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1. RESUMEN

En Chile, a través del programa de Vigilancia Gendmica, se han analizado 8.536 muestras de casos confirmados de
SARS-COV-2, de los cuales 6.646 (77,9%) fueron secuenciadas y 1.890 (22,1%) genotipificadas mediante RT-PCR
para deteccidén de mutaciones asociadas a variantes (MAV) de preocupacién entre el 22 de diciembre de 2020 y
el 22 de agosto de 2021. Del total de casos analizados se detectaron 62,7% (n=5.348) variantes de preocupacioén
(VOC); 17,8% (n=1.521) variantes de interés (VOI); 3,1% (n=265) linajes en alerta para mayor seguimiento; 10,2%
(n=871) otros linajes y 6,2% (n=531) casos indeterminados para detecciéon de mutaciones mediante RT-PCR. En
cuanto a las VOC, Gamma se detecté en un 55,3% (n=4.718) y Delta en un 3,1% (n=262), principalmente en la

region Metropolitana (n=147).

Los principales hallazgos del mes de agosto de 2021 fueron:

= Seanalizaron 1.844 muestras de casos de SARS-CoV-2, 577 secuenciadas y 1.267 genotipificadas; de ellas 241

muestras corresponden a viajeros y casos relacionados a viajeros y 1.603 a casos de origen comunitario.

= Lavariante mas detectada sigue siendo Gamma con un 55,3% (n=1.019), seguido de Delta 8,8% (n=163) y Alfa
1,3% (n=23). La VOI con mayor proporcion fue Lambda, con un 5,4% (n=100) y se mantiene el linaje en alerta,

B.1.621 en un 3,6% (n=67).

= Respecto a Delta, se observdé un aumento de su circulacidn con un 8,8% del total analizado, respecto a lo
observado en Julio (4,4%). Un 43,6% correspondié a casos de circulacién comunitaria (n=71) y un 56,4% de

deteccidn en viajeros o casos relacionados con viajeros (n=92).



2. ANTECEDENTES

Desde la identificacion inicial del SARS-CoV-2, hasta el 22 de agosto de 2021, se han compartido a nivel
mundial alrededor de 2.949.000 secuencias gendmicas completas a través de bases de datos de acceso publico

(GISAIDY).

Con el fin de facilitar la identificacion de las VOC y de VOI, la Organizacion Mundial de la Salud (OMS)
establecié el 31 de mayo del 2021 una nueva nomenclatura para las variantes de SARS-CoV-2, denominandolas
segun las letras del alfabeto griego. Producto de la aparicidon de nuevas variantes, la dindmica de la enfermedad,
la mayor comprensién de los impactos fenotipicos de las variantes y de la evidencia disponible es que la lista de
VOC y VOI estd continuamente siendo actualizada. El nombre asignado por la OMS a las VOC y VOI es
independiente del sistema de nomenclatura para los linajes, pero se basa en las clasificaciones filogenéticas
disponibles por lo que este nombre se enlaza a los sistemas de nomenclaturas utilizados para nombrar y rastrear
los linajes de SARS-CoV-2 por ejemplo, la nomenclatura PANGO (Anexo, 10.2 Seguimiento de las variantes de

SARS-CoV-2, Tabla 8).

El 06 de julio de 2021, la OMS incluyé algunos linajes en alerta para mayor seguimiento, los cuales se
definen como una variante del SARS-CoV-2 con cambios genéticos que se sospecha pueden representar un riesgo
futuro, pero la evidencia del impacto fenotipico o epidemiolégico estd menos claro en comparacién con las VOC
y VOI, por lo que requiere una mayor supervision y evaluacion repetida, en espera de nuevas evidencias cientificas.
La Ultima actualizacion se realizé el 13 de agosto, donde se incluyeron 3 linajes (B.1.1.523, B.1.619 y B.1.620) en

alertas designadas actualmente para seguimiento adicional (OMS, agosto 2021).

La OMS vigila el comportamiento genético del virus con énfasis en la aparicién de nuevas mutaciones que
pueden evolucionar con el tiempo y aumentar la transmision o severidad de la enfermedad por SARS-CoV-2. Si
nuevas variantes no significan un cambio significativo en las caracteristicas del virus, el nombre asignado se

enlazara a los linajes parentales segtin nomenclatura PANGO?.

La vigilancia de virus respiratorios realizada en Chile, integré el SARS-CoV-2 a las estrategias de vigilancia
del Instituto de Salud Publica (ISP) desde el inicio de la pandemia. Desde diciembre de 2020 se amplié 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 aumentd sus capacidades

1
La Iniciativa GISAID promueve el intercambio rapido de datos de todos los virus de la influenza y el coronavirus que causa el COVID-19
2 Actualizacién epidemioldgica semanal sobre COVID-19 - 06 de julio de 2021, OMS (Edicién 47).
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secuenciando una mayor cantidad de muestras provenientes de la vigilancia de laboratorios, ademas de muestras

de pacientes o grupos con relevancia epidemioldgica.

La vigilancia de viajeros comenzé desde la apertura de la frontera el 23 de noviembre de 2020, y consistid
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 afiadié la

secuenciacion gendmica, por parte del ISP, en toda muestra positiva de PCR proveniente de viajeros.

La deteccién mundial y nacional de las VOC, VOl y linajes se presenta en la Tabla 1.



Tabla 1: Clasificaciones de las VOC, VOI y linajes en alerta para mayor seguimiento adicional, a nivel mundial y
en Chile al 22 de agosto de 2021.

Fecha de toma Fecha toma de

de muestra muestra de
Etiqueta OMS Linaje Pango Primera muestra documentada _ prin_u_er caso (ltimo reporte
identificado en .
Chile en Chile
Variantes de preocupacion
Alfa B.1.1.7 Reino Unido, septiembre 2020 15-12-2020 17-08-2021
Beta B.1.351B.1.351.2 B.1.351.3 Sudafrica, mayo 2020 06-04-2021 23-06-2021
Gamma P.1P.1.1P.1.2 Brasil, noviembre 2020 23-01-2021 22-08-2021
Delta B.1.617.2 AY.1 AY.2 India, octubre 2020 13-06-2021 21-08-2021
Variantes de interés
Eta B.1.525 Varios paises, diciembre 2020 02-03-2021 08-03-2021
lota B.1.526 Estados Unidos, noviembre 2020 16-05-2021 18-05-2021
Kappa B.1.617.1 India, octubre 2020 04-06-2021 04-06-2021
Lambda C.37 Peru, agosto 2020 20-01-2021 19-08-2021
Linajes para mayor seguimiento
- B.1.427/B.1.429 Estados Unidos, marzo 2020 26-01-2021 03-08-2021
- B.1.621 Colombia, enero 2021 22-03-2021 12-08-2021
- B.1.1.519 Varios paises, noviembre 2021 08-04-2021 08-04-2021
- C.36.3/C.36.3.1 Varios paises, enero 2021 04-06-2021 06-06-2021
Otros linajes
B.1.348 11-01-2021 09-06-2021
Otros linajes 01-01-2021 11-08-2021

Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacion. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.



3. OBJETIVO DEL REPORTE

Entregar informacidn actualizada de las VOC y VOI, linajes en alerta de mayor seguimiento y otros linajes de SARS-
CoV-2 detectados en Chile en base a datos disponibles hasta el 22 de agosto de 2021, a partir de muestras

analizadas por secuenciacion gendmica y deteccion de mutaciones asociadas a variantes mediante RT-PCR.

4. METODOS

Este informe incluye un reporte de las variantes VOC y VOI, ademas de los linajes de alerta de mayor seguimiento
y otros linajes 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 circulacién nacional o poblacional a través de laboratorios y hospitales centinela (publicos y

privados), casos de relevancia epidemioldgica y clinica denominada “vigilancia comunitaria”.

La informacidn corresponde a data provisoria en proceso de validacidn, sujeta a cambios en la medida que se
realizan ajustes y analisis retrospectivos. Los datos de agosto incluyen informacion segun fecha de toma de

muestra, por lo que esta informacion es preliminar y se actualizard retrospectivamente en informes sucesivos.

Los casos se presentan por tipo de método de deteccién y regidn de residencia, que corresponde a su domicilio o
la regién declarada al ingreso al pais. El proceso de seleccidén de estos casos responde a criterios epidemiolégicos
y el muestreo no es aleatorio. Se incluyen para el analisis los resultados de las muestras de casos de SARS-CoV-2
secuenciadas por sobre la determinacion de mutaciones mediante RT-PCR en una misma persona. Los casos

indeterminados a través de MAV se incluyen en el total de esta categoria y son enviados a secuenciar.

El detalle de aspectos por variante y linaje se encuentra incluido en el Anexo.

4.1 Fuentes de informacion

= Informes de secuenciacién gendmica para SARS-CoV-2, Instituto de Salud Publica, al 22 de agosto de 2021.
= |nformes de secuenciacidon gendmica para SARS-CoV-2, Universidad de Magallanes, abril al 9 de agosto de

2021.



Informes de secuenciacién gendmica para SARS-CoV-2, Universidad Andrés Bello, al 13 de agosto de 2021.
Informes de secuenciacidn gendmica para SARS-CoV-2 del, Universidad Austral de Chile, al 20 de agosto
de 2021.

Informes de secuenciacién gendmica para SARS-CoV-2, Universidad Catdlica de Chile, del 16 de agosto de
2021.

Registro de deteccién de mutaciones asociadas a variantes de preocupacion (Alfa, Gamma y Delta) a
través de RT-PCR del Ministerio de Salud (MINSAL), implementada en laboratorios de hospitales publicos
y otros centros privados de Chile, al 22 de agosto 2021.

Informes de la pesquisa de mutaciones asociados a variantes de SARS-CoV-2 mediante RT-gPCR, Red de
Salud UC Christus, al 31 de julio de 2021.

Sistema de vigilancia epidemioldgica EPIVIGILA, Departamento de Epidemiologia, MINSAL, al 22 de agosto
de 2021.

Registro de defunciones del Departamento de Estadisticas e Informacion en Salud (DEIS),
MINSAL, al 22 de agosto de 2021.

Base de datos de la unidad de gestion de camas criticas (UGCC), Division de Gestidon de
Redes Asistenciales (DIGERA), MINSAL.

Registro de Declaracién Jurada para viajeros para prevenir enfermedades por coronavirus (COVID-19),

MINSAL.



5. SITUACION EPIDEMIOLOGICA ACUMULADA

En Chile, entre la fecha de toma de muestra del primer caso detectado de variante en el pais (22 de
diciembre de 2020) y el 22 de agosto de 2021, se han analizados 8.536 muestras de casos de SARS-CoV-2
confirmados, 6.646 fueron secuenciados (77,9%) y 1.890 genotipificados (22,1%) mediante RT-PCR para deteccién
de MAV. Las VOC corresponden a un 62,7% (n=5.348), las VOI un 17,8% (n=1.521) y los linajes en alerta para

mayor seguimiento a un 3,1% (n=265) del total de muestras de casos analizados (Tabla 2).

Tabla 2: Variantes y linajes principales de casos de SARS-CoV-2 segun de deteccion. Chile, 22 diciembre de
2020 — 22 de agosto de 2021.

. . Secuenciacion
Variantes (Linaje

- AT, o o
PANGO) gendmica Genotipificacion Total (%) Sub Total (%)
completa
Categoria

Alfa 283 81 364 4,3

Variantes de Beta 4 0 4 0,0
preocupacion para la 5348 62,7

salud publica (voc) ~ Gamma 3512 1206 4718 55,3

Delta 208 54 262 3,1

Eta 2 0 2 0,0

Variantes de interés  |5tg 4 0 4 0,0
para la salud publica 1521 17,8

(vor) Kappa 1 0 1 0,0

Lambda 1504 10 1514 17,7

B.1.427/429 31 1 32 0,4
Alertaparamayor  B.1621 228 0 228 2,7 265 31

seguimiento

B.1.1.519 1 0 1 0,0

C.36.3/.36.3.1 4 0 4 0,0

inai B.1.1.348 243 0 243 2,8
Llnaje.s y otras 871 10,2

variantes

Otros* 621 7 628 7,4
Indeterminados 0 531 531 6,2 531 6,2
Total 6646 1890 8536 100 8536 100

(*) Corresponde a otros linajes y otras variantes no especificadas.
Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacion. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.



Figura 1: Distribucion de casos de SARS-CoV-2 secuenciados y genotipificados, seglin sexo y edad. Chile, 22 de

diciembre 2020 - 22 de agosto 2021.

®Femenino ®Masculino

Mayor a 90 m 26
80-89 e 30
4
3

2
9 398
5 541
40-49 54 | 612
30-39 770 859

Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacion. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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Figura 2: Distribucién de casos de SARS-CoV-2 segiin método de deteccidn y region de residencia. Chile, 22
diciembre 2020 — 22 de agosto 2021.

Region de Arica y Parinacota
Region de Tarapaca 185/ 280
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Region de Magallanes y la Antartica Chilena

® \utacion asociada a variantes ®Secuenciacion gendmica

Datos provisorios al 22 de agosto de 2021 en proceso de validacidn. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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Tabla 3: Distribucion de variantes y linajes de casos SARS-CoV-2, segiin método de deteccidon y regidn de residencia. Chile, desde el 22 de
diciembre 2020 - 22 de agosto de 2021.

vocC vol Linajes de Alerta Otros linajes Indeter
Regiones Alfa Beta Gamma Delta Lambda 0\;;5 B.1.621 OtrosaIILr::ies €N B.1.1.348 Lci)r:;?:s minado .66 To:’acl:T-
SG prg{ SG SG RTPCR SG PF::TR SG :(':I'r-{ SG SG SG RT PCR SG SG RT-PCR
Arica y Parinacota 3 0 0 495 88 2 2 88 0 1 11 3 0 56 14 10 673 100
Tarapacd 8 3 0 156 114 2 1 47 0 0 41 0 0 3 23 67 280 185
Antofagasta 5 2 0 165 4 6 1 76 0 0 32 4 1 14 16 0 318 8
Atacama 20 0 0 125 0 5 0 101 0 0 6 1 0 1 22 0 281 0
Coquimbo 5 1 0 82 10 3 0 26 0 0 3 2 0 0 28 3 149 14
Valparaiso 24 1 0 295 108 28 5 48 1 1 12 8 0 3 22 36 441 151
Metropolitana de Santiago 140 43 4 806 457 120 27 342 6 4 63 23 6 98 294 203 1894 742
Lib. Bdo. O’Higgins 4 0 0 261 10 8 8 119 0 0 12 2 0 4 20 3 430 21
Maule 11 0 0 169 4 14 0 138 0 0 11 3 0 10 33 5 389 9
Nuble 4 1 0 159 0 3 0 56 0 0 6 3 0 4 12 0 247 1
Biobio 16 0 0 229 1 4 0 135 0 1 8 9 0 29 22 0 453 1
Araucania 2 2 0 117 86 3 3 82 0 0 9 9 0 6 20 45 248 136
Los Rios 30 27 0 84 234 0 5 86 3 0 10 2 1 0 12 119 224 389
Los Lagos 8 1 0 176 64 6 2 52 0 0 4 1 0 11 31 36 289 103
Aysén del Gral. Carlos Ibafiez 1 0 0 75 % 0 0 52 0 0 0 1 0 5 - 3 138 29
del Campo
Magallanes 2 0 0 118 0 4 0 56 0 0 0 0 0 2 10 1 192 1
Total 283 81 4 3512 1206 208 54 1504 10 7 228 71 8 243 586 531 6646 1890

SG = Secuenciacion genémica. RT PCR= RT-PCR para deteccién de mutaciones asociadas a variantes.
Sélo se considera la columna de RT-PCR para aquellas variantes que se cuenta con la deteccion a través de RT-PCR para analisis de mutaciones asociadas a variantes.
Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacidn. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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Figura 3: Distribucion de las variantes y linajes de casos SARS-CoV-2 segun region de residencia. Chile, 22 de
diciembre 2020 - 22 de agosto 2021. A: Distribucién en nimeros, B: Distribucién en porcentajes.
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Region de Aysén del General Carlos Ioa... |
Regién de Magallanes y la Antartica Chil... I 61,1%

0% 20% 40% 60% 80% 100%

Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacién. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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En la distribucidn de VOC de acuerdo a condicion de viajero o comunitario, la variante Delta se detecto en
mayor proporcién en viajeros (n=180; 68,7%) y las variantes Gamma y Alfa principalmente en la vigilancia

comunitaria (n=4.368; 92,6% y n=248; 68,1% respectivamente (Figura 4y 5).

Respecto a las VOI, han sido mayormente detectadas a nivel comunitario con predominio de variante
Lambda (4.368). En relacion a linajes en Alerta, la mayor proporcién corresponde al linaje B.1.621 proveniente

principalmente de la vigilancia comunitaria, al igual que el otro linaje B.1.1.348 (Figura 4 y 5).

Figura 4: Distribucion de los casos de SARS-CoV-2 en viajeros* secuenciados y genotipificados, segin
clasificacion OMS. Chile 22 de diciembre 2020 — 22 de agosto 2021.

oAlfa ©B.1.1.348 ©B.1.621 eBeta @ Delta ® Gamma e Indeterminado @ Lambda e Otras Alerta « Otros Linajes e Otros VOI
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0% 20% 40% 60% 80% 100%
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(*) Incluye casos relacionados con viajeros. Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacién. Elaborado por: Departamento de

Epidemiologia, Ministerio de Salud.



Figura 5: Distribucion de los casos comunitarios de SARS-CoV-2 secuenciados y genotipificados segun,
clasificacion OMS. Chile 22 de diciembre 2020 — 22 de agosto 2021.
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Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacién. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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CARACTERISTICAS CLINICAS DE LOS CASOS

Tabla 4: Descripcion de los casos de SARS-CoV-2 VOC, VOI, Alerta y linajes (o segun clasificacion de la OMS)
secuenciados y genotipificados. Chile, desde el 22 de diciembre 2020 al 22 de agosto de 2021.

Sintomatico Hospitalizacion Ingreso UCI/UTI Fallecidos/letalidad Embarazo Comorbilidad
Total n % n % n % n % n n
vVocC
Alfa 364 210 57,7 30 8,2 11 3,0 7 1,92 1 23
Beta 4 1 25,0 0 0,0 0 0,0 0 0,00 0 0
Gamma 4718 3336 70,7 817 17,3 234 5,0 256 5,43 43 1114
Delta 262 122 46,6 15 5,7 9 3,4 2 0,76 1 37
VOl
Eta 2 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,00 0 0
lota 4 3 75,0 0 0,0 0 0,0 0 0,00 0 0
Kappa 1 1 100,0 0 0,0 0 0,0 0 0,00 0 0
Lambda 1514 1155 76,3 244 16,1 89 59 64 4,23 9 244
Alerta
B.1.427/429 32 28 87,5 2 6,25 0 0,0 0 0,00 3 2
B.1.621 228 145 63,6 24 10,5 8 3,5 5 2,19 3 47
B.1.1.519 1 1 100,0 0 0,0 0 0,0 0 0,00 0 0
C.36.3/C.36.3.1 4 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,00 0 0
Otros linajes
B.1.1.348 243 177 72,8 34 14,0 15 6,2 8 3,30 0 3
Otros linajes* 628 358 61,1 78 12,4 39 6,2 17 2,71 1 31

UCl= Unidad de cuidados intensivos, intermedios. UTI= Unidad de tratamientos intermedios
(*) Corresponde a otros linajes y otras variantes no especificadas
Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validaciéon. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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DISTRIBUCION TEMPORAL

La presentacion de los casos acumulados de las variantes y linajes mas frecuentes muestra la importancia
del avance y velocidad en su propagacién diaria desde la aparicidon del primer caso en las variantes Gamma y
recientemente Delta. Respecto al linaje B.1.621, se observa un aumento en su distribucién alcanzando a la VOC

Alfa (Figura 6).

Figura 6: Casos acumulados de variantes de SARS-CoV-2 desde el primer dia/mes de deteccién del caso
indexadas por dias. Chile, 22 de diciembre - 22 de agosto 2021.
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Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacién. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.

Segun la informacidn publicada en GISAID, Chile dispone de 7.108 genomas completos a agosto de 2021,
siendo uno de los paises de Latinoamérica que mas genomas ha compartido (0,43 de los casos positivos de COVID-

19), mostrando la evolucidén de los linajes disponibles en GISAID (Figura 7).
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Figura 7: Evolucion de los linajes predominantes de SARS-CoV-2 en Chile, diciembre 2020 - agosto 2021.
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Fuente: Instituto de Salud Publica de Chile.
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VARIANTE DELTA

Al 22 de agosto se acumulan un total de 262 casos Delta, de ellos, 208 se confirman por secuenciacién
gendmicay 54 son casos probables mediante deteccién de mutaciones por RT- PCR, (a la fecha del informe, 24 de
los casos confirmados a través de secuenciacidén fueron catalogados previamente como probables mediante
deteccidon de mutaciones asociadas a variantes). Segun informacidn preliminar, 180 son viajeros o relacionados
con ellos y 82 casos comunitarios, los ultimos con residencia en todo el pais exceptuando la region de Atacama,

Coquimbo y la region de Aysén.

Figura 8: Curva epidémica de casos de SARS-COV-2 de variante Delta. Chile, junio al 22 de agosto de 2021.
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(*) Se utiliza la fecha de inicio de sintomas de los casos, en su defecto la fecha de toma de muestra.
Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacion. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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6. DESCRIPCION DE VARIANTES EN EL PAIS EN AGOSTO DE 2021

Desde el 1 al 22 de agosto de 2021 se han analizado 1.844 muestras de casos confirmados de SARS-CoV-

2, de los cuales 577 fueron secuenciadas y 1.267 genotipificadas mediante RT-PCR.

El 65,3% de los casos corresponden a VOC (n=1.205), principalmente Gamma (n=1.019); el 5,4% de los
casos a VOI (n=100) y el 3,7% de los casos a linajes en Alerta (n=69). En cuanto al tipo de caso, 1.603 corresponden

a casos comunitarios y 241 a viajeros o casos relacionado con viajeros.

Tabla 5: Distribucidn de las variantes y linajes de casos de SARS-CoV-2 seglin método de deteccion y region.
Chile, desde el 01 al 22 de agosto 2021.

voc Vol Linajes de Alerta ﬁtarj‘:; Indetermina
Regiones Alfa Gamma Delta Lambda B.1.621 B:;:; 7 @0 T::;al R.I.::,:IR
SG RTPCR SG PI'::TR SG Pr::L SG PRJR SG SG SG RT-PCR
Arica y Parinacota 0 0 2 78 0 2 2 0 2 0 0 9 6 89
Tarapaca 0 3 42 85 2 1 6 0 23 0 1 50 74 139
Antofagasta 0 0 7 3 0 1 3 0 3 0 0 0 13 4
Atacama 1 0 11 0 0 0 5 0 1 0 0 0 18 0
Coquimbo 0 0 20 1 0 0 0 0 1 0 1 3 22 4
Valparaiso 1 1 20 94 19 5 5 1 6 0 2 32 53 133
Metropolitana de Santiago 0 1 43 167 58 26 7 6 12 0 7 202 127 402
Lib. Bdo. O’Higgins 0 0 24 10 8 8 9 0 3 0 2 3 46 21
Maule 0 0 19 0 11 0 4 0 0 0 0 4 34 4
Nuble 0 0 12 0 2 0 5 0 4 0 1 0 24 0
Biobio 2 0 54 1 2 0 9 0 3 0 0 0 70 1
Araucania 0 0 4 8 1 3 7 0 0 2 0 44 14 132
Los Rios 0 14 11 135 O 5 10 3 8 0 2 68 31 225
Los Lagos 0 0 6 46 4 2 9 0 1 0 0 36 20 84
Aysén 0 0 2 26 0 0 1 0 0 0 0 2 3 28
Magallanes 0 0 1 0 3 0 8 0 0 0 0 1 22 1
Total 4 19 288 731 110 53 20 10 67 2 16 454 577 1267

SG= Secuenciacion gendmica, RT-PCR= RT-PCR para deteccidén de mutaciones.
Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacion. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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Dentro del periodo mencionado, la variante Gamma esta presente en el 55,3% (n=1.019) de los casos, con
distribucidn nacional. La variante Delta se identificé en 163 (8,8%) con distribucion a nivel nacional a excepcion
de las regiones de Atacama, Coquimbo y Aysén a la fecha de este informe. La variante Alfa esta presente en el
1,2% (n=23) de los casos en residentes de Tarapaca, Atacama, Valparaiso, Metropolitana, Biobio y Los Rios (Tabla

5).

Se identificaron 100 casos de VOI (5,4%) las cuales corresponden a variante Lambda en su totalidad. Estos
se detectaron en todo el territorio nacional, exceptuando Coquimbo. En cuanto a linajes de Alerta, se han
identificado 67 casos del linaje B.1.621 y 2 casos de linaje B.1.42/429 durante el mes de agosto, correspondiendo
al 3,6%y 0,1% de los casos respectivamente, identificdndose desde la regidn de Arica y Parinacota hasta la regién

de Los Lagos, exceptuando Maule y Araucania (Tabla 5).

En la vigilancia de viajeros, se cuenta preliminarmente con el resultado del andlisis 241 casos, de ellos 229
corresponden a casos con antecedente de viaje internacional y 12 a casos relacionados con viajeros. Se ha
observado la deteccién principalmente de las variantes Gamma (n=125) y Delta (n=92) (Figura 9). La variante
Gamma fue identificada en casi todo el pais, y la variante Delta principalmente en la region Metropolitana y

Valparaiso (Figura 10).
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Figura 9: Distribucion de las VOC, VOI y linajes mas prevalentes de casos de SARS-CoV-2 en viajeros por mes de
toma de muestras. Chile, enero — 22 de agosto 2021.
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Datos provisorios al 22 de agosto de 2021 en proceso de validacion. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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Figura 10: Distribucidn de casos de SARS-CoV-2 en viajeros secuenciados y genotipificados de variantes y linajes
en seguimiento de SARS-CoV-2 seglin region de residencia. Chile, agosto 2021.
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Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacién. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.

En la vigilancia comunitaria, se han analizado un total de 1.603 muestras tomadas en el mes de agosto a
la fecha del informe (Figura 11). La variante Gamma fue identificada a nivel nacional, en mayor porcentaje de las

muestras en la regién Metropolitana, Tarapaca y Los Rios (Figura 12).
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Figura 11: Distribucion de las VOC, VOI y linajes mas prevalentes de casos de SARS-CoV-2 comunitarios por
mes de toma de muestras. Chile, enero — 22 de agosto 2021.
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Datos provisorios al 22 de agosto de 2021 en proceso de validacidn. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.

Figura 12: Distribucion de los casos de SARS-CoV-2 comunitarios secuenciados y genotipificados de variantes y
linajes en seguimiento de segun region de residencia. Chile al 22 de agosto 2021.
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Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacién. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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7. DESCRIPCION EPIDEMIOLOGICA SEGUN METODOS DE DETECCION DE VARIANTES

CASOS DE SARS-COV-2 DE VARIANTE CONFIRMADA

Tabla 6: Resumen de variantes y linajes principales obtenidos mediante secuenciacion gendmica de casos de
SARS-CoV-2, segun laboratorios de analisis de muestras. Chile, 22 diciembre de 2021 - 22 de agosto de 2021.

Variantes
(Linaje
Categoria PANGO) ISP UNAB UACH uc UMAG Total (%) Sub Total (%)
. Alfa 266 15 2 0 0 283 4,3
Variantes de
i4 Beta 4 0 0 0 0 4 0,1
preocupacion 4.007 60,3
paralasalud  Gamma 3364 32 16 0 100 3512 52,8
iblica (VOC
publica (VO©) -\, 204 1 0 0 3 208 3,1
. Eta 2 0 0 0 0 2 0,0
Variantes de
i 4 lota 4 0 0 0 0 4 0,1
interés plar? la 1511 22,7
salud publica  Kappa 0 1 0 0 0 1 0,0
VOI
(vor) Lambda 1440 3 14 0 47 1504 22,6
B.1.427/429 31 0 0 0 0 31 0,5
Alerta para B.1.621 219 0 1 8 0 228 3,4
mayor B.1.1.519 1 0 0 0 0 1 0,0 264 40
seguimiento 363
/3631 4 0 0 0 0 4 0,1
inai B.1.1.348 242 0 0 0 1 243 3,7
LlnaJe.s y otras 364 13,0
variantes Otros* 603 9 1 1 7 621 9,3
Total 6384 61 34 9 158 6646 100 6.646 100

ISP= Instituto de Salud Publica. UNAB= Universidad Andrés Bello. UACH= Universidad Austral de Chile. UC= Universidad Catdlica. UMAG=Universidad de
Magallanes. Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacién. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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Figura 13: Distribucion de casos de SARS-CoV-2 secuenciados seglin sexo y edad. Chile, 22 de diciembre 2020 —
22 de agosto 2021.
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Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacion. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.

Figura 14: Distribucién de VOC, VOI y linaje mas prevalente de casos de SARS-CoV-2 secuenciados segtin fecha
de toma de muestra de test diagnodstico. Chile, 22 diciembre -22 de agosto 2021.
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Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacion. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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Figura 15: Distribucion de los casos de SARS-CoV-2 secuenciados segtin region de residencia. Chile, 22 diciembre
- 22 de agosto 2021.
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Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacién. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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CASOS DE SARS-COV-2 DE VARIANTE PROBABLE

Tabla 7: Resumen de variantes y linajes principales obtenidos mediante MAV casos de SARS-CoV-2 segun

laboratorios de analisis de muestras, Chile, 22 de diciembre de 2021 - 22 de agosto de 2021.

Variantes Red de
. o RED UC establecimientos o o
Categoria (Linaje CHRISTUS#  publicos y otros Total (%) Sub Total (%)
PANGO)
centros
Alfa 49 32 81 43
Variantes de Beta 0 0 0 0,0
preocupacioén para la 1341 71,0
Delta 0 54 54 2,9
Variantes de interés gy, 0 0 0 0,0 10 05
para la salud publica !
(vol) Lambda 0 10 10 0,5
Alerta para mayor B.1.427/429 1 0 1 0,1 8 0,4
seguimiento
Otros linajes P.2 6 1 7 0,4 7 0,4
Indeterminado 0 531 531 28,1 531 28,1
Total 370 1520 1890 100 1890 100

# Institucidn aporta informacién desde abril a Julio de 2021. Red de Hospitales publicos: Hospital Dr. Ernesto Torres Galdames. Hospital Juan Noé, Hospital
San Camilo. Hospital Asistencia Publica. Hospital Dr. Luis Calvo Mackenna. Hospital Dr. Hernan Henriquez Aravena. Hospital Valdivia. Hospital Base San José
de Osorno. Hospital de Coyhaique. Hospital Clinico de Magallanes y otros centros privados. Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de
validacién. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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Figura 16: Distribucion de casos de SARS-CoV-2 genotipificados seguin sexo y edad. Chile, 22 de diciembre 2020
— 22 de agosto 2021.
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Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacién. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.

Figura 17: Distribucion de VOC, VOl y linaje mas prevalente de casos de SARS-CoV-2 genotipificados segin fecha
de toma de muestra de test diagnostico. Chile, 22 diciembre -22 de agosto 2021.
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Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacion. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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Figura 18: Distribucion de los casos de SARS-CoV-2 genotipificados segun region de residencia. Chile, 22
diciembre - 22 de agosto 2021.
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Datos provisorios al 22 de agosto de 2021, en proceso de validacién. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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8. CONCEPTOS CLAVE

= Variante de SARS-COV-2: es una version del virus que contiene mutaciones que lo hace genéticamente
distinto a los otros virus. También puede referirse a aquellos virus resultantes que forman un linaje.’

= Secuenciamiento gendmico: es un proceso que determina la composicion genética completa o parcial de
un organismo o tipo celular especifico.*

= RT-PCR para Deteccion de mutaciones: es una técnica de PCR especifica que es utilizada para detectar
variaciones en secuencias de ADN o ARN en un alelo especifico.

=  Genotipificacion: es un proceso que se utiliza para determinar diferencias en el complemento genético
comparado con una secuencia de ADN de referencia o de otra muestra permitiendo caracterizar o
identificar pequenas variaciones en una secuencia genética como por ejemplo la ausencia o presencia de
un gen.’

= Caso de SARS-CoV-2 de variante confirmado: persona que cumple con la definicidon de caso confirmado
de infeccidon por SARS-CoV-2 vigente y que se obtiene linaje de la muestra a través de secuenciacion
gendmica por el Instituto de Salud Publica o un laboratorio verificado por el ISP donde se identifica una
variante especifica. (Ordinario 2936 del 10 de agosto 2021)

= Caso de SARS-CoV-2 de variante probable: persona que cumple con la definicidn de caso confirmado de
infeccidn por SARS-CoV-2 vigente y se determinan mutaciones asociadas a una variante mediante RT-PCR.
(Ordinario 2936 del 10 de agosto 2021)

= Caso de variante de SARS-CoV-2 indeterminado: persona que cumple con la definicién de caso
confirmado de infeccidn por SARS-CoV-2 vigente y no se logra determinar mutaciones asociadas variantes
de acuerdo a las mutaciones que permite detectar el kit que posee el laboratorio, mediante RT-PCR.

= Caso de Covid-19 viajero: caso de variante de SARS-CoV-2 confirmado o probable con una declaracion
jurada para viajeros para prevenir enfermedades por coronavirus (covid-19) de viaje internacional en los
14 dias previos al inicio de sintomas o que a través de la investigacién epidemioldgica se determine
antecedente de viaje internacional.

3 Harvey, W.T., Carabelli, A.M., Jackson, B. et al. SARS-CoV-2 variants, spike mutations and immune escape. Nat Rev Microbiol 19, 409-424 (2021).
https://doi.org/10.1038/s41579-021-00573-0

¢ Behjati, Sam, and Patrick S Tarpey. “What is next generation sequencing?” Archives of disease in childhood. Education and practice edition vol. 98,6 (2013):
236-8. doi:10.1136/archdischild-2013-304340

® Genomic sequencing of SARS-CoV-2: a guide to implementation for maximum impact on public health 8 January 2021| COVID-19: Laboratory and diagnosis.
URL: https://www.who.int/publications/i/item/9789240018440
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= Caso Covid-19 relacionado con viajero: caso de variante de SARS-CoV-2 confirmado o probable, contacto
estrecho de un caso de COVID-19 viajero.

= Caso Covid-19 comunitario: caso de variante de SARS-CoV-2 confirmado o probable, en que la
investigacion epidemioldgica indica que se adquirié la enfermedad en territorio nacional, al no tener:
antecedentes de viaje durante 14 dias previos al inicio de los sintomas o toma de muestra.
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10. ANEXOS

10.1 Métodos de deteccion.

El ISP, realiza la secuenciacién completa mediante la extraccion de ARN total a partir de hisopados
nasofaringeos, utilizando el sistema automatizado Zybio EXM 6000 (Chongging, China). La transcripcidn reversa
del RNA eluido se realizd con la enzima SuperScript lll One-step RT-PCR System with Platinum Taq 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 lllumina 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 (lllumina, 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 (lllumina) 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 bases y una calidad 2
20. El ensamble del genoma se realizdé 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 determinacidn de su linaje. Los genomas finales junto con los metadatos
epidemioldgicos fueron subidos a la plataforma GISAID para la confirmacién final de la calidad y linaje

correspondiente.

El Laboratorio de Medicina Molecular de la Universidad de Magallanes, realiza la secuenciacion
completa mediante la tecnologia Nanoporeseq. La extraccién de RNA total se realiza a partir de hisopados
nasofaringeos, utilizando el sistema Bioneer Exiprep 96, utilizando kit de extraccion ExiprepViralDNA/RNA. La
transcripcidn reversa se realiza con la enzima SuperScript IV y hexdmeros aleatorios. Posteriormente el producto
cDNA se amplifica basado en la estrategia SARS-CoV2 de ARTIC Netowrk utilizando su version 3.0

(https://artic.network/ncov-2019). El ensamblaje de la libreria se realiza utilizando el kit de Secuenciacién por
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Ligacion (SQK-LSK109) de Oxford Nanopore. La multiplexacién de muestras se realiza por barcoding molecular
utilizando el sistema Native Barcoding Expansion (EXP-NBD104/NBD114) de Oxford Nanopore. Las muestras se
secuencian en celdas FLO-MIN106D durante 24hs. Los controles de calidad intermedios se realizan en TapeStation
4200 y Nanodrop. El analisis bioinformatico se realiza en un pipeline construido en Nextflow disponible en el

repositorio Git del centro (https://github.com/catg-umag/ncov2019-ont-nf). Los genomas finales junto con los

metadatos epidemioldgicos son subidos a la plataforma GISAID para la confirmacidn final de la calidad vy linaje

correspondiente.

El laboratorio de la Facultad de Ciencias de la Vida de la Universidad Andres Bello, para la secuenciacién
gendmica, utiliza 8 uL de RNA total. A partir de los 8 ulL se realiza el protocolo del kit Covid-Seq (illumina), sin
ninguna variacion. La muestra es secuenciada en la plataforma NextSeq500 usando el kit de secuenciacidon
NextSeq500 Mid Output (300 ciclos/2X150bp). El archivo fastg generado, fue analizado usando el pipeline Dragen
Covid Lineage. El pipeline se configurd con los siguientes parametros: Aligner Min Score= 12, Coverage Threhold=

20, Virus detection Threshold= 5, Enable Duplicate Marking= yes.

El Laboratorio AUSTRAL-omics de la Universidad de Austral de Chile, realiza la secuenciacién de SARS-CoV-
2 mediante la tecnologia lllumina. La extraccién de RNA total se realiza a partir de hisopados nasofaringeos,
utilizando el sistema automatizado ZYBIO NUCLEIC ACID ISOLATION SYSTEM vy el kit de Extraccidon de RNA viral
ZYB.B-200 Zybio. La elaboracién de las bibliotecas de secuenciacion se realiza utilizando el kit lllumina COVIDSeq
siguiendo las recomendaciones del fabricante. La secuenciacidn de las bibliotecas se realiza usando un kit Illumina
600 ciclos, configuracién 2X150 en un equipo Miseq lllumina. El andlisis bioinformatico de las lecturas se realiza a
partir de los archivos fastq entregados, se realiza un proceso de limpieza de lecturas de calidades menores a Q30
usando los programas Trimmomatic y PRINSEQ-lite. Las lecturas de alta calidad son ensambladas con el programa
IRMA, estos genomas ensamblados y sus respectivos metadatos son subidos al repositorio de GISAID. Finalmente,

estos genomas son evaluados mediante el programa PANGOLIN para la asignacién de linaje.

El Laboratorio de Virologia Molecular de la Pontificia Universidad Catélica de Chile, realiza la secuenciacion
de genomas virales empleando la tecnologia de Oxford Nanopore Technologies. Para esto se utilizan muestras
bioldgicas (hisopado nasofaringeo, saliva, esputo, entre otras) de individuos con diagndstico positivo a SARS-CoV-
2 mediante un ensayo de RT-qPCR y que tenga un valor de CT inferior a 35. EI RNA total es extraido desde las

muestras empleando TRIZOL LS, seguido de la extraccién del RNA Viral mediante el Kit E.Z.N.A Viral RNA Kit
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(Omega Bio-tek). La sintesis de cDNA, amplificacion del genoma viral y generacion de librerias para secuenciacion
es realizado siguiendo el protocolo ARTIC "nCoV-2019 sequencing protocol Vv3”
(https://www.protocols.io/view/ncov-2019-sequencing-protocol-v3-locost-bh42j8ye). Una vez obtenidos los
archivos FASTS5, se realiza el basecalling, demultiplexing y posterior ensamble de los genomas SARS-CoV-2,
empleando el pipeline bioinformdtico de ARTIC network (v1.2.1; https://github.com/artic-
network/fieldbioinformatics/releases), incluyendo modificaciones sugeridas en: https://github.com/artic-
network/fieldbioinformatics/issues/59. Después del ensamblaje, se evalta el largo de la secuencia consenso
obtenida y el porcentaje de nucledtidos resueltos, selecciondandose sélo aquellas secuencias de un tamano de al
menos 29,000 nucledtidos y con al menos un 95% del genoma resuelto. Finalmente, para cada secuencia, se
identifica el clado y linaje al que pertenecen seguin la nomenclatura de Nextstrain y Pangonlin respectivamente y

se genera el archivo con los metadatos epidemioldgicos los cuales son subidos a la plataforma GISAID.

Los Laboratorios priorizados en la implementacidn de la deteccién de mutaciones asociadas a variantes
de preocupacion para SARS-CoV-2 mediante RT-PCR (Ordinario B51 N°2637 del 27/06/2021), realizan busqueda
de las mutaciones K417T, LA52R, K417N y W152C con el kit ALLPLEX SARS-CoV2 VARIANTS Il (Alatheia) y de las
mutaciones Del69-70 Del242-244, K417T, L452R, P681H y P681R con el kit TagMan SARS-CoV-2 (Thermofisher).
Aguellas muestras positivas para la deteccion de variantes al igual que las indeterminadas se derivan al ISP para

confirmacidn y secuenciacion del genoma completo de SARS-CoV-2.

El laboratorio de la Red de Salud UC CRISTUS, realiza busqueda 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 verificd con un set de muestras con

mutaciones detectadas por PCR la confirmacidon por secuenciaciéon en el ISP.
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10.2 Seguimiento de las variantes de SARS-CoV-2

Tabla 8: Clasificacidon de variantes, segtin actualizacion de OMS al 13 de agosto de 2021.

Etiqueta . Gisaid Nextstrain Muestras documentadas Fecha de
Linaje Pango . .z
oMs Clade Clade maés antiguas designacion
Variantes de preocupacion (VOC)
Alfa B.1.1.7 GRY 201 (V1) Reino Unido, septiembre de 2020 18-12-2020
Beta B.1.351 GH /501Y.V2 20H (V2) Sudafrica, mayo de 2020 18-12-2020
B.1.351.2
B.1.351.3
Gama P1/P.L1/P.12  GR/501Y.v3 20) (v3) Brasil, noviembre de 2020 11-01-2021
P.1.4/P.1.6/
P.1.7
Delta B.1.617.2 G/478K.V1 21A India, octubre de 2020 VOI: 04-04-21
AY.1/AY.2 VOC: 11-05-21
AY.3 /AY.3.1
isai Nextstrain Muestras do entadas Fecha de
Etiqueta OMS Linaje Pango Gisaid ues ’s c?m ntada . .
Clade Clade mas antiguas designacion
Variantes de interés (VOI)
Eta B.1.525 G/ 484K.V3 21D Varios paises, diciembre de 2020 17-03-2021
lota B.1.526 GH /253G.V1 21F Estados Unidos, noviembre de 2020 24-03-2021
Kappa B.1.617.1 G /452R.V3 218 India, octubre de 2020 04-04-2021
Lambda c.37 GR/452Q.V1 20D Perd, agosto de 2020 14-06-2021
isai i Fech
Linaje Pango Gisaid Nextstrain Muestras documentadas echa de
Clade Clade mds antiguas designacién
Alerta para mayor seguimiento
B.1.427/8B.1.429 GH /452R.V1 21C Estados Unidos, marzo de 2020 VOI:05-03-2021
R.1 GRAMO - Varios paises, enero-2021 07-04-2021
B.1.466.2 GH - Indonesia, noviembre de 2020 28-04-2021
B.1.621/B.1.621.1 GH 21H Colombia, enero 2021 26-05-2021
B.1.1.318 GRAMO 20B Varios paises, enero de 2021 02-06-2021
B.1.1.519 GRAMO 20B/S.732A Varios paises, noviembre de 2021 02-06-2021
C.36.3/C.36.3.1 GRAMO 20D Varios paises, enero de 2021 16-06-2021
B.1.214.2 GRAMO - Varios paises, noviembre de 2020 30-06-2021
B.1.1.523 GRAMO - Varios paises, mayo de 2020 14-07-2021
B.1.619 /B.1.619.1 GRAMO - Varios paises, mayo de 2020 14-07-2021
B.1.620 GRAMO - Varios paises, noviembre de 2020 14-07-2021

Fuente: Seguimiento de variantes de SARS-CoV-2, Organizacion Mundial de la Salud, actualizacion 13 de agosto 2021.
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Tabla 9: Nimero de casos SARS-CoV-2 confirmados secuenciados y genotipificados por region y mes de toma de muestra de PCR. Chile, 22 de
diciembre 2020 al 22 de agosto de 2021.

Fecha de toma de muestra

Region de Residencia 2020 20 Total m uestras
dic ene feb mar Abr may jun jul ago regionales
Regidén de Arica y Parinacota 0 1 3 4 99 147 186 238 95 773
Region de Tarapaca 0 6 3 16 60 36 18 113 213 465
Regién de Antofagasta 0 1 10 6 34 40 77 141 17 326
Region de Atacama 0 2 0 0 19 82 59 101 18 281
Regién de Coquimbo 0 8 10 6 4 24 28 57 26 163
Region de Valparaiso 0 12 14 11 32 68 102 167 186 592
Regidén Metropolitana de Santiago 26 165 128 300 336 339 425 388 529 2636
Region del Lib. Bdo. O’Higgins 0 8 2 8 7 78 171 110 67 451
Region del Maule 4 11 9 36 60 73 76 91 38 398
Regién de Nuble 0 4 6 10 20 23 52 109 24 248
Region del Biobio 0 3 11 12 51 78 43 185 71 454
Region de la Araucania 0 5 3 13 31 50 50 86 146 384
Region de Los Rios 1 1 0 9 34 44 85 183 256 613
Regidn de Los Lagos 0 10 6 18 57 57 45 95 104 392
Region de Aysén 0 0 2 3 20 38 31 42 31 167
Region de Magallanes 0 0 0 7 39 33 59 32 23 193

Total 31 237 207 459 903 1210 1507 2138 1844 8536

Datos provisorios al 22 de agosto de 2021 en proceso de validacidn. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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Tabla 10: Datos asociados a la Figura4y 5

Resumen de variantes y linajes principales de casos confirmados de SARS-CoV-2 segun tipo de caso, a partir de
su secuenciacidn. Chile, 22 diciembre de 2020 — 22 de agosto de 2021.

Variantes (Linaje

Categoria PANGO) Comunitario Asociados a viajeros Viajeros Total
Alfa 174 5 104 283
Variantes de preocupacion Beta 0 0 4 4
para la salud pblica (VOC) Gamma 3280 9 223 3512
Delta 48 9 151 208
Eta 0 0 2 2
Variantes de interés para la lota 3 0 4
salud publica (VOI) Kappa 1 0 0 1
Lambda 1435 5 64 1504
B.1.427/429 28 0 3 31
B.1.621 174 5 49 228
Alerta para mayor seguimiento
B.1.1.519 1 0 1
C.36.3/.36.3.1 0 0 4 4
B.1.1.348 242 0 1 243
Linajes y otras variantes
Otros* 352 4 265 621
Total 5738 37 871 6646

(*) Corresponde a otros linajes y otras variantes no especificadas
Datos provisorios al 22 de agosto de 2021 en proceso de validacidn. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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Tabla 11: Datos asociados a la Figura 4y 5.

Resumen de variantes y linajes principales de casos confirmados de SARS-CoV-2 segtn tipo de caso, a partir de
la deteccién de mutaciones asociadas a variantes. Chile, 22 diciembre de 2020 — 22 de agosto de 2021.

Variantes (Linaje

Categoria PANGO) Comunitario Asociados a viajeros Viajeros Total

Alfa 74 0 7 81

Variantes de preocupacion para

la salud piblica (VOC) Gamma 1088 0 118 1206
Delta 34 7 13 54

Variantes de interés para la salud Lambda 10 0 0 10

publica (VOI)

Alerta para mayor seguimiento B.1.427/429 1 0 0 1

Linajes y otras variantes Otros linajes 6 0 1 7

Indeterminado 519 0 12 531

Total 1732 7 151 1890

Datos provisorios al 22 de agosto de 2021 en proceso de validacidn. Elaborado por: Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud.
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