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Seguint el rastre del SARS-CoV-2 a
Mocambic

=  Un estudi capdavanter de vigilancia genomica a Mogcambic revela
gue la variant beta del coronavirus es va transmetre a partir de
migracions regionals, i questiona el benefici de tancar fronteres

= |'Institut de Biomedicina de Valéncia (IBV-CSIC) colidera el treball,
gue compara amb una nova eina les mostres del pais africa amb
milions de sequéncies de laresta del mén

Un nou estudi coliderat per I'Institut de Biomedicina de Valéncia (IBV), del Consell
Superior d'Investigacions Cientifiques (CSIC), I'Institut de Salut Global de Barcelona
(ISGlobal) i el Centre d'Investigacié en Salut de Manhiga (CISM), ha utilitzat tecnologia
capdavantera de seqlienciacié i analisi filogenéetica per a estudiar la segona i tercera
ones de COVID-19 a Mogambic. Els resultats, publicats en Lancet Global Health, mostren
que la variant beta del SARS-CoV-2 va arribar principalment de Sud-africa, mentre que
el principal origen de la variant delta va ser el Regne Unit i I'india, a més de Sud-africa.

Des de l'inici de la pandemia, els esforcos globals per a sequenciar el SARS-CoV-2 han
generat una quantitat de dades sense precedents (més de 15 milions de seqiéncies
pujades al repositori d'accés obert GISAID hui dia). Aquesta informacié ha resultat
crucial per a entendre l'evolucié del virus i el possible impacte en vacunes i altres
mesures de salut publica. No obstant aix0, I'origen de les mostres seqlienciades ha sigut
molt dispar: en moltes regions del mdén el mostreig ha sigut insuficient, la qual cosa
dificulta la vigilancia gendmica a nivell global i local.

“La majoria de paisos africans, amb I'excepcié de Sud-africa, ha reportat un nimero molt
xicotet de seqiiéncies. Per exemple, a Mog¢ambic teniem molt poca informacio sobre les
variants virals que van circular durant les diferents ones de COVID-19, o d'on van arribar
i quan,” comenta Alfredo Mayor, investigador de ISGlobal, centre impulsat per la
Fundacid “la Caixa”, i del CISM.

En aquest estudi, un equip liderat per Major, Inacio Mandomando (CISM), Ifaki Comas i
Mariana Ldopez (tots dos de I'IBV), va seqlienciar el genoma del virus a partir de mostres
de pacients simptomatics del sud de Mocambic, recollides durant la segona i tercera
ones de COVID-19 (entre gener i juliol de 2021). Els objectius de l'estudi van ser
guantificar quantes vegades es van introduir les diferents variants del virus al pais,
identificar la seua procedéncia i avaluar quant van contribuir a alimentar la pandémia
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local. L'equip investigador va usar una eina informatica nova denominada UShER per a
comparar les seqiiéncies generades amb més de set milions de seqliencies publicades.

Viatges regionals per a beta, internacionals per a delta

Els resultats confirmen que la gran majoria de les quasi 1.000 seqliencies de Mogambic
analitzades en aquest estudi corresponien a la variant delta (que va dominar en la
tercera ona, entre juny i juliol del 2021), seguida de beta (que va dominar en la segona
ona entre gener i marg del 2021), encara que també es van identificar altres variants
que no havien sigut reportades a Mogambic (com Al.37 i C..1.2) o fins i tot a Africa (com
Al.29).

L'analisi va revelar 190 introduccions independents de la variant beta al llarg de set
mesos, la gran majoria a partir de Sud-africa, pais vei on es creu que va sorgir aquesta
variant. La variant alfa, que en aqueix moment dominava a Europa, no va ser detectada.
Per contra, delta va arribar a Mocambic més rapid (la majoria de les 220 introduccions
independents van océrrer al llarg de quatre mesos) i des de més lluny: el Regne Unit i
I'india, encara que també de Sud-africa.

La variant delta rapidament es va imposar sobre beta, a causa de la seua major
transmissibilitat i a una major transmissiéo comunitaria. Els resultats també indiquen que
la majoria d'introduccions, ja siga de beta o de delta, no van generar descendents.
Només una fraccié de les mateixes va contribuir a la propagacio local del virus.

“Podem concloure que la COVID-19 es va transmetre a Mogambic a partir de migracions
regionals (per a beta) i internacionals (per a delta)”, explica Indcio Mandomando,
coordinador de l'area de malalties bacterianes, virals i altres malalties tropicals
desateses del CISM.

“Hem arribat a aquestes conclusions gracies a que en el nostre estudi comparem les
seqléncies virals de Mogambic amb totes les dades disponibles del mén; aquest
enfocament permet minimitzar el biaix en la inferéncia de I'origen de les variants”,
destaca Inaki Comas, investigador principal de la Unitat de Genomica de la Tuberculosi
(IBV-CSIC) i coordinador de la Plataforma (PTI+) de Salut Global del CSIC.

Aquests resultats quiestionen el balang entre cost i benefici per a la salut d'aquesta mena
de mesures en situacions de porositat de fronteres, com és el cas a Mogambic. “Les
restriccions de moviment i el tancament de fronteres probablement van evitar o van
retardar en gran manera la introduccid de variants a partir de paisos no africans, pero
van resultar insuficients per a detindre |'entrada del virus des de paisos veins”, conclou
Mariana Lépez, investigadora de la Unitat de Genomica de Tuberculosi en I'IBV-CSIC. El
treball s'emmarca en les activitats de la PTI Salut Global (CSIC).
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