Anexos (Complementario Reporte al 11 de junio de 2021)

Anexo 1: Estrategia de Vigilancia epidemiologica de SARS-COV-2 y variantes

En Chile, se realiza vigilancia de virus respiratorios, integrando el SARS-CoV-2 desde el inicio
de la pandemia a las estrategias de vigilancia, responsabilidad de Instituto de Salud Pablica (ISP).
Desde diciembre de 2020 se amplia el monitoreo a viajeros positivos a SARS-CoV-2 que provienen
de la Busqueda Activa de Casos (BAC) que se realiza en el aeropuerto Internacional Arturo Merino
Benitez (AMB). En marzo de 2021, el ISP aumenta sus capacidades secuenciando una mayor cantidad
de muestras provenientes de la vigilancia de laboratorio, ademas de muestras de pacientes o grupos
con relevancia epidemiologica.

La vigilancia de viajeros comenz6 desde la apertura de la frontera el 23 de noviembre de
2020, y consistido en un sistema de monitoreo y testeo con RT-PCR a viajeros, donde uno de los
objetivos es aislar oportunamente a los casos confirmados de COVID-19 y minimizar el riesgo de
propagacion del virus. Posteriormente, se ailadio la secuenciacion gendmica, por parte del ISP, en toda
muestra positiva de PCR proveniente de viajeros.

La fuente de informacion principal para el analisis de variantes de SARS-CoV-2 la constituye
la red de hospitales centinela de la vigilancia de influenza y virus respiratorios del Instituto de Salud
Pablica. Esta estrategia de vigilancia consiste en el envio semanal al ISP de muestras aleatorias
representativas a nivel regional de pacientes confirmados por SARS-CoV-2, de casos hospitalizados,
ambulatorios y de relevancia epidemioldgica que cumplen con criterios técnicos establecidos por el
ISP para asegurar la calidad de la muestra enviada (ISP, octubre 2020).



Anexo 2: Metodologia del Reporte

Este informe incluye un reporte de las variantes VOC y VOI, ademas de los linajes principales
de SARS-CoV-2 detectados en Chile desde el 22 de diciembre (fecha del primer caso asociado a
variantes) considerando el monitoreo realizado en el aeropuerto AMB denominada “vigilancia de
viajeros” y la vigilancia de la circulacion nacional a través de laboratorios y hospitales centinela
(pablicos y privados), casos de relevancia epidemiologica y clinica denominada ‘vigilancia
comunitaria”,

El Instituto de Salud Pablica, realiza la secuenciacion completa mediante la extraccion de RNA
total a partir de hisopados nasofaringeos, utilizando el sistema automatizado Zybio EXM 6000
(Chongging, China). La transcripcion reversa del RNA eluido se realizd con la enzima SuperScript Il

One-step RT-PCR System with Platinum Taqg Kit y RNase OUT (Invitrogen) con 2uM de random
primers y 4.5uM de DTT a 45°C por 60 min. Posteriormente el producto cDNA fue amplificado basado
en la estrategia de COVID-19 ARTIC Illumina library construction and sequencing protocol V.3,

produciendo productos de 400 pares de bases en dos pools de fragmentos, que cubren por completo

el genoma viral.

Los fragmentos obtenidos de cada pool se juntaron y las librerias fueron preparadas con
Nextera Flex Library Prep Kit (Illumina, San Diego, CA, USA), purificadas con perlas Agencourt AMPure
XP (Beckman Coulter, Brea, CA, USA) y cuantificadas por fluorimetro Victor Nivo (PerkinElmer)
utilizando Quant-it dsDNA HS Assay Kit (Invitrogen). Las librerias de DNA resultantes fueron
secuenciadas en el equipo MiSeq (Illumina) utilizando un kit de 300 ciclos. Alrededor de 0.3 GB de

datos fueron obtenidos por cada muestra.

La calidad de las secuencias fue analizada con FastQC software v0.11.8. Las lecturas fueron
filtradas y recortadas usando el software BBDuk, considerando un minimo de largo de lecturas de 36
basesy una calidad 2 20. El ensamble del genoma se realizd con IRMA software v0.9.3 utilizando como
referencia la secuencia NCBI NC_045512.2. Los alineamientos fueron realizados usando MAFFT
v7.458 y los genomas ensamblados fueron ingresados a Pangolin v.2.3.8 para la determinacion de su

linaje. Los genomas finales junto con los metadatos epidemioldgicos fueron subidos a la plataforma
GISAID para la confirmacion final de la calidad y linaje correspondiente.,

El laboratorio de la Red de Salud UC CRISTUS, realiza basqueda inicial de mutaciones
asociadas a variantes para SARS-CoV-2 con el Kit Novaplex (SARS-CoV-2 Variants | Assay (RUO).
Aquellas muestras que indicaron sefial positiva para la deteccion de posibles variantes son sometidas
a un segundo RT-PCR con el Kit de TibMolBiol (VirSNiP SARS-CoV-2 Spike), para detectar la mutacion



P681H. Ademas, se envid un set de muestras con mutaciones detectadas por PCR para la confirmacion
por secuenciacion en el ISP.

Se presenta el analisis de la informacion disponible al 11 de junio, para cada tipo de variante
y linaje en vigilancia epidemiologica desde las fuentes descritas anteriormente. La informacion
corresponde a data provisoria en proceso de validacion, sujeta a cambios en la medida que se realizan
ajustes y analisis retrospectivos. Los datos de mayo incluyen informacion segin fecha de toma de
muestra al 17 de mayo.

Se utiliza la informacion proveniente de las bases de datos de los casos de SARS-CoV-2
secuenciados por el Departamento Biomédico Nacional y de Referencia del ISP y de los casos
analizados por el laboratorio de la Red de Salud UC CHRISTUS.
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Anexo 3. Resumen de los impactos fenotipicos de las variantes de interés VOC
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Fuente: Organizacion Mundial de la Salud (OMS). Actualizacion epidemiologica semanal sobre COVID-19, OMS,
Edicion 43, 8 de junio de 2021.



Anexo 4: Tablas resumen

Tabla 1. Resumen de casos confirmados de SARS-CoV-2 secuenciados por tipo de

variante y linajes principales. Chile, diciembre de 2021 al 11 de junio de 2021.

Categoria Variantes Ne° Casos Sub Total (%)
Variante de Alfa (B1.1.7) 258
Beta (B.1.351) 3
preocupacion para la Gamma (1) 1051 1312 46,7%
salud pablica (VOQ) Delta (B.1.617.2) -
Fta (B.1.525) 2
Variantes de interés Epsilon (B.1.427/429) 14
para la salud pablica zeta (P 4 61 22%
Theta (P.3) -
(von lota (B.1.526) 4
Kappa (B.1.617.1) -
Cc37 700
B.1.1.348 240
Linajes y otras variantes | B.1.621 10 1438 511%
Otros linajes 271
Otras variantes 217
Total 2811 100%

Datos provisorios al 11 de junio de 2021.
Fuente: Instituto de Salud Publica, Sistema de notificacion obligatoria EPIVIGILA, Ministerio de Salud.
Declaracion Jurada de viajeros C19.cl. Red de Salud UC CHRISTUS.



Tabla 2. Resumen de caracteristicas de casos confirmados de SARS-CoV-2

secuenciados por variantes de preocupacion (VOC). Chile, diciembre de 2021 al 11 de

junio 2021.
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Datos provisorios al 11 de junio de 2021.
Fuente: Instituto de Salud Pablica, Sistema de notificacion obligatoria EPIVIGILA, Ministerio de Salud.
Declaracion Jurada de viajeros C19.cl. Red de Salud UC CHRISTUS.



Tabla 3. Resumen de casos confirmados de SARS-CoV-2 secuenciados por otras

variantes de interés para la salud pablica (VOI). Chile, diciembre 2021 al 11 de junio
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Datos provisorios al 11 de junio de 2021.
Fuente: Instituto de Salud Pablica, Sistema de notificacion obligatoria EPIVIGILA, Ministerio de Salud.

Declaracion Jurada de viajeros C19.cl.



Tabla 4. Resumen de casos confirmados de SARS-CoV-2 secuenciados por Linajes

principales. Chile, diciembre 2021 al 11 de junio 2021.
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Datos provisorios al 11 de junio de 2021.

Fuente: Instituto de Salud Plblica, Sistema de notificacion obligatoria EPIVIGILA, Ministerio de Salud.
Declaracion Jurada de viajeros C19.cl.

*Incluye otras variantes no especificadas



Tabla 5: Nimero de casos SARS-CoV-2 confirmados secuenciados por region, mes y semana epidemiologica (SE) de toma de muestra de PCR
y variantes de preocupacion, procedente de vigilancia comunitaria. Chile al 26 de mayo de 2021.

enero 2021 - 1 de mayo mayo enero-mayo 2021**
SE1-SE17 SE18 SE19 SE20** total
ALFA GAMMA Muestras ALFA GAMMA Muestras ALFA GAMMA Muestras ALFA GAMMA Muestras ALFA GAMMA Muestras
(B1.17) (P.D secuenciad (B1.17) (P.D secuenciad (B.1.17) (P.D secuenciada (B8.1.17) (P.D secuencia (B8.1.17) (P.D secuencia

n (%) n (%) as* n (%) n (%) as* n (%) n (%) s* n (%) n (%) das* n (%) n (%) das*
Aricay P. 2(19 41(387) 106 0(0) 14 (583) 24 1) 17 (34) 50 0(0) 0(0) 0 3(1,7) 72 (40) 180
Tarapaca 5(6,7) 39(2) 75 2091 16 (72,7) 22 0(0) 4(66,7) 6 0(0) 0(0) 0 76,8 59 (57,3) 103
Antofagasta 4(10) 14 (35) 40 0(0) 8(72,7) 11 1(50) 1(50) 2 0 0 0 5(94) 23(434) 53
Atacama 1659 5(294) 17 0(0) 10 (47,6 21 1125 1(125) 8 0(0) 0(0) 0 2(43) 16 (34,8) 46
Coquimbo 1(25) 125 4 1(50) 00 2 0 2(66,7) 3 0 0 0 2(222) 3(333) 9
Valparaiso 0(0) 27 (64,3) 42 0(0) 0(0) 0 0(0) 10(90,9) 11 0(0) 0(0) 0 0(0) 37 (69,8) 53
Metropolian 53128) 383 643 361 37627 59 3560 35648 54 0 6 (75) 8 88(115) 263(344) 764
O’Higgins 0(0) 3273 11 0(0) 5(41,7) 12 1(4) 9 (36) 25 0 0 0 121 17 (354) 48
Maule 1 18(18,6) 97 16,3 3(1898) 16 0(0) 3(17,6) 17 0(0) 3231 13 2(14) 27 (18,9) 143
Nuble 4(12,1) 3091 33 0(0) 00 0 0 7 (50) 14 0 0 0 4(85) 10Q13) 47
Biobio 227) 1505) 73 0(0) 2222 9 17D 6(429) 14 0(0) 0(0) 0 33D 23(24) 96
Araucania 0(0) 17 (354) 48 0(0) 4(571) 7 373 2(182) 11 0 0 0 3(45) 23(34,8) 66
Los Rios 17 (40,5) 4(95) 42 3(159) 5(26,3) 19 0 00 7 0 0 0 20(294) 9(13,2) 68
Los Lagos 4(4,8) 35417) 84 0(0) 10(90,9) 11 0(0) 11679 19 0(0) 3(60) 5 4(34) 59 (49,6) 119
Aysén 0(0) 6 (24) 25 0(0) 5(385) 13 111D 2(222) 9 0 0 0 1271 13Q7.7) 47
Magallanes 1(83) 4(333) 12 0(0) 1(100) 1 0(0) 0(0) 0 00 0(0) 0 1(7.7) 5(385) 13
Desconocido 5333 3(20) 15 0(0) 00 0 0 00 0 0 0 0 5(333) 3(20) 15
Total 12004 509, 1367 CICRIN 227 12648 11044 250 0 12462 26 15181 662(354) 1870

Datos provisorios al 26 de mayo de 2021,

Fuente: Instituto de Salud Plblica, Sistema de notificacion obligatoria EPIVIGILA Ministerio de Salud de Chile, Red de Salud UC CHRISTUS aporta 46 casos en que se
detectaron por PCR mutaciones que se asocian a la variante ALFA (B.1.1.7). Enero incluye muestra de primer caso confirmado en diciembre de 2020 * Nimero total
de muestras secuenciadas. ** Informacion de casos al 17 de mayo segln fecha toma de muestra PCR



