614G estan Secuenciacién glicoproteina . epiteliales primarias . No reporta fuente de
I : L N/A N/A unidades formadoras . p o - : No reporta No descrito P Ninguna - L
(160) Replication ex Unidos D614G en la in-vivo de placa iguales (PFU) CoV-2 mas (RBD) en la proteina transmitié asociados con de proteinas D614 S ancestral de las vias financiacion
vivo and patogénesis viral é)e los \?irus WT o prevalente que | S de laforma G614 | significativam | cargas virales generaran titulos respiratorias
Earlier D614G circula a nivel ocupan un ente mas mas altas en el de neutralizacion proximales
Transmission ' mundial porcentaje mas alto | rapido a los tracto robustos contra humanas y es mas
in vivo. en la conformacién animales respiratorio los aislados adecuada que el
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Variante Mutaciones/Linaie/ Transmisibili
(Caracteristicas e ! dad o Gravedad
) P propagacion

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
vacuna desenlaces estudio S financiacion

Caracteristicas de la

Deteccidn por

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes
pruebas dx

poblacion

abierta que la forma | adyacentes al | superior, pero G614 virus de tipo salvaje
D614, lo que implica | inicio de la sin alteracion contemporaneos, (WT) en los
una capacidad infeccion, lo | de la gravedad lo que respalda estudios de
mejorada para que de la el desarrollo competicién. Con
unirse al receptor demuestra enfermedad continuo de las una morfologia
ACE2 que la formulaciones de similar al viriéon WT,
sustitucion vacunas el virus D614G
conservo los existentes. también es més
fenotipos de sensible a los
transmisién anticuerpos
eficientes in neutralizantes del
vivo. SARS-CoV-2. La
infeccion de
ratones
transgénicos ACE2
humanos y

hamsteres sirios
con los virus WT o
D614G produjo
titulos similares en
el tejido respiratorio
y la enfermedad
pulmonar. Sin
embargo, la
variante D614G
mostré una
transmision de
gotitas
significativamente
mas rapida entre
hamsteres que el
virus WT, poco
después de la

infeccion.
G11083Ty La funcién de Los resultados Maior Proiect of
G26144T se los glébulos sugieren que las 4 Ject of
. > : . Zhejiang Provincial
Pati caracterizar 11 encontraron en rojos se vio mutaciones X
atient- cepas virales de ZJU-1, y ambas afectada en observadas en este Science and
derived SApRS-CoV-Z de mutacioynes son En total, se Hubo una pacientes estudio, y Technology
Sﬁitse;t(i:oor:gz pacientes acientes involucrados compartidas por 'd;r:t";g%gg 346 discrepancia | infectados por posiblemente en los (203%%%gT§2_t1)
. ; ingresados en p ) un gran grupo de - - ’ significativa cepas virales s aislamientos virales : ; '
impact viral . en este estudio se - ? incluidas 21 A Secuenciacién National Science and
Yao, 2020 replication hospitales Secuenciacié Las muestras de los 11 recolectaron durante aislamientos mutaciones no enla mas potentes. gendmicay recolectados en Technology Major
(161) dynamics and China aﬁhadqs ala n genémica N/A pacientes i la fase inicial del brote virales19. consenso eficiencia El tiempo qe analisis No reporta No reporta No descrito todo’el mundo, Ninguna Project for the Control
: L Universidad de C8782Ty ; o general de la | tromboplastina ) - podrian afectar )
infectivity in heii de COVID-19 en >8144C (frecuencia < 50%)y | . fecci6 ial filogenético ianificati and Prevention of
vitro and with Zhejiang en China T28144C se 2 mutaciones en infeccion entre parcia sign! !ce}tlv_amente Major Infectious
clinical Hangzhou, China, encontraron en secuencias las lineas activada la dinamica de Diseases in China
implications in situado a 757 ZJU-2y ZJU-8,y requladoras celulares. (APTT) replicacion y la (20182X10711001
P VIvO kilémetros al este estos dos son 9 disminuy6 en infectividad del 2018ZX10102001'
' de Wuhan compartidos por pacientes SARS-CoV-2 '
. : ! and
otro gran grupo mfectado; por cont.rlbuyendo 20187X10302206)
de aislamientos aislados virales potencialmente a la
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Minsalud

i Variante . . Transmisibili L Susceptibilida . L, .
AETERG Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes Caracterlstlg:fls dela (Caracteristicas Mutaciones/Linaje/ Al o EEVER Deteccién por d a agentes Eficacia en la Otros Conclusu_)n del Observacione 'Fuen_te de
poblacion Cepa L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
) propagacion terapéuticos
virales mas potentes, gravedad de la
encontrados el nivel de enfermedad en los
originalmente en plaquetas y el pacientes.
América del volumen de
Norte. plaquetas en
Curiosamente, realidad
se encontro aumento en
T22303G en pacientes
cinco infectados por
aislamientos aislados virales
virales (ZJU-2, - mas potentes.
5,-9,-10y -11), Ademas, las
entre los cuales mediciones de
ZJU-5y Z2JU-9 indices clinicos
estuvieron significativame
expuestos al nte
SARS-CoV-2 en correlacionado
la misma s, excepto para
conferencia de las plaquetas,
negocios. estaban fuera
de los rangos
normales en el
paciente ZJU-
10
Se utiliz6 el SARS-
. CoV-2 auténtico
Las células d
infectadas con para er_nos_t far que
G614 la sustitucion de
: picos D614G
. Lo produjeron f
cultivo celular in vitro, menos (a las mejora la
un tejido primario de 24y 36 hpi) 0 replicacion viral en
disefiar la las vias respiratorias y P el tracto respiratorio
- equivalente (a : NIA and NIAID of the
mutacion D614G en 3D y un modelo de Se las 48 hpi) de superior y aumenta NIH [AI153602 and
Spike en la cepa SARS- infeccion de hamster. el virus G614 recuperaron P la susceptibilidad a
. ., i . X ARN viral T AG049042,
mutation CoV-2 USA-WA1/ También se desarrollo produjo 1,2, 2,4y cantidades la neutralizacion.
614G al 2020 de vi 6 9 ) o infecci extracelular en hall R24A1120942
Shi. 2020 D614G alters Estados 0y _ un par de virus D614 y 1, veces mas virus infecciosas comparacion Rt-PCRy ) Estos_ allazgos ) (WRCEVA)
4 SARS-CoV-2 - caracterizar su Experimental N/A No reporta G614 mNeonGreen D614y G614 infecciosos similares de . T No reporta No reporta No descrito tienen Ninguna . . !
(162) : Unidos ; con las células | secuenciacion L University of Texas
fithness and efecto sobre la SARS-CoV-2 que modestos que el virus D614y | . implicaciones
o NN p . infectadas con . System, NIH grants
neutralization replicacion viral, podrian usarse para virus D614 a las 24, | G614 de las D614. Los importantes para Al142759. Al134907
susceptibility. patogénesis y pruebas de 36 y 48 hpi células Vero . N comprender la ! ’
A SR titulos de virus - Al145617, and
neutralizacién de neutralizacién rapida E6 - . evoluciony la
: infecciosos de o UL1TR001439
anticuerpos. de muestras de suero G614 fueron propagacion de la
y anticuerpos significativame pandemia de
monoclonales (mAb). gnitice COVID-19 en
nte mas altos T
21a86 curlso, la eflcaaaI de
' ! avacunay e
veces) que los d
esarrollo de
de D614 anticuerpos
terapéuticos.
Long et al. Molecular Estados Analizar los Estudio . Variante El residuo de La variante No "Para comprender . }
2020 (163) | Architecture of | Unidos genomas del descriptivo NA 5085 No descrita A23403G con un | aminodcido Asp614 | Gly614 crece No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado evaluados la arquitectura Ninguna No menciona
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Autor/afio

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

reemplazo de

Mutaciones/Linaje/
Cepa

se encuentra en el

Transmisibili
dad o
propagacion

a titulos mas

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros

desenlaces

Conclusién del
estudio

genémica de la

Observacione
s

Fuente de

financiacion

Early SARS-CoV-2 que
Dissemination causan aminoéacidos subdominio 2 (SD-2) | altos como poblacion molecular
and Massive enfermedades en Gly61l4 enla de la proteina de viriones del SARS-CoV-2, la
Second Wave Houston proteina de pico pico y forma un pseudotipados evoluciény la
of the SARS- enlace de hidrégeno .Enel relacion entre los
CoV-2 Virus in y una interaccion diagnéstico genotipos del virus
a Major electrostatica con inicial, los y las caracteristicas
Metropolitan dos residuos en la individuos de los pacientes,
Area subunidad S2 de un infectados Secuenci6 los
protébmero vecino. El tenian genomas de 5.085
reemplazo del umbrales de cepas de SARS-
aspartato por glicina | ciclo de RT- CoV-2 de estas dos
eliminaria ambas PCR mas ondas. Nuestro
interacciones, bajos, lo que estudio proporciona
debilitando asi sugiere la primera
sustancialmente el | cargas virales caracterizacién
contacto entre las del tracto molecular de las
subunidades S1y respiratorio cepas del SARS-
S2. Se especula que | superior mas CoV-2 que causan
este debilitamiento altas. dos ondas distintas
produce una de la enfermedad
proteina de pico COVID-19".
mas fusogénica, ya
que S1 debe
disociarse primero
de S2 antes de que
S2 pueda
replegarse y mediar
en la fusién de virus
y membranas
celulares. Dicho de
otra manera, las
cepas de virus con
la variante Gly614
pueden ser mas
capaces de ingresar
a las células
huésped, lo que
podria resultar en
una mayor
propagacion
Estas secuencias Esta mutacién Dada la diversidad
_ Evaluar los inpluyeron los dos Entre todas las aume_n_tc’: la genéticg de §ARS-
Time-lapse mutantes primeros casos de mutaciones flexibilidad No es CoV-2 identificada
sentinel emergentes de SARS-CoV-2 observadas. la molecular de la conclusivo y en este y otros
Thakur et al. | surveillance of . Estudio (EPI_ISL_413522-23) 8 ’ estructura terciaria no se logré No estudios, los . .
2020 (164) | SARS-CoV-2 India %A?S-Qov-z y descriptivo NA 116 muestras diagnosticados en Avgéfg;% general de la demostrar No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado evaluados | investigadores y los Ninguna No menciona
spread in eterminar su Kerala, el primer caso proteina, incluido el | cambios en la profesionales de la
- propagacion en la (D614G) fue - p o
India India observado en dominante sitio RBD. Ademas, | trasmisibilidad salud enfrentan un
Hyderabad esta mutacion desafio abrumador
(EPI_ISL_431101), los introduce el residuo para combatir la
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Autor/afio

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

primeros cinco turistas
italianos que viajaron
a Rajasthan y su
conductor indio
(EPI_ISL_420543,
420545). , 420547,
420549, 420553 y
420551) y 14
peregrinos indios del
Territorio de la Unién
de Ladakh que se
muestrearon en Iran
(EPI_ISL_421662-72,
EPI_ISL_424361-63)

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

mas flexible, la
glicina, que cambié
la rigidez general de
la proteina.

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

propagacion de
COVID-19. De
hecho, la
informacién
generada en este
estudio a través de
la vigilancia
centinela por lapso
de tiempo del
SARS-CoV-2 en la
India ilustra su alta
capacidad
mutagénica y su
efecto sobre la
propagacion del
virus dentro de una
comunidad.
Recomendamos
gue las clinicas
ayuden en el
seguimiento de los
genotipos virales
para ayudar a
mejorar nuestra
comprensién de la
virulencia sesgada
por cepas o
mutantes.

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Para el analisis, un
total de 80 secuencias

- A23403G
(D614G) en la
glicoproteina de
pico (S), una
variante muy

- 3037 C> T (F106F)
en ORF1lab ocurren
con alta frecuencia 'y

El conocimiento de
las mutaciones
mencionadas

I 0 ;
Identification 3 de genomas de cepas frecuentg (7'31 0%0). se presume que an,terlorrr)e'nte
of novel Identificar las - p -La variacién estan ligadas, podria ser util para
) . . . virulentas de Turquia ) P
Rehman et mutations in Turquia mutaciones en Estudio NA 80 secuencias ue se habian C3037T causa causando No evaluada No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No la identificacion de Ninguna No menciona
al. 2020 (50) | SARS-COV-2 q aislamientos descriptivo c a? ado al NCBI una mutacion mutaciones en la evaluados cepas menos g
isolates from virales de Turquia g Y sinénima en la ARN polimerasa virulentas y el
GISAID bases de S .
Turkey datos al 4 de mavo de region que dependiente de desarrollo de
4 codifica nsp3 y ARN (RdRP / vacunas contra un
2020 A )
se observo en 57 nspl2)y el gen gran repertorio de
aislamientos nsp3 cepas
(71%) de
Turquia
Genomic Proporcionar idea Se secuenciaron 27 linaje A/ Thai-1, Esta deleccion Parece La composicién
surveillance of del repertorio muestras anénimas de contiene una provoca un atenuar la genética que se
Joonlasak et | SARS-CoV-2 genético, los . medios de transporte delecién de truncamiento trasmisibilidad presenta aqui
. : . . ; Estudio . o - No . . .
al. 2020 in Thailand Tailandia origenes y los descrintivo NA 27 muestras de virus positivos para | cambio de marco prematuro en no obstante No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado evaluados sugiere la Ninguna No menciona
(165) reveals mixed linajes virales del P RT-qPCR que dedntenla ORF7a, que ahora no ha sido necesidad de
imported SARS-CoV-2 en contenian hisopos posicion 27,694- contiene cinco posible evaluar y
populations, a Tailandia. nasofaringeos / 27,697, residuos de demostrarlo monitorear a los
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Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por

pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la

vacuna

Otros

desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione

S

local lineage orofaringeos del aminoéacidos viajeros
expansion Hospital Ramathibodi alterados y pierde el internacionales
and a virus en Bangkok del 13 de 16 residuos C- durante el periodo
with truncated marzo de 2020 al 28 terminales originales de la pandemia de
ORF7a de marzo de 2020 COVID-19. La
expansion local de
A/ Thai-1 indica
claramente una
serie de eventos de
transmision local, lo
que permite una
rama evolutiva
Unica en Tailandia.
Este linaje debe
investigarse mas a
fondo para
determinar su
compatibilidad con
las herramientas de
diagnostico y
vacunas en
desarrollo.
Las mutaciones
K16N
(EPI_ISL_425200) y
K67E
. (EPI_ISL_424731)
(e | Cenenia
cambios de pérdida Yy ganancia '
aminoacidos de sitios de Una} caida _ )
diferentes de los fosforilacion en drastica en la Existe un potencial
Comprender las Se seleccionaron 23 cuales 5 variantes ORF3a de intensidad del de las mutaciones
implicaciones paises con un minimo mutaciones Espafia y México, epitopo de ORF3aen la
ORF3a funcionales de de 20.000 informes de (T1751, L94F respectivamente. células B de elevada tasa de
mutation diferentes casos positivos. La K16N ’L9 21 ' | Las mutaciones L94I las variantes mortalidad de la
Majumdar et | associated mutaciones en las Estudio cepa de Wuhan de AT2 Ts fuero)rl1 (EPI_ISL_427304) y del SARS- No infeccién por
al. 2020 with higher India diversas tasas de descriptivo NA 20.000 informes China neutrales v el L94F No evaluada | CoV-2 (P25L), No evaluado No evaluado No evaluado evaluados SARS-CoV-2 a Ninguna
(166) mortality rate infeccion y (EPI_ISL_402123) se resto fuer)(/)n (EPI_ISL_421460) lo que sugiere través de la evasion
in SARS-CoV- mortalidad del incluy6 como eriudiciales llevaron a la pérdida un probable inmune del
2 infection SARS-CoV-2 referencia para la p57JH G251V de la cremallera de mecanismo de huésped y la
como el caso de la mayor parte del (SZSL ’W149L ' leucina de los evasion tormenta de
mutacién ORF3a. analisis. R126 ’T T176|' aislados de Brasil y inmune y su citocinas
Tair, i, | OO CORT vinilencia nmoderada
EE V. | et Or e
Ké?E) tiene seis epitopos
de células B con
intensidades
variables que van de
19 a 28, 172-196,
219-225, 237-243,
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251-256 y 261-273
aminoacidos.

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Desde la plataforma
GISAID Epicov se
accedi6 a 586
secuencias genomicas
completas de alta
calidad del SARS-

-Se observan 13
mutaciones
diferentes de la
proteina de pico
generando la
variante
A23403GD614G
que es la méas
notable. -S1498F
es la mutacion
mas frecuente en
el complejo
esencial de
replicacion /
transcripcion

4715L y tipo S

susceptibilidad a la

CoV-2 de estados de multidominio - La pérdida del
pacientes conocidos | Nsp3 de ORFla determinante
secuenciados en todo -V74F es la antigénico perjudica
Non- el mundo y notificados mutacién el reconocimiento
: de enero a abril de deletérea inmunoldgico es un
synonymous Determlnan que 2020 . La carga de encontrada en hecho establecido
mutations of mutaciones h L infeccié b del
Gupta et al SARS-CoV-2 _ segregan Estudio 586 secuencias genomicas infeccion y ORF_7 entre un No en otros modelos ) )
' ) India : L NA completas de alta calidad del ubicaciones aislado de No se evalua No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado de enfermedades Ninguna No menciona
2020 (167) | leads epitope variantes y descriptivo e . - - evaluados .
. SARS-CoV-2 geograficas de varios Kuwait y cinco virales que se
loss and generan la perdida f b islami d )
segregates its de epitopos continentes a saber. aislamientos puede seguir para
? Asia, Africa, Europa, indios conocer la variacion
variants o e
Ameérica del Norte, muestreados en antigénicay el
Central y del Sury Iran en marzo de escape inmune del
Oceania se 2020. Se puede SARS-CoV-2 en un
consideraron para las decir que la futuro préximo.
selecciones variacion de
genémicas completas. | V74F en ORF7b
Se eliminaron las esta
secuencias principalmente
redundantes con restringida al
100% de identidad. continente
asiatico -la
variante P4715L
de ORFlab
ocurre entre 37
muestras en el
sitio de ARN
polimerasa
dependiente de
ARN (RdRp).
Tokoyoshym SARS-CoV-2 Determinar la 12,343 secuencias de | - Se detect6 la - Mutacién D614G las frecuencias Las mutaciones del
aetal. 2020 genomic Japén mortalidad de Cohortes NA 12,343 secuencias del SARS-Cov-2 ’alsladas variante de en la glicoproteina No evaluada F‘e los virus No evaluado No evaluado No evaluado No SARS-CoV-2 Ninguna No menciona
variations . genoma del SARS-CoV-2 en 50 paises ORFlab L3606F . tipo ORFlab evaluados pueden afectar la
(168) . variantes comunes . . B de pico (S
associated diferentes de seis a una frecuencia
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terapéuticos

Variante Mutaciones/Linaie/ Transmisibili
/ dad o Gravedad

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes L (Caracteristicas Eficacia enla Otros Conclusién del Observacione Fuente de
poblacion Cepa >
) propagacion

Deteccidn por
vacuna desenlaces estudio s financiacion

pruebas dx

Caracteristicas de la

with mortality areas geogréficas, mas elevada - 614G infeccién por
rate of incluidas 1062 Variante 23403G mostraron SARS-CoV-2 o la
COVID-19 secuencias de Asia, S 614G-N de la correlaciones gravedad de
4060 de América del proteina 203K / positivas COVID-19.
Norte, 99 de América 204R significativas
del Sur, 6012 de con las tasas
Europa, 1028 de de letalidad
_ Oceaniay 82 de (coeficiente de
Africa. regiones, que correlacion de
se depositaron en la Pearson (r) =
Iniciativa mundial para 0,41,P =
compartir datos sobre 0,029 yr =
la influenza aviar a 0,43,P=
partir del 7 de mayo 0,022,
de 2020 respectivament
e
"En conclusion,
nuestra
investigacion ofrece
una perspectiva
novedosa sobre las
caracteristicas de
distribucion de las
variaciones de
aminoéacidos de
frecuencia
Se recuperaron las .
secuencias genémicas relativamente alta,
o del SARS-CoV-2 los impactos de las
Variations in . ) variantes del
Comprender mejor enviadas a la base de . .
SARS-CoV-2 las variaciones de datos de la Iniciativa Parece que epitopo de células
Spike F{rotem la proteina viral Global para Compartir .hay mayor TyB, Y,Ia
Cell Epitopes - infectividad evolucién
. spike (S) y sus . Todos los Datos de la
Wenxim Xu and efectos Estudio se recogieron 8.897 Influenza (GISAID) observada en No conservada de los
etal. 2020 | Glycosylation China ) L NA secuencias del genoma . A23403G Mutacién de D614G los virus No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado sitios de Ninguna No menciona
) potenciales en la descriptivo hasta el 26 de abril de - evaluados LT
(169) Profiles h i completo de SARS-CoV-2 . pseudotipados glicosilacion de la
. interaccioén con el 2020, que cumplian :
During Global sistema con los siguientes G614 S proteina S del
Transmission inmunoldgico del criterios: (1) secuencia observados in SARS-CoV-2
Course of huésped del genoma completo: vitro durante la
COVID-19 P 9(]2) longitud dF::‘ ’ transmision global.
secuencia> 29.000 pb; curso. Contr!l,)wna
a la evaluacién de
y (3) alta cobertura. . s
la inmunogenicidad
de la vacuna
candidata, asi
como al
seguimiento de las
posibles
consecuencias de
la glucosilacion y
las variaciones de
los epitopos
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Variante
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Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
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Susceptibilida
d a agentes
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Eficacia en la
vacuna

Otros
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Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

celulares en el
proceso de
transmision viral"
El esquema de
subtipificacién
. basado en ISM y
Genetic AT
SARS-CoV-2 g |
coronavirus Proponer un asociaclos para e
iy SARS-CoV-2 son
sequences marco eficiente ;
Zhao et al using . para la Estudio . L No d_|rectamente . .
: . . China PR . NA 47.280 secuencias A23403G Mutacién de D614G | No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado aplicables a otros Ninguna No menciona
2020 (170) informative subtipificacion descriptivo evaluados virus. lo que
subtype genética del erm,ite Sna
markers for SARS-CoV-2 pb inificacio
pandemic Sl;_ tipificacion
spread eficiente y un
R seguimiento en
visualization .
tiempo real de
posibles pandemias
virales futuras
El intervalo de edad
de los pacientes de
Turquia, de los que se sustituciones de
tomaron los nucleoétidos de Se utilizaron
aislamientos virales, C3037T, C14408T, criterios obietivos
Identification fue entre 19y 82. El A23403G y esténda: ara y
of the Analizar 41% de los pacientes G25563T, que estan X para
- - . . C3037T en las medir la afeccion.
nucleotide secuencias virales tenian entre 41y 60 regiones presentes en las Se midieron los
Banu et al. substitutions . de Turquia, que se Estudio . afios, mientras que el €9 regiones No . .
; Turquia - NA 62 secuencias p codificantes de o No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado resultados de Ninguna No menciona
2020 (171) in 62 SARS- cargaron en la descriptivo 29% tenia entre 19y Nsp3. variante codificantes de evaluados manera valida
CoV-2 base de datos de 40y el 28% tenia P, Nsp3, ARN . Y
de ORF3a ; confiable. Se utiliz6
sequences GISAID, entre 61y 80y la polimerasa ol
Lo ) un analisis
from Turkey distribucion por sexos dependiente de estadistico
fue aproximadamente ARN, glicoproteina ;
h p : P apropiado
igual. La mayoria de de pico y proteina
las muestras cargadas ORF3a.
parecen provenir del
medio oeste del pais
-La variacion de .-
G11083T que Se definieron
claramente los
causa el o
intercambio de _criter 10S de
An updated L36F estaba inclusion en la
Mutluhan et analysis of Rastrear . presente en la muestra. Se
o ; . e Estudio 200 genomas de SARS-CoV- o No describieron en . .
al. 2020 variations in Turquia variaciones del L NA region del gen No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado . Ninguna No menciona
! descriptivo 2 evaluados detalle los sujetos
(172) SARS-CoV-2 genoma viral Nsp6 -Se .
. de estudio y el
genome encontro gue entorno. Se midio la
C14408T y expdsicién de
C14805T estan manera valida y
presentes en la confiable
region del gen
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Variante

Transmisibili

Susceptibilida

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes Carac;ggls;ggz del (Caracteristicas Mutacu():r::)séi/LmaJe/ dad o Gravedad Dgii(;(g:;] dp):)r d a agentes Ef'(\:gccljne; = des?atr:?asces Conecsllttjjgi)g e Obser\éamone filrj:ﬁzitgc?gn
) propagacion terapéuticos
Nspl12 con una
frecuencia de
70,42%y
10,01% de
aislamientos,
respectivamente.
-D614G
El aumento de la
variacion en el
SARS-CoV-2
puede confundir
RT-gPCR
cuantitativo en el
futuro L
dependiendo del La eficiencia de las
Describir los Los datos de disefio del pruebas de RT-
eventos secuenciacion se cebador. La gPCR puede verse
Insights on ; descargaron de los Mutaciones S potencialmente
early thtaC'onales siguientes Variantes recurrentes eflmet:] cia ddeR,I?.S afectada por las
mutational empratmos den bioproyectos NCBI, sinénimas en ocurrieron en el pruPeC;s e d ) variantes
s el | S R N A PrNAtsior || DFlab, | plpepicc onedad o | et ve e
arkas et al. -CoV- studio : , ucleocapsi que codifica una : o} se han encontrado . ;
2020 (173) virus reveal Canada S(?RS-C.SIV-Z descriptivo NA 1359 muestras SRA: PRINABOS651. (N), ORF3a, helicasa viral y una No evaluado No evaluado pfotetm(:jlalmerlmte No evaluado No evaluado evaluados varios SNP que Ninguna No menciona
founder ubllizg(r)r?(lanteesdel SRA: PRINA610428 , ORF8y exonucleasa 3-5 ')y a e?/aari:nrt)gsr as afectan a uno de
effects across :frchivo de lectura SRA: PRINA612578, | glicoproteina de | la proteina ORFS, lo fundadoras. va los tres conjuntos
geographical de secuencias y SRA: PRINA231221, superficie que representa el que se ha{ny de cebadores que
regions los repositorios de SRA: PRINA613958, 81% de la variante encontrado se utilizan
GenBank SRA: PRINA231221y varios SNP que actualmente en las
’ SRA: PRINA614995 afectan a uno de pruebas de COVID-
los tres 19.
conjuntos de
cebadores que
se utilizan
actualmente en
las pruebas de
COVID-19.
- -Variacion 1 El efecto de las -
Early Togasslzf?zegu%ﬂ;las ocurrié solo unos | variantes genéticas Es po,stlbtlje qLée los
Phylogenetic edisponi-blgs ) dias después del | sobre el nivel de dir:gen%s(t)iio ?]0
of SARS.Cov- (consutadoel 16 de | ISBr0 | eaigo en seis funcionen i s
2: finir | r;larzo de 2023) Te 23 de diciembre variantes (\j/alrlamones 0
N Definir las escargaron de la ) eleciones se
Kaden. 2020 Determlinatlon . primeras variantes Estudio . base dge datos del de 2019 . predomlnantes No encuentran en las . .
of Variants Suiza - - NA No se describe . (MT019529): seleccionadas No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado . o Ninguna No menciona
(174) and the Effect surgidas del descriptivo NCBI. Sélo se Como esta Ademas. se observé evaluados regiones objetivo
on SARS-CoV-2 gr_malizaron mutacion, que a eliminacién de para la deteccion
Epidemiology ad|C|onalmente resulto er; una trillizos. Los del patég?no. Se
Immunology,’ intesrsgllgesng:eatsa(;?aﬁo mutacion espaéios sust(ijtitcﬁg;oéj; gase
and silenciosa, no representan 3 o i
Diagnostics de 29.325 bases y tiene importancia dele(!)iones de base en un sitio de union
29.981 bases. en la evolucion | (Ay D), 15 de base del cebador.
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Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

del virus en
términos de
virulencia o
resistencia, las 2
variantes
establecidas
podrian ser
probablemente
estables, y la
variacionC / T
puede usarse
para
investigaciones
epidemioldgicas.
-La variacion 4
(mutacién
silenciosa) que
se detecto en la
secuencia
(MN985325)
derivada de una
cepa de EE. UU.
El 19 de enero
de 2020. Las
sustituciones de
bases 2y 3 con
un efecto
desconocido
también
ocurrieron por
primera vez en
cepas de
Estados Unidos
el 24 de febrero
de 2020. -La
variante 6, que
se produjo por
primera vez en la
secuencia
LR757995 el 26
de diciembre de
2019 y procede
de China en una
region antigénica
prevista, esta
presente durante
todo
marzo.principalm
ente en
secuencias de
EE. UU. enel

Mutaciones/Linaje/
Cepa

(B) y 9 de base (C).
Debido a las
eliminaciones del
triplete, no se
produce ningin
cambio de marco.
Mientras que dos de
las sustituciones de
bases investigadas
resultaron en
mutaciones
silenciosas, las otras
cuatro llevaron a
cambios de
aminoacidos. Dos
de esas cuatro
sustituciones de
aminoacidos se
encuentran en
regiones antigénicas
predichas. Un total
del 27% de todas
las secuencias
examinadas
desarrollaron esta
variacion Leucina —
Serina en el gen
NS8 en una regién
antigénica predicha

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion
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La salud .
es de todos il

Variante Mutaciones/Linaie/ Transmisibili
(Caracteristicas e ! dad o Gravedad
) P propagacion

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Caracteristicas de la
poblacion

Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
vacuna desenlaces estudio s financiacion

Deteccidn por
pruebas dx

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes

presente estudio.
Las sustituciones
de bases o
deleciones de
bases
observadas que
dieron lugar a
sustituciones /
deleciones de
aminoacidos
podrian dar lugar
a diferentes
reacciones
inmunitarias de
las diferentes
variantes
genéticas
Los 14 SNV de firma
se produjeron
principalmente en
En este estudio, OR;‘I;tl:é)légon
primero analizamos p
los datos de la excepciones en S,
secuencia genoémica N’IEOs?eF?easzlgsg&
Analysis of de 1.932 cepas de sugiere la .
genomic SARS-CoV-2 de la importancia de estos Este estudio
distributions of - Iniciativa Global para . SNV C241T SNV en la aptitud sugiere que los
SARS-CoV-2 _ Ildentificar Compartir Datos de | (5'UTR), C3037T viral y quizas SNV pueden
Chou et al reveals a Estados | SiStematicamente Estudio Influenza Aviar (nsp3 relevancia clinica No convertirse en una B )
2020 (175)' dominant Unidos varios andlisis de descriptivo NA 1.932 muestras (GISAID), el Centro | F924F),C14408T | particular, el tip.o No evaluado | No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado evaluados _consideracion Ninguna No menciona
strain type agrupacion de Nacional de (nsp12 P4715L) VI caracterizado por importante en la
with strong variantes ) Infor[n_amon y A23403G un triplete (TTG) de cl_as_lflcagon y
allelic Biotecnoldgica (NCBI) | (Spike D614G) SNV de firma ha vigilancia del
o GenBank y el Centro . . SARS-CoV-2.
associations Nacional de sido gl tipo de cepa
Bioinformacién de dommant(-_:- (43,7%
China (CNCB). (fecha o el conjunto %e
de descarga: 31 de 60.1% - 6 22é
marzo de 2020). 706NN =5.
y72,5%enn=
38.248), y sigue
aumentando en
frecuencia
SARS-CoV-2 El creciente
spike-protein Comparar las predominio de D614G puede
Zhang et al rr?ti{a.?iSn Reino propiedqdes de Revisién ” aﬁrlr:l;]gsn No mi%rfir(?t?vri](tgdla . .
2020 (176). increases Unido las mutaciones de narrativa NA NA NA A23403G Mutacién de D614G lantea la No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado evaluados | ensamblando més Ninguna No menciona
L : la proteina D614G plant p ]
virion spike de pico (S posibilidad de proteina S funcional
density and € pico (S) que los virus en el virion.
infectivity con esta
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o . . . . i o Caracteristicas de la Varlar)te_ Mutaciones/Linaje/ istussel Deteccidn por Sl Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes o (Caracteristicas dad o Gravedad d a agentes . . L
poblacion Cepa L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
) propagacion terapéuticos
mutacion
tengan una
ventaja de
aptitud, tal vez
permitiendo
una
transmision de
persona a
persona mas
eficiente
"Aunque los datos
de la secuencia no
representan el
ndmero real de
Recolectaron 43 cadena.s.clie
- . Todas las transmision
gesn%ﬁgr:jcé?séggs- secuencias de _ vin_cu!at_ias
CoV-2 de este estudio GG:L_4p0rtaban epidemiolégicament
y otras 79 secuencias mutaciones que se e, nuestros
de Colombia segregaban juntas _hallaz'g_os
depositadas en como se describe en _fllogenetlcps
GISAID. Combinamos | EI 80% (108/120) | 4$Iér:<lg(r:ie(;)ite?rl{o)' ‘:fg'f;sr"c';g'exg‘scg'e"
Investigar las rutas las 122 secuencias de de las identificamos la ' transmision
. de emergencia e Colombia con 1.461 secuencias de L -
Genomlc importacion del secuencias del Colombia SUS'T.II'UCIOI'I de . vnn.cul,ac.ias
Epidemiology SARS-COV-2 en Recolectaron 43 secuencias nucleétidos C241T epidemiolégicament
genoma mostraron un .
Laiton- of i e\;ere Colombia Estudi del genoma del SARS-CoV-2 representativas de cambio de et?t‘r’ T HUTiE"rl?m N e con los %atios de Ministerio de Salud d
Donato et al. Res Cil;la?or Colombia mediante el uso d st t.o NA de este estudio y otras 79 | submuestreo centrado | aminoéacidos en (S:%S%%O S | ONMa | o evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado | ° d ds.ecue.btlz a Ninguna Séel 0 b('e a/lzg €
2020 (83) p y de observaciones escriptivo secuencias de Colombia en América del Sur la region D614G, €n €l marco evaluados ISponibles. olombi
Syndror_ne epidemioldgicas, depositadas en GISAID disponibles en y el 10% restante de lectura ablertol Nuestros res,ultad,os
Coronavnrqs histéricas de NextStrain al 20 de (12 secuencias) 1ab (ORFL".“.J)’ e subrayan aun mas
2, Colombia - ; . - gen que cadifica la las ventajas de la
viajes aéreos y mayo de 2020 mas la mostro un roteina no secuenciacion del
filogenéticos referencia MN908947. cambio en la estr[zjctural 3y un genoma para
3 de la base de datos region D614 . o
de nuclestidos de @(nblo enla .compllem(.entar las
GenBank (n° de posmor(\) geF E4g15|L anestcljgaggr:/eisD d1e§|)
aaen ab, e rote de -
a7c$: if;;\lg&i‘fnﬁg' gen que c_odifica la y respaldan la
de Colombia ARN poI_lmerasa neceS|d_ad dg un
depositadas en dependiente de estudio mas
GISAID ARN. completo a nivel
nacional de la
epidemiologia 'y
propagacion del
SARS-CoV-2 en
Colombia"
Massive Rastrear_lla En.este estudio se Variante D839Y. L.as " De manera similar
Borges et al. | dissemination propagacion Casos y _ analizaron un t_otal de | La variante Sp_llfe mutaciones en No a otras variantes _ _
2020 (64) ' of a SARS- Portugal geotem‘poral de controles NA 1516 secuencias 1516 secuencias del Y839 se volvié Spike D839 No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado evaluados prlnplpales de Ninguna No menciona
CoV-2 Spike una variante del genoma del SARS- particularmente pueden Spike, Y839
SARS-CoV-2 con CoV-2 frecuente en fortalecer la ciertamente
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La salud Minsalud

es de todos

[ Caracteristicas de la VETENIE Mutaciones/Linaje/ 1ransmisibili Susceptibilida
Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes !

(Caracteristicas

Deteccidn por Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
o dad o Gravedad d a agentes
poblacion ) Cepa

L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
propagacion terapéuticos

Y839 variant una mutacion (correspondientes a la Portugal, interaccion constituye un
in Portugal (D839Y) en una coleccion de INSA al representando entre el virus y objetivo importante
posible region de 23 de julio de 2020; | aproximadament las células T para estudios
interaccion con el Tabla S1) utilizando la e el 20% de humanas que funcionales e
hospedador que version de la tuberia todos los pueden influir inmunoldgicos.
involucra el de SARS-CoV-2 genomas en las Nuestro estudio
péptido de fusion Nextstrain [ 23] del 23 muestreados respuestas refuerza la
Spike, que es un de marzo de 2020 recolectados inflamatorias necesidad de una
motivo objetivo de hasta finales de del huésped vigilancia continua
los medicamentos marzo y cercana de la
antivirales que (255/1275) o diversidad genética
desempefia un finales de abril del SARS-CoV-2,
papel clave en (287/1500)

con énfasis en la
Infecciosidad por deteccion y
SARS-CoV-2. seguimiento de
variantes con
potencial impacto a
nivel biolégicoy / o

epidemiolégico."”
Identificamos
5775 variantes
En total, descargaron del genoma
15 755 secuencias del distintas,
genoma de las incluidas 2969
siguientes bases de mutaciones sin Las 5775 variantes
datos: el Centro sentido, 1965 distintas consisten
Nacional de Datos de mutaciones en 2969 mutaciones Encontramos que
Microbiologia de sinénimas, 484 sin sentido, 1965 existen variaqs
China el 1 de febrero mutaciones en mutaciones variantes del
de 2020; el almacén las regiones no sinénimas, 484 enoma del SARS-
de genomas del codificantes, 142 | mutaciones en las 9 CoV-2 v que el
Analizar variantes Centro Nagiqnal de dglgciones no rggiones no clado DG:)Ll4(23 se ha
_ del genoma del DaFos Genomicos de codlflcgntes, 100 codlflca_ntes, 142 convertido en la
Variant sindrome China el 4 de febrero deleciones en deleciones no variante mas
Koyama et analysis of Estados : . Estudio de 2020; GISAID 16 el marco, 66 codificantes, 100 No p .
: respiratorio agudo - NA 10022 genomas . h i No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado comun desde Ninguna OMS
al. 2020 (21) | SARS-CoV-2 Unidos severo descriptivo 1 de mayo de 2020 y inserciones no deleciones en evaluados diciembre de 2019
genomes coronavirus-2 GenBank el 1 c_ie mayo cod|f|cantes, 36 ~ marco, 66 El analisis evolutivé
(SARS-CoV-2) de 2020. Eliminamos variantes con inserciones no indico transmision
’ las secuencias parada obtenida, codificantes, 36 estructurada. con
redundantes con las | 11 eliminaciones variantes con osibilidad’de
anotaciones del de parada obtenida, 11 p iltio]
Centro Nacional de desplazamiento deleciones con int dmu tiples |
Bioinformacién de de fotogramay | desplazamiento de intro uc;)cilor_]gs enla
China. Para reducir el | dos inserciones marco y dos poblacion.
ndmero de variantes en fotograma. inserciones en el
positivas falsas, Las variantes marco
eliminamos mas comunes
secuencias con mas fueron el
de 50 bases ambiguas sinénimo

3037C> T (6334
muestras) y
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Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante

(Caracteristicas

)

D614G en la
proteina de pico

(6294 muestras).

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros

desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione

S

Fuente de
financiacion

Suetal.
2020 (177)

An Overview
of the Genetic

Genomic

on of a 382-
Nucleotide
Deletion in
ORF7b and
ORF8 during
the Early
Evolution of
SARS-CoV-2

Discovery and

Characterizati

Singapur

Describir cambios
genéticos
limitados en el
genoma del
coronavirus 2 del
sindrome
respiratorio agudo
severo

Caracterizar la
variabilidad

Estudio
descriptivo

NA

No se describe

Muestras clinicas de
pacientes positivos
para SARS-CoV-2 en
hospitales publicos de
Singapur desde enero
hasta febreroMde
2020.

ORF8

Delecion de 382
nucleodtidos (nt) en
el SARS-CoV-2 que
trunca el marco de
lectura abierto 7b
(ORF7b) y ORFS,
eliminando la
secuencia
reguladora de la
transcripcion ORF8
(TRS) y eliminando
la transcripcion
ORF8.

No evaluado

No evaluado

No evaluado

No evaluado

No evaluado

No
evaluados

Dado que las
variantes genéticas
continuaran
surgiendo
impulsadas por la
mutacién aleatoria
y la seleccién
natural, es probable
gue veamos surgir
mas variantes de
delecién con la
transmision
sostenida de
SARS-CoV-2 en
humanos. Aunque
la metagenémica
puede proporcionar
herramientas
avanzadas para
rastrear la dinamica
cambiante del
SARS-CoV-2, los
mecanismos
complejos que
sustentan la
patogenicidad, el
comportamiento
epidemiolégico, los
patrones de
transmision y la
inmunidad del
huésped deben
examinarse para
proporcionar una
comprensién mas
completa de este
brote de
enfermedad en
desarrollo

Ninguna

No menciona

Xiyap et al.
2020

Variations of

the SARS-
CoV-2

Genomes

Isolated in

Southeast

Corea del
sur

genética de las
poblaciones
virales dentro de
la regién para
proporcionar
informacion

Estudio
descriptivo

preliminar para la

NA

142 secuencias

No se describe

A23403G

Mutacién de D614G

No se evalua

No evaluado

No evaluado

No evaluado

No evaluado

No
evaluados

La evolucion y
transmision del
SARS-CoV-2 se ve
potencialmente

afectada por
historias de viajes
distintivas, eventos
fundadores,

caracteristicas del

Ninguna

No menciona
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Minsalud

Caracteristicas de la

Variante

Mutaciones/Linaje/

Transmisibili

Deteccidn por

Susceptibilida

Eficacia en la

Otros

Conclusién del

Observacione

Fuente de

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes o (Caracteristicas dad o Gravedad d a agentes . . L
poblacion Cepa L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
) propagacion terapéuticos
Asian vigilancia regional anfitrion y factores
Countries en el futuro. geogréficos y
climéticos. Es
prudente considerar
la posibilidad de
que las variantes
mutacionales
puedan influir en la
propagacion del
virus 'y,
posteriormente, en
la presentacion
clinicay el
resultado. Por lo
tanto, las
mutaciones
centrales descritas
y la clasificacion
filogenética en este
trabajo pueden
proporcionar
informacién sobre
el control de brotes,
asi como evaluar
los resultados
clinicos y
epidemioldgicos de
la infeccién por
SARSCoV-2.
Combinaron las
secuencias del i
En conclusion,
genoma del SARS- nuestro estudio
Cov-2 Ig_eneradas | arroja luz sobre el
Comprender la aqw,(;nc wdag 97 de origeny la
. dindmica de los norte de Francia y tres diversidad del brote
Introductions . de Argelia con un
and early brotes a traves de historial reciente de de COVID-19 en
. la secuenciacion o 3 Francia con
Gambaro et spread of de los genomas Estudio viajes a Francia, con - C3037T - No conocimientos para
al. 2020 SARS-CoV-2 Suiza 9 " NA 338 secuencias 338 secuencias ORFlab No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado P Ninguna Instituto Pasteur
(178) in France. 24 del SARS-(;o_V-Z descriptivo publicadas y A23403G evaluados Europa y destaca
' de casos clinicos ; - los desafios de las
January to 23 disponibles h
muestreados a 3 medidas de
March 2020 través de la gratuitamente en la contencién cuando
vigilancia. Iniciativa 'T“”"d'a' para una proporcién
compartir todos los AR
datos sobre la significativa de
’ €asos son
influenza (GISAID) asintomaticos
EpiCoV base de datos
y / 0 GenBank.
Jae Jung et Comparative Corea del . Recopil.:a’r o . . El andlisis dg Se proc!ujo un No Para c;oncluir, se ) ) ) .
al. 2020 genome sur informacion Longitudinal NA No se describe No se describe ORF3a mostré 3 cambio de No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado evaluados analizaron las Ninguna Universidad de Dehli
) analysis of adicional sobre las variantes dentro | aminoacido en cada secuencias
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Autor/afio

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

presentan aqui.

proteina homdloga

la disminucién de la

novel secuencias del de diferentes proteina de la completas del
coronavirus SARS-CoV-2 de cepas de SARS- | envoltura del aislado SARS-CoV-2 de 13
(SARS-CoV- diferentes CoV-2: W128L | de SARS-CoV-2 de paises y se
2) from ubicaciones (Corea del Sur), | Corea del Sur en 37 compararon con el
different geogréficas L140V (Japon), | (leucina a histidina) SARS-CoV.
geographical infectadas con G251V y en la proteina Identificamos
locations and COVID-19 (Australia, Corea | nucleocapsida del mutaciones
the effect of del Sur, Brasil, aislado de SARS- especificas de cada
mutations on Italia, Suecia) CoV-2 de Japbn en pais en las
major target 344 (prolina a principales
proteins: An in serina) en proteinas
silico insight comparacion con 13 (poliproteina
(179) SARS-CoV -2 replicasa, proteina
aislados, mientras de pico, proteina de
que se han envoltura y proteina
informado cambios de nucleocéapside).
de5y45enlas Ademas, la
proteinas de la dindmica molecular
envolturay de la y otros estudios in
nucleocéapsida, silico revelaron que
respectivamente, en las mutaciones
comparacion con el disminuyen la
SARS-CoV. La estabilidad de la
delecion de glicinay proteina y también
serina se produjo en dificultan la unién
la posiciéon 70y 8 en del inhibidor.
las proteinas de la
envolturay de la
nucleocéapside,
respectivamente, en
los 13 aislados de
SARS-CoV-2 en
comparacion con el
SARS-CoV.
Comparar la Esta mutacién Las estrategias de
efectividad de las También analizamos desencadena una blogqueo estrictas
diferentes 487 secuencias sustitucién de junto con una
Impact of estrategias de genodmicas de longitud am_in_gécidos enla amplia p.ruebg dg
lockdown on blogueo, la completa de SARS- posicion 936, de un PCR de diagnéstico
Covid- necesidad de una CoV-2 de la base de acido aspartico a de la poblacion se
ovid-19 case ) nt24368. S :
‘ fatality rate capamdad datos GISAID. Se Variante en la una tirosina, con un correla(;longronl con
y
Pachetti et and viral Estados considerable de Estudio 487 genémico de lonaitud recolectaron muestras roteina espioa cambio significativo No una disminucién
al. 2020 ; - prueba de L NA 9 9 secuenciadas desde P P9 en términos de No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado significativa de la Ninguna No menciona
mutations Unidos . L descriptivo completa s en genomas ) P evaluados -

(180) spread in 7 diagnostico por diciembre de 2019 secuenciados en punto isoeléctrico de tasa de letalidad en
countries in P_CR, asi como el hasta_ ab_ril de 2020, de Suecia 2_,85 a 5,64. El diferente_s paises.
Europe and impacto _de las los siguientes pa_ises: ' reS|du,o D936 en la La aparicion de

North America cepas virales Alemania, ltalia, proteina Spike de patrones
representativas Espafia, Francia, SARS-CoV-2 especificos de
aisladas en cada Reino Unido, Suecia 'y corresponde al mutaciones
pais que se EE. UU. residuo E918 de la concomitantes con
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La salud
es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

de SARS-CoV, y se
encuentra en el

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

tasa de letalidad
necesita una mayor

dominio de confirmacion y su
repeticion 1 de importancia
heptada (HR1) bioldgica sigue sin
estar clara.
Para descifrar las

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Para explorar las
firmas gendmicas,

variaciones genéticas,
recuperaron
2.492)genomas
completos o casi
completos de SARS-
CoV-2 disponibles en
la iniciativa global para

Las mutaciones
especificas incluyen
una delecion de los
residuos de histidina

y valina en las
posiciones 69y 70

"Por lo tanto, el
presente método de
anotacion del
genoma empleado
en esta etapa

Puat). El estudio tuvo
como objetivo reclutar
a todas las personas

ajustada 0 - 07
[IC95%0 -
00-0 - 48]) en
comparacion

tratamientos y
vacunas.

analizaron compartir todos los de la proteina, ten?arne:jneamlggrl’a
Genome-wide exhaustivamente datos de influenza Y453F (un cambio pser unpa
. 2.492 secuencias (GISAID) hasta el 30 de tirosina a )
analysis of P d d fenilalani | herramienta
SARS-COV-2 gendmicas de marzo de 2020. enilalanina en la prometedora para
| . completasy /o . Dividimos los datos de posicién 453, dentro .
Islam et al. virus strains | Banglades ; Estudio . . - s No monitorear y . .
. . casi completas de - NA 2,492 muestras la secuencia del spikeA15 del dominio de unién | No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado ; . Ninguna No menciona
2020 (181) circulating h de SARS descriptivo del SARS | del evaluados | rastrear la situacién
worldwide cepas de = ) genoma et ) a reFeptor ca pandémica en
S CoV-2 notificadas CoV-2 segln sus proteina de pico), - -
implicates : e . ) continua evolucion,
> en todo el mundo origenes geogréficos 1692V (isoleucina a .
heterogeneity B : - L las variantes
a la base de datos de seis continentes, valina en la posicién enéticas
GISAID hasta el como Europa, Asia, 692), M1229I aso%ia das v sus
30 de marzo de Ameérica del Norte, (metionina a im Iicacione); ara
2020. _Ameérica del Sur, isoleucina en la eFI) desarrollo F():ie
Africay Australia. y posicion 1229) y una estrategias
cinco zonas climaticas sustitucién no efectivas dg control
relacionadas que conservadora rofilaxis."
incluyen templada, S1147L yp )
tropical, diversa, seca
y continental.
Estudio de cohorte La infeccion
realizado en siete con la variante
hospitales publicos de A382 .
Effects of a Singapur (Centro solamente se I&:Rg:;gi%?ﬁg
major deletion Nacional de asocio con arece estar
in the SARS- Enfermedades menores asgciada con una
CoV-2 Investigar el efecto Infecciosas, Hospital probabilidades . . .
- ; infeccién mas leve.
genome on de una delecion General de Singapur, de desarrollar P . .
f ; ; o et Los efectos clinicos Consejo Nacional de
Young etal. | the severity of Singapur sobre las Longitudinal NA 278 pacientes Hospital Universitario variante A382 No evaluado hipoxia que No evaluado No evaluado No evaluado No observados de las Ninguna Investigaciones
2020 (182) infection and 9ap caracteristicas 9 p Nacional, Hospital requiera evaluados deleciones en 9 Médicas c?e Singapur
the clinicas de la General Ng Teng oxigeno . gapur.
. . . . } ORF8 podrian tener
inflammatory infeccion. Fong, Hospital suplementario implicaciones para
response: an General Changi, (razén de e? desarrollo F:je
observational Hospital Alexandra, probabilidades
cohort study Hospital Khoo Teck
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La salud
es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros

desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione

S

Fuente de
financiacion

hospitalizadas en uno con la infeccién
de los hospitales sélo con virus
participantes con de tipo salvaje.
infeccion confirmada
por SARS-COV-2 con
el proposito de la
caracterizacion clinica
de COVID-19.
35 mutaciones
fueron exclusivas de
ZJ01, incluidas siete
deleciones, cuatro
inserciones y 24
sustituciones. Para
En 788 pacientes con los tres sitios de .
COVID-19 de la mutacion restantes, Elé\]p?év?;s!;dgeen
provincia de Zhejiang. el sitio de mutacion Zheiiang con un
El 51,65% de los 788 20 fue causado por pajcier?te con
. pacientes incluidos un error de
from a mild secuenciay el d.e tabaquismo fue mientras que las rama potencial en
COVID-19 cambio de baja (6'85.%.)‘ Las tres mutguones. 14y 38 la evolucion del
patient in conformacién en conq|0|ones estan ampllamente virus. El SARS-
Hangzhou la proteina S para coexistentes dls.t r|bU|das enla Co\}-z puede
represents a la evolucion del predominantes fueron familia SARS-CoV- adoptar un
Xi Jin et al. . . Estudio . hipertensién (15,99%), 2. Entre las No - - . .
2020 (183) new trend in China SARS-CoV-2 en descriptivo NA 788 pacientes diabetes (7,23%) y ZJ01 mutaciones Gnicas No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado evaluados | Mmecanismo similar Ninguna No menciona
SARS-CoV-2 un modelo o que depende de
evolution establecido con el enfgrmedad hepatica de .Z‘]Ol' 10 Furin para la
potentially objetivo de cronica (3‘9.3 %). El (mutac'lones 22-31) invasion al igual
related to explicar los per'Odp .m.edlo desde se ubl|caron en la que HJU1y OC43
Furin cambios el inicio de la proteina S. Estos Tal cambio ’
cleavage site relacionados en epfermedad hasta la |nc|uy eron tres potencial en la
COVID-19 V|S|ft_a am_bulatorl;aj,(ljai\q mutaaonesdcondel direccion evolutiva
’ confirmacion por mismo sentido, dos
y el ingreso mutaciones por puedel prpmdover la
hospitalario fue de 2, 4 delecién y cinco Z‘Eztrilcg)lnev: 32
y 3 dias, mutaciones sin COR/ID-19
respectivamente sentido, que llevaron '
a cambios de
aminoécidos de
Ser596, GIn613,
Glu702, Ala771,
Ala1015, Pro1053 y
Thr1066.
Making Sense EI_ ca[npio de Los ensayos Hasta el Aunqu_e'la Aunque ya ha
of Mutation: Describir el amlnoamdos de de . momento no mutacion habido mychqs
Grubaugh et What D614G Estados otencial Revision Spike D614G es pseudovirus | hay evidencia D614G se No comentarios sin
al. 2020 Means for the Unidos inmLE)no énico de narrativa NA NA NA A23403G causado por una utilizados en de que la No evaluado encuentra en la evaluados aliento sobre lo que Ninguna No menciona
(184) COVID-19 a variar%e D614G mutacion de este estudio | infeccion por el proteina de significa esta
pandemic nucleétidos de A a pueden SARS-CoV-2 pico externa mutacion para la
G en la posicién demostrar la | que contenga del virus que pandemia de

IETS

Instituto de Evaluacion
ecnoldgica en Salud®
e & @8

¥ ¥



La salud

es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Remains
Unclear

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/

Cepa

23,403 en la cepa

de referencia de
Wuhan

Transmisibili
dad o
propagacion

capacidad de
infectar una
célula en
cultivo, y los
resultados son
importantes,
pero no esta
claro qué
significa para
la capacidad
de transmitir
productivame
nte a un
nuevo
huésped.
Estos ensayos
no tienen en
cuenta el
efecto de
otras
proteinas
virales o del
huésped y el
desfile de
interacciones
bioquimicas
entre el
huésped y el
patégeno que
deben ocurrir
para apoyar la
infeccién y la
transmision.
Por lo tanto,
como sugiere
la experiencia
previa con la
epidemia de
ébola de
2013-2016, es
imposible
concluir que
una sola
mutacion por
si sola tendria
un impacto
importante en
una poblacién
humana
grande y
diversa en

Gravedad

la variante
G614 dé lugar
auna
enfermedad
mas grave. Al
examinar los
datos clinicos
de 999 casos
de COVID-19
diagnosticados
en el Reino
Unido, Korber
et al. (2020)
encontraron
que los
pacientes
infectados con
virus que
contienen
G614 tenian
niveles mas
altos de ARN
del virus, pero
no encontraron
una diferencia
en los
resultados de
la
hospitalizacién.

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

recibe mucha
atencion del
sistema
inmunoldgico
humano y, por
lo tanto, podria
influir en la
capacidad del
SARS-CoV-2
para evadir la
inmunidad
inducida por la
vacuna,
creemos que
es improbable
por estas
razones.
D614G no se
encuentra en el
dominio de
unién al
receptor (RBD)
de la proteina
de pico, sino en
la interfaz entre
los protémeros
de pico
individuales
gue estabilizan
su forma
trimérica
madura en la
superficie del
virion mediante
enlaces de
hidrégeno.
Korber y col.
(2020)propone
n que esto
podria resultar
en la pérdida
de enlaces de
hidrégeno entre
protémeros,
modular las
interacciones
entre
protémeros
puntiagudos o
cambiar los

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

COVID-19, la

expansion global de

G614, ya sea por

seleccién natural o

por casualidad,

significa que esta
variante ahora es la

pandemia. Como
resultado, sus
propiedades

importan. Esta claro
a partir de los datos

clinicos e in vitro

que G614 tiene un

fenotipo distinto,

pero no esta claro

si este es el
resultado de una

adaptacion genuina
a la ECA2 humana,

si aumenta la
transmisibilidad o
tendra un efecto
notable.

Observacione
s

Fuente de
financiacion
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La salud
es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante

(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/

Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

funcioén de la
infectividad y
la aptitud in
vitro datos. Si
G614
realmente es
mas
transmisible al
mezclar
poblaciones
de manera
equivalente,
entonces si, el
virus sera mas
dificil de
controlar.
Pero no
podemos
responder
definitivament
e a esta
pregunta en
este momento

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

patrones de
glicosilacion.

Eficacia en la
vacuna

Otros

desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione

S

Fuente de
financiacion

Korber et al.
2020 (18)

Tracking
Changes in
SARS-CoV-2
Spike:
Evidence that
D614G
Increases
Infectivity of
the COVID-19
Virus.

Estados
Unidos

Presentar
evidencia
experimental de
que la variante
G614 se asocia
con mayor
infectividad, asi
como evidencia
clinica de que se
asocia con
mayores cargas
virales.

Estudio
descriptivo

NA

No se describe

No se describe

A23403G

El cambio de
aminoacidos de
Spike D614G es
causado por una

mutacion de

nucledtidos de A a
G en la posicion
23,403 en la cepa
de referencia de
Wuhan

El patron de
aumento de la
frecuencia de

G614 dentro

de muchas

poblaciones
diferentes
donde D614 y
G614 co-
circulaban es
muy
significativo, lo
gue sugiere
que G614
puede estar
bajo seleccién
positiva.
También
G614 se
asocia con
niveles mas
altos de acido
nucleico viral
en el tracto
respiratorio
superior en
pacientes
humanos, lo

No evaluado

No evaluado

No evaluado

No evaluado

No
evaluados

La velocidad con la
que la variante
G614 se convirtié
en la forma
dominante a nivel
mundial sugiere la
necesidad de una
vigilancia continua.

Ninguna

No menciona
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La salud
es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

gue sugiere
cargas virales
mas altas y
con mayor
infectividad en
multiples
ensayos de
pseudotipado

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

54 pacientes con
COVID-19 disponibles
en hospitales y

Estos hallazgos

enfermos frente a
pacientes criticos
puede ser una
ventaja en nuestro
arsenal contra
COVID-19. En

Genomic Investigar la o apoyan el rastreo
- - h . clinicas de la
surveillance epidemiologia ; - de contactos, el
D Universidad de ; o
reveals gendmica del o distanciamiento
A California, San - Los tres SNV .
multiple SARS-CoV -2 en ] Linaje del estado social,y
Deng et al. . - Estados | itudinal . Francisco (UCSF), el hi C8782T, C18060T y | | | | | No o . .
2020 (65) introductions Unidos e no_rte de Longitudina NA 54 pacientes Departamento de de Washington T28144C definen el No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado evaluados _rgstnccnones de Ninguna No menciona
of SARS-CoV- California desde P (WA1) L viaje para contener
) - Salud Publica de linaje WA1 L
2 into finales de enero California (CDPH) la propagacion del
Northern hasta mediados ocho de artamento); SARS-CoV-2 en
California (65) de marzo de 2020 partan California y otros
de salud publica del
estados.
condado en el norte
California
En general, nuestra
observacion
especula que las
cepas S-D614G
pueden ser mas
virulentas,
aumentando la
La observacion gravedad en los
especula que individuos
. las cepas S- infectados,
Could the EI. ca[nplo de D614G pueden especialmente en
D614G Analizar la aminoacidos de ser mas Europa, donde esta
substitution in . - Spike D614G es . pa, dor
disparidad en las virulentas, mutacién es
the SARS- causado por una - .
Al-Mulla et CoV-2 spike tasas de Revision mutacién de aumentando la No prominente. Si bien
al. 2020 (S) protein be Kuwait mortah_dad y las narrativa NA NA NA A23403G nucleétidos de A a No evaluado grqvqud en No evaluado No evaluado No evaluado evaluados nuestra evnden_t:la Ninguna No menciona
(185) ) mutaciones en L los individuos es circunstancial,
associated lucion del G en la posicion inf d h |
with higher evolucién de 23,403 en la cepa infectados, ‘examinar e
COVID-19 SARS-CoV-2 de referencia de especialmente amlnfagqld% 6|14 en
mortality? Wuhan en Europa, el sitio de la
o donde esta proteina S (u otras
mutacion es mutaciones) en
prominente. pacientes
levemente
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La salud
es de todos

Minsalud

(Car\e/i?:rtlear?stﬁcas Mutaciones/Linaje/

Cepa
) P

Transmisibili
Autor/afio Titulo dad o

propagacion

Caracteristicas de la
poblacion

Susceptibilida
Objetivo Tipo estudio d a agentes

terapéuticos

No. Participantes Deteccion por

pruebas dx

Eficacia en la Otros
vacuna desenlaces

Conclusién del Observacione
Gravedad

estudio s

Fuente de
financiacion

ausencia de
estudios
experimentales,
esperamos que
nuestra
interpretacién con

util para los
investigadores en

datos limitados sea

Ryder et al.
2020 (186)

Analysis of
Rapidly
Emerging
Variants in
Structured
Regions of the
SARS-CoV-2
Genome

Estados
Unidos

Evaluar dos
cohortes de
secuencias
gendmicas de
SARS-CoV-2 para
identificar
variantes que
emergen
rapidamente
dentro de
elementos
reguladores cis
estructurados del
genoma de SARS-
CoV-2

Longitudinal

NA

No se describe

No se describe

En general,
veinte variantes
estan presentes

con una
frecuencia de
alelos menores
de al menos
0,5%. Varios
mejoran la
estabilidad del
Stem Loop 1 en
el 5'UTR,
incluido un
conjunto de
variantes
concurrentes que
extienden su
longitud. Uno
parece modular
la estabilidad del
pseudonudo de
cambio de marco
entre ORFlay
ORF1b, y otro
perturba un
cambio
molecular
biestable en el
3'UTR. Por
Gltimo, cinco
variantes
desestabilizan
elementos
estructurados
dentro de la
region
hipervariable de
3'UTR, incluido
el bucle de tallo
S2M, lo que

plantea

No evaluado

No evaluado

No evaluado

No evaluado

No evaluado

No
evaluados

este momento.

Este andlisis tiene
implicaciones para
el desarrollo de
terapias que se
dirigen a
estructuras o
secuencias de ARN

regulador en cis
viral, ya que las
variaciones que
surgen rapidamente
en estas regiones
podrian conducir a
la resistencia a los
medicamentos.

Ninguna

No menciona
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La salud
es de todos

Minsalud

o . . . . . Caracteristicas de la Varlar)te_ Mutaciones/Linaje/ RN Deteccidn por BuEEn i Al Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes o (Caracteristicas dad o Gravedad d a agentes . . L
poblacion Cepa L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
) propagacion terapéuticos
interrogantes
sobre la
relevancia
funcional de
estas estructuras
en la replicacién
viral
El bajo nivel de
diversidad en
El cambio de nuestros genomas
aminoécidos de puede indicar
Genomic Spike D614G es niveles mas bajos
) Presentar los L
analysis of causado por una de transmisién,
Ngoi et al SARS-CoV-2 genomas Estudio . . mutacién de No incluso para los . .
. Ghana completos de - NA No se describe No se describe A23403G P No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado . Ninguna No menciona
2020 (187) reveals local SARS-COV-2 que descriptivo nucleétidos de A a evaluados virus D614G, lo
viral evolution ; d G en la posicion cual es consistente
: circulan en Ghana i
in Ghana 23,403 en la cepa con los niveles
de referencia de relativamente bajos
Wuhan de infeccién
reportados en
Ghana.
A23403G: la
mutacion mas . Abordar esta
AP El cambio de - :
significativa es aminoacidos de pandemia requiere
SARS-CoV-2 Spike D614G, h considerar las
: o Spike D614G es :
genomic Identificar los que es la variantes
. o causado por una )
Al-Waida et variations genomas de Estudio estructura de la mutacién de No evolucionadas del
al. 2020 among Jordania Covid-19 que L NA 28 participantes No se describe proteina en i No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado SARS-CoV-2 en el Ninguna No menciona
. : descriptivo . nucleétidos de A a evaluados
(188) isolates from circulan en espiga, y se G en la posicion desarrollo de
jordanian Jordania encontré en el 23403 eﬁ la cepa vacunas y los
: 0 ,
patients 61,9A: de los de referencia de ensayos agtuales
aislados de eficacia de
. Wuhan
jordanos de vacunas.
SARS-CoV-2
Para extraer La secuenciacion a
inferencias globales, gran escala de los
se llevaron a cabo genomas del
Analysis of conjuntos especificos El cambio de coronavirus y,
RNA de analisis en el aminoacidos de segun sea
sequences of Identificar conjunto de las 3636 h necesario, de los
S ) Spike D614G es
3636 SARS- similitudes y secuencias. Para . genomas del
> : ) ) A23403G: la causado por una .
Biswas CoV-2 _ _dn‘erc_anuas_ de Estudio _ extraer mfgrenuas mutacion mas mutacion de No hL_Jesped debe_ _ )
y collected from India diversidad viral y - NA 3636 pacientes mas precisas, se Lo P No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado realizarse en India Ninguna No menciona
2020 (189) } 2 descriptivo : significativa es nucleétidos de A a evaluados - -
55 countries evolucioén entre realizaron algunos h L para identificar la
. - pa Spike D614G G en la posicion s -
reveals regiones conjuntos de analisis 23.403 en la cepa variacion regional y
selective geogréfica con datos de nueve !  Ccep étnicaen la
p . ) de referencia de P
sweep of one paises (China, ltalia, Wuhan composicion viral y
virus type EE. UU., Reino Unido, su interaccién con
Espafia, Islandia, los genomas del
Australia, Brasil y huésped. Ademas,
Congo) de los que se la recopilacién
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La salud
es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

disponia de datos
secuenciales en
grandes cantidades.
Para comprender los
patrones contrastantes
de transmisién viral,
se utilizaron datos a
nivel estatal de cuatro
paises especificos

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

cuidadosa de datos
clinicos e
inmunologicos del
anfitrion puede
proporcionar un
aprendizaje
profundo en
relacion con la
infecciény la
transmision de los
tipos de genomas
de coronavirus.

Observacione

S

Fuente de
financiacion

Los virus
portadores D614
0 G614 pueden
neutralizarse

La variante G614
Se asocia con una

Introduced in
Mexico (191)

estrategias
efectivas para el

detectados en el pais.

G en la posicion
23,403 en la cepa

anteriormente para
otras poblaciones

control y la 15 de los casos de referencia de de virus. Sin
revencic}),n de correspondieron a Wuhan embargo, se
gnfermedades eventos de necesitarian mas
’ introduccion de analisis de biologia
viajeros que estructural y datos

cruzadamente .
sugiriendo que el mayor carga viral
locus del tracto
El cambio de no es critico para sureesr'iocl)rratr%rfiloor
Impact of aminoécidos de la inmunidad infe(?tivida’d m); or
mpact Spike D614G es mediada por h : may
Circulating . . ) incorporacion de
Evaluar el impacto A23403G: la causado por una anticuerpos. Es .
Ahmadpour | SARS-CoV-2 de la circulacion Revisién mutacion mas mutacién de poco probable No proteina S total en
et al. 2020 Mutant G614 Francia de la variante narrativa NA NA 0 significativa es nucleétidos de A a No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado que tenga un evaluados el virién. Sin Ninguna No menciona
(190) on the h L ) embargo, no
D614G Spike D614G G en la posicion impacto
COVID-19 . parece estar
Pandemic 23,403 en Ia_ cepa Importante en la correlacionado con
' de referencia de eficacia de una mavor
Wuhan vacunas que Y
estan gravedad de la
enfermedad o
actualmente en
tramite,algunas esa%?izi;?eolgs
de los cuales se 1erp
dirigen neutralizantes.
exclusivamente
al RBD.
Se obtuvieron un total Seria relevante
Estudiar los de 17 secuencias explorar si este
patrones de genémicas virales El cambio de cambio esta
. evolucion y completas .de amino&cidos de asociado con
Genomic I, muestras mexicanas h alguna propiedad
A transmision en - Spike D614G es P -
Analysis of México para seleccionadas que causado por una biolégica del virus,
Taboada et Barly SARS- - permitir la Estudio 17 secuencias genémicas representan los mutacion de No como se ha . .
CoV-2 México | . L - NA ; primeros casos A23403G P No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado demostrado Ninguna No menciona
al. 2020 variants implementacién de | descriptivo virales muestreados nucleétidos de A a evaluados
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Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

regresaban del
exterior que
ingresaron al pais a
través del Aeropuerto
Internacional de la
Ciudad de México,
siendo 5 de ellos
luego reubicados a
otros lugares del pais
utilizando transporte
local (ya sea aéreo o
terrestre). Dos casos
adicionales no
informaron
antecedentes de
viajes

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

experimentales
para determinar si
este sitio tiene
algiin impacto
funcional o para
determinar sus
implicaciones, si las
hay, en la dindmica
de transmision
local.

Observacione

S

Fuente de
financiacion

A persistently

La identificacién de
la cepa peculiar de
SARS-CoV-2 GZ69

en la dltima
9 posiciones de epidemia italiana
nucleétidos destaca la

(C2939T, C3828T;
G21784T, T21846C;
T24631C; G28881A;

necesidad de
caracterizar mejor
las variantes virales

implicado en la

replicating G28882A; que circulan entre
SARS-CoV-2 . G28883C; individuos
Caccuri et al variant . Caragtz_anzar Estudio . . G29810T) que . No asintomaticos o . -
2020 (192) ’ derived from Italia genotipica de descriptivo NA No se describe No se describe GZ69 conducen a 6 No se evalia | No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado evaluados | paucisintométicos Ninguna No menciona
an AP66y GZ69 sustituciones no El enfoque actual
asymptomatic sinbnimos que podria desentrafiar
individual abarcan las los caminos para
proteinas ORF1lab futuros estudios
(P892S; s1188L), S destinados a
(K74N; 195T) y N analizar el proceso
(R203K, G204R) de seleccion que
favorece las
mutaciones virales
en el huésped
humano.
Structural El cambio de epl)zileztr: 3gtslljsral Esta modalidad
Impact of . aminoécidos de terapéutica no
Mutation ,Refahzar un Spike D614G es presentado interferiria a priori
) andlisis estructural plantea la )
D614G in que proporciona causado por una tentadora directamente con
Fernandez.2 | SARS-CoV-2 . - Estudio mutacion de P No los esfuerzos - -
020 (193) | Spike Protein: Argentina me(?ellitiiisstas descriptivo NA NA NA A23403G nucleétidos de A a No evaluado No evaluado No evaluado tef;)sgﬂ::g:c(ije No evaluado evaluados actuales hacia un Ninguna No menciona
Enhanced sobre el aumento G en la posicion d[i)rigirse direccionamiento
ety o de f nctciad e e R ke
peu ente al epitopo pitopo RBL, por
Opportunity Wuhan que podria servir
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es de todos

Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante

(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/

Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

Gravedad

Deteccidn por

pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

reduccién de la
eliminacioén de
S1 como un
medio para
perjudicar la
eficacia de la
infeccién de la
cepa G614. Por
lo tanto, un
anticuerpo
monoclonal
dirigido al
epitopo
asociado con el
dehidron 614-

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

como tratamiento
complementario.

Observacione

S

Fuente de
financiacion

Wuhan

consecuencias hamsteres conformacion la que plantea la
para la funcién de infectados con de la proteina inestabilidad de la
la proteina S. el virus G614 S. proteina S.
tenian una
infeccién

647 (Figura
Figura 11c)
podria
promover
significativame
nte la
eliminacion de
Sly
desestabilizar
el fenotipo S
G614 a niveles
que
representan un
deterioro
severo de la
infectividad
viral.
El virus G614
fue
Sintetizar las notablemente Las mutaciones La presion selectiva
observaciones mas de un solo aguda de la
epidemioldgicas y El cambio de transmisible residuo inestabilidad de la
funcionales de la L de hamsters probablemente proteina S, que ha
. S . aminoécidos de : . - .
Functional mutacién del pico Spike D614G es infectados a no cambiaran sido un tal6n de
importance of D614G, con capusado or una hamsteres la sensibilidad Aquiles del virus, se
ch the D614G especial atencién . P ingenuos. viral a la resolvié mediante la
oe et al. S Estados . Revisién mutacién de . o No S . .
2020 (25) mutation in Unidos _aI |m'pa_cto narrativa NA NA NA A23403G nucledtidos de A a Despues de 2 | No evaluado No evaluado neutralizacion a No evaluado evaluados mutacion Ninguna No menciona
the SARS- bioguimico y G en la posici6n dias de menos que D614G.Puede que
CoV-2 spike biolégico celular 23403 en la ce exposicién, 5 alteren no haya ninguna
; i , pa . s, ;
protein de esta mutacién y de referencia de de 8 hamsters enormemente presion selectiva
sus expuestos a la adicional similar a
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Variante . . Transmisibili L Susceptibilida
(Caracteristicas VBT ERLITE E) dad o Gravedad DEHEEELIT o] d a agentes
Cepa > pruebas dx gen
) propagacion terapéuticos

Caracteristicas de la
poblacion

Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
vacuna desenlaces estudio s financiacion

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes

detectable y
diseminacion
del virus,
mientras que
Ode8
hamsteres
expuestos a
hamsteres
infectados con
el virus D614
tenian una
infeccion
detectable en
el mismo
momento
El virus S que
lleva la
mutacién
D614G es
hasta 8 veces
mas eficaz
para
transducir
células que el
virus S de tipo Dado que varias

salvaje. Esto vacunas en
proporciona desarrolloy en
evidencia ensayos clinicos se
The D614G EI. ca[nbio de funcional de basan.en Iq
aminoécidos de que la secuencia Spike
Spike D614G es mutacién inicial (D614), este
Analizar la causado por una D614G en la resultado tiene
Estados | transmisibilidad de Revisién mutacién de proteina Spike No implicaciones
Unidos la variante narrativa NA NA NA A23403G nucleétidos de A a aumenta la evaluados | importantes para la
A23403G G en la posicion transduccién eficacia de estas
23,403 en la cepa de células vacunas en la
types de referencia de humanas. proteccion contra
Wuhan Ademas, este aislado
mostramos reciente y
que la altamente
variante G614 prevalente de
es mas SARS-CoV-2.
resistente a la
escisién in
vitroy en
células
humanas, lo
que puede
sugerir un
posible
mecanismo

mutation in
SARS-CoV-2
Spike
increases
transduction
of multiple
human cell

Danilosky et

al. 2020 (36) No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado

Ninguna No menciona
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Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la

poblacion

Variante
(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/

Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

para el
aumento de la
transduccién

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Baric et al.
2020 (115)

Emergence of
a Highly Fit
SARS-CoV-2
Variant

Estados
Unidos

Describir la
importancia de
una nueva
variante

Revision
narrativa

NA

NA

NA

A23403G

El cambio de
aminoacidos de
Spike D614G es
causado por una

mutacién de

nucledtidos de A a
G en la posicion
23,403 en la cepa
de referencia de
Wuhan

No evaluado

No evaluado

No evaluado

No evaluado

La variante
SARS-CoV-2
G614 no causo
una enfermedad
mas grave que la
cepa ancestral
en hamsteres, un
hallazgo que
respalda los
hallazgos
actuales en
humanos. Las
vacunas Covid-
19 que se estan
evaluando
actualmente en
ensayos clinicos
se basan en la
secuencia de
picos ancestrales
D614 original;
por lo tanto, los
autores utilizaron
un panel de
muestras de
suero para
probar si la
variante G614 es
tan sensible a la
neutralizacion
como la cepa
ancestral
Afortunadamente
, los resultados
mostraron que
es tan sensible a
las muestras de
suero como la
cepa D614 y, por
lo tanto, puede
disipar los
temores de que
pueda escapar a
la inmunidad
provocada por la
vacuna.

No
evaluados

Hay una necesidad
critica de
seguimiento
proactivo, en lugar
de reactivo, del
SARS-CoV-2y
otros posibles
coronavirus
emergentes.

Ninguna

No menciona

Badua et al.
2020 (194)

Genomic and
Proteomic

Estados
Unidos

Examinar el
genomay el

Estudio
descriptivo

NA

151 genomas

Se recopilaron para el

estudio genomas

-L3606F
(ORFlab) -

El mas grande entre
estos clados fue el

El aumento de
la recurrencia

No evaluado

No evaluado

La mutacioén sin
sentido

La ausencia de
la mutacién

No
evaluados

Este estudio
destaca la

Ninguna

No menciona
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es de todos

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Transmisibili
dad o
propagacion

Variante

poblacion (Caracteristicas
)

Fuente de
financiacion

Conclusién del Observacione
estudio S

Otros
desenlaces

Eficacia en la
vacuna

Deteccidn por
pruebas dx

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Caracteristicas de la

Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes Gravedad

Mutation proteoma del disponibles P4715L L84S (ORF8), con | de la mutacién (D722Y) se D614G en China, importancia de la
Landscapes SARS -CoV -2y publicamente de 31 (ORF1ab) / 43 muestras. Esto L84S puede produjo en el | mientras que fue caracterizacion del
of SARS-CoV- evalud sus paises enviados ala | D614G (S) -L84S | fue causado por una | sugerir que sitio catalitico | abundante en el panorama de
2 caracteristicas de base de datos de (ORF8) / S2839S sustitucién de esta variante junto con las area geografica mutacion de
mutacion nucleétidos del Centro (ORF1lab) transicion en el gen podria ser variantes Otros, sugiere nucleétidos y
Nacional de ORF8 (T28144C) | favorable para vecinas una efectividad aminoacidos en
Informacion que condujo a una la (V472D y potencialmente SAR - CoV - 2 para
Biotecnoldgica (NCBI) sustitucion L84S en | supervivencia L469S), un variable de las identificar puntos
y la base de datos la proteina ORF8. El | del virus en cambio de un vacunas y calientes y frios que
GISAID EpiCoV ™ del segundo clado todas las residuo acido a factores de pueden ser
19 de enero de 2020 principal mas regiones uno no polar, neutralizacion significativos en la
al 15 de mayo de 2020 grande fue el geograficas.L puede que se dirigen al efectividad de las
(Tabla S1). La P4715L (ORFlab)/ | os subclados potencialmente RBD entre herramientas de
recopilacién de 151 D614G (S) que tiene de L84S resultar enun | diferentes areas diagnostico y las
genomas "completos” dos subclados. tienen aumento de la geogréficas opciones de
y / o "parciales" Estos subclades se mutaciones hidrofobicidad tratamiento para
disponibles identificaron como que pueden en la region, lo COVID - 19, en
publicamente (longitud R203K y G204R (N), afectar la que lleva a una diferentes areas en
del genoma> 29.700 y G57H (ORF3a) / replicacion conformacion todo el mundo a
nucleoétidos = T265| (ORF1lab) / viral, la mas elusiva. medida que
completo; longitud del S3384L (ORF1lab). evasion Este impacto continda la
genoma <29.700 Por dltimo, el clado inmune, la potencial pandemia.
nucleétidos = parcial) principal L3606F liberacion viral puede influir
de SARS - CoV -2 (ORF1ab) contenia y el significativame
(secuencia de 19 muestras- Este ensamblaje nte en la
referencia clado también tiene del virién conformacion
NC_045512, un subclade de RDRP, lo
GenBank) se realizé el representado por la gue podria
12 de marzo , 2020 al mutacion V378l. Se desafiar la
15 de mayo de 2020. identifico una efectividad de
sustitucion de remdesivir
transversion
(29868G> C) en la
region 3' sin traducir
(UTR) del genoma
del SARS - CoV - 2
que definio la
aparicion de un
clado basado en
nucleétidos.
Investigar las El cambio de Cuandq se Cada_uno de .Has,ta Iafec_ha,
. . usaron células los anticuerpos ningun estudio ha

posibles . aminoécidos de L
consecuencia Investigar las Spike D614G es epltellalgs de monoclonales, demostrado un
s funcionales posibles causado por una pulmoén ya sea probado peor resultado

Yurkovetskiy de una de Estados consecuencias Revision mutacion de humano Calu- individualmente No clinico para la
et al. 2020 estas Unidos funcionales de la narrativa NA NA NA A23403G nucledtidos de A a 3 como No evaluado No evaluado 0 en varias No evaluado evaluados infeccién con Ninguna No menciona
(195) ) variante de la L dianas, el combinaciones, D614G, y dada la
variantes, la p . G en la posicion - . o .

. proteina Spike desafio con demostré una conformacion mas
variante de la D614G 23,403 en la cepa Virus tencia d bierta d
proteina Spike ’ de referencia de que potencia ce avierta ge su

D614G Wuhan portaba neutralizacion dominio de unién al

) D614G resulté similar contra receptor, uno

Instituto de Evaluacion
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Minsalud

o . . . . o Caracteristicas de la Varlar)te_ Mutaciones/Linaje/ istussel Deteccidn por Sl Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio No. Participantes o (Caracteristicas dad o Gravedad d a agentes . . L
poblacion Cepa L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
) propagacion terapéuticos
en 6 veces D614G como lo podria predecir que
mas células hizo contra D614G sera al
positivas para D614 menos tan
GFP,05 inmunogénico
veces mas como la forma
actividad ancestral.
luciferasa en
masa, que las
particulas que
llevan la
proteina D614
S. Ademas,
cuando las
células HEK-
293 o las
células SupT1
se volvieron
infectables por
la expresion
estable de
ACE2y
TMPRSS2
ex6genos,
D614G fue 9
veces méas
infeccioso que
D614
Informar sobre
una nueva
variante del
SARS-CoV-2,
20A.EUL, que
Emergence ) ~
and sprad o
Hodcroffet | & SZARS.'COV' pverago Y, s C22227T. C28932
al. 2020 variant Espafia | posteriormente, se ReV|S|_on NA NA NA Linaje B.1.177 AR T, No evalua No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado No Ninguna No menciona
through . narrativa G29645T evaluados
(196) E ; extendio a
urope in the P
multiples
sur;](r;;%r of ubicaciones en
Europa,
representando la
mayoria de las
secuencias en
otofio.
D614G Spike Determinar si El cambio de El pseudovirus Con base en estos
Mutation D614G podria aminoécidos de G614 fue hallazgos, no se
Weismarr et Increases Estados mediar en el Revision Spike D614G es moderadament No espera que la
al. 2020 SARS CoV-2 Unidos escape de narrativa NA NA NA A23403G causado por una No evaluado No evaluado No evaluado e mas No evaluado evaluados mutacion D614G Ninguna No menciona
(44) Susceptibility neutralizacion que mutacion de susceptible a la sea un obstaculo
to podria nucleétidos de A a neutralizacion. para el desarrollo

Neutralization

comprometer la

G en la posicién

El pseudovirus

actual de la vacuna.
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Minsalud

Variante Transmisibili Susceptibilida

o . . . . Caracteristicas de la Mutaciones/Linaje/ Deteccidn por Eficacia en la Otros Conclusién del Observacione Fuente de
Autor/afio Titulo Objetivo Tipo estudio

No. Participantes o (Caracteristicas dad o Gravedad d a agentes . . L
poblacion Cepa L pruebas dx A vacuna desenlaces estudio S financiacion
) propagacion terapéuticos
eficacia de la 23,403 en la cepa G614 también
vacuna de referencia de fue méas
Wuhan susceptible a la
neutralizacion
por anticuerpos
monoclonales
de dominio de
unién al
receptor (RBD)
y sueros
convalecientes
de personas
infectadas con
cualquiera de
las formas del
virus.
Nuestros resultados
Epidemiologic sugieren que la
ally most Demostrar B Al comparar la No hubo una mutacion P323L,
- El cambio de . correlacion ]
successful mediante modelos L velocidad de A ubicada en el
aminoécidos de N, significativa - -
SARS-CoV-2 moleculares que el ik aparicion y el | dominio de interfaz
variant: reemplazo de Spike D614G es predominio entre la de la ARN
: causado por una final p mortalidad por I
Krause et al concurrent . aspartato por Estudio " ) mutacién de ina’ en paises COVID No polimerasa . .
" | mutations in Italia glicinaen la - NA No se describe No se describe A23403G P individuales, . No evaluado No evaluado No evaluado dependiente de Ninguna No menciona
2020. (197) . descriptivo nucleétidos de A a . informada en evaluados
RNA- posicién 614 e la variante G / : ARN (RdRp), es
f G en la posicién diferentes N
dependent facilita la L muestra una . una alteracion
S . 23,403 en la cepa P paisesy la -
RNA transicién hacia un de referencia de supremacia revalencia de necesaria que
polymerase estado abierto de epidemiolégic P : condujo al éxito
h p . Wuhan . la variante . S
and spike la proteina Spike. a importante Wuha epidemioldgico de
protein la actual variante
de SARS-CoV-2.
El aminoacido
en la posicién
614 ocurre en
una interfaz
de proteina
El cambio de interna del
aminoécidos de pico viral, y se
S'\?i}?asl-s%(i)l:/e -2 Spike D614G es calculd la Los médicos deben
Cardozo et G614 Inferir el impacto o causado_ por una presencia de conocer esta
. Estados Revisién mutacién de G en esta No caracteristica del . .
al. 2020. mutation id en la salud de la ; NA A23403G le6tidos d o No evaluado No evaluado No evaluado No evaluado luad - - Ninguna No menciona
(198) exhibits higher Unidos mutacién G614 narrativa nucleétidos _e_,"\ a | posicion para evaluados | virus para anticipar
. ' G en la posicion desestabilizar el curso clinico de
case fatality : i
rate 23,403 en la cepa una la infeccion.

de referencia de
Wuhan

conformacion
especifica del
pico viral,
dentro de la
cual el sitio de
unién del
receptor clave
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Autor/afio

Minsalud

Titulo

Objetivo

Tipo estudio

No. Participantes

Caracteristicas de la
poblacion

Variante

(Caracteristicas

)

Mutaciones/Linaje/
Cepa

Transmisibili
dad o
propagacion

del huésped
es mas
accesible.

Gravedad

Deteccidn por
pruebas dx

Susceptibilida
d a agentes
terapéuticos

Eficacia en la
vacuna

Otros
desenlaces

Conclusién del
estudio

Observacione
s

Fuente de
financiacion

Wang et al.
2020 (199)

The
establishment
of reference
sequence for
SARS-CoV-2
and variation
analysis

China

Establecer la
secuencia de
referencia
mediante la
realizacion de
alineacion de
multiples
secuencias y
analisis
filogenéticos, y
analizamos las
variaciones de
secuencia a lo
largo del SARS -
Genoma de CoV-
2.

Estudio
descriptivo

NA

95 secuencias genémicas

95 secuencias
genomicas de longitud
completa de las cepas

SARAS-CoV-2 del
Centro Nacional de
Informacion
Biotecnolégica y las
bases de datos
GISAID

C3037T en las
regiones
codificantes de
Nsp3, variante
de ORF3a

sustituciones de
nucleétidos de
C3037T, C14408T,
A23403G y
G25563T, que estan
presentes en las
regiones
codificantes de
Nsp3, ARN
polimerasa
dependiente de
ARN, glicoproteina
de pico y proteina
ORF3a.

No se evalua

No evaluado

No evaluado

No evaluado

No evaluado

No
evaluados

El establecimiento
de la secuencia de
referencia para el
SARS-CoV-2
podria beneficiar no
solo el estudio
biolégico de este
virus, sino también
el diagnéstico, el
seguimiento clinico
y la intervencion de
la infeccién del
SARS-CoV-2 en el
futuro.

Ninguna

No menciona
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6. Discusiodn

Los virus cambian constantemente por mutaciones, lo que hace que la aparicion de nuevas
variantes sea una ocurrencia esperada y no genere una amplia preocupacion. En los
ultimos meses, se ha observado una diversificacion del SARS-CoV-2 a nivel mundial debido
a los procesos de evolucién y adaptacion. El SARS-CoV-2 ocupa actualmente un excelente
nicho evolutivo, como lo demuestra su capacidad para sostener una pandemia global con
multiples evoluciones que han garantizado su amplia trasmisibilidad. Las mutaciones no
suelen proporcionar una ventaja al virus y suelen desaparecer por la seleccién natural: la
evolucion reemplaza una variante con otra y suelen ser muy susceptibles al recambio. La
inquietud estriba cuando algunas mutaciones o combinaciones de mutaciones pueden
proporcionar al virus una ventaja como una mayor transmisibilidad o la capacidad de evadir
al sistema humoral. En este caso, dichas mutaciones deben ser analizadas. La aparicion a
principios de 2020, de la mutacién D614G fue objeto de multiples investigaciones.

La presion selectiva aguda de la inestabilidad de la proteina S, que ha sido un tal6n de
Aquiles del virus, se resolvi6 mediante la mutacion D614G (25). Ademas de una
comprension incompleta del mecanismo molecular por el cual la mutacién D614G ejerce su
efecto, los impactos completos en la salud de esta mutacion tampoco estan claros todavia.
No obstante, la multiplicidad de estudios puede garantizar que esta variante (que ahora
predomina alrededor del mundo) tendr& una respuesta adecuada a la inmunizacion (30).
Durante un periodo de varios meses, la mutacion D614G reemplaz6 a la cepa inicial de
SARS-CoV-2 identificada en China y en junio de 2020 se convirtié en la forma dominante
del virus que circula a nivel mundial (20). Los estudios en células respiratorias humanas y
en modelos animales demostraron que, en comparacion con la cepa del virus inicial, la cepa
con la sustitucion D614G tiene una mayor infectividad y transmision (200). No obstante, no
se ha demostrado que la D614G sea mas virulenta, aumento la mortalidad o altere la
eficacia de los diagndsticos de laboratorio, terapéuticos, vacunas o medidas preventivas de
salud publica existentes (25).

La OMS, las farmacéuticas y los investigadores poseen un parte de tranquilidad frente a la
variante 614. Su actual ubicuidad y la falta de evidencia que sugiera que la inmunizacién
puede fracasar confieren una relativa calma hacia el futuro de la pandemia. No obstante, el
surgimiento en diciembre de 2020 y enero de 2021 de tres nuevas variantes pone de
manifiesto una inquietud generalizada.

Una vez surge una nueva variante en una poblacion y esta aumenta su prevalencia, es
necesario establecer las tareas investigativas suficientes para entender sus dinamicas. Se
debe realizar un muestreo intensificado para comprender qué tan ampliamente estan
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circulando estas nuevas variantes. Posteriormente, es necesario estudiar el efecto de las
mutaciones sobre el potencial de reinfeccion, la vacunacion, las pruebas de diagnéstico, la
gravedad de la infeccién y la transmisibilidad (20). Los hallazgos epidemiol6gicos, de
modelado, filogenéticos y de laboratorio deben ser punto de partida para las tareas
sanitarias que propendan por el control de las nuevas variantes si asi fuese requerido. Se
debe identificar como se pueden fortalecer o adaptar los sistemas de vigilancia actuales
para evaluar las variaciones potenciales del virus a través de la vigilancia clinica y
epidemiolégica sisteméatica continua, el establecimiento de la capacidad de secuenciacion
genética cuando sea posible y la provision de acceso a servicios internacionales de
secuenciaciébn para enviar muestras para secuenciacidbn y secuenciacion. andlisis
filogenético (20).

Tanto la vacunacion contra la infeccion natural como la del SARS-CoV-2 producen una
respuesta policlonal que se dirige a varias partes de la proteina del pico. Se cree que es
probable que el virus deba acumular multiples mutaciones en la proteina de pico para evadir
la inmunidad inducida por vacunas o por una infeccion natural (201). La capacidad de evadir
la inmunidad inducida por la vacuna es muy preocupante porque una vez que se vacuna
una gran proporcion de la poblacién, habra una presién inmune para el escape de mutantes.
No hay evidencia de que esto esté ocurriendo, y algunos expertos no creen que sea posible
el surgimiento de mutantes de escape (201). El analisis de rutina de los datos de secuencias
genéticas disponibles permitira que los epidemidlogos y grupos de salud publica
identifiguen virus variantes para monitorear el comportamiento del virus y adaptar las
respuestas para su afrontamiento. Asi mismo, para entender en el futuro la respuesta
adaptativa del virus ante la inmunizacion.

La OMS aconseja a los paises que aumenten la secuenciacion sistematica de rutina de los
virus del SRAS-CoV-2 para comprender mejor la transmision del SRAS-CoV-2 y vigilar la
aparicion de variantes. Los datos de secuencia deben compartirse internacionalmente a
través de bases de datos de acceso publico. La OMS indica que la secuenciacion genética
también debe considerarse como parte de las investigaciones de eventos de transmision
inusuales o presentacion o gravedad inesperada de la enfermedad (20). Es fundamental
monitorear las implicaciones para la salud publica de las nuevas variantes del virus. La
aparicion de linajes con mayor transmisibilidad dificultara el control de la pandemia y puede
prolongar el esfuerzo por contenerla. Se deben fortalecer ain mas los consejos de
prevencion para las poblaciones. Ante la ausencia de certeza que la inmunizacion sea
eficaz ante las nuevas cepas que han surgido en los Ultimos 2 meses se deben intensificar
las politicas de prevencién y educacion para las poblaciones.
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7. Conclusiones

Todos los virus evolucionan y en la mayoria de los eventos, sin un beneficio directo en
términos de aumentar su infecciosidad o transmisibilidad. No obstante, existen mutaciones
que persisten en variantes y, a su vez, existen variantes que se mantienen. Dichas variantes
pueden significar ventajas adaptativas para el virus que fueron conservadas por la seleccion
natural. Como sostiene la OMS, reducir la transmision del SARS-CoV-2 es el aspecto critico
de la estrategia global para reducir la ocurrencia de mutaciones que tienen implicaciones
negativas para la salud publica (20). Monitorear el comportamiento del SARS-CoV-2 y
vigilar sus secuencias gendmicas dentro de las poblaciones es una tarea fundamental para
estructurar las politicas de control epidemiolégico.

La mayoria de las variantes con el tiempo han desaparecido o su prevalencia actual ha sido
desplazada por la variante A23403G. Son multiples las variantes reportadas en la literatura
que en la actualidad carecen de importancia epidemiolégica. Un ejemplo de esto son los
linajes WALy WA2 que al inicio de la pandemia constituian la mayor proporcion en Estados
Unidos y para abril significaban el 90% de los casos en esta nacién. Actualmente, su
prevalencia es muy pequefia y el linaje A23403G las ha desplazado completamente. En la
actualidad contamos con aparente seguridad acerca del linaje A23403G puesto que no se
ha comprobado que sea resistente a los sueros y porque se ha demostrado la efectividad
de las vacunas. Sin embargo, el temor actual surge con 3 variantes que estan desplazando
a A23403G en sus paises de origen dada su aparente transmisibilidad mayor.

No esta comprobado que las nuevas variantes surgidas en Reino Unido, Sudafrica y Brasil
puedan ser resistentes a nuevos tratamientos, evadir la respuesta humoral de variantes ya
conocidas como G614 o no tener efecto frente a la inmunizacion. Algunos estudios
recientes demuestran que la cepa 501Y del Reino Unido parece funcionar ante vacunas
como la de Pfizer y Moderna. Si bien, no se ha comprobado la efectividad de otras vacunas
desarrolladas o en desarrollo. Tampoco existe certeza de la inmunizacién frente a las
variantes de Sudéfrica y Brasil. Las autoridades nacionales y locales deben continuar
fortaleciendo las actividades de control de enfermedades existentes, incluido el seguimiento
de sus epidemias a través de la vigilancia epidemiol6gica permanente y las pruebas
estratégicas; realizar investigaciones de brotes y rastreo de contactos; y, cuando
corresponda, ajustar las medidas sociales y de salud publica para reducir la transmisién del
SARS-CoV-2.

Los paises deben contemplar las medidas de mitigacion de riesgos relacionados con los
viajes internacionales, con el objetivo de reducir la exportacion, la importacion y la
transmision de las nuevas variantes. La OMS recomienda que todos los paises adopten un
enfoque basado en el riesgo para ajustar las medidas en el contexto de los viajes
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internacionales, lo que incluye evaluar la transmision local, la capacidad de los servicios de
salud, lo que se conoce sobre el nivel de transmisibilidad de variantes especificas; impacto
social y econdmico de las restricciones; y adherencia a las medidas sociales y de salud
publica (20,202).
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9. Anexos

Anexo 1. Bitacoras de busqueda

Busqueda nimero 1

Base de datos Embase
Plataforma QOVID
Fecha de bisqueda | 15/01/2021
Limite de tiempo Ninguno
Limites de lenguaje | Ninguno
Otros limites Ninguno
Estrategia de 1 exp Coronavirinae/ 23835
busqueda 2 exp SARS coronavirus/ 5995
3 novel coronavirus.ti,ab. 6334
4 COVID19.ti,ab. 891
5 COVID*19.ti,ab. 78257
6 SARS-CoV-2*.ti,ab. 23333
7 coronavirus.ti,ab. 43616
8 2019-nCoV.ti,ab. 1099
9 HCoV-19.ti,ab. 23
10 nCoV-2019.ti,ab. 27
11 l1or2or3or4or5or6or7or8or9orl0 106232
12 exp Genomics/ 105434
13 emergent*.ti,ab. 65283
14 variant*.ti,ab. 463924
15 new lineage*.ti,ab. 458
16 mutations*.ti,ab. 585342
17 mutant SARS-CoV-2.ti,ab. 3
18 variants SARS-CoV-2.ti,ab. 3
19 new strain*.ti,ab. 3946
20 Genomic epidemiology.ti,ab. 521
21 strains bearing mutations.ti,ab. 47
22 12or13orld4orl150r17o0r18o0r19or20o0r21 1132334
23 11 and 23 3148
Documentos 3148
identificados
Base de datos Medline
Plataforma OVID
Fecha de busqueda | 15/01/2020
Limite de tiempo 1 exp coronaviridae/ or exp coronavirus/ 46605
2 exp SARS Virus/ 3750
3 novel coronavirus.ti,ab. 6462
4 COVID19.ti,ab. 837
5 COVID*19.ti,ab. 81372
6 SARS-CoV-2*.ti,ab. 24835
7 coronavirus.ti,ab. 42456
8 2019-nCoV.ti,ab. 1093
9 HCoV-19.ti,ab. 24
10 nCoV-2019.ti,ab. 58
11 lor2or3ord4or5or6or7or8or9oril0 108576
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12 exp Genomics/ 117421
13 emergent*.ti,ab. 42373
14 variant*.ti,ab. 357528
15 new lineage*.ti,ab. 433
16 mutations*.ti,ab. 427497
17 mutant SARS-CoV-2.ti,ab. 4
18 variants SARS-CoV-2.ti,ab. 4
19 new strain*.ti,ab. 3629
20 Genomic epidemiology.ti,ab. 433
21 strains bearing mutations.ti,ab. 49
22 12orl13orld4orl50r17o0r18or19or20o0r21 890224
23 11 and 23 3093
Ninguno
Limites de lenguaje | Ninguno
Otros limites Ninguno
Estrategia de
busqueda
Documentos 3093
identificados
Base de datos Cochrane Central Register of Controlled Trials
Plataforma OVID
Fecha de busqueda | 15/01/2020
Limite de tiempo Ninguno
Limites de lenguaje | Ninguno
Otros limites Ninguno
Estrategia de 1 exp coronaviridae/ or exp coronavirus/ 11
busqueda 2 exp SARS Virus/ 9
3 novel coronavirus.ti,ab. 322
4 COVID19.ti,ab. 229
5 COVID*19.ti,ab. 4615
6 SARS-CoV-2*.ti,ab. 1236
7 coronavirus.ti,ab. 1474
8 2019-nCoV.ti,ab. 125
9 HCoV-19.ti,ab. 3
10 nCoV-2019.ti,ab. 2
11 lor2or3ord4or5or6or7or8or9ori0 4813
12 exp Genomics/ 250
13 emergent*.ti,ab. 10157
14 variant*.ti,ab. 7500
15 new lineage*.ti,ab. 1
16 mutations*.ti,ab. 7511
17 mutant SARS-CoV-2.ti,ab. 0
18 variants SARS-CoV-2.ti,ab. 0
19 new strain*.ti,ab. 44
20 Genomic epidemiology.ti,ab. 7
21 strains bearing mutations.ti,ab. 0
22 12orl13o0rld4orl50rl17o0r18or19or20or21 24556
23 11 and 23 87
Documentos 87
identificados
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Blsqueda nimero 4

Base de datos Cochrane Database of Systematic Reviews
Plataforma OVID
Fecha de bisqueda | 15/01/2020
Limite de tiempo Ninguno
Limites de lenguaje | Ninguno
Otros limites Ninguno
Estrategia de 1 exp coronaviridae/ or exp coronavirus/ 7
busqueda 2 exp SARS Virus/ 4
3 novel coronavirus.ti,ab. 2
4 COVID19.ti,ab. 0
5 COVID*19.ti,ab. 38
6 SARS-CoV-2*.ti,ab. 13
7 coronavirus.ti,ab. 16
8 2019-nCoV.ti,ab. 0
9 HCoV-19.ti,ab. 0
10 nCoV-2019.ti,ab. 0
11 l1or2or3ord4or5o0r6or7or8or9orl0 40
12 exp Genomics/ 12
13 emergent*.ti,ab. 13
14 variant*.ti,ab. 41
15 new lineage*.ti,ab. 0
16 mutations*.ti,ab. 19
17 mutant SARS-CoV-2.ti,ab. 0
18 variants SARS-CoV-2.ti,ab. 0
19 new strain*.ti,ab. 0
20 Genomic epidemiology.ti,ab. 0
21 strains bearing mutations.ti,ab. 0
22 12orl1l3orl4orl5o0r17or18or19or20o0r21 71
23 11 and 23 0
Documentos 0
identificados

Busqueda numero 5

Base de datos LILACS

Plataforma Biblioteca Virtual en Salud — BVS

Fecha de bdsqueda 16/01/2020

Limite de tiempo Ninguno

Limites de lenguaje Ninguno

Otros limites Ninguno

Estrategia de blsqueda #1 (novel coronavirus) OR ( covid-19) OR ( sars-cov-2) OR (coronavirus) OR
(2019-ncov) OR (hcov-19) OR (hcov-19) AND (emergent linage) OR (variant)
OR (new lineage) OR (mutation) OR (new strain) OR (genomics) AND (
db:("LILACS") AND (year cluster:[2020 TO 2021])

Documentos identificados 127
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Busqueda nimero 5

Base de datos Google Scholar

Plataforma Google Scholar

Fecha de bdsqueda 16/01/2020

Limite de tiempo Ninguno

Limites de lenguaje Ninguno

Otros limites Ninguno

Estrategia de busqueda #1 SARS-CoV-2 OR COVID-19 OR coronavirus OR HCoV-19 OR nCoV-2019
+ "new strain" OR emergent OR variant OR mutation OR Genomics

Documentos identificados 100

|ET Instituto de Evaluacion
w | Tecnolégica en Salud®
‘ - -



La salud Minsalud

es de todos

Anexo 2. Diagrama de flujo de la busqueda, tamizado y seleccion de estudios.

Referencias identificadas mediante la Referencias identificadas mediante el uso de
blsqueda en bases electrénicas de métodos de busqueda complementarios
datos (Medline y Embase) (Google schoolar, LILACS, Cochrane Database)
y portales web
n=6.254 N=314
A A

Referencias después de remover los
duplicados

n= 2562

A

Referencias tamizadas por titulo y
resumen

Referencias excluidas

N=2562 n=2294

y

Articulos en texto completo excluidos
(por no cumplir con los criterios de
inclusién propuestos)

Articulos en texto completo evaluados
para elegibilidad

n=268
n=126

y

Estudios incluidos

N=137

\ 4

Estudios incluidos en la sintesis de
evidencia

n=137
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Anexo 3. Listado de documentos excluidos

No Autor/Afo Titulo Tipo de Justificacién de la
: publicacion exclusioén
Zundorf | Must we fear the "killer virus"?: Articulo en aleman, no es
1 2020 ' The mutations of SARS-CoV-2 | Articulo de revision posible acceder al texto
- A topic with variations completo
Analisis para Evaluacion y comparacion
. . en relacién a Ancestros
Sharp K, Compargtlve an_aIyS|s of SARS— comprender la comunes de SARS-CoV-2,
2 CoV2 with special emphasis on estructura y el . , :
2020 . : mas no evalla mutaciones o
genome sequences funcionamiento del cepas posteriores a la
SARS-CoV-2 identificacion
Genetics and genomics of
L SARS-CoV-2: A review of the . .
Rahimi A, ; . . . L Articulo reporta mutaciones,
3 literature with the special focus | Articulo de revisidon X e
2020 o . pero no variantes definidas
on genetic diversity and SARS-
CoV-2 genome detection
SARS-CoV-2: New virus variant
4 Meyer R, is more infectious, but does not Informe médico Tibo de publicacién
2020 change the course of COVID- P P
19
Analysis of amino acid Andlisis de Me;rcr::%r;e;g/%gzcéoenlzss de
Zhao-Ling Q, variations of major proteins alineamiento de la L .
5 : . principales proteinas, pero
2020 from severe acute respiratory secuencia de no variantes definidas del
syndrome coronavirus 2 aminoéacidos Virus
Distribution of COVID-19 and Articulo reporta arbol
6 Turista D.D.R. | Phylogenetic Tree Construction | Analisis molecular filo enétic% ero no
2020 of SARSCoV- filogenético 9  Per
2 in Indonesia variantes definidas
e s o
7 Abraham RS, | - the context Of. a NF-kappaBZ Reporte de caso virus mas no de una
2020 loss-of-function pathogenic . :
variant variante propiamente de la
) estructura del virus.
Detection of Phenotype-related Andlisis para la Articulo reporta mutaciones
8 Lv J, 2020 Mutations of COVID-19 via the deteccion de ero no ve?riantes definidas’
Whole Genomic Data polimorfismos P
9 Plante JA, Spike mutation D614G alters Estudio in-vitro Articulo reporta mutaciones,
2020 SARS-CoV-2 fitness. pero no variantes definidas
Dynamics of severe acute
respiratory syndrome . . .
10 Xu'Y, 2020 coronavirus 2 genome variants EStUdI.O Articulo repqrta mutaqlqnes,
in the feces during observacional pero no variantes definidas
convalescence.
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Identification and computational Articulo reporta mutaciones
11 | Dey T, 2020 | analysis of mutations in SARS- | Modelo matematico pe SN
CoV-2 pero no variantes definidas
MicroRNAs and SARS-CoV-2 .
. life cycle, pathogenesis, and . . No contempla variantes de
12 | Abedi F, 2020 mutations: biomarkers or Revision narrativa SARS-CqV-Z, solo
. mutaciones.
therapeutic agents?.
Evaluation of variant frequency Contempla variantes
Shibata Y; in SARS-CoV-2 infection- . - e P .
13 L Estudio descriptivo | genéticas, pero del Huésped
2020 related genes utilizing lung .
) no del virus.
cancer genomic database.
Molecular characterization of Articulo reporta evaluacion
SARS-CoV-2 in the first e oloaiba
14 Bal A, 2020 COVID-19 cluster in France Analisis molecular e
) . 4 aminoacidos, pero no
reveals an amino acid deletion variantes definidas
in nsp2 (Asp268del)
Prathiviraj R, Phylogqnomlc proximity and_ Andlisis filo A_rtlculo,r'eporta arbol
15 2020 comparative proteomic analysis enémico filogenético, pero no
of SARS-CoV-2 9 variantes definidas
Comparative insight into the Identificacion de mutaciones
. genomic landscape of SARS- fp g : .
Mishra D, . e Andlisis filo asociadas con el origen de
16 CoV-2 and identification of L . ! .
2020 . . . gendmico la infeccidon mas no de
mutations associated with the .
.- X i ) . nuevas variantes
origin of infection and diversity.
El estudio obtuvo la
secuenciacion genética de
muestras nasales,
faringeas, fecales, de aire y
SARS-CoV-2 Transmission o a'".“e”t? de visones de
Hammer, A. X ; : Secuenciacion granja (Dinamarca) en tres
17 between Mink (Neovison vison) L ;
2021 genética lugares, con estudio de
and Humans, Denmark. .
seroprevalencia y las
compararon junto con las
mutaciones con secuencias
humanas de referencia de
Wujan-Hu-1
El estudio se soporta en
informacion de algunos
COVID mink analysis shows estudios para argumentar
Mallapaty, S. , . . g
18 2020 mutations are not dangerous - Noticia que el andlisis de la
yet. secuencia del virus en
visones no es una amenaza
actual para el hombre.
Understanding SARS-CoV-2: Presenta de manera b_reve
. o > L L : aspectos del diagnéstico y
19 Bajaj, A. Genetic Diversity, Transmission | Revision narrativa - . p .
: epidemiologia, patogenia de
and Cure in Human.
la enfermedad y respuesta
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mapeo para corroborar

Tipo de

No. Autor/Afo N
publicacion

Response to comment on
. "genetic variants and source of Respuesta a )
20 Poterico J. introduction of SARS-CoV-2 in comentario mutacp nesy boots,trap para
South America". el analisis filogenético, sin
embargo, no las trata con
detalle, por lo que deberia
verse el articulo original
completo
Carta al editor en la que
explica como la variante

ApoE €4, puede ser el
mecanismo biolégico que

Biological Factors Linking ApoE

21 | Inal, J. 2020 epsilon4 Variant and Severe Carta al editor . .

COVID-19. une al huésped susceptible

con el COVID19 el cual se

encuentra en ciertos grupos

étnicos.

Presenta el manejo clinico

de un caso de un hombre de

59 afios de Taiwan

Prolonged viral shedding and
22 Chen, C, new mutations of COVID-19 Estudio de caso confirmado con PCR con
2020 could complicate the control of
the pandemic. CO\{ID_19. No se p(esentan
andlisis de mutaciones o
variaciones genéticas
Structure-Altering Mutations of . o . .
23 | ook 2020 | the SARS Cov-zprame | o STUROn e | e revors muacines.
Shifting RNA Element
Se centré principalmente
informacion actualizada
Molecular characterization, sobre COVID-19,
pathogen-host interaction caracterizacion molecular,
24 | Singh N, 2020 pathway and in silico Articulo de revision vias de interaccién
approaches for vaccine design patégeno-huésped
against COVID-19 involucradas durante la
infeccidn, pero no incluye

variantes

Investigation of the D614G
Articulo reporta la mutacion,

. mutation and antibody- L
Nidom R.V, Secuenciacion
25 dependent enhancement o ; L
2020 - . genética pero no la variante definida
sequences in indonesian
SARS-CoV-2 isolates and
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comparison to southeast Asian
isolates
SARS-CoV-2 hot-spot Analisis .
. . S . e Articulo reporta las
26 Gqswaml mutations are significantly bioinformético del mutaciones, pero no las
Pratik / 2020 | enriched within inverted repeats | genoma de SARS- . PR
. ) variantes definida
and CpG island loci CoV-2
. Spread of variants with gene N Anahs's rp_utauonal Articulo en ruso, no es
SA Kiryanov . . . y filogenético de los .
27 hot spot mutations in russian posible acceder al texto
/2020 SARS-CoV-2 isolates genomas rusos del completo
SARS-CoV-2 P
Analysis of Continuous Secuenciacion Articulo reporta la mutacion,
28 Yu J, 2020 Mutation and Evolution on enética pero no las variantes
Circulating SARS-CoV-2 9 definidas
Genetic Variant Severe Acute
Respiratory Syndrome ; . No _c,uenta con !a
29 | Joob B /2020 . : Carta a editor informacion necesaria para
Coronavirus 2 Isolates in
: extraer
Thailand
Genome-wide analysis of Analisis El articulo solo menciona
30 Indrajit Sahaa | Indian SARS-CoV-2 genomes bioinforméatico del mutaciones. no habla de
/2020 for the identification genoma de SARS- varif,intes
of genetic mutation and SNP CoV-2
New Pathways of Mutational El articulo investiaa la
. Change in SARS-CoV-2 . 1 U9
Tomaszewski, . Estudio acumulacion genémica de
31 Proteomes Involve Regions of . . )
2020 L experimental mutaciones en varios puntos
Intrinsic Disorder Important for )
. S temporales de la pandemia
Virus Replication and Release.
Analysis of the Spectrum of El estudio analiza la
ACE2 Variation Suggests a A influencia del CVID-19 sobre
. Analisis basados en : o
. Possible Influence of Rare and variantes genéticas en el
32 | Shikov, 2020 : datos de genomas y i
Common Variants on cohorte gen de la enzima
Susceptibility to COVID-19 and convertidora de
Severity of Qutcome. angiotensina-2 (ACE2)
Genomic Diversity and Hotspot Los resultados y andlisis
Alouane, Mutations in 30'983 SA.RS' Analisis basados en reallgados en el estudio
33 CoV-2 Genomes: Moving estan enfocados en la
2020 . : datos de genomas - .
Toward a Universal Vaccine for deteccion de mutaciones del
the "Confined Virus"?. SARS-CoV-2
Se realiza comparacién de
Genetic Spectrum and Distinct Analisis basados en SARS-COV-2 con otros
34 Liu 2020 Evolution Patterns of SARS- coronavirus y con
datos de genomas . 2=
CoV-2 secuencias genémicas de
murciélagos
Structural impact on SARS- No disponible el texto
35 | Zhang 2020 | CoV-2 spike protein by D614G Experimental Ip del articul
substitution. completo del articulo
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Positive selection within the
genomes of SARS-CoV-2 and Se realiza comparacion de
36 Berrio 2020 other Coronaviruses Experimental SARS-COV-2 con otros
independent of impact on coronavirus
protein function.
Mutations of SARS-CoV-2
37 Eskier 2020 nsplé} exh!bit.strong Analisis basados en E_I articulo estudia
association with increased datos de genomas | mutaciones de SARS-CoV-2
genome-wide mutation load.
Can SARS-CoV-2 Accumulate Se realiza comparacién de
38 Padhi 2020 Mutations in the S-Protein to Revision narrativa SARS-COV-2 con otros
Increase Pathogenicity?. coronavirus
SARS-CoV-2 gene content and P Se realiza comparacién de
39 | Jungreis 2020 COVID—1_9 mutation |mpa_ct by | Analisis basados en SARS-COV-2 con
comparing 44 Sarbecovirus datos de genomas .
sarbecovirus
genomes.
Evolution of the SARS-CoV-2
40 Lubin 2020 proteom_e in thre;e dir_nensions Analisis .de No esta el texfto completo
(3D) during the first six months proteomica del articulo
of the COVID-19 pandemic.
Genetic characterization of
structural and open reading . . .
41 | Shah, 2020 | Fram-8 proteins of SARS-CoV- Analisis de El articulo estudia
. . proteinas mutaciones de SARS-CoV-2
2 isolates from different
countries.
Mass culling of minks to protect .
42 | Frutos 2020 | the COVID-19 vaccines: is it Analisis de No esta el texto completo
. proteomica del articulo
rational?.
Mutations in the SARS-CoV-2
spike RBD are responsible for El articulo estudia
43 Shah, 2020 stronger ACE2 binding and Analisis de epitopos mutaciones de SARS-CoOV-2
poor anti-SARS-CoV mAbs
cross-neutralization.
Identifica mutaciones pero
44 Roucka et al. Variant analysis of 1,040 Estudio descriptivo no variantes. No se evalGan
2020 SARS-CoV-2 genomes ninguno de los desenlaces
de interés
Evalua las mutaciones que
Jary et al- Evolution of viral quasispecies dio lonaitudinal SUfrZ eII V|_rufs du_r’ante el
45 5020 during SARS-CoV-2 infection Estudio longitudina curso de la infeccion en UN
paciente en particular. No se
identifican variantes
46 Hageman. | Current Status of the COVID-19 Editori Tipo de estudio: Es una
: itorial S .
2020 Pandemic, Influenza and editorial que enuncia una
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COVID-19 Together, and comparacion entre Covid-19
COVID-19 Viral Variants e influenza
Variability in genes related to
Vargas- SARS-CoV-2 entry into host
47 AIarco%\ ot al cells (ACE2, TMPRSS2, Estudio descriotivo Evalua polimorfismos de
2020 ' TMPRSS11A, ELANE, and P receptores humanos
CTSL) and its potential use in
association studies
. The global population of SARS- Ident|f|ca mutaciones bero
Morais et al. . : ; . - no variantes. No se evallan
48 CoV-2 is composed of six major | Estudio descriptivo .
2020 ninguno de los desenlaces
subtypes. . .
de interés
Trends of Mutation
Accumulation across Global Identifica mutaciones pero
49 Roy et al. SARS-CoV-2 Genomes: Estudio descriotivo | M° variantes. No se evalGan
2020 Implications for the Ecology and P ninguno de los desenlaces
Evolution of the Novel de interés
Coronavirus
SARS Coronavirus-2 variant Identifica mutaciones pero
50 Pfefferle et al. tracing within the first Estudio descriptivo | M° variantes. No se evalGan
2020 Coronavirus Disease 19 P ninguno de los desenlaces
clusters in northern Germany de interés
Identifica mutaciones pero
Wang et al. Mutations on COVID-19 . _— no variantes. No se evallan
51 : . Estudio descriptivo .
2020 diagnostic targets ninguno de los desenlaces
de interés
Missense mutations in SARS- Ident|_f|ca mutaciones Pero
Hassan et al. . . . no variantes. No se evalGan
52 CoV2 genomes from Indian Estudio descriptivo .
2020 : ninguno de los desenlaces
patients . .
de interés
Signal hotspot mutations in . - .
identifica mutaciones pero
SARS-CoV-2 genomes evolve . ,
53 Weberr et al. as the virus spreads and Estudio descriptivo no variantes. No se evaltan
2020 . ! . ninguno de los desenlaces
actively replicates in different . .
de interés
parts of the world
ACE2 gene variants may
underlie interindividual Evalua polimorfismos de
54 | Bennetietal | variability and susceptibility to | Estudio descriptivo rece I’?ores hUManos
COVID-19 in the Italian P
population.
Perforin gene variant A91V in . .
Cabrera et al. . . . - Evalua polimorfismos de
55 202 young patients with severe Estudio descriptivo recentores humanos
COVID-19. P
Evidence for mutations in identifica mutaciones pero
Benvenuto et | SARS-CoV-2 ltalian isolates . - no variantes. No se evalGan
56 . . . Estudio descriptivo :
al. 2020 potentially affecting virus ninguno de los desenlaces
transmission. de interés
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Poterico y Genetic variants and source of n'g?;:::ﬁég“ﬁg'gg?\/g%gﬂ
57 Mestanza. introduction of SARS-CoV-2 in | Estudio descriptivo . .
: ninguno de los desenlaces
2020 South America . .
de interés
Genomic epidemiology of o .
superspreading events in Identl_flca mutaciones pero
Popa et al. . . . - no variantes. No se evallan
58 Austria reveals mutational Estudio descriptivo .

2020 . o ninguno de los desenlaces
dynamics and transmission de interés
properties of SARS-CoV-2

Turakhia etal. |  Stability of SARS-CoV-2 . . Enfatiza en métodos de
59 . Estudio descriptivo realziacion de arboles
2020 phylogenies . Y
filogenéticos
Redondo et A clade of SARS-CoV-2 viruses Enfatiza en el analisis de
60 al. 2020 associated with lower viral Estudio descriptivo clados a partir de
' loads in patient upper airways mutaciones secuenciadas.
Describe el aislamiento, la
Zehender et Genomic characterization and caracterizacion molecular y
61 phylogenetic analysis of SARS- | Estudio descriptivo | el andlisis filogenético de los
al. 2020 . X
COV-2in Italy tres primeros genomas del
coronavirus
Describe el aislamiento, la
. . caracterizacion molecular y
Castilloo et al _Phylogenetlc analysis of the_ . - el analisis filogenético de los
62 " | first four SARS-CoV-2 cases in | Estudio descriptivo ;
2020 . cuatro primeros genomas
Chile. ; L
del coronavirus en Chile sin
identificar variantes
Structural analysis of ACE2
63 Anward et al. | variant N720D demonstrates a Estudio descriotivo Evalua polimorfismos de
2020 higher binding affinity to P receptores humanos
TMPRSS2.
Mutations in the
phosphorylation sites of SARS- Evalua mutacion de una
64 |Lim Tungetal| CoV-2 encoded nucleocapsid | Estudio descriptivo | proteina viral sin enfatizar en
protein and structure model of variantes
sequestration by protein 14-3-3
Evolving sequence mutations in
Albawi et al. the Middle East Respiratory . o
65 2020 Syndrome Coronavirus (MERS- Estudio descriptivo | No evalua el SARS-CoV-2
CoV)
Secuenciacion de un
66 Allam et al Estudio descriptivo genoma aislado de.un
paciente. No describe
variantes
Marquez et al. | Genome sequencing of the first . e Tipo de estudio: Reporte de
67 202 SARS-CoV-2 reported from Estudio descriptivo caso. No informa variantes
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patients with COVID-19 in
Ecuador.
Mutations, Recombination and Identlflca mutaciones pero
68 Wu et al. Insertion in the Evolution of Estudio descriptivo no variantes. No se evaltan
2020 ninguno de los desenlaces
2019-nCoV . )
de interés
Severe acute respiratory Identifica mutaciones pero
Coppée et al. | syndrome coronavirus 2: virus . - no variantes. No se evallan
69 . . - Estudio descriptivo :
2020 mutations in specific European ninguno de los desenlaces
populations de interés
The origin of SARS-CoV-2 in Identifica mutaciones pero
70 Karacan et al. | Istanbul: Sequencing findings Estudio descriptivo | M° variantes. No se evallan
2020 from the epicenter of the P ninguno de los desenlaces
pandemic in Turkey. de interés
. Coding-Complete Genome Ident|f|ca mutaciones bero
JKandeil et al. . no variantes. No se evalGan
71 Sequences of Two SARS-CoV- Serie de casos .
2020 ninguno de los desenlaces
2 Isolates from Egypt. . .
de interés
Complete Genome Sequences Identifica mutaciones pero
72 Chong et of SARS-CoV-2 Strains Estudio descriptivo no variantes. No se evaltan
al.2020 : . ninguno de los desenlaces
Detected in Malaysia. . .
de interés
Potentially adaptive SARS- Identifica mutaciones pero
Gravin et al. CoV-2 mutations discovered . _— no variantes. No se evallan
73 ; : Estudio descriptivo .
2020 with novel spatiotemporal and ninguno de los desenlaces
explainable Al models. de interés
. Clinical and molecular I . .
74 Benetti et al. characterization of COVID-19 Longltudl_nal Evalua polimorfismos
2020 o . prospectivo humanos
hospitalized patients
Understanding the dynamics of
. COVID-19; implications for
Salvamani et . . . . -~ .
75 al. 2020 therapeutic intervention, Revision narrativa Tematica no relacionada
' vaccine development and
movement control
No evidence for increased
Van Dorp et o . . - .
76 al 2020 transmissibility from recurrent Revision narrativa No se identifican variantes
' mutations in SARS-CoV-2
Genomic Diversity of Severe Identifica mutaciones pero
77 Shen et al. Acute Respiratory Syndrome- Estudio descriptivo | M° variantes. No se evalGan
2020 Coronavirus 2 in Patients With P ninguno de los desenlaces
Coronavirus Disease 2019 de interés
Azurmedi [Are there genetic variants that Evalua polimorfismos
78 2020 ' can modify the course of the Editorial hgmanos
COVID-19 pandemic?]
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Genetic Analysis Tracks SARS-
79 | Kuehn. 2020 CoV-2 Mutations in Human Editorial Tematica no relacionada
Hosts.
ACE2 and TMPRSS2 variants
80 | Asselta et al and expression as candidates Revisi6n narrativa Evalua polimorfismos
to sex and country differences humanos
in COVID-19 severity in Italy.
Investigating the genomic - .
land ¢ | ; Identifica mutaciones pero
Tiwari et al andscape ot novel coronavirus . _ no variantes. No se evallan
81 ' (2019-nCoV) to identify non- Estudio descriptivo . .
2020 ) ninguno de los desenlaces
synonymous mutations for use ; )
A ) : de interés
in diagnosis and drug design
Genetic diversity and evolution o . . o .
82 Phan. 2020 of SARS-COV-2 Revision narrativa No identifica variantes
Full-genome evolutionary Estudio para caracterizar las
analysis of the novel corona relaciones genéticas del
Paraskevis. virus (2019-nCoV) rejects the . - 2019-nCoV y buscar
83 : Estudio descriptivo T .
2020 hypothesis of emergence as a recombinacion putativa
result of a recent recombination dentro del subgénero del
event sarbecovirus.
Genomics of COVID-19:
Reichartd et molecular mechanisms going - . .
84 al. 2020 from susceptibility to severity of Editorial Tipo de estudio
the disease
85 Nature Genomic search for COVID-19 Editorial Tipo de estudio
severity clues
Genome analysis of SARS- Ident|_f|ca mutaciones pero
Devendran et ; Lo . - no variantes. No se evaltan
86 CoV-2 isolates occurring in Estudio descriptivo .
al. 2020 o ; ninguno de los desenlaces
India: Present scenario ; .
de interés
helmi . Identifica mutaciones pero
Vankadari Overwhelming mutations or . . no variantes. No se evalGan
87 ' SNPs of SARS-CoV-2: A point | Revision narrativa . .
2020 : ninguno de los desenlaces
of caution . .
de interés
[Analysis of variation and g -~ .
88 Zhou etal. evolution of SARS-CoV-2 Estudio descriptivo Analisis flloggn_enco del virus
2020 original
genome]
Emerging SARS-CoV-2 Identifica mutaciones pero
. mutation hot spots include a . _ no variantes. No se evalldan
89 | Pacheti 2020 novel RNA-dependent-RNA Estudio descriptivo ninguno de los desenlaces
polymerase variant de interés
Rodriguez Genomic Epidemiology and its
90 | Morales et al. | importance in the study of the Editorial Tipo de estudio
2020 COVID-19 pandemic
91 Anonimo Risk Variant for Severe COVID- Revision narrativa Evalua polimorfismos
19 Inherited from Neanderthals humanos
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SARS-CoV-2 sequencing: The
technological initiative to
Alvarez et al. strengthen early warning . . - .
92 2020 systems for public health Revisién narrativa Temdtica no relacionada
emergencies in Latin America
and the Caribbean.
Exploring the genomic and
Lokman et al. | proteomic variations of SARS- . - No describe con claridad las
93 . - Estudio descriptivo -
2020 CoV-2 spike glycoprotein: a variaciones
computational biology approach
Seeman et al. Track|_ng_ the COV.ID'19 . _ No describe con claridad las
94 pandemic in Australia using Estudio descriptivo L
2020 ; variaciones
genomics
95 Zhang et al. Origin and Evolution of the Revisién narrativa Analisis filogenético del virus
2020 2019 Novel Coronavirus. original
Investigation of the genetic
variation in ACE2 on the . .
Guo et al. " o ” Evalua polimorfismos
96 2020 structural recognition by the | Revision sistematica humanos
novel coronavirus (SARS-CoV-
2).
AKI and Collapsing
97 Wu et al. Glomerulopathy Associated Serie de casos Evalua polimorfismos
2020 with COVID-19 and APOL 1 humanos
High-Risk Genotype
Genetic cluster analysis of Identifica mutaciones pero
SARS-CoV-2 and the . be
Yang et al. ; . . _ no variantes. No se evallan
98 identification of those Estudio descriptivo .
2020 . ; ninguno de los desenlaces
responsible for the major dei .
. - - e interés
outbreaks in various countries.
SARS-CoV-2 variants:
Danchin et al Relevance for symptom
99 2020 ' granularity, epidemiology, Editorial No identifica variantes
immunity (herd, vaccines), virus
origin and containment?
Analysis of ACE2 Genetic
Variability among Populations . .
100 Strafzeggoet al. Highlights a Possible Link with | Estudio descriptivo Evalue;]sr?qlggrsﬁsmos
COVID-19-Related
Neurological Complications..
Mutation Patterns of Human
SARS-CoV-2 and Bat RaTG13
Matkyasek. Coronavirus Genomes Are . _ : . .
101 2020 Strongly Biased Towards C>U Estudio descriptivo No identifica variantes
Transitions, Indicating Rapid
Evolution in Their Hosts
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Rampant C->U Hypermutation
in the Genomes of SARS-CoV-
102 Simmonds. 2 and Other Coronaviruses: Longitudinal No se identifican variantes
2020 Causes and Consequences for
Their Short- and Long-Term
Evolutionary Trajectories.
Author Correction; Exploring
Portelli et al the structural distribution of Correccion a estudio
103 2020 " | genetic variation in SARS-CoV- fincinal Tipo de documento
2 with the COVID-3D online princip
resource
Ansori et al Genetic Variant of SARS-CoV-2
104 2020 ‘ Isolates in Indonesia: Spike Estudio descriptivo | No se identifican variantes
Glycoprotein Gene
Phylogenomics analysis of
105 Goshs et al. SAR.S'COVZ genomes reveals Estudio descriptivo | No se identifican variantes
2020 distinct selection pressure on
different viral strains
Lépez et al SARS-CoV-2: From its genomic
106 p2020 ' and structural aspects to its Editorial Temadtica no relacionada
treatment
Wiwanitkit \V SARS-CoV-2 variant: Its clinical
107 2020 ' importance and molecular Revisién narrativa No se identifican variantes
epidemiology
Isolation and characterization of
Diaz et al. an early SARS-CoV-2 isolate . _ . - .
108 2020 from the 2020 epidemic in Estudio descriptivo | No se identifican variantes
Medellin, Colombia.
Tracking SARS-CoV-2 in
109 Martin et al. | Sewage: Evidence of Changes Estudio Andlisis de aguas residuales
2020 in Virus Variant Predominance experimental 9
during COVID-19 Pandemic
Interferon-induced
transmembrane protein-3 .
Zhong et at. X . : Estudio f .
110 2014 genetic variant r_312252—C is experimental Temética no relacionada
associated with severe
influenza in Chinese individuals
. . . Identifica mutaciones pero
Genomic Epidemiology of no variantes. No se evalldan
111 | Luetal. 2020 | SARS-CoV-2 in Guangdong Estudio descriptivo . .
: : ninguno de los desenlaces
Province, China . .
de interés
. Identifica mutaciones pero
Emergence of genomic ; ,
Van Dorp et - . . I no variantes. No se evallan
112 diversity and recurrent Estudio descriptivo :
al. 2020 : . ninguno de los desenlaces
mutations in SARS-CoV-2 de interés

IETS

Instituto de Evaluacion
Tecnoldgica en Salud®



La salud
es de todos

Autor/Afio

Minsalud

Tipo de
publicacion

Justificacion de la
exclusion

113 Novelli et al. V;‘g?:{::z 2;?%55{322?;8_ Est.udio Evalua polimorfismos
2020 o : experimental humanos
CoV-2-positive patients.
Genpmic variance of Open Identifica mutaciones pero
Tsai et al Rea ding Frames (ORFs) and . - no variantes. No se evallan
114 ' Spike protein in severe acute Estudio descriptivo : .
2020 ; ninguno de los desenlaces
respiratory syndrome de interés
coronavirus 2 (SARS-CoV-2)
Mutation density changes in
SARS-CoV-2 are related to the Identifica mutaciones pero
115 Eskier et al. | pandemic stage but to a lesser Estudio descriptivo no variantes. No se evallan
2020 extent in the dominant strain ninguno de los desenlaces
with mutations in spike and de interés
RdRp
Mutation patterns of human
SARS-CoV-2 and bat RaTG13
116 Matzkgggek. Stggg&%gzg%&ggz ?:Le U Estudio descriptivo Estudio duplicado
transitions, indicating rapid
evolution in their hosts
117 Sun et al. A SARS-CoV-2 variant with the Experimento en Experimento en animales
2020 12-bp deletion at E gene. animales
Shiu Yuing et Atienuated SARS-Cov-2 Experimento en . .
118 variants with deletions at the . Experimento en animales
al. 2020 . . animales
S1/S2 junction
119 | Wise. 2020 Covid-19: New caronavirus Noticia Tipo de documento
variant is identified in UK
SARS-CoV-2 samples may
120 | Ziegler. 2020 escape dgtchon becquse ofa Reporte de caso No identifica variantes
single point mutation in the N
gene
Genome-wide analysis of
121 Saggzec'; al. ;2?'&2 iSdAeEti‘;gz;ci\c/)_rfcﬂe;eonrgﬁi Estudio descriptivo No identifica variantes
mutation and SNP
A natural mutation between
122 Wu et al. SARS_.C oV-2 and .SARS'COV Estudio descriptivo No identifica variantes
2020 determines neutralization by a
cross-reactive antibody
A Recurrent Mutation at
Position 26340 of SARS-CoV-2
Artesi et al. Is Associated W!th Failure of the . o . 3 _
123 2020 E Gene Quantitative Reverse | Estudio descriptivo No identifica variantes
Transcription-PCR Utilized in a
Commercial Dual-Target
Diagnostic Assay
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No.

124

Autor/Afio

Benvenuto et
al. 2020

Minsalud

Evolutionary analysis of SARS-
CoV-2: how mutation of Non-
Structural Protein 6 (NSP6)
could affect viral autophagy

Tipo de
publicacion

Estudio descriptivo

Justificacion de la
exclusion

No identifica variantes

125

Jia et al. 2020

Analysis of the mutation
dynamics of SARS-CoV-2
reveals the spread history and
emergence of RBD mutant with
lower ACE2 hinding affinity

Estudio descriptivo

No identifica variantes

126

Ramezani et
al. 2020

Quasi-species nature and
differential gene expression of
severe acute respiratory
syndrome coronavirus 2 and
phylogenetic analysis of a novel
Iranian strain.

Estudio descriptivo

No se logré acceso al
documento completo
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Anexo 1. Evaluacién de la calidad

1. ORF3a mutation associated with higher mortality rate in SARS-CoV-2
infection

Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si

e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

o ¢ Se midi6 la exposicidon de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se identificaron factores de confusion? Si

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? No claro
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizd un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Bajo riesgo de sesgo

2. Large scale genomic analysis of 3067 SARS-CoV-2 genomes reveals a clonal
geo-distribution and arich genetic variations of hotspots mutations

Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si

e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

e ¢ Se midié la exposicién de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se identificaron factores de confusion? Si

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? No claro
¢ ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utiliz6 un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Bajo riesgo de sesgo

3. Molecular Architecture of Early Dissemination and Massive Second Wave of
the SARS-CoV-2 Virus in a Major Metropolitan Area

Tipo de estudio: Longitudinal prospectivo

e ¢ Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e /Se identificaron factores de confusion? Si

e /;Se establecieron estrategias para hacer frente a los factores de confusién? Poco
claro

e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si
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o ¢Se inform6é el tiempo de seguimiento y fue suficiente para que fuera lo
suficientemente largo para que ocurrieran los resultados? Si

e Se completd el seguimiento y, de no ser asi, se describieron y exploraron las
razones de la pérdida durante el seguimiento? Poco claro

e ¢ Se utilizaron estrategias para abordar el seguimiento incompleto? Poco claro

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Riesgo de sesgo Bajo
4. Time-lapse sentinel surveillance of SARS-CoV-2 spread in India
Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

e (;Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e /Se identificaron factores de confusion? Si

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

5. Genomic surveillance of SARS-CoV-2 in Thailand reveals mixed imported
populations, a local lineage expansion and a virus with truncated ORF7a.

Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? No
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? No

o ¢ Se midi6 la exposicidon de manera valida y confiable? No

e ¢ Se identificaron factores de confusién? No

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
¢ ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? No

e ¢ Se utiliz6 un analisis estadistico apropiado? Si

6. Non-synonymous mutations of SARS-CoV-2 leads epitope loss and
segregates its variants

Tipo de estudio: Corte transversal
e /Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
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o ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

e ¢ Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se identificaron factores de confusion? Si

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo
7. ldentification of novel mutations in SARS-COV-2 isolates from Turkey
Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

o ¢ Se midié la exposicién de manera valida y confiable? Si

e /Se identificaron factores de confusion? Si

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo
8. SARS-CoV-2 genomic variations associated with mortality rate of COVID-19
Tipo de estudio: Estudio de cohortes

e ¢ Fueron los dos grupos similares y reclutados de la misma poblacion? Si

¢ ¢ Se midieron las exposiciones de manera similar para asignar a las personas a
grupos expuestos y no expuestos? Si

e ¢ Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e /Se identificaron factores de confusion? Si

e ¢ Se establecieron estrategias para hacer frente a los factores de confusion? Si

e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

o ¢ Seinformé el tiempo de seguimiento y fue suficiente para que fueralo
suficientemente largo para que ocurrieran los resultados? No

e ;Se completd el seguimiento y, de no ser asi, se describieron y exploraron las
razones de la pérdida durante el seguimiento? Poco claro

e ¢ Se utilizaron estrategias para abordar el seguimiento incompleto? Poco claro

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Buena calidad. Bajo riesgo de sesgo
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9. Variations in SARS-CoV-2 Spike Protein Cell Epitopes and Glycosylation Profiles
During Global Transmission Course of COVID-19

Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
o ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

o ¢ Se midi6 la exposicion de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se identificaron factores de confusion? Si

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
¢ ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utiliz6é un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

10. Genetic grouping of SARS-CoV-2 coronavirus sequences using informative
subtype markers for pandemic spread visualization

Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

e ¢ Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e ./ Se identificaron factores de confusion? Si

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

11. Identification of the nucleotide substitutions in 62 SARS-CoV-2 sequences
from Turkey

Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

e Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e /Se identificaron factores de confusion? Si

e ;Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si
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Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

12. Insights on early mutational events in SARS-CoV-2 virus reveal founder
effects across geographical regions

Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

o ¢ Se midi6 la exposicidon de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se identificaron factores de confusion? Si

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizd un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo
13. An updated analysis of variations in SARS-CoV-2 genome
Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? No

e ¢ Se midi6 la exposicion de manera valida y confiable? No

e ¢ Se identificaron factores de confusion? No

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? No
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utiliz6 un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad baja. Alto riesgo de sesgo

14. Early Phylogenetic Diversification of SARS-CoV-2: Determination of Variants
and the Effect on Epidemiology, Immunology, and Diagnostics.

Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? No
e Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? No

e ¢ Se midi6 la exposicion de manera valida y confiable? No

e /Se identificaron factores de confusidon? Poco claro

e ;Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion?Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si
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e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si
Valoracién general: Calidad baja. Alto riesgo de sesgo

15. Analysis of genomic distributions of SARS-CoV-2 reveals a dominant strain
type with strong allelic associations.

Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
o ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

o ¢ Se midié la exposicién de manera valida y confiable? Poco claro

e ¢ Se identificaron factores de confusion? Poco claro

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utiliz6é un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

16. Genomic Epidemiology of Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus
2, Colombia

Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

e ¢ Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e ./ Se identificaron factores de confusion? No

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo
17. Variant analysis of SARS-CoV-2 genomes
Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusién en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

e Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Poco claro

e /Se identificaron factores de confusiéon? Poco claro
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e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si
e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo
18. Massive dissemination of a SARS-CoV-2 Spike Y839 variant in Portugal
Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

o ¢ Se midi6 la exposicidon de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se identificaron factores de confusién? Poco claro

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

19. Discovery and Genomic Characterization of a 382-Nucleotide Deletion in
ORF7b and ORF8 during the Early Evolution of SARS-CoV-2

Tipo de estudio: Corte transversal

e (Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? No
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? No

e ¢ Se midi6 la exposicion de manera valida y confiable? No

e ¢ Se identificaron factores de confusion? No

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? No
¢ ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? No

e ¢ Se utiliz6 un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad baja. Alto riesgo de sesgo

20. An Overview of the Genetic Variations of the SARS-CoV-2 Genomes Isolated
in Southeast Asian Countries

Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? No
e Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? No
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o ¢ Se midi6 la exposicidon de manera valida y confiable? No

e ¢ Se identificaron factores de confusion? No

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? No
¢ ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? No

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad baja. Alto riesgo de sesgo

21. Introductions and early spread of SARS-CoV-2 in France, 24 January to 23
March 2020

Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusién en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

e (Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e /Se identificaron factores de confusion? Si

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utiliz6 un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

22. Comparative genome analysis of novel coronavirus (SARS-CoV-2) from
different geographical locations and the effect of mutations on major target
proteins: An in silico insight

Tipo de estudio: Longitudinal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

e ¢ Se midi6 la exposicion de manera valida y confiable? Si

e /Se identificaron factores de confusion? Si

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracion general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo
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23. Impact of lockdown on Covid-19 case fatality rate and viral mutations spread
in 7 countries in Europe and North America

Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
o ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

o ¢ Se midi6 la exposicidon de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se identificaron factores de confusion? Si

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
¢ ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utiliz6 un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

24. Genome-wide analysis of SARS-CoV-2 virus strains circulating worldwide
implicates heterogeneity

Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusién en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

e ¢ Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e /Se identificaron factores de confusidon? Poco claro

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

25. Effects of a major deletion in the SARS-CoV-2 genome on the severity of
infection and the inflammatory response: an observational cohort study

e /Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

o ¢ Se midi6 la exposicion de manera valida y confiable? Si

e /Se identificaron factores de confusion? Si

e ;Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracion general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo
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26. Virus strain from a mild COVID-19 patient in Hangzhou represents a new
trend in SARS-CoV-2 evolution potentially related to Furin cleavage site

Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? No
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? No

o ¢ Se midi6 la exposicidon de manera valida y confiable? No

e ¢ Se identificaron factores de confusion? No

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? No

e ¢ Se utiliz6é un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad baja. Alto riesgo de sesgo

27. Tracking Changes in SARS-CoV-2 Spike: Evidence that D614G Increases
Infectivity of the COVID-19 Virus.

Tipo de estudio: Corte transversal

e ./ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

e ¢ Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e /Se identificaron factores de confusidon? Poco claro

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

28. Genomic surveillance reveals multiple introductions of SARS-CoV-2 into
Northern California

Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

e Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e /Se identificaron factores de confusion? Si

e ;Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si
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Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

29. Analysis of Rapidly Emerging Variants in Structured Regions of the SARS-
CoV-2 Genome

Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

o ¢ Se midi6 la exposicidon de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se identificaron factores de confusion? Si

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizd un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo
30. Genomic analysis of SARS-CoV-2 reveals local viral evolution in Ghana
Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? No

e (Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se identificaron factores de confusion? Poco claro

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utiliz6 un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo
31. SARS-CoV-2 genomic variations among isolates from jordanian patients
Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusién en la muestra? No
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? No

e ¢Se midio la exposicion de manera valida y confiable? No

e /Se identificaron factores de confusion? No

e ;Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? No

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si
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Valoracién general: Calidad baja. Alto riesgo de sesgo

32. Analysis of RNA sequences of 3636 SARS-CoV-2 collected from 55 countries
reveals selective sweep of one virus type

Tipo de estudio: Corte transversal

e ;Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

e ¢ Se midio la exposicion de manera valida y confiable? No

e ¢ Se identificaron factores de confusién? No

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? No

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad baja. Alto riesgo de sesgo
33. Genomic Analysis of Early SARS-CoV-2 Variants Introduced in Mexico
Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

o ¢ Se midi6 la exposicidon de manera valida y confiable? No

e ¢ Se identificaron factores de confusién? No

e ;Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
¢ ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? No

e ¢ Se utiliz6 un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad baja. Alto riesgo de sesgo

34. A persistently replicating SARS-CoV-2 variant derived from an asymptomatic
individual

Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? No

e ¢ Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e /Se identificaron factores de confusiéon? Poco claro

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si
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¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

35. Structural Impact of Mutation D614G in SARS-CoV-2 Spike Protein: Enhanced

Infectivity and Therapeutic Opportunity

Tipo de estudio: Corte transversal

¢, Se definieron claramente los criterios de inclusiéon en la muestra? Si

¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Poco claro
¢ Se midié la exposicion de manera valida y confiable? Poco claro

¢, Se identificaron factores de confusion? No

¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si

¢Se midieron los resultados de manera valida y confiable? No

¢ Se utilizé un andlisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad baja. Alto riesgo de sesgo

36. Genomic and proteomic mutation landscapes of SARS-CoV-2

Tipo de estudio: Corte transversal

¢ Se definieron claramente los criterios de inclusién en la muestra? Si
¢, Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si
¢Se midi6 la exposicion de manera valida y confiable? Si

¢ Se identificaron factores de confusion? Si

¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
¢, Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

¢ Se utilizé un andlisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

37. The establishment of reference sequence for SARS-CoV-2 and variation

analysis

Tipo de estudio: Corte transversal

¢ Se definieron claramente los criterios de inclusién en la muestra? Si
¢, Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si
¢.Se midi6 la exposicion de manera vélida y confiable? Si

¢ Se identificaron factores de confusiéon? Poco claro
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e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si
e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo
38. Different mutations in SARS-CoV-2 associate with severe and mild outcome
Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? No

o ¢ Se midi6 la exposicidon de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se identificaron factores de confusién? Poco claro

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo
39. Genetic variations among SARS-CoV-2 strains isolated in China
Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? No

e ¢ Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se identificaron factores de confusion? Poco claro

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utiliz6 un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

40. Mutations in SARS-CoV-2 viral RNA identified in Eastern India: Possible
implications for the ongoing outbreak in India and impact on viral structure
and host susceptibility

Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? No
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o ¢ Se midi6 la exposicidon de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se identificaron factores de confusion? No

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
¢ ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad baja. Moderado riesgo de sesgo

41. ACE2, TMPRSS2, and Furin variants and SARS-CoV-2 infection in Madrid,
Spain.

Tipo de estudio: Corte transversal

e /Se definieron claramente los criterios de inclusién en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

e (Se midio la exposicion de manera valida y confiable? Si

e . Se identificaron factores de confusiéon? Poco claro

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccién? Si
e ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utiliz6 un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo

42. Outcomes associated with SARS-CoV-2 viral clados in COVID-19.
Tipo de estudio: Corte transversal

e ¢ Se definieron claramente los criterios de inclusion en la muestra? Si
e ¢ Se describieron en detalle los sujetos de estudio y el entorno? Si

o ¢ Se midi6 la exposicion de manera valida y confiable? Si

e ./ Se identificaron factores de confusiéon? Poco claro

e ¢ Se utilizaron criterios objetivos y estandar para medir la afeccion? Si
¢ ¢ Se midieron los resultados de manera valida y confiable? Si

e ¢ Se utilizé un analisis estadistico apropiado? Si

Valoracién general: Calidad buena. Bajo riesgo de sesgo
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Andlisis parcial de productos Componente 2 del Contrato 9677-MECOVID19-1009-
2020, siguiendo lo establecido en el paragrafo primero de la clausula primerade dicho
contrato, mediante la herramienta AMSTAR 2 adaptada siguiendo las
consideraciones Cochrane para revisiones rapidas.

¢La pregunta de investigacion y los criterios de inclusion de la revisién incluyeron los

componentes de la estructura PICO o de otra estructura especifica segln el objetivo?

Si, tanto la pregunta de investigacién como los criterios de inclusion, claramente reflejan los cuatro

elementos PEO (Poblacion, exposicion, Outcome/Desenlace)
¢ Se sustentan los disefios seleccionados para incluir en la revision?
Si, se argumenta la razén de la amplitud de los tipos de estudios incluidos.

¢Se utiliza una estrategia de basqueda exhaustiva, aunque siguiendo las consideraciones de

Cochrane para revisiones rapidas?
Si, se utiliza una estrategia de busqueda ajustada a las consideraciones para revisiones rapidas.

¢Laseleccion de los estudios se realiza por duplicado, aunque siguiendo las consideraciones

de Cochrane para revisiones rapidas?

Si, la seleccion por titulo y resumen y la posterior seleccion por lectura de texto completo siguen las

pautas para revisiones rapidas.
¢Serealizala extraccién siguiendo las consideraciones de Cochrane pararevisiones rapidas?

Si, se utiliza una herramienta estandarizada, por investigadores independientes, y la extraccién esta

delimitada a los desenlaces establecidos.

¢ Se presenta un listado de estudios excluidos y se justifica la razén?
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Si, el anexo 3 contiene el listado de los estudios excluidos tras lectura de texto completo y la debida

justificacion.
;Se describen los estudios incluidos en detalle adecuado?

Si, se describen los métodos y la informacién de los estudios captados con suficiente detalle asi

como los financiadores en la Tabla 1.

¢Se utiliza una técnica adecuada de evaluacién de riesgo de sesgos en los estudios

incluidos?

Si, utilizan herramientas de evaluacion para los estudios observacionales dado que captaron otro

tipo de documentos que no cuentan con herramientas de analisis critico.
¢ Se reportan las fuentes de financiamiento de los estudios incluidos?
Si, en la Tabla 1.

¢ Se considera la evaluacién de riesgo de sesgos de estudios individuales al interpretar o

discutir los resultados de la revisién?

Si, se tienen en cuenta las limitaciones metodolégicas fruto de la evaluaciéon de cada estudio en la

sintesis narrativa.
¢ Se presenta una explicacién y se discute la heterogeneidad observada en los resultados?

Si, aunque no se realiza metanalisis ni andlisis de heterogeneidad cuantitativo, se recurre a las
limitaciones metodoldgicas y de objetivos encontradas en los estudios para entender los resultados

observados.

Si se realiza una sintesis cuantitativa, ¢Se lleva a cabo una adecuada indagacién de los

sesgos de publicacidon, y se discute su probable impacto en los resultados de la revision?
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No aplica, se realizé una sintesis narrativa de los resultados de los estudios.

¢ Se menciona la fuente de financiamiento y fuentes de conflicto de interés para realizar la
revision?
Si, los autores informan no tener conflicto de interés y su independencia editorial, y explicitamente

se menciona que esta revisidn es producto del Contrato No. 9677-MECOVID19-1009-2020 por
solicitud del Fondo de gestién del riesgo de desastres.
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