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Un analisis del trabajo de la Red de Laboratorios de
Secuenciacion de SARS-CoV-2 avala su relevancia en
vigilancia de la salud publica
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La Red de Laboratorios Espafioles de Coronavirus (RELECOV), que
coordina el Instituto de Salud Carlos III (ISCIII) como organismo
dependiente de los Ministerios de Ciencia e Innovaciéon y de Sanidad,
acaba de publicar un articulo en la revista International Journal
of Molecular Genetics en el que repasa cdmo ha sido su trabajo de
impulso y coordinacion de la secuenciacién gendmica y la vigilancia de
las variantes del SARS-CoV-2. RELECOV estd liderada desde el
Laboratorio de Virus Respiratorios del Centro Nacional de Microbiologia
del ISCIII, con la participacidn de las unidades centrales de Gendmica
y Bioinformatica. Junto con el Ministerio de Sanidad se realiza la
integracion de la informacién gendmica de SARS-CoV-2 en la
plataforma SiVIES, que gestiona el Centro Nacional de Epidemiologia
del ISCIII.

- Consulta el articulo completo
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Los datos obtenidos gracias a la labor de la RELECOV han facilitado la
toma de decisiones de salud publica a lo largo de la pandemia, gracias
al conocimiento generado en torno a la circulacién, comportamiento y
evolucién del virus SARS-CoV-2. Entre otros logros, la Red ha permitido
impulsar la publicacién de datos gendmicos nacionales en GISAID, la
principal plataforma internacional de publicacion de datos abiertos
sobre el SARS-CoV-2; la obtencion de conocimiento compartido sobre
las variantes del SARS-CoV-2, y el desarrollo de herramientas para
mejorar la obtencion de datos gendmicos del virus. RELECOV ha
contado con financiacion del Fondo COVID del ISCIII, UNESPA vy el
programa europeo para la Preparacidon y Respuesta ante Emergencias
Sanitarias (Incubadora HERA).

A lo largo del tiempo, RELECOV ha generado informacién actualizada
sobre las variantes de SARS-CoV-2 que circulaban en nuestro pais,
como Alfa, Beta, Delta y Omicron, y sobre los linajes y sublinajes
genéticos que han ido circulando en las diferentes comunidades
auténomas. La Red ha permitido a Espafia atender al requerimiento de
la Comisidon Europea de secuenciar al menos el 5%, y preferiblemente
el 10%, de los resultados positivos de las pruebas de COVID-19. Por
ejemplo, la Red secuencid y depositd informacion de mas de 48.000
secuencias genomicas del SARS-CoV-2 entre septiembre de 2021 y
marzo de 2022, provenientes de 263 linajes.

El ejemplo de la variante Omicron: sublinajes y mutaciones mas
frecuentes

Ademas, las actividades coordinadas entre los 43 laboratorios que
formaban la Red -en la actualidad son ya 49- permitieron un aumento
del 36% en el intercambio de secuencias virales, el analisis de
mutaciones para rastrear el virus mostrd perfiles genéticos
caracteristicos de variantes como Omicron, que favorecieron la toma
de decisiones de salud publica. En el caso de esta variante, el trabajo
de RELECOV permiti6 analizar mas de 200 linajes y sublinajes,
identificar cerca de 350 mutaciones y localizar las 27 mas frecuentes,
presentes en el 95% de linajes y sublinajes, en su mayoria en la
proteina S del virus, clave en su evolucion genética. Todo este trabajo,
enfocado en andlisis filogenéticos, permitié generar una correlacién
robusta de los diferentes clusters de variantes, obteniendo un arbol
filogenético de referencia para el virus.

Los autores y autoras del trabajo, que cuenta con Sonia Vazquez-
Moron e Inmaculada Casas como primera y Uultima firmante,
respectivamente, sefialan que los logros impulsados por RELECOV en
el analisis filogenético para caracterizar el SARS-CoV-2 "permitieron
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conocer mejor la circulacion de variantes en Espafia de forma
independiente y rapida para ayudar a la toma de decisiones en salud
publica". El articulo estd firmado por varios componentes del
Laboratorio de Virus Respiratorios, cuenta con la participacién de las
Unidades de Gendmica y Bioinformatica del ISCIII, e incluye miembros
de diferentes hospitales y centros de investigacion espafioles, todos
ellos incluidos en RELECOV. Algunos de los firmantes pertenecen
también al Area Epidemiologia y Salud Publica (CIBERESP) y Area de
Enfermedades Infecciosas (CIBERINFEC) del Centro de Investigacion
Biomédica en Red (CIBER) del ISCIII.

Secuencias de consenso para armonizar la vigilancia

Los investigadores destacan la importancia de obtener informacién de
calidad y poner el foco en los datos que puedan tener impacto directo
en la salud publica. En este sentido, sefialan la relevancia de establecer
criterios claros basados, por una parte, en las caracteristicas bioldgicas
del virus y sus variantes, y por otra en el impacto en la salud. Estos
criterios conducen a una nomenclatura consensuada aplicable a las
actividades de vigilancia de la salud publica. También destacan la
complejidad e importancia de lograr, manejar y coordinar datos entre
los laboratorios de la red que utilizan diferentes tecnologias de
secuenciacion y analisis bioinformatico, y en este sentido, RELECOV ha
permitido generar secuencias gendmicas de consenso que han
facilitado el trabajo de armonizacién y vigilancia.

La evaluacién del funcionamiento de RELECOV también ha permitido
sumar conocimiento y experiencia en el manejo de iniciativas a escala
nacional. Los coordinadores de la Red recuerdan que el establecimiento
de redes de vigilancia gendmica "es esencial para abordar decisiones
con base cientifica y lograr un mejor control de las enfermedades
infecciosas, algo que deberia ser una prioridad en todo el mundo".
También explican que la disponibilidad de metodologias para
secuenciar genomas virales completos "ha supuesto un gran avance,
sin olvidar que otras tecnologias que requieren menos recursos
también generan informacion molecular atil para, por ejemplo, la
vigilancia y la evaluacion de la eficacia de las vacunas".

A su juicio, el aprendizaje a futuro sugiere "garantizar la obtencion y
manejo de datos de alta calidad, poniendo el foco en las aplicaciones
de salud publica, y favoreciendo la mejora de la vigilancia en paises de
renta baja y media, teniendo en cuenta las disparidades globales en la
capacidad de secuenciacidn para asi, gracias a la cooperacion,
favorecer el conocimiento compartido"”.
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En definitiva, RELECOV ha permitido acelerar una caracterizacion
gendmica coordinada del SARS-CoV-2 en Espafa, mejorando y
potenciando su vigilancia gendmica de una manera homogénea gracias
al establecimiento de controles de calidad nacionales que tienen como
objetivo final el impulso de la secuenciacién, los analisis gendmicos
posteriores para el seguimiento de mutaciones asociadas y finalmente
los estudios filogenéticos que dibujan un ‘mapa’ de la circulacién y
comportamiento de las variantes circulantes en Espafa. El ejemplo de
la labor de RELECOV confirma la relevancia de la vigilancia gendmica
en posibles amenazas microbioldgicas trasfronterizas en nuestro pais.
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