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Puesta a punto
de las técnicas
moleculares para
la detección del
SARS- CoV-2

Evaluación del
impacto real del
primer año de
pandemia
mediante estudios
de seroprevalencia
y refinamiento de
modelos
matemáticos

Establecimiento del
programa de
caracterización
genómica de SARS-
CoV-2.
Caracterización de
la VOI Mu

Monitoreo de la
efectividad de diferentes
tipos de vacunas,
mediante evaluación de
seroconversión y titulo
de acs neutralizantes

Análisis de variantes 
circulantes : 
establecimiento de la 
vigilancia genómica

Momentos claves de investigación durante la pandemia de SARS-CoV-2 
en Colombia



Impacto de la variabilidad genética en el rendimiento de las pruebas de biología 
molecular

Debido a la acumulación de 
mutaciones en el genoma de los 
virus RNA, se hace necesaria la 

evaluación periódica de las pruebas 
moleculares usadas para 

diagnóstico, con base en la 
información de secuencias 
disponibles. (mayo 2020)



Franco-Muñoz et al. Infection, Genetics and Evolution. 2020. https://doi.org/10.1016/j.meegid.2020.104557.

La acumulación de cambios de aminoácidos en las proteínas 

virales podría tener un impacto a nivel fenotípico y en la 

utilidad de los métodos serológicos y el desarrollo de vacunas

De las pruebas serológicas aprobadas por la FDA que 

especifican el uso de antígeno, el 39% usa S y el 42% N y 

el 18% usa ambos (junio 2020)

Sustituciones de aminoácidos en proteínas N y S del SARS-CoV-2 en Colombia y 
Sudamérica

.

https://doi.org/10.1016/j.meegid.2020.104557


La introducción al país de múltiples pruebas 
serológicas, generó la necesidad de realizar validación 
secundaria con suero de individuos infectados con y 
sin síntomas con el fin de evaluar el desempeño de 

las mismas y su utilidad diagnóstica.



http://url.ins.gov.co/gvu78



Evaluación del impacto real del primer año de pandemia



Seroprevalencia de SARS-CoV-2 en Colombia: estudio País



Vigilancia genómica recomendación OPS/OMS

https://www.who.int/es/emergencies/diseases/novel-coronavirus-2019/technical-guidance



Establecimiento del Programa Nacional de caracterización genómica de 
SARS-CoV-2



Red de laboratorios de vigilancia genómica 



GISAID  24/10/2022

13.616.412 Global 

334.152 South America (2,45%)

23.796 Colombia (7.12%)

EpiCOV (SARS-COV-2)



Front. Med., 28 June 2021 

| https://doi.org/10.3389/fmed.2021.697605

Análisis de la presencia de mutaciones, deleciones y sustituciones de 
nuevos linajes emergentes de SARS-CoV-2

https://doi.org/10.3389/fmed.2021.697605


Linaje B.1.625 asignado en Pangolin
Linaje con mutaciones en E484K



La VOI Mu (B.1.621) se caracteriza por
presentar varias sustituciones en la proteína
spike: T95I, Y144S, Y145N, R346K, E484K,
N501Y, D614G, D950N y P681H

Caracterización de variante de interés de SARS-CoV-2 Mu (B.1.621)



Diversificación de la variante Mu en Colombia 



Declaración de Mu como variante de interés VOI por OMS

https://outbreak.info/situation-reports#voi

(agosto 2021)



Vigilancia genómica combinada 2020-2022
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Variantes de SARS-CoV-2 que dominaron los picos epidémicos de COVID-19 en 
Colombia



Laboratorio de Referencia Regional para la Vigilancia Genómica del SARS-
CoV-2



Evaluación de la respuesta immune a SARS-CoV-2 en una
cohorte de vacunados en Colombia. 2021





Técnicas de Laboratorio

- Detección de anticuerpos Anti-N
- Evaluación de respuesta humoral por

infección natural

Tomado de Nature Nanotechnology volume 15, p. 630–645 
(2020). 

RT-PCR en 

tiempo real

CLIA
(Chemiluminescent

immunoassay)

ELISA
(Enzyme-Linked

ImmunoSorbent Assay)

- Detección del ARN viral  
- Evaluación infección natural

- Detección anticuerpos totales anti-S (Pre-
Vacunación)

- Detección y cuantificación de IgG Anti-S
(BAU/ml, binding antibody units)

- Evaluación de respuesta humoral por
infección natural y/o por vacunación



Clasificación participantes

HIBRIDOS PRE-VACUNACIÓN

HIBRIDOS POS-VACUNACIÓN

1 2

1 2

NO HIBRIDOS



Niveles de anticuerpos IgG contra proteína S de SARS-CoV-2 (BAU/ml)
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> 2180

1641 - 2179

1101 - 1640

562 - 1100

21,8 - 561

No Reactivo < 21.8

▲ 6 meses después de la 2ª dosis                                 ♠ 6 meses después de la dosis de refuerzo



Anticuerpos neutralizantes contra variante Mu en vacunados con BNT162b2 (Pfizer)

Variantes presentes en tercer pico

Individuos no 
híbridos



Anticuerpos neutralizantes en individuos completamente vacunados con BNT162b2, 
CoronaVac, ChAdOx1 y Ad26.COV2.S contra los linajes de SARS-CoV-2 en Colombia, 

2020-2021

Individuos no 
híbridos



B
.1

.1
1

1
 

n
a

ï v
e

+
V

a
c

B
.1

.1
1

1
 

p
re

-i
m

m
u

n
e

+
V

a
c

G
a

m
m

a
 

n
a

ï v
e

+
V

a
c

G
a

m
m

a
 

p
re

-i
m

m
u

n
e

+
V

a
c

M
u

 

n
a

ï v
e

+
V

a
c

M
u

 

p
re

-i
m

m
u

n
e

+
V

a
c

D
e

lt
a

n
a

ï v
e

+
V

a
c

D
e

lt
a

p
re

-i
m

m
u

n
e

+
V

a
c

1

4

1 6

6 4

2 5 6

1 0 2 4

4 0 9 6

B
.1

.1
1

1
 

n
a

ï v
e

+
V

a
c

B
.1

.1
1

1
 

p
re

-i
m

m
u

n
e

+
V

a
c

G
a

m
m

a
 

n
a

ï v
e

+
V

a
c

G
a

m
m

a
 

p
re

-i
m

m
u

n
e

+
V

a
c

M
u

 

n
a

ï v
e

+
V

a
c

M
u

 

p
re

-i
m

m
u

n
e

+
V

a
c

D
e

lt
a

n
a

ï v
e

+
V

a
c

D
e

lt
a

p
re

-i
m

m
u

n
e

+
V

a
c

1

4

1 6

6 4

2 5 6

1 0 2 4

4 0 9 6

M
N

5
0

 T
it

e
r 

(L
o

g
2

)

*** *** *** ***

***

*

***

***
n.s

n.s

LOD

Astrazeneca- ChAdOx1 
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Comparación del título medio geométrico (GMT) de anticuerpos neutralizantes  en individuos 
vacunados con y sin historial de infección por SARS-CoV-2

SINOVAC-CoronaVac

Individuos no 
híbridos y 
híbridos



Anticuerpos neutralizantes en pacientes con trasplante renal vacunados
con Sinovac – (CoronaVac)

Anticuerpos totales (ELISA)
Anticuerpos neutralizantes

B.1.111 (28,5%), Mu (17,9) % y Omicron (21,4 % )

Individuos no híbridos y híbridos



y que aprendimos………..

• El continuo y juicioso análisis de las secuencias de muestras procesadas para SARS-CoV-2
permitió identificar oportunamente variables emergentes que se asociaron a los
diferentes picos, aportando al ajuste de modelos matemáticos durante la pandemia.

• La creación del programa nacional de caracterización genómica de SARS-CoV-2 permitió
evidenciar en tiempo real características a nivel genómico en el virus que explican el
surgimiento y establecimiento de diferentes variantes de SARS-CoV-2

• La variante Mu fue determinante durante el tercer pico epidemiológico que fue el de
mayor duración y con mayor numero de casos con desenlace fatal, sin embargo variables
sociales, culturales y personales fueron cruciales para definir su comportamiento en el
país.

• A partir del 2021 se registró en el país una rápida aparición de variantes del SARS-CoV-2,
los estudios de neutralización permitieron determinar la capacidad de las mismas de
escape a nAb inducidos por vacunas.



• La tasa de seropositividad de anticuerpos neutralizantes provocada por todas las
vacunas contra B.1.111 y Gamma fue del 100 %, mientras que para Mu, Delta y Omicron
osciló entre 32 y 87 %, 65 y 96 % y 41 y 96 %, respectivamente, según la vacuna
evaluada

• Se detectaron nAbs contra B.1.111, Mu y Omicron en porcentajes menores del 30% en
receptores de trasplante de riñón (RTRs) sin infección previa, sin embargo en mas del
90% de los RTRs con inmunidad híbrida se observaron nAb frente a las variantes
evaluadas.
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