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ABSTRACTO

Las variantes del SARS-CoV-2se han convertido en un importante factor de preocupacion
virolégico, epidemioldgico y clinico, en particular con respecto al riesgo de escaparde la
inmunidad inducida por vacunas.

Aqui describimos la aparicién de una nuevavariante. Para 12 pacientes con SARS-CoV-2
positivos que viven en la misma area geografica del sureste de Francia, la PCR que busca las
mutaciones de las variantes asociadas mostré una combinacidn atipica.

El caso indice regresd de un viaje de Camerun. Los genomas se obtuvieron mediante
secuenciacion de ultima generacién con Tecnologia Nanopore de Oxford, en instrumentos
GridlON, en aproximadamente 8 horas.

Su andlisis revel6 46 mutacionesy 37 deleciones, que dan como resultado 30 sustituciones de
aminoacidos y 12 deleciones. Catorce sustituciones de aminodacidos, incluidos N501Y y E484K,
y 9 deleciones, se encuentran en la proteinaS o de Pico. Este patrén de genotipo llevé a crear
un nuevo linaje de Pangolin llamado B.1.640.2, que es un grupo hermano filogenético del
antiguo linaje B.1.640, renombrado B.1.640.1. Ambos linajes difieren en 25 sustituciones de
nucledtidosy 33 deleciones.

El conjunto de mutacionesy la posicidn filogenética de los genomas obtenidos aquiindican en
base a nuestra definicidn anterior una nuevavariante que llamamos "IHU".

Estos datos son otro ejemplo de la imprevisibilidad de la aparicion de las variantes del SARS-
CoV-2,y de su introduccidn en un area geograficadeterminada del extranjero.
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