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Resumen de la situacidn y conclusiones

A lo largo del curso de la pandemia se han descrito numerosas variantes del SARS-CoV-2 que muestran
diferencias genéticas con la secuencia original del virus. Las diferentes mutaciones presentes en las
variantes pueden atribuirles un mayor impacto en la salud publica a través de diferentes aspectos:
menor capacidad de deteccidn de las pruebas diagndsticas, aumento en la transmisibilidad, aumento
en la gravedad y descenso del control viral a través de la respuesta inmune o mediante los
tratamientos.

La variante correspondiente con el linaje B.1.1.7 (variante Alfa) es actualmente la predominante en
Espafia. Pese a su mayor transmisibilidad, las medidas de prevencion utilizadas hasta el momento son
eficaces. El riesgo de reinfecciones por esta variante y de disminucion de la efectividad vacunal se
considera bajo.

Las variantes correspondientes con los linajes B.1.351, P.1 y B.1.617.2 (Beta, Gamma y Delta
respectivamente) se mantienen en niveles bajos de circulacion. El riesgo de diseminacién se considera
moderado en este momento, aunque de igual manera las medidas de prevencion son eficaces. El
impacto de la variante Beta podria ser alto en caso de que su frecuencia aumentase de forma
considerable, ya que esta variante podria reducir de forma significativa la efectividad de algunas
vacunas. El impacto de la variante Gamma se considera moderado dado que presenta una capacidad
intermedia de evasion de la respuesta inmune. El impacto de la variante Delta podria ser elevado
puesto que es posible que presente mayor transmisibilidad, severidad y escape a la respuesta inmune
que la variante Alfa.

Se han detectado en Espafia otras variantes de interés de manera puntual o en porcentajes muy bajos y
su significado en cuanto a riesgo de transmisidon o impacto no se puede determinar aun.

La descripcion epidemioldgica de la circulacion de las variantes en Espafia se actualiza con periodicidad semanal en:
https.//www.mscbs.gob.es/profesionales/saludPublica/ccayes/alertasActual/nCov/situacionActual.htm
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Justificacion de la actualizacion de la evaluacion de riesgo

Desde la ultima actualizacion, la situacién epidemiolégica es muy diferente, con predominio de la
variante Alfa (linaje B.1.1.7) sobre todas las demads y con un desarrollo importante de la integraciéon de la
secuenciacién gendmica en la vigilancia de COVID-19.

Hay nuevas evidencias respecto a la variante Delta (linaje B.1.617.2) que ha sufrido una expansién en
India y Reino Unido.

La OMS ha introducido un nuevo sistema de nomenclatura para las variantes de interés y variantes de
mayor impacto para la salud publica.

Aportaciones de las actualizaciones previas de esta evaluacion de riesgo

20.01.2021 La notificacion por parte de Reino Unido de una nueva variante de SARS-
CoV-2 (VOC B.1.1.7) asociada a una mayor transmisibilidad.

26.01.2021 Nuevas evidencias epidemioldgicas acerca de la mayor virulencia y letalidad
de VOC B. 1.1.7 y también incorpora los estudios de la capacidad
neutralizante de los anticuerpos frente a la variante.

04.03.2021 Nuevos datos epidemioldgicos en nuestro pais, nuevas evidencias cientificas
de la asociacién de las variantes que contengan la mutacidon E484K, con la
reduccion a la accion de la inmunidad adquirida de forma natural o tras la
vacunacion con algunas vacunas.
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Introduccion

A lo largo del curso de la pandemia se han descrito numerosas variantes del SARS-CoV-2 que muestran
diferencias genéticas con la secuencia original del virus. Algunas mutaciones parecen haber surgido de
manera independiente en distintas variantes, lo que podria indicar que confieren alguna ventaja adaptativa.

Las diferentes mutaciones presentes en las variantes pueden conferirles un mayor impacto en la salud
publica a través de varios aspectos (1):

Aumento en la transmisibilidad: puede suponer un aumento en el nimero de casos y por lo tanto en
la presidn sobre el sistema asistencial.

Aumento en la gravedad de la infeccion y/o letalidad.

Descenso en la efectividad de la respuesta inmune natural o producida por vacunas.
Descenso de la efectividad de los tratamientos.

Reduccion de la capacidad diagnodstica de las pruebas disponibles.

Desde el punto de vista de la vigilancia consideramos variantes de mayor impacto para la salud publica (VOC,
por sus siglas en inglés, Variant of Concern) aquellas que pueden tener un impacto significativo en la
situacion epidemioldgica de nuestro pais y para las que existen evidencias de un incremento en la
transmisibilidad, la severidad y/o el escape a la respuesta inmune. Consideramos variantes de interés (VOI,
por sus siglas en inglés, Variant of Interest) aquellas que, con una probabilidad menor, podrian también
tener un impacto en la situacién epidemioldgica en Espafa o para las que existen indicios de un incremento
en la transmisibilidad, la severidad y/o el escape a la respuesta con un grado menor de certeza. No obstante
a través la implementacion de la secuenciacion de muestras aleatorias se pretende hacer una vigilancia
integral tanto de las variantes conocidas como de la aparicién de nuevas variantes que puedan representar
un aumento del riesgo.

Las mutaciones mas relevantes en estos momentos son N501Y y E484K, presentes en muchas VOC y VOI,
gue se asocian de forma respectiva con una mayor transmisibilidad y una reduccién en la efectividad de la
respuesta inmune.

Continuamente se van describiendo nuevas variantes. El listado de las variantes mas relevantes y la
informaciéon epidemioldgica se actualiza periédicamente y puede ser consultado en este enlace:
https://www.mscbs.gob.es/profesionales/saludPublica/ccayes/alertasActual/nCov/situacionActual.htm.

A efectos de esta actualizacién, se evalua el riesgo y el potencial impacto de las consideradas VOC en este
momento en Espafia, segun el criterio del Comité coordinador de la red de laboratorios de secuenciacidn de
SARS-CoV-2 junto con la variante Delta, sobre la cual se estd acumulando evidencia que apunta a un posible
aumento de su potencial impacto. Este grupo de expertos revisa toda la informacidn relativa a las variantes
de forma permanente.
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Variante Alfa (B.1.1.7)

Descripcion epidemioldgica y relevancia para la salud publica

Detectada por primera vez en Reino unido en diciembre de 2020, la variante Alfa (correspondiente al linaje
B.1.1.7) se extendié durante los primeros meses de 2021 hasta convertirse en la variante dominante en
Europa y continda su expansion a nivel mundial. La variante recibe también los nombres VOC-20DEC-01,
GR/501Y.V1y 20I/501Y.V1 segun otras nomenclaturas.

Presenta 28 cambios en su genoma completo, cuando se compara con el virus Wuhan original,
incluyendo 7 mutaciones y 2 deleciones en el gen de la proteina de la espicula (S). La mutacién N501Y
se sitla en uno de los residuos de contacto de la proteina S con el receptor del virus ECA2, aumenta
la afinidad por el mismo (2) y ha demostrado mayor infectividad y virulencia en modelos animales (3).
La delecién enlas posiciones 69-70 en la proteina de la espicula se ha relacionado con escapes
inmunitarios en pacientes inmunodeprimidos y con el aumento in vitro de la infectividad viral (4,5). La
mutacién P618H se encuentra cerca del punto de escision de la furina, que se ha relacionado con
distintos aspectos de la replicacién y la patogenia del virus (6). Por ultimo, la delecidon Y144 se
relaciona con un cierto nivel de escape inmune (7).

Varias publicaciones cientificas e informes técnicos apoyan la hipdtesis de un aumento en la
transmisibilidad de esta variante (8-10). En un estudio poblacional de cohortes pareadas en Reino
Unido (8) se observd que la variante Alfa causaba una mayor tasa de ataque secundario en el
contexto de brotes familiares sensiblemente mayor que para el resto de variantes
independientemente de grupos de edad, tipo de contacto o region geogréfica (8,11). Un estudio
posterior de modelizacién dinamica y estadistica concluye que esta variante presenta una infectividad
entre un 43% y un 82% mayor a la de las variantes preexistentes con un rango de intervalo de
confianza al 95% entre 38% y 106% (9).

Existen importantes indicios de que las infecciones por esta variante estan asociadas a una mayor
gravedad y letalidad. Un primer estudio encontré un aumento del riesgo de muerte del 55% (IC 95%
39-72) (12). Otro estudio estimod el riesgo relativo de muerte en pacientes infectados por la nueva
variante en 1,73 (IC 95% 1,34-2,23) (13). En un tercer estudio los resultados fueron similares,
hallandose un riesgo relativo de 1,64 (IC 95% 1,32-2,04) (14). Por el contrario, el andlisis de una
cohorte de pacientes hospitalizados no encontré diferencias en la gravedad entre esta variante y las
que circularon previamente (15). En conclusién, los resultados son dispares y aunque muchos
apuntan hacia un aumento de la gravedad y la letalidad asociados a esta variante, hacen falta mas
observaciones para confirmar estos datos.

La posibilidad de que la variante Alfa escape a la respuesta inmune natural o a la inmunizacién
mediada por la vacuna es motivo de preocupacion. En un estudio in vitro se analizd el efecto que
producian los linajes Alfa y Beta (B.1.1.7 y B.1.351) en la capacidad de neutralizacién de distintos
sueros monoclonales, sueros de pacientes convalecientes y sueros de pacientes vacunados con la
vacuna mRNA-1273. Los resultados mostraron una disminucion de la capacidad de neutralizacién de
algunos de los anticuerpos monoclonales pero no de los sueros de pacientes convalecientes ni
vacunados (16). Varios estudios posteriores han corroborado la capacidad tanto de esta (17) como de
otras vacunas como NVX-CoV2373 o BNT162b2 de neutralizar la variante Alfa (18). Ademas, hay
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ensayos clinicos que demuestran la eficacia de las vacunas AZD1222 (84% frente a la variante original
y 74,6% frente a la nueva variante) (19) y NVX-CoV2373 (95% frente a la variante original y un 89,5%
frente a la nueva variante) (20) y se han podido comprobar los resultados de la vacuna BNT162b2 en
Israel, donde el programa de vacunacién estd ya muy avanzado, y donde predomina el linaje Alfa
(B.1.1.7) (mas del 80% de las variantes circulantes). La efectividad de la vacuna en esta poblacién fue
94% para la enfermedad sintomatica, 87% para la hospitalizacion y 92% para enfermedad grave (21).

Situacion mundial

De acuerdo con las secuencias depositadas en la base de datos GISAID, en estos momentos el linaje
B.1.1.7 (variante Alfa)es el dominante a nivel mundial. Su frecuencia estd por encima del 80% en
Europa y América del Norte y ha ido aumentando también en otras localizaciones. Sin embargo,
existen todavia determinadas regiones como Sudamérica o el cono Sur del continente africano en las
que predominan Gamma (P.1) y Beta (B.1.351) respectivamente. En algunos paises europeos en los
que se han detectado porcentajes importantes de estas otras dos VOC localizadas en territorios
concretos, como ha sido el caso de Francia respecto a Beta (B.1.351) e Italia respecto a Gamma (P.1),
el predominio de Alfa (B.1.1.7) no se ha visto afectado hasta ahora. En las Ultimas semanas se esta
detectando un importante aumento en la frecuencia de la variante Delta (correspondiente al linaje
B.1.617.2) que parece estar desplazando a Alfa (B.1.1.7) en Reino Unido, aunque estos datos son aun
preliminares y no puede asegurarse que Delta presente una transmisibilidad intrinseca mayor que la
Alfa (B.1.1.7) (22).

Figura 1. Media mévil a 7 dias de la frecuencia de la variante Alfa (linaje B.1.1.7) respecto al total de
secuencias en GISAID por continente.
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Fuente: cov-lineages.org (23).
Situacion en Espaia:

La vigilancia de la variante Alfa (B.1.1.7) en Espafia se esta realizando mediante el uso de técnicas de
PCR capaces de detectar mutaciones presentes en este linaje y orientar el diagndstico y a través de
técnicas de secuenciacién que ofrecen un resultado concluyente aunque con un tiempo de emisién de
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resultados mayor. La frecuencia de esta variante ha ido aumentando en los primeros meses de 2021
hasta alcanzar niveles entre el 80 y el 100% en todas las CCAA. Desde entonces ha habido algunas
oscilaciones asociadas a brotes concretos originados por otras variantes pero el predominio de esta
variante se mantiene por el momento.

Variante Beta (B.1.351)

Descripcion epidemiologica y relevancia para la salud publica

El 18 de diciembre de 2020, Sudafrica anuncié la deteccién de una nueva variante que presentaba
también una serie de mutaciones en el gen S y que en poco tiempo desplazé a las variantes que
circulaban hasta entonces en el pais (24). Esta variante, que pertenece al linaje B.1.351 y que ha sido
denominada también 20H/501Y.V2 y VOC-20DEC-02, presenta una serie de mutaciones en el gen S
entre las cuales destaca la mutacidon N501Y (que comparte con las VOC Alfa y Gamma) y la mutacién
E484K (que comparte con Gamma). Esta mutacidn se ha relacionado con el escape inmune (25) y con
un aumento de la unidn al receptor ECA2, especialmente cuando se combina con N501Y y K417N (26).
El estudio en el que se describié la variante, segun los datos observados en Sudafrica, estimaba que el
aumento en la frecuencia de esta variante podria explicarse por un aumento de transmisibilidad de un
50%, si bien podria deberse también a una menor transmisibilidad combinada con un aumento en el
numero de reinfecciones (27).

Un estudio in vitro encontrd que varios anticuerpos monoclonales no eran capaces de neutralizar a
esta variante y una disminucidon en la capacidad de neutralizacién de sueros de pacientes
convalecientes (9,4 veces menor) y de pacientes vacunados con la vacuna mRNA-1273 (10,3 a 12,4
veces menor) (16). Otros estudios han encontrado reducciones similares para esta misma vacuna
(28).

Los ensayos clinicos con otras vacunas han encontrado resultados desiguales. Desde una efectividad
muy baja para infeccidn leve de la vacuna AZD1222 (10,4%,; IC 95% -76,8 a 54,8) a eficacias reducidas
en menor grado para la vacuna NVX-CoV2373 [60% (IC 95%: 19,9 a 80,1)] o la vacuna Ad26.COV2.s
(64% frente a enfermedad leve a moderada y 81,7% frente a enfermedad grave a critica a los 28
dias tras la inoculacién) (29).

Por ultimo, se han publicado ya resultados de la vacuna BNT162b2 en un escenario real, en Catar, y
se ha estimado una eficacia de la infeccidon frente a variante Beta (B.1.351) del 75% (IC95% 70,5 a
78,9) y del 100% (IC 95% 73,7 a 100) frente a la enfermedad grave o critica.

Los primeros resultados de los ensayos en fase Il con una dosis de refuerzo de la vacuna mRNA-
1273 disefiada especificamente contra esta variante consiguieron niveles altos de anticuerpos
neutralizantes tanto frente a Beta (B.1.351) como frente a Gamma (P.1) (30).

Situacion mundial:

Esta variante desplazd a las variantes que circulaban previamente en Suddfrica y se ha extendido a
nivel mundial. La variante es mayoritaria en los paises préximos a Sudafrica y, de manera global, es la
mas frecuente en el continente africano. Su presencia en otras regiones es menor, con frecuencias
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ue no superan en general el 20%.
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Figura 2. Media mévil a 7 dias de la frecuencia de la variante Beta (linaje B.1.351) respecto al total de
secuencias en GISAID por continente, mayo de 2021.
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Fuente: cov-lineages.org (23)

Situacién en Espaia

En Espafa se han detectado tanto casos esporadicos como brotes en diversas comunidades, lo que ha
producido picos ocasionales de aumento de la frecuencia en algunas de ellas. En general, la deteccién
se mantiene en frecuencias muy bajas (por debajo del 3%).

Variante Gamma (P1).

Descripcion epidemiologica y relevancia para la salud publica

La variante Gamma (correspondiente al linaje P.1) (también conocida como VOC-21JAN-02) fue
detectada por primera vez en Brasil, en viajeros que procedian de la regién amazdnica de Brasil (31).
Posteriormente se confirmé que las primeras infecciones confirmadas por la variante se dieron en
dicha region. Esta variante presenta una combinacién de mutaciones en el gen S entre las que
destacan N501y y E484K (la primera compartida con B.1.1.7 y ambas compartidas con B.1.351) (32).

Un estudio estimd que la transmisibilidad podria verse aumentada entre 1,7 y un 2,4 veces y la
inmunidad generada por infecciones previas podria verse reducida entre un 51% y un 79% (31). Sin
embargo, la evolucién observada en determinados territorios en los que han coincidido las variantes
Alfa (B.1.1.7) y Gamma (P.1) no parece confirmar estas estimaciones ya que no se ha producido un
desplazamiento en favor de P.1 (32).

En cuanto a la posible evasién de la inmunidad, estudios in vitro confirman la incapacidad para
neutralizar esta variante por parte de diferentes anticuerpos monoclonales y una disminucion
moderada de la capacidad de neutralizacién de sueros de pacientes convalecientes (3,4 veces) y
vacunados con mRNA-1273 y BNT162b2 (3,8 a 4,8 veces menor)(33). Un estudio en trabajadores
sanitarios de Brasil vacunados con la vacuna CoronaVac calculd una efectividad del 49,6% (IC 95%:
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11,3 a 71,4).

Los primeros resultados de los ensayos en fase dos con una dosis de refuerzo de la vacuna mRNA-
1273 disefiada especificamente contra esta variante consiguieron niveles altos de anticuerpos
neutralizantes tanto frente a Beta (B.1.351) como frente a Gamma (P.1) (30).

Situacion mundial

La variante Gamma (P.1) se convirtié pronto en la variante dominante en Brasil y ha ido ganando en
frecuencia en toda América del Sur hasta llegar a ser la variante mas prevalente. Ademas, su
presencia ha sido confirmada en numerosos paises en América del Norte, Europa, Asia y Oceania,
aunque en una frecuencia mucho menor (por debajo del 10%).

Figura 3. Media mdvil a 7 dias de la frecuencia de la variante Gamma ( linaje P.1) respecto al total de
secuencias en GISAID por continente, mayo de 2021.
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Fuente: cov-lineages.org (23)

Situacion en Espaina

En Espafia se han detectado tanto casos como brotes en diversas comunidades lo que ha producido
picos ocasionales de aumento de la frecuencia en algunas de ellas. En general, la deteccién se
mantiene en frecuencias bajas (por debajo del 5%).

Variante Delta (B.1.617.2).

Descripcion epidemioldgica y relevancia para la salud publica

Este sublinaje de B.1.617, conocido también como o VOC-21APR-02, posee una serie de mutaciones en el gen
S entre las que destaca L452R, relacionada tanto con aumento de la transmisibilidad como con cierto nivel
de escape inmune (34).

En un reciente andlisis de la situacidn llevado a cabo por Public Health England (PHE) (35), la nueva variante
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era la dominante en este pais representando mas de la mitad de los casos secuenciados, en un escenario de
transmisidn muy baja como se observa actualmente el Reino Unido. Ademas, se ha comunicado una tasa de
ataque secundario mayor que la observada para la variante Alfa (B.1.1.7) y una posible disminucién de la
efectividad vacunal, con una sola dosis pero ligera con la pauta completa de vacunacién (resultados que
concuerdan con un estudio in vitro que analiza los niveles de anticuerpos neutralizantes en pacientes con
una o dos dosis de BNT162b2 frente a las variantes Alfa, Beta y Delta (36)). Sin embargo, estos datos todavia
no son concluyentes respecto a una mayor transmisibilidad intrinseca. Existen otros factores que podrian
haber contribuido en mayor o menor medida a dicha expansion como son el elevado numero de
introducciones de casos con origen en India en un escenario con un descenso muy marcado de Alfa (B.1.1.7)
o factores epidemioldgicos y sociales asociados a los casos detectados. Los primeros datos sobre la
severidad en Reino Unido apuntan también a un posible aumento en el riesgo de hospitalizacién (37).

Situacion mundial

Ha sido la variante dominante en la Ultima oleada epidemioldgica en la India desde donde se introdujo en
Reino Unido. Por otro lado, el porcentaje de esta variante en el continente europeo o en Estados Unidos no
ha crecido al mismo ritmo y se mantiene por debajo del 5%.

Figura 4. Media movil a 7 dias de la frecuencia de la variante Delta (linaje B.1.617.2) respecto al total
de secuencias en GISAID por continente y Reino Unido, mayo de 2021.
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Fuente: cov-lineages.org (23)

En Espafia, aunque todavia es reciente la deteccion de los primeros casos, se han notificado varios brotes y
casos esporadicos, algunos de ellos sin antecedente de viaje internacional. La evolucién en las préximas
semanas permitira evaluar de forma mas precisa el riesgo de expansién en Espafia.

Otras variantes

La repercusidén que otras variantes, diferentes a las mencionadas, puedan llegar a tener en la Salud Publica
todavia se desconoce. Algunas de ellas son consideradas como VOC en otras clasificaciones, pero bien por
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su situacion epidemioldgica, bien por las evidencias existentes sobre sus caracteristicas fenotipicas no han
sido consideradas como tales en Espafia. Es el caso de la variante Epsilon (linajes B.1.427/B.1.429)
consideradas VOC por el CDC de Estados Unidos, la variante B.1.1.7 con la mutacién E484K, considerada
VOC (VOC-21FEB-02) por Public Health England (PHE), el ECDC y la OMS o la variante Delta (B.1.617.2) o
considerada VOC por las clasificaciones de PHE, OMS y ECDC (38-40).

En estos momentos, la variante perteneciente al linaje B.1.621 merece una mayor atencién por sus
caracteristicas y su situacidén actual en nuestro pais. Sin embargo la informacidn respecto a esta variante es
todavia escasa y no permite evaluar el riesgo.

Descrita en abril de 2021 (41), comparte con Beta (B.1.351) y Gamma (P.1) la presencia de las mutaciones
N501Y y E484k, lo que hace plausible un aumento de transmisibilidad y una disminucién de la capacidad de
neutralizacion de los anticuerpos.

La mayor parte de las secuencias pertenecientes a este linaje proceden de Colombia, seguida de Estados
Unidos y Espafa. Es razonable pensar que nuestro pais importe casos causados por esta variante dados los
importantes vinculos con Colombia y el aumento de la incidencia en dicho pais. Ademas, ya se han detectado
en algunas regiones de Espana brotes sin que se hayan encontrado antecedentes de viaje reciente.

Evaluacion del riesgo para Espaiia

Variante Alfa (linaje B.1.1.7).

La variante Alfa (linaje B.1.1.7) ha pasado a ser la dominante en Espafa por lo que la gran mayoria de los
casos actuales corresponden a este linaje. El riesgo de reinfecciones por esta variante y de disminucion de
la efectividad vacunal se considera bajo.

Variante Beta (B.1.351)

La variante Beta B.1.351 en Espafia se ha mantenido en general por debajo del 3% aunque se han detectado
algunos casos y brotes sin antecedente de viaje internacional. Aunque la presencia se considera baja en este
momento, no se descarta que en un escenario de alta cobertura vacunal, su prevalencia pueda verse
aumentada, debido a su capacidad de escape de la inmunidad. El riesgo de diseminacién se considera
moderado en este momento. Teniendo en cuenta que esta variante podria escapar de forma significativa a
la accién de algunas vacunas, se considera que, en caso de aumentar su frecuencia, el impacto podria ser
alto.

Variante Gamma (linaje P.1)

La variante Gamma se detecta en estos momentos en niveles cercanos al 5% en distintas regiones de
Espafia. Debido a su capacidad de evasién a la respuesta inmune, probablemente menor que la de Beta, el
riesgo de diseminacién y su posible impacto se consideran moderados.

Variante Delta (linaje B.1.617.2)

Aunque se han detectado los primeros casos en Espaiia en las Ultimas semanas se han notificado ya algunos
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brotes sin un vinculo con viajes internacionales. Dado que existen indicios de posibles aumentos de la

transmisibilidad y la gravedad, el riesgo de diseminacion se considera moderado y su impacto podria ser

elevado.

Otras variantes

El impacto que puedan tener en Espaia otras variantes de interés dependerd en gran medida de factores

como el numero de introducciones desde areas de mayor prevalencia, la implicacién en eventos

superdiseminadores o una mayor transmision entre determinados grupos con menor porcentaje de

inmunizacion. En la situacidn actual, la progresiva apertura al trafico internacional de personas y el avance

desigual de la vacunacidon en distintos paises a nivel mundial seran, previsiblemente, aspectos

determinantes en la distribucion de las variantes del SARS-CoV-2.

Recomendaciones

-Detectar de forma precoz la circulacidon de las variantes de mayor impacto y de interés para la salud
publica, asi como las mutaciones de mayor importancia, mediante secuenciacidn gendmica en grupos
diana asi como por muestro aleatorio e integrar esta informacion en la Red Nacional de Vigilancia
Epidemioldgica.

-Disponer de una red de laboratorios con capacidad de secuenciacidn integrados dentro del sistema de
vigilancia de COVID-19 que permitan generar informacion util para la toma de decisiones de medidas
de salud publica.

-Evaluar de forma continuada el impacto de las variantes sobre la transmisibilidad, gravedad, escape a
la inmunidad y otros factores que puedan implicar cambios en el control de la pandemia.

-Garantizar el cumplimiento de las medidas de control no farmacoldgicas cuando se detecten variantes
consideradas de mayor impacto para la salud publica.

-Extremar las precauciones en caso de viajar a zonas donde circule de forma importante una variante
de interés para la salud publica y valorar la implementacion de medidas de control reforzadas para los
viajeros procedentes de esas areas.
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