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La variante preocupante Omicron, fue un hallazgo del SARS-COV-2 dentro del sindrome
respiratorio agudo severo, se obtuvieron las secuencias del genoma completo de las variantes
del SARS-CoV-2, se alinearon con Clustal Omega, se calcul6 la comparacion por pares, se
observaron las diferencias, el porcentaje de identidad, las brechas y las mutaciones, y se
genero la matriz de identidad [1].

Los resultados de las pruebas de reaccion rapida en cadena de la polimerasa (PCR) podrian
mejorar las estimaciones de la prevalencia de Omicron en todo el mundo. El ampliamente
utilizado ensayo de PCR COVID-19 de Thermo Fisher TaqPath fue valioso para rastrear la
propagacion del sindrome respiratorio agudo severo (COV Alfa) porque una delecion de los
aminodacidos 69 y 70 en el gen espiga de Alfa (A69-70) produce un gen S distinto ausente a
pesar de los resultados positivos de las pruebas. El Delta VOC carece de esta delecion y, por
lo tanto, es positivo para el gen S (S) en las pruebas de PCR TagPath [2]. E1 COV de Omicron
comparte el pico de eliminacion A69-70 con Alpha, que ha caido a niveles insignificantes en
todo el mundo. Por lo tanto, la frecuencia de S* los resultados se pueden utilizar como un
indicador rapido de la frecuencia de los casos de Omicron, siempre que la deteccion inicial de
la circulacion local se haya confirmado mediante secuenciacion [ 3].

Traer todos los resultados de 1a Omicron se agrupan en una forma mas casual estudiada; los
datos del gen S podrian servir como un proxy para las estimaciones de la prevalencia de
Omicron COV y ayudarnos a comprender la fraccion de infecciones causadas por Omicron
(versus Delta) y la gravedad de los casos de Omicron, medida por la mortalidad y la
hospitalizacion. En entornos de bajos recursos donde el muestreo genémico esta ausente, es
poco frecuente o se caracteriza por largos tiempos de respuesta [4]. los datos del gen S
ayudaran a revelar el riesgo que Omicron representa para el control de la pandemia.
Finalmente, a través de la sintesis con datos seroldgicos, [5] los datos del gen S, compartidos
en tiempo real, podrian ayudar a evaluar el grado de protecciéon inmune conferido por la
inmunidad natural y provocada por la vacuna en los casos de Omicron.

La variante Omicron también comparte varias mutaciones con las variantes VOC Alpha, Beta
y Gamma anteriores, lo que inmediatamente generd preocupaciones globales sobre la
transmisibilidad viral, la patogenicidad y la evasion inmune; los depositantes de la base de
datos de la Iniciativa Mundial para compartir todos los datos sobre la influenza (GISAID)
deben utilizar el campo de "estrategia de muestreo" no obligatorio recientemente introducido

observar como se seleccionan y muestrean virus, incluido si las muestras fueron
1808 para la secuenciacion del genoma del especificamente dirigidas para la secuenciacion
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basada en S Resultados de PCR [6]. Los
conjuntos de datos genémicos de virus se pueden
compilar a partir de casos que se sabe han sido
muestreados aleatoriamente de una poblacion
determinada y analizados para generar
estimaciones mdas precisas del crecimiento de
Omicron en relaciéon con otras variantes. Las
estrategias de muestreo estindar incluyen el
muestreo comunitario aleatorio [6, 7], la
vigilancia especifica de subpoblaciones definidas
y el muestreo mejorado para investigar brotes o
grupos especificos.

El seguimiento de linajes y variantes del SARS-
CoV-2, ha proporcionado informacion valiosa
sobre su propagacion casi en tiempo real. Sin
embargo, las intensidades de secuenciaciéon del
genoma y los tiempos de respuesta varian
sustancialmente en todo el mundo; en la mayoria
de los paises, se tarda mas de 21 dias después de
la recoleccion de la muestra en depositar los datos
en GISAID. Ademas, las estrategias de muestreo
utilizadas para seleccionar muestras para su
secuenciacion son heterogéneas entre regiones
geograficas y, a menudo, no se informan en los
metadatos del genoma del virus [8].

En estos momentos de alta capacidad de riesgo y
guiar la politica, existe una necesidad urgente de
incentivar el intercambio rapido de datos de
vigilancia gendémica y estratificada por genes S
bien anotados a nivel mundial. Al actuar con
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rapidez, transparencia y consistencia, podemos
establecer normas para apoyar mejores
respuestas globales a las nuevas variantes
emergentes que aparezcan en cambios de nuestra
poblacion.
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