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OBJETIVO   

Establecer un sistema de procesamiento, secuenciamiento y análisis de 

genomas de SARS-CoV-2 para generar información epidemiológica que sea 

interpretable y accionable por autoridades de salud pública. 



www.nytimes.com/es/interactive/2020/04/30/science/coronavirus-mutacion.html

El genoma de SARS-CoV-2



nextstrain.org/help/general/how-to-read-a-tree

Utilizamos mutaciones para inferir cadenas de transmisión



nextstrain.org/help/general/how-to-read-a-tree

Y reconstruir relaciones filogenéticas



virological.org/t/a-dynamic-nomenclature-proposal-for-sars-cov-2-to-assist-genomic-epidemiology/458

Octubre 2020:  Varios linajes de SARS-CoV-2 circulando en el mundo



www.gisaid.org

135,000 genomas de SARS-CoV-2 en GISAID al 2-Octubre



www.nytimes.com/es/interactive/2020/04/30/science/coronavirus-mutacion.html

Solo hemos secuenciado el 0.4% de los 35 millones de casos reportados

(cuidado con inferencias basadas en sesgos de muestreo)



Datos genómicos permiten estudio de transmisión y evolución a nivel global



Miles de mutaciones descritas desde enero 2020



Genoma SARS-CoV-2 varía ∼2 mutaciones por mes





Genomas revelan la transmisión temprana de SARS-2 en Australia



Información genómica informa intervenciones en Países Bajos



Introducciones múltiples e independientes en Nueva York



Más de 100 introducciones en Brasil entre Feb-22 y Mar-11



Candido et al - Science 2020

Más de 100 introducciones en Brasil entre Feb-22 y Mar-11





Reino Unido ha secuenciado 63,000 genomas



Reino Unido ha secuenciado 63,000 genomas



El consorcio prepara reportes periódicos para

gobiernos y agencias de salud pública



El consorcio español lleva 3,800 secuencias



seqcovid.csic.es/microreact/

El consorcio español lleva 3,800 secuencias





OBJETIVO   

Establecer un sistema de procesamiento, secuenciamiento y análisis de 

genomas de SARS-CoV-2 para generar información epidemiológica que sea 

interpretable y accionable por autoridades de salud pública. 



Desde Julio, INS nos transfiere 200 muestras por mes



Muestras almacenadas a -80° en UPCH



Extracción de ARN en laboratorio BSL-2+ de Emerge UPCH



Transcripción reversa y manipulación de ARN en LGM-UPCH



Transcripción reversa y manipulación de ARN en LGM-UPCH



Preparación de librerías NGS en UEM-UPCH



Secuenciamiento en Illumina MiSeq, cartuchos v2



Los datos crudos pasan al equipo de análisis



1-5 millones de secuencias cortas para reconstruir el genoma SARS-2



Análisis de 277 secuencias peruanas al 2-octubre-2020

• 379 genomas peruanos en GISAID

• Descartamos 19 genomas incompletos (<29,000 bp) y con gaps (>1% Ns)

• 83 secuencias de INS no incluyen datos de región ni información de paciente. 

Duplicados?

• = 277 genomas (146 INS + 131 UPCH)



277 genomas peruanos al 2-octubre-2020

Elaboración: Pedro Romero



Muestreos complementarios entre INS y UPCH

Elaboración: Pedro Romero



Que permiten estudiar eventos tempranos de la pandemia en Perú

Elaboración: Pedro Romero



Múltiples introducciones en marzo 2020



Que generan múltiples cadenas de transmisión local



G614 asociada a mayor infectividad in vitro = ¿Más transmisible?



G614 en la mayoría de aislados peruanos



Aislados más recientes acumulan más mutaciones



Lima y Callao presentan la mayor diversidad genética 

(porque son el origen)



Pero hay varias regiones que requieren mayor muestreo



Pero hay varias regiones que requieren mayor muestreo



Recordemos que en Perú hay 25 epidemias  

regionales ocurriendo en paralelo

Elaboración: Gabriel Carrasco (UPCH + UCSD)



Elaboración: @Cholega

Recordemos que en Perú hay 25 epidemias  

regionales ocurriendo en paralelo



Aprovechemos la red de laboratorios de diagnóstico molecular de INS



Aprovechemos la red de laboratorios de diagnóstico molecular de INS





Entrenamiento en secuenciamiento y análisis de genomas

• Noviembre:  Workshop de 5 días en UPCH. 10 participantes (y muestras!) de 

instituciones colaboradoras. Financia VLIR-UOS.

• Diciembre:  CABANA workshop en análisis bioinformático.

• Diciembre / enero:  Visitas de 5 días a Arequipa y Chachapoyas para apoyar en 

implementación de laboratorios y procesamiento de muestras.  (VLIR-UOS)



¿Qué puede hacer esta red de vigilancia en los siguientes meses?

1. Análisis de cadenas de transmisión y rastreo de contactos en la segunda ola de casos

2. Identificar re-introducciones desde otros países

3. Vigilancia de variantes de riesgo (vacunas, fármacos, sistema inmune)

4. Vigilancia del nuevos patógenos con potencial pandémico.



Seamos con Nueva Zelanda



Secuencias del brote reciente en NZ 
(todas son parte del mismo cluster)



Secuencias de NZ son similares a secuencias peruanas
(no significa que los casos estén asociados)



#SinCienciaNoHayFuturo





Laboratorio de Genómica Microbiana UPCH (est. 2017)





Gracias
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