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La vigilancia del SARSCoV-2 en Zimbabwe muestra dominio de las
variantes preocupantes
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Menos del 5% (23.815 de 537.360) de los genomas publicos del SARS-CoV-2son de paises de
bajosy medianosingresos, donde el80% de la poblacidn mundial la poblacién reside y han
sido igualmente afectado por el COVID-19. La propagacién mundial reciente de variantes
preocupantes hapuestode relieve la necesidad de unavigilancia global. La vigilancia genémica
prospectiva del SARS-CoV-2 por secuenciacion gendmica en Zimbabwe, entre diciembre del
2020 y enerode 2021 (elperiodo de la llamada segundo ola), ha identificado que las variantes
con las mutaciones preocupantes, son las prevalentes en las muestras secuenciadas.

En diciembre de 2020, 95 (89%) de 107 casos secuenciados contenian las mutaciones
preocupantes, llegando a 102 (98%) de 104 en enero de 2021. Las variantesidentificadas
incluyeron la reportado anteriormente B.1.351 (501Y.V2) y las variantes A.23.1, junto con una
novedosa variante bajo investigacion (C.2) .13

Las variantes B.1.1.7, B.1.525, P.1y P.2 no fueron identificadas en Zimbabwe. Las variantes con
las mutaciones preocupantes hanreemplazado alos linajes previamente identificados en
Zimbabwe (apéndice).*

En primer lugar, la variante B.1.351 de preocupacidn, originalmente identificada en Sudafrica,
representd 74 (69%) de 107 casos secuenciados en diciembre de 2020, y 99 (95%) de 104 casos
secuenciadosenenero del2021. La estructurade la poblacion fue consistente con multiples
introducciones separadas. Zimbabwe es elsegundo pais, distinto a Sudafrica, que informa que
la variante B.1.351 la dominante hasta la fecha.”

Como en otros paises, estavariante se ha asociado con aumento de la transmisibilidad, lo que
resulta en sistemas de salud abrumados y en una mayor mortalidad que la primera oleada
(apéndice).

En segundolugar, la variante de preocupacién A.23.1, primero reportado en Uganda,* fue
observadaen 3 (3%) de 107 casos secuenciados en diciembre, pero no se observé en 104 casos
secuenciados enenero.

En tercerlugar, unavariante denominada C.2y que contiene una mutacién de la proteina de
pico (N501T) que se informé anteriormente en otro linaje del SARS-CoV-2encontradoen un
vison estaba presente en Zimbabwe en diciembre de 2020, y en enero de 2021. Se piensaque



N501T mejorala unién al receptor ACE2 en los visones.® Una mutacion en la misma ubicacion,
N501Y, estaasociada con aumento de la transmisibilidad en humanos.

En diciembre de 2020, se encontrd que 18 (15%) de los 117 casos eran de la variante C.2,
mientras que, en enero de 2021, este nimerocayda 3 (3%) de 104.

El analisis filogenético de los genomas internacionales de la variante C.2 indican que estaban
intercalados los casos con los genomas C.2de Zimbabwe, lo que indica que Zimbabwe erauna
posible fuente.

En conclusidn, las variantes con mutaciones preocupantes identificadas en diciembre de 2020,
y enenerode 2021, han reemplazado alos linajes previamente identificados en Zimbabwe.*
Esta observacion destacala importancia de la vigilancia global por secuenciacién delgenoma
completo del SARS-CoV-2 paraidentificar las fuentesy las rutas de transmisidn, y para
proporcionar evidencia para apoyar las decisiones politicas.
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