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RESUMEN 

El virus SARS-CoV-2, agente etiológico de la COVID-19, ha sido el epicentro de una 

pandemia global desde su surgimiento en 2019. La región Amazonas como en todo el Perú, fue 

afectada considerablemente por la pandemia. A lo largo de la pandemia, se han observado 

mutaciones en el virus, resultando en diversas variantes. Este trabajo se centró en comprender 

la distribución de estas variantes y sus características clínico-epidemiológicas en la región 

Amazonas, Perú, entre junio y noviembre de 2021. Se realizó un estudio transversal, para lo 

cual se utilizó la base de datos de secuenciamiento de variantes de SARS-CoV-2 y la base de 

datos clínico-epidemiológicos del Laboratorio de Salud Pública Amazonas. Se calculó la 

prevalencia de las variantes por provincia y temporalidad. Se realizó una regresión logística 

para determinar la asociación de variantes con las características clínico-epidemiológicas, con 

el software Stata v17. Se identificaron 326 variantes, se encontró una distribución heterogénea 

de las variantes en la región, con Delta destacando durante la segunda ola de casos. La 

vacunación no impidió la infección con la variante Delta. La variante Gamma fue responsable 

de la mayoría de las hospitalizaciones. Además, se estableció asociación significativa entre la 

hospitalización y presentar comorbilidades, así como entre la edad y la manifestación de 

síntomas. Se revela la complejidad de la dinámica de variantes del SARS-CoV-2 en la región 

Amazonas, la importancia de una vigilancia continua de variantes del SARS-CoV-2, además, 

de la necesidad de adaptar diferentes estrategias de salud pública para abordar la diversidad de 

variantes emergentes. 

 

 

Palabras clave: SARS-CoV-2, variante, secuenciamiento genómico, reacción en 

cadena de la polimerasa en tiempo real (RT-qPCR), vacuna contra SARS-CoV-2, reinfección. 
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ABSTRACT 

The SARS-CoV-2 virus, the etiological agent of COVID-19, has been the epicenter of a global 

pandemic since its emergence in 2019. The Amazonas region, like the entire Peru, was 

significantly affected by the pandemic. Throughout the pandemic, mutations in the virus have 

been observed, resulting in various variants. This study focused on understanding the 

distribution of these variants and their clinical-epidemiological characteristics in the Amazonas 

region, Peru, between June and November 2021. A cross-sectional study was conducted using 

the SARS-CoV-2 variant sequencing database and the clinical-epidemiological database from 

the Amazonas Public Health Laboratory. Prevalence of variants was calculated by province 

and temporality. Logistic regression was performed to determine the association of variants 

with clinical-epidemiological characteristics, using Stata v17 software. A total of 326 variants 

were identified, showing a heterogeneous distribution in the region, with Delta standing out 

during the second wave of cases. Vaccination did not prevent infection with the Delta variant. 

The Gamma variant was responsible for the majority of hospitalizations. Additionally, a 

significant association was established between hospitalization and having comorbidities, as 

well as between age and symptom manifestation. The complexity of the dynamics of SARS-

CoV-2 variants in the Amazonas region is revealed, emphasizing the importance of continuous 

surveillance of SARS-CoV-2 variants, as well as the need to adapt different public health 

strategies to address the diversity of emerging variants. 

 

 

Key words: SARS-CoV-2, variant, genomic sequencing, real-time polymerase chain 

reaction (RT-qPCR), SARS-CoV-2 vaccine, reinfection. 
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I. INTRODUCCIÓN 

 

El SARS-CoV-2, causante de la enfermedad COVID-19, ha sido el foco central desde su 

aparición a fines de 2019. Esta nueva cepa de coronavirus, descrita por primera vez por Zhang 

et al. en 2020, pertenece a la familia Coronaviridae y es la séptima en infectar a seres humanos, 

convirtiéndose en una pandemia global, cambiando la vida tal como la conocíamos. El SARS-

CoV-2 se propaga principalmente por medio de gotas respiratorias y puede transmitirse entre 

personas, tomándose medidas de prevención como el distanciamiento social y uso de 

respiradores y/o mascarillas a nivel mundial. Aunque muchas infecciones pueden transcurrir 

de manera asintomática o con síntomas leves, hay casos en los que los individuos experimentan 

síntomas graves o incluso fatales, generando así una presión sustancial sobre los sistemas de 

salud. 

La investigación sobre el SARS-CoV-2 ha sido esencial para comprender su biología, 

genética y epidemiología. Esto ha permitido el desarrollo de vacunas en tiempo récord, como 

las desarrolladas por Pfizer-BioNTech y Moderna en 2020. La lucha contra la COVID-19 se 

ha basado en el estudio y comprensión profunda del virus, la investigación continua es 

fundamental para superar esta crisis global. (Casas y Mena, 2021). 

Para julio de 2023, más de tres años después del primer caso, se han reportado más de 772 

millones de casos distribuidos por todo el mundo, y 6,9 millones de fallecidos (OMS, 2023). 

En Perú se han reportado hasta diciembre – 2023, 4,523,877 casos, de los cuales 1,354,661 han 

sido diagnosticados con pruebas moleculares como la Reacción en cadena de la polimerasa 

(qPCR, por sus siglas en ingles), falleciendo aproximadamente 221,578 personas, siendo una 

letalidad de 4.9%. En la región Amazonas los casos acumulados para diciembre 2023 fueron 

51,355 de los cuales 11,610 fueron diagnosticados por RT-PCR y han fallecido 1,411 (ver 

Anexo A); teniendo una letalidad menor a lo reportado a nivel nacional (2.75%) pero muy 

superior a lo reportado a nivel mundial (CDC-Perú, 2023). 

 Desde que empezó la pandemia, y debido al aumento descontrolado de casos se han ido 

produciendo mutaciones que han derivado a una diversidad genómica. Estas variaciones del 

SARS-CoV-2 se han dispersado por diferentes áreas geográficas y sus efectos han sido diversos 

(Hassan et al., 2021). Las variantes del SARS-CoV-2 han ido evolucionando, además, sirven 

para monitorear la propagación del virus en las diferentes áreas geográficas e identificar 

posibles mutaciones que le confieran nuevas o mejores características como una mayor 
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transmisibilidad, mayor mortalidad o una mejor adherencia a las células diana en humanos, 

estas mutaciones están relacionadas con diferentes factores y agentes como  enzimas del 

huésped, enzimas de replicación viral, daños espontáneos de ácidos nucleicos, eventos de 

recombinación y elementos genéticos particulares  (van Dorp et al., 2020; Mohammadi et al., 

2021).  

 El SARS-CoV-2 y sus variantes han sido un tema de mucha relevancia en la lucha 

mundial contra el COVID-19. Estas variantes, también conocidas como mutaciones del virus, 

son formas genéticamente distintas del virus original que ha evolucionado con el tiempo. Su 

estudio y seguimiento son fundamentales para comprender cómo se propaga el virus, cómo 

afecta a las personas y cómo podrían impactar en la efectividad de las vacunas y las estrategias 

de prevención de la enfermedad. Las mutaciones ocurren de manera natural en todos los virus, 

y el SARS-CoV-2 no es una excepción. A medida que se replican y se propagan, surgen 

cambios en su material genético. Sin embargo, ciertas mutaciones pueden otorgar ventajas al 

virus, como una mayor capacidad de transmisión o resistencia frente a la respuesta 

inmunológica. Este fenómeno ha dado lugar a la emergencia de variantes de preocupación, 

como la variante Delta, que se propagó rápidamente en 2021. (Rambaut et al., 2020). 

 La secuenciación de genomas de patógenos con importancia en salud publica 

contribuye a la vigilancia de enfermedades transmisibles, investigación en brotes epidémicos 

y en la prevención y control de infecciones (Ferdinand et al., 2021). La vigilancia genómica 

del SARS-CoV-2 ha aportado para la contención de la pandemia, complementando la 

vigilancia epidemiológica y aportando datos para la toma de decisiones (Seemann et al., 2020).  

Los análisis genómicos con datos clínicos y epidemiológicos sirven para comprender la 

aparición de brotes, casos importados, dinámica de transmisión y la aparición de nuevas 

variantes (Lin et al., 2021). Esto ha sido posible gracias al acceso abierto de los datos de 

secuenciación a nivel mundial (Lane et al., 2021). 

La secuenciación genómica en combinación con el análisis clínico-epidemiológico, 

proporciona conocimientos sobre la biología de las nuevas variantes, demostrando que algunas 

mutaciones confieren mejoras al virus tales como una mayor capacidad de transmisión y la 

capacidad de evadir la inmunidad proporcionada por la vacunación; no obstante, todavía hay 

una gran disparidad en la capacidad de secuenciamiento a nivel mundial (The Lancet, 2021). 

La región Amazonas, al igual que el resto del Perú, experimentó un impacto 
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significativo debido a la pandemia. Los primeros casos surgieron a partir de la primera persona 

confirmada con COVID-19 a finales de abril de 2020, marcando el inicio de la primera ola de 

contagios que alcanzó su punto máximo a finales de julio de 2020, con más de 3400 casos por 

semana, para luego descender. La segunda ola se inició en diciembre de 2020 y se prolongó 

hasta julio de 2021, registrando en algunos momentos más de 1000 casos por semana, siendo 

las variantes prevalentes de SARS-CoV-2 Lambda y, en menor medida, Gamma. La tercera 

ola de contagios comenzó en diciembre de 2021 y estuvo asociada a la variante Ómicron, 

llegando a superar los 2000 casos por semana. Aunque el número de casos fue más elevado en 

la primera y tercera ola, la segunda ola presentó la mayor tasa de letalidad (Gobierno Regional 

de Amazonas, 2023). 

 La singularidad geográfica y demográfica de la región del Amazonas, 

caracterizada por su vasta extensión y diversidad étnica, presenta un escenario propicio para el 

análisis detallado de la evolución del virus. La escasa infraestructura de salud, combinada con 

la diversidad geográfica y las condiciones socioeconómicas, plantea interrogantes cruciales 

sobre cómo la COVID-19 ha evolucionado en este entorno específico. La comprensión de la 

variabilidad genética del virus en esta región y su relación con las manifestaciones clínicas de 

la enfermedad es esencial para informar estrategias efectivas de prevención, diagnóstico y 

tratamiento adaptadas a las características locales. 

En este contexto, es imperativo llevar a cabo estudios que superen las limitaciones 

identificadas en investigaciones previas y que generen evidencia local específica para la Región 

Amazonas en Perú, con resultados directamente aplicables a su población. A medida que la 

pandemia ha evolucionado, la diversidad de variantes ha variado ampliamente de un país a otro 

y en diferentes regiones dentro de los mismos países, por lo que, es importante conocer las 

diferentes de variantes y sus características clínicas y epidemiológicas, para una mejor toma de 

decisiones en el control y prevención con el objetivo de mitigar el impacto sanitario de la 

enfermedad. 

 

 

 

 

 

 



12 

 

II. PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA Y JUSTIFICACIÓN 

La región Amazonas cuenta con una población de 426 806 habitantes y más de 300 

comunidades nativas. Hasta diciembre de 2023 los casos ascendían a 51,355 con una letalidad 

de 2.75%. Pajuelo-Reyes et al. (2021) realizó un estudio epidemiológico a principios de la 

pandemia donde reporto que las provincias de Bagua y Condorcanqui representaron una alta 

incidencia, pero una baja mortalidad, pero los resultados se vieron limitados por un diagnóstico 

molecular y la secuenciación genómica.  

La Dirección Regional de Salud de Amazonas en convenio con el Instituto de 

Enfermedades Tropicales y la Universidad Peruana Cayetano Heredia ha venido realizando 

esfuerzos para lograr secuenciar muestras de COVID-19, pero estos resultados no han sido 

evaluados con las características clínico-epidemiológicas de los pacientes, por lo que su 

impacto en la salud pública local no se ha determinado, por lo que, se manifiesta la necesidad 

de realizar estudios sobre el impacto de las introducción de estas nuevas variantes a nivel local, 

para guiar las estrategias de prevención y control para que las autoridades sanitarias puedan 

tomar las mejores decisiones en bien de la región Amazonas. Las variantes del SARS-CoV-2 

son un aspecto importante en la dinámica de la pandemia. El seguimiento continuo y la 

investigación de estas variantes son esenciales para comprender su impacto en la propagación 

de la enfermedad y para adaptar las estrategias de control. Este campo de estudio evoluciona 

constantemente y requiere una colaboración global para abordar los desafíos que se presentan. 

Por lo expuesto, la interacción entre las características epidemiológicas y las variantes 

del SARS-CoV-2 subraya la relevancia de una respuesta de salud pública adaptada. Por 

ejemplo, las estrategias de vacunación pueden priorizar a los grupos de mayor riesgo, adultos 

mayores y personas con comorbilidades, para reducir la morbimortalidad. También es esencial 

considerar las disparidades de atención médica primaria e información en diferentes 

poblaciones demográficas para garantizar una respuesta efectiva y equitativa, establecer las 

guías de manejo clínico, desarrollo oportuno de pruebas de diagnóstico y dilucidar la dinámica 

de transmisión, por lo que, este estudio analizará las características clínico–epidemiológicas de 

las diferentes variantes que han circulado en la región Amazonas. 
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III. MARCO TEÓRICO 

 

3.1 Antecedentes 

 En mayo de 2021, la OMS recomendó una nomenclatura para las variantes del SARS-

CoV-2, clasificándolas en variantes de interés (VOI) y variantes de preocupación (VOC). Esta 

nomenclatura permite mejorar el seguimiento y control de infecciones, el intercambio de datos 

genómicos y epidemiologia en todos los países. Esta nomenclatura permite una uniformización 

mundial simple y clara, en vez del uso de nombres geográficos que puedan estigmatizar las 

zonas de procedencia, ya que la mayoría de variantes tienden a volverse globales y endémicas. 

La OMS ya ha nombrado a las VOC como Beta (B.1.351) secuenciada en mayo 2020 en 

Sudáfrica; Alpha (B.1.1.7), secuenciada en setiembre 2020 en el Reino Unido; Delta 

(B.1.617.2) secuenciada en octubre 2020 en la India; Gamma (P.1)  secuenciada en noviembre 

2020 en Brasil; y Ómicron (B.1.1.529) secuenciada en diferentes países simultáneamente en 

noviembre de 2021; a las VOI como Lambda (C.37) secuenciada en diciembre 2020 en Perú; 

Mu (B.1.621) secuenciada en enero 2021 en Colombia (OMS, 2021; Parums, 2021). 

  La vigilancia genómica tiene un gran impacto en la implementación de políticas 

sanitarias y gubernamentales para mejorar el diagnóstico temprano, tratamientos 

farmacológicos adecuados y políticas de vacunación. Para el diagnostico el estándar de oro es 

la reacción en cadena de polimerasa en tiempo real (qPCR), que detecta el ácido nucleico viral. 

Una de las proteínas más importantes es la glicoproteína spike, debido a la gran tasa de 

mutación, para fines de 2020, ya habían surgido tres variantes de preocupación en todo el 

mundo, algunas de las cuales se demostró su mayor transmisibilidad: alfa, beta y gamma. La 

variante alfa para finales de 2020 era la variante dominante en la mayoría de países. Para 

mediados de 2021 la variante delta ya se había detectado en más de 30 países y era la más 

predominante de todo el mundo (Noureddine et al., 2021). 

El avance continuo de la investigación en torno a las variantes emergentes del SARS-

CoV-2 ha sido esencial para comprender la complejidad y la dinámica de la pandemia de 

COVID-19. La propagación global de variantes preocupantes, como C.1.2 y B.1.621 (Mu), ha 

despertado una creciente preocupación debido a su capacidad de evasión parcial de la 

neutralización por anticuerpos y a las mutaciones significativas en las proteínas de pico viral 

(Choi & Smith, 2021). Diversas variantes del SARS-CoV-2 han surgido en diferentes regiones 

del mundo, cada una con características únicas que han impactado la dinámica de la pandemia. 
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Entre estas, se destacan la variante C.1.2 y la variante B.1.621 (Mu), las cuales han demostrado 

parcial evasión a la neutralización por anticuerpos inducidos por infección o vacunación (Arora 

et al., 2022). Asimismo, la variante Delta ha sido objeto de especial atención debido a su 

asociación con cargas virales más elevadas en comparación con la variante Alfa, tanto en 

individuos no vacunados como vacunados (Luo et al., 2021; Elliott et al., 2021). 

Uno de los aspectos clave que ha surgido en la investigación epidemiológica es la 

preocupación por las reinfecciones, que constituyen un fenómeno relevante para comprender 

la evolución del virus y sus implicaciones clínicas. Un estudio llevado a cabo en Missouri, 

Estados Unidos, durante el periodo de junio a octubre de 2021, ha arrojado luz sobre las 

reinfecciones durante el auge de la variante Delta (Turabelidze et al., 2021). Los hallazgos de 

este estudio proporcionan una visión valiosa sobre la capacidad del virus para eludir la 

inmunidad adquirida previamente, destacando la importancia de entender cómo las variantes 

emergentes pueden influir en la susceptibilidad a la reinfección. Asimismo, investigaciones 

realizadas en Manaus, Brasil, han informado sobre casos de reinfección asociados 

específicamente a la variante Gamma en donantes de sangre (Prete et al., 2022). Este estudio 

destaca la relevancia de examinar las características de las variantes del SARS-CoV-2 en 

diferentes contextos geográficos, ya que las dinámicas locales pueden tener un impacto 

significativo en la prevalencia y la gravedad de las reinfecciones.  

La variabilidad en la presentación clínica de la enfermedad también ha sido objeto de 

estudio, con factores como la edad y la presencia de comorbilidades influenciando la gravedad 

y el curso de la infección (Ye et al., 2020). Estudios epidemiológicos han demostrado que 

factores como la densidad poblacional, la edad, movilidad y las condiciones de salud 

desempeñan un papel importante en la dinámica de la pandemia. Una investigación realizada 

por Davies et al. en 2020 demostró que la tasa de transmisión del SARS-CoV-2 variaba 

significativamente según la edad. Las personas más jóvenes, especialmente los adolescentes y 

adultos jóvenes, tenían más probabilidades de infectarse y transmitir el virus a otros. Esto 

podría deberse a comportamientos sociales y patrones de movilidad que aumentan las 

interacciones entre los jóvenes. Además, se ha observado una asociación entre ciertas variantes 

del SARS-CoV-2 y un mayor riesgo de hospitalización (Paredes et al., 2022), lo que resalta la 

importancia de entender la interacción entre la genética viral y las manifestaciones clínicas en 

pacientes con COVID-19. 

 Además, la distribución de variantes del SARS-CoV-2 también ha estado relacionada 
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con características demográficas. Por ejemplo, algunas variantes, como la variante Delta 

(B.1.617.2), se propagaron rápidamente en áreas densamente pobladas y urbanas (Shen et al., 

2021). Las tasas de vacunación también pueden influir en la prevalencia de ciertas variantes, 

ya que la inmunización puede reducir la transmisión y la selección de variantes resistentes. 

Otro factor demográfico importante es la presencia de comorbilidades. Individuos con 

condiciones de salud subyacentes, tales como diabetes, enfermedades pulmonares o cardíacas, 

enfrentan un riesgo elevado de desarrollar formas graves de COVID-19. Estas comorbilidades 

tienden a ser más comunes en ciertos grupos demográficos, como los adultos mayores. 

 En Vietnam se analizaron los casos importados de COVID-19, para lo cual se examinó 

44 muestras de pacientes ingresados entre marzo a abril de 2020. Se demostró que la mayoría 

de casos se contagiaron fuera de Vietnam (86%). El 93% de los casos presentaron síntomas 

típicos (tos seca, dolor de garganta y diarrea). Todos los genomas eran similares a la secuencia 

de referencia de Wuhan, el 72% pertenecían al linaje B.1.1. Se sugirió que la mayoría de casos 

tenían un origen europeo, la mutación D614G fue la más dominante en Vietnam, además, se 

lograron identificar nuevas mutaciones, pero ninguna de estas se pudo asociar con una mayor 

gravedad (Nguyen et al., 2020).  

 En una investigación realizada en América del Sur, Uruguay, se secuenciaron 44 

muestras para comprender las introducciones y las transmisiones locales, además analizar los 

datos genómicos y su asociación con aspectos clínicos.  Se obtuvieron cinco grandes 

conglomerados de transmisión, lo que sugirió que la mayoría de las introducciones provenían 

de otros países sudamericanos. Se realizó una cohorte, en la que se encontró una correlación 

de la letalidad por la infección con SARS-CoV-2 con tener insuficiencia renal, hipertensión 

arterial y el ingreso a UCI, pero no hubo correlación con ninguna mutación específica en una 

proteína estructural o no estructural. El estudio aporta datos entre la correlación de datos 

genéticos y aspectos clínicos sobre un brote controlado en Uruguay (Elizondo et al., 2021).  

 Se evaluó la asociación entre la infección por la variante Alpha y la transmisibilidad, 

sintomatología, curso de la enfermedad y la tasa de reinfección.  No se encontró cambios en 

los síntomas informados o la duración de la enfermedad asociados con Alpha. Las ocurrencias 

de reinfección se correlacionaron más positivamente con el aumento general de casos que con 

el aumento en la proporción de infecciones con Alpha, lo que sugiere que la variante alfa no 

altera significativamente el riesgo de reinfección. La falta de cambios en los síntomas 

identificados en la investigación indica que el método de diagnóstico y vigilancia existente no 
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necesita cambiar específicamente para la variante Alpha. Además, debido a que la tasa de 

reinfección no aumento, el efecto de las vacunas no se vio alterado (Graham et al., 2021).  

 Las nuevas variantes podrían presentar mayor transmisión, pueden afectar el 

diagnóstico y la terapéutica y escaparse a la inmunidad natural e inducida por la vacunación. 

Se realizó un estudio en EE.UU. en la se analizaron 177,044 secuencias de SARS-CoV-2 de 

muestras recolectadas entre diciembre 2020 y mayo 2021 de 55 jurisdicciones. Para el último 

periodo de abril, las variantes Alpha y Gamma representaron el 66% y 5% de todas las 

infecciones por SARS-CoV-2 reportadas en EE.UU., lo que demostró el predominio de Alpha 

y la reciente aparición de Gamma.  Estos resultados demuestran la importancia de la vigilancia 

genómica a nivel nacional y local, que permita analizar en tiempo real el surgimiento de nuevas 

variantes y el impacto en la salud pública, ayudando a guiar las intervenciones para poder 

controlar la pandemia desde el nivel local (Paul et al., 2021). 

 

3.2 Base Teórica  

 

3.2.1 Virus del SARS-CoV-2 

El SARS-CoV-2 contiene ARN monocatenario, su tamaño varía de 65 a 125 nm de 

diámetro, pertenece a la familia Coronaviridae (Coronavirus) descritos desde 1960; 

conformado por 7 virus que causan enfermedades en humanos. Se dividen en virus que causan 

síntomas leves en humanos: HKU1, NL63, OC43 y 229E; y los que causan neumonías graves: 

SARS-CoV, MERS-CoV y SARS-CoV-2 (pertenecientes al género betacoronavirus). 

(Bchetnia et al., 2020). 

La letalidad del SARS-CoV-2 es de un 2.3% muy por debajo de la reportada por el 

SARS-CoV, MERS-CoV que ha sido del 9.5% y 34.4% respectivamente. El SARS-CoV-2 

presenta similitud casi con un 80% del genoma de SARS-CoV (causante del síndrome 

respiratorio agudo severo) que causó una epidemia mundial entre 2002-2003 y 50% de 

similitud con el genoma del MERS-CoV (causante del síndrome respiratorio del Medio 

Oriente) responsable del brote en el 2012 (Muralidar et al., 2020). 

La estructura del SARS-CoV-2 es fundamental para su biología. El virus tiene una 

envoltura lipídica que lo rodea, incrustada con proteínas virales, incluida la proteína "Spike" 

(S), que desempeña un papel crucial en la entrada del virus a las células huésped. La interacción 
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entre la proteína S y el receptor ACE2 en las células humanas es un paso clave en la infección 

viral, lo que ha llevado al desarrollo de terapias y vacunas dirigidas a bloquear esta interacción. 

El genoma del SARS-CoV-2 consiste en una molécula de RNA de cadena simple positiva que 

codifica varias proteínas virales, incluidas aquellas involucradas en la replicación viral y la 

modulación de la respuesta inmunológica del huésped. La alta tasa de mutación del virus ha 

conllevado a la aparición de diferentes variantes genéticas, algunas de las cuales han generado 

preocupación debido a su potencial aumento de transmisibilidad y escape parcial de la 

inmunidad. (Zhu et al., 2020). 

3.2.2 Aspectos clínicos del SARS-CoV-2 

La pandemia por COVID-19, ha llevado a un profundo conocimiento de cómo el virus 

afecta a los seres humanos y ha planteado desafíos significativos en términos de atención 

médica y salud pública. Uno de los aspectos clínicos más destacados de la COVID-19 es su 

amplia variabilidad en la presentación de síntomas. Algunas personas pueden ser asintomáticas 

o tener síntomas leves, como tos, fiebre y fatiga. Sin embargo, otros pueden desarrollar 

síntomas graves, como dificultad respiratoria, neumonía y, en casos extremos, insuficiencia 

respiratoria aguda; esto puede variar según el tipo de variante del SARS-CoV-2 (Quintero et 

al., 2022). Además de los síntomas respiratorios, se han reportado síntomas neurológicos, 

gastrointestinales y cardiovasculares en algunos pacientes (Mao et al., 2020).  

La gravedad de la enfermedad tiende a incrementarse en individuos de edad avanzada 

y en aquellos que presentan comorbilidades, tales como diabetes, hipertensión, enfermedad 

cardiovascular o pulmonar crónica (Romero et al. 2021; Emami et al., 2020; Guan et al., 2020). 

Además, se ha demostrado que puede tener un impacto desproporcionado en ciertos grupos 

étnicos y socioeconómicos, lo que subraya la importancia de considerar factores sociales y de 

salud en la atención de pacientes.  

El diagnóstico del SARS-CoV-2, ha sido un factor crítico en la gestión de la pandemia, 

se han desarrollado varias estrategias de diagnóstico para detectar la presencia del virus y su 

material genético en individuos sintomáticos y asintomáticos. Una de las pruebas más comunes 

es la Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR), que detecta el material genético del virus en 

muestras nasofaríngeas o de saliva. Esta técnica ha sido ampliamente utilizada debido a su alta 

sensibilidad, pero puede requerir un tiempo considerable para obtener resultados y puede estar 

sujeta a limitaciones logísticas. Además de la PCR, se han desarrollado pruebas de antígenos 
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que detectan proteínas virales en muestras respiratorias, como hisopos nasales. Estas pruebas 

son más rápidas, pero pueden tener una sensibilidad ligeramente menor en comparación con la 

PCR. Las pruebas de anticuerpos, que identifican la respuesta inmunológica del cuerpo al virus, 

también se han utilizado para evaluar la exposición previa al SARS-CoV-2. Sin embargo, estas 

pruebas son menos útiles para el diagnóstico temprano de la infección activa, ya que los 

anticuerpos pueden tomar tiempo en desarrollarse después de la exposición al virus. (Zhu et 

al., 2020). 

En cuanto al tratamiento, aunque no existe un medicamento específico para curar la 

COVID-19, se han desarrollado terapias que pueden aliviar los síntomas y reducir la gravedad 

de la enfermedad. El uso de antivirales como el remdesivir y terapias antiinflamatorias como 

los corticosteroides ha mostrado beneficios en pacientes graves (Horby et al., 2021). Además, 

el rápido desarrollo y distribución de vacunas ha sido un hito importante en la lucha contra la 

pandemia, reduciendo la incidencia de casos graves y muertes (Voysey et al., 2021). Los 

aspectos clínicos de la COVID-19 están en constante evolución a medida que se descubren más 

sobre el virus y su impacto en la salud humana.  

3.2.3 Variantes del SARS-CoV-2 

Las variantes representan cambios en la secuencia genética del y pueden influir de 

manera considerable en aspectos como la transmisibilidad, gravedad y la eficacia de las 

vacunas. Una de las primeras variantes preocupantes identificadas fue la variante Alfa 

(B.1.1.7), que surgió en el Reino Unido a finales de 2020. Se caracterizó por un aumento 

significativo en la transmisibilidad, lo que llevó a un rápido aumento de casos en varias 

regiones (Volz et al., 2021). La variante Alfa se expandió a nivel internacional y sus 

características genéticas fueron objeto de intensa investigación. Otra variante que generó 

preocupación fue la variante Beta (B.1.351), que se originó en Sudáfrica y se identificó a 

principios de 2021. Esta variante presentaba mutaciones en la proteína Spike del virus, lo que 

planteaba interrogantes sobre la eficacia de las vacunas y la posibilidad de reinfección (Tegally 

et al., 2021).  

A medida que la pandemia progresó, surgieron más variantes, incluida la variante Delta 

(B.1.617.2), identificada en la India en 2021. Esta variante se caracteriza por mutaciones en la 

proteína S del virus que le confieren una mayor capacidad de transmisión (Mlcochova et al., 

2021). Delta se propagó por todo el mundo rápidamente y desencadenó preocupaciones sobre 
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la posibilidad de aumentar la carga de casos y la presión sobre los sistemas de salud. Otra 

variante que ha generado gran atención es la variante Ómicron (B.1.1.529), identificada en 

Sudáfrica a fines de 2021. Esta variante se destaca por su gran número de mutaciones en la 

proteína Spike, lo que ha llevado a preocupaciones sobre la posible evasión inmunológica y la 

eficacia de las vacunas (Callaway, 2021). La rápida propagación de la variante Ómicron ha 

llevado a restricciones de viaje y un aumento en la investigación científica para comprender 

sus características y comportamiento.  

Es importante destacar que las mutaciones en el SARS-CoV-2 no son inusuales en el 

mundo de los virus. Los virus de RNA, como el SARS-CoV-2, tienden a presentar tasas de 

mutación relativamente altas y pueden generar variantes de forma natural. La mayoría de estas 

variantes no presentan impacto significativo en la gravedad o propagación de la enfermedad, 

pero algunas pueden tener ventajas selectivas que les permiten proliferar. Sin embargo, las 

variantes que muestran un aumento en la transmisión, la evasión inmunológica o la gravedad 

deben ser objeto de una atención cuidadosa La respuesta a las variantes del SARS-CoV-2 ha 

incluido la adaptación de las estrategias de vacunación. Las vacunas han demostrado ser 

efectivas contra varias de las variantes conocidas, aunque la eficacia puede variar. Los 

fabricantes de vacunas han estado trabajando en actualizaciones y refuerzos para abordar las 

variantes emergentes y garantizar una protección continua. A medida que surgen nuevas 

variantes, las empresas farmacéuticas y los científicos adaptan las vacunas para garantizar que 

sigan siendo efectivas. Esto ha llevado a la producción de vacunas de refuerzo y la modificación 

de las formulaciones existentes para abordar las preocupaciones sobre la evasión inmunológica. 
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IV. OBJETIVOS 

 

4.1 Objetivo general 

Analizar la diversidad de variantes de SARS-CoV-2 y sus características clínico-

epidemiológicas en pacientes con COVID-19 en Amazonas-Perú, durante junio a noviembre 

2021. 

 

4.2 Objetivos específicos  
 

✓ Estudiar la distribución de las variantes SARS-CoV-2 en las provincias de la región 

Amazonas-Perú, durante junio - noviembre 2021. 

✓ Identificar las características clínicas-epidemiológicas: sintomatología, comorbilidad, 

contacto con caso sospechoso, vacunación, hospitalización, reinfección procedencia, 

edad, sexo, etnia y ocupación de pacientes con COVID-19 según variantes del SARS-

CoV-2. Amazonas – Perú, junio - noviembre 2021. 

✓ Determinar la asociación de las características clínico-epidemiológicas de pacientes 

con COVID-19 con las variantes del SARS-CoV-2. Amazonas – Perú, junio - 

noviembre 2021. 
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V. DISEÑO METODOLÓGICO 

5.1 Diseño del estudio 

Se realizó un estudio documental, descriptivo, observacional y transversal, para 

contrastar la hipótesis se utilizó el diseño de una sola casilla, según el cual se determinó la 

diversidad de variantes del SARS-CoV-2 y sus características clínico-epidemiológicas.  

5.2 Población, muestra u objeto de estudio 

La población fue constituida por las variantes del SARS-CoV-2 que fueron 

secuenciadas a partir de los casos positivos de COVID-19 de la región Amazonas 

diagnosticados por prueba molecular qPCR en el Laboratorio Referencial Regional de Salud 

Pública Amazonas, durante junio a noviembre de 2021. 

La investigación se realizó a partir de una fuente de datos secundaria, en tal sentido, no 

fue necesario ni viable estimar una muestra, se consideraron directamente con los datos que ya 

habían sido obtenidos, por lo tanto, tampoco se usó una técnica de muestreo, ya que se tomó 

en cuenta todas las muestras que habían sido secuenciadas de la región Amazonas por el 

IET/UNTRM/DIRESA/UPCH y el INS-MINSA entre junio a noviembre de 2021, por lo que 

se calculó el poder estadístico mediante el software Fisterra, tomando el tamaño de muestra de 

326 variantes, nivel de confianza de 95%, obteniéndose un poder estadístico de 100%. 

5.3 Definición de Variables 

En este estudio, se emplearon diversas variables para analizar y comprender diferentes 

aspectos relacionados con la distribución de variantes del SARS-CoV-2 en la región Amazonas 

(ver Anexo B). Entre las variables utilizadas se incluyen datos demográficos, clínicos y 

epidemiológicos: 

Variable dependiente 

✓ Variantes de SARS-CoV-2 (Cualitativa – Nominal) 

 Variables independientes 

✓ Procedencia (Cualitativa – Nominal)   

✓ Sintomatología (Cualitativa – Dicotómica) 

✓ Comorbilidad (Cualitativa – Dicotómica) 

✓ Ocupación (Cualitativa – Nominal)   
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✓ Contacto con caso sospechoso (Cualitativa – Dicotómica) 

✓ Vacunación (Cualitativa – Dicotómica) 

✓ Reinfección (Cualitativa – Dicotómica) 

✓ Etnia (Cualitativa – Nominal)   

✓ Edad (Cuantitativa – Ordinal) 

✓ Género (Cualitativa – Nominal) 

5.4 Métodos, instrumentos, técnicas y procedimientos de recolección de datos 

Las variantes del SARS-CoV-2 fueron obtenidas a partir de muestras de hisopados 

nasofaríngeos de pacientes que acudieron a realizarse una prueba molecular por qPCR en los 

establecimientos de salud de la región Amazonas (ver Anexo C), las muestras fueron llevadas 

y procesadas en el LRRSP-Amazonas, un grupo fueron enviadas al INS para su 

secuenciamiento genético como parte de la vigilancia genómica del MINSA, otro grupo fue 

secuenciado por el IET-UNTRM en convenio con DIRESA Amazonas y la UPCH (ver Anexo 

D).  

Al ser un estudio de una base de datos secundaria, en primer lugar se realizó la solicitud 

del permiso a la Dirección del Laboratorio Referencial de Salud Pública Amazonas para la 

realización del estudio (ver Anexo E), después de obtenido el permiso (ver Anexo F), se 

solicitaron las bases de datos: data del secuenciamiento de variantes del SARS-CoV-2 al IET-

UNTRM, data del secuenciamiento del INS-MINSA al Laboratorio Referencial Regional de 

Salud Pública Amazonas, y la data del Notiweb a la Dirección de Epidemiologia de la DIRESA 

Amazonas. 

Una vez recolectada toda la información que se necesitó para la presente investigación, 

se procedió a generar una única base de datos informático en formato .xlsx, el cual se mantendrá 

en el Drive personal relacionado con la cuenta del investigador responsable. 

5.5 Procesamiento y análisis de datos 

Una vez obtenidas las bases de datos electrónicas, se procedió a la verificación y 

limpieza de las datas, después de ello, se llevaron a cabo análisis de frecuencia absoluta y 

relativa utilizando gráficos de barras y líneas. Además, se calcularon medidas descriptivas 

como la media, promedio y desviación estándar, acompañadas de histogramas, todos con un 

intervalo de confianza del 95% (IC 95%). 
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El análisis estadístico de los datos se realizó con STATA versión 17.0. Se calculó la 

prevalencia de variantes de SARS-CoV-2 encontradas por provincia y temporalidad. Se realizó 

un análisis por separado de las características generales de la población en estudio y las 

características clínicas – epidemiológicas con las variantes del SARS-CoV-2. Se realizó una 

regresión logística multivariada para evaluar la vacunación, hospitalizados y pacientes 

sintomáticos con las variantes del SARS-CoV-2, ajustando las variables confusoras, como el 

sexo, edad y reinfección. Se evaluaron los valores de Odds ratio (OR) para las variables 

cualitativas, y se consideró un p<0,05 como estadísticamente significativo. Los gráficos 

utilizados fueron realizados utilizando el programa estadístico R y modificado con el paquete 

Ggplot2.    

5.6 Aspectos éticos 

La presente investigación cumple con los principios éticos establecidos en la 

Declaración de Helsinki. Se solicitaron los permisos para el uso y análisis de las base de datos 

al Instituto de Enfermedades Tropicales – UNTRM, al área de Epidemiologia de la DIRESA 

Amazonas y al Laboratorio Referencial de Salud Pública Amazonas, con el compromiso de 

eliminar toda información sensible que pueda usarse para la identificación de los pacientes, los 

resultados obtenidos solo serán empleados con fines académicos y científicos, por lo que en 

ninguna parte de la investigación se hará uso de datos o nombres que se puedan utilizar para 

identificar a los pacientes.  
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VI. RESULTADOS 

 

6.1 Ubicación geográfica de la población estudiada  

 

La región Amazonas se encuentra en el nororiente del Perú, entre la zona andina y la 

planicie amazónica. Con una superficie de 42,051.4 km², una población de 426,806 habitantes 

y una densidad poblacional de 26 hab/km² (INEI, 2020), la temperatura media en las zonas 

andinas se sitúa en 19.8 ºC, descendiendo hasta los 7.4 ºC, mientras que en la selva alta registra 

un promedio máximo de 34.6 ºC y una mínima de 10 ºC. Está conformada por 7 provincias y 

83 distritos, su capital es la ciudad de Chachapoyas, las provincias norteñas comprenden: 

Bagua, Condorcanqui, Bongará y Utcubamba con ecosistemas de selva baja y ceja de selva, 

mientras que las demás provincias son características de los Andes de la Amazonia que se 

ubican en el sur de la región como: Chachapoyas, Luya y Rodríguez de Mendoza 

(Parlamentaria, 2019).  

Figura 1  

Ubicación geográfica de las provincias en la Región Amazonas.  
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6.2 Distribución de las variantes SARS-CoV-2 en las provincias de la región Amazonas-

Perú durante junio - noviembre 2021 

 La incidencia de casos de COVID-19 y la tasa de mortalidad presentan una distribución 

dispar entre las siete provincias de la región Amazonas durante toda la pandemia (ver Anexo 

G). La distribución de variantes en la región Amazonas fue heterogénea, la mayor cantidad de 

variantes se encontró en las provincias de Bagua (36%), Utcubamba (27.3%) y Chachapoyas 

(23%) (Tabla 1). La variante Delta fue la más predominante con el 48.5% (Tabla 2), 

encontrándose mayormente en la provincia de Bagua (100/158). (Figura 2) 

 Se secuenciaron 101 casos de la variante Gamma (31%), siendo esta más prevalente en 

las provincias de Utcubamba (54%) y Chachapoyas (21%). Mientras, que la variante Lambda 

representó el 18.4% de total de variantes, encontrándose en mayor proporción en las provincias 

de Chachapoyas (55%) y Utcubamba (23.3%). Solamente se secuenciaron 07 casos de la 

variante Mu. (Figura 2) 

La distribución de las variantes del SARS-CoV-2 durante junio a noviembre de 2021 fue muy 

heterogénea, el punto más elevado se puede observar en setiembre donde la mayoría de los 

casos correspondieron a las variantes Gamma y Delta. Se encontró que la variante Lambda 

predominó entre junio a julio, mientras que ya para setiembre el mayor porcentaje fue de la 

variante Gamma, pero a partir de octubre y noviembre la mayoría de casos fueron de la variante 

Delta, siendo la causante de la segunda ola en la región Amazonas. La variante Mu apareció 

esporádicamente mayormente en el mes de setiembre. (Figura 3) 
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Tabla 1 

Variantes del SARS-CoV-2 por provincia en la región Amazonas 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabla 2 

Variantes del SARS-CoV-2 en la región Amazonas durante junio a noviembre 2021. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

PROVINCIA VARIANTES PORCENTAJE (%) 

BAGUA 117 35.9 

UTCUBAMBA 89 27.3 

CHACHAPOYAS 75 23 

BONGARÁ 24 7.4 

RODRÍGUEZ DE MENDOZA 8 2.5 

LUYA 7 2.1 

CONDORCANQUI 6 1.8 

VARIANTE CANTIDAD PORCENTAJE (%) 

DELTA 158 48.5 

GAMMA 101 31 

LAMBDA 60 18.4 

MU 7 2.1 
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Figura 2  

Distribución de las variantes SARS-CoV-2 en las provincias de la región Amazonas. 
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Figura 3  

Distribución de las variantes SARS-CoV-2 entre junio a noviembre 2021 en la región 

Amazonas  

 

6.3 Características clínicas de los pacientes con COVID-19 según variantes del SARS-

CoV-2 

 Los síntomas de los pacientes con COVID-19 más prevalentes fueron tos (77%), dolor 

de garganta (64%), cefalea (59%) y malestar general (57%). Mientras que los pacientes que se 

infectaron con la variante Delta presentaron mayormente tos, fiebre, congestión nasal y dolor 

de garganta. Para la variante Gamma los síntomas que mayor se presentaron fueron tos malestar 

general y cefalea. La variante Lambda presento como principales síntomas: tos, malestar 

general y dolor de garganta. (Figura 4)  
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Figura 4 

Síntomas por variante de SARS-CoV-2 en la región Amazonas 

 

Nota. En A y B se muestran los porcentajes de cada síntoma por variantes del SARS-CoV-2.  

 

 

 

A 

B 
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Se encontró una asociación significativa entre el tipo de variante del SARS-CoV-2 y 

tener contacto con un caso sospechoso, vacunación (1era y 2da dosis) y ser una reinfección. El 

8% del total de variantes no presentaron síntomas, siendo la variante Delta, la que presentó la 

mayor cantidad de casos. Se presentaron 52 casos de COVID-19 con alguna comorbilidad 

como diabetes, hipertensión, enfermedad cardiovascular, de los cuales, la variante Gamma 

presentó el mayor porcentaje (46%). La mitad de los pacientes indicaron tener una dosis de 

vacuna contra la COVID-19, de los cuales el 60% tuvieron la variante Delta, mientras que el 

40% tenía la dosis completa (dos dosis) infectándose el 64% de ellos con la variante Delta. Los 

casos hospitalizados fueron solo el 7.7% del total, infectándose el 52% con Gamma, el 28% 

con Delta y el 20% con la variante Lambda, no presentaron hospitalizaciones con la variante 

Mu. Además, se reportaron 48 (15%) de reinfecciones, siendo el 44 y 40% correspondieron a 

las variantes Delta y Gamma, respectivamente. (Tabla 1). 

Tabla 3 

Características clínicas de las variantes del SARS-CoV-2 

CARACTERÍSTICAS 
Delta Gamma Lambda Mu Total 

p-value 
n=158 n=101 n=60 n=7 n=326 

Tipo de caso (%)             

Sintomático 141 (47,0) 95 (31,7) 57 (19,0) 7 (2,3) 300 (92,0) 
0,312 

Asintomático 17 (65,4) 6 (23,1) 3 (11,5) 0 (0,0) 26 (8,0) 

Comorbilidad (%)             

Si 21 (40,4) 24 (46,2) 6 (11,5) 1 (1,9) 52 (15,9) 
0,071 

No 137 (50,0) 77 (28,1) 54 (19,7) 6 (2,2) 274 (84,1) 

Contacto con caso sospechoso (%)            

Si 54 (62,1) 25 (28,7) 8 (9,2) 0 (0,0) 87 (26,7) 
0,005 

No 104 (43,5) 76 (31,8) 52 (21,8) 7 (2,9) 239 (73,3) 

Vacunación 1era Dosis (%)       

Si 98 (60,5) 52 (32,1) 8 (4,9) 4 (2,5) 162 (49,7) 
<0,001 

No 60 (36,6) 49 (29,9) 52 (31,7) 3 (1,8) 164 (50,3) 

Vacunación 2da Dosis (%)             

Si 83 (63,8) 39 (30,0) 5 (3,8) 3 (2,3) 130 (39,9) 
<0,001 

No 75 (38,3) 62 (31,6) 55 (28,1) 4 (2,0) 196 (60,1) 

Hospitalizado (%)             

Si 7 (28.0) 13 (52,0) 5 (20,0) 0 (0,0) 25 (7,7) 
0,078 

No 151 (50,2) 88 (29,2) 55 (18,3) 7 (2,3) 301 (92,3) 

Reinfección (%)             

Si 21 (43,8) 19 (39,6) 5 (10,4) 3 (6,3) 48 (14,7) 
0,047 

No 137 (49,3) 82 (29,5) 55 (19,8) 4 (1,4) 278 (85,3) 
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6.4 Características epidemiológicas de los pacientes con COVID-19  

 El sexo femenino fue el predominante (52.5%). La edad media fue 38.5 años, la mitad 

de los pacientes tenían entre 31 a 59 años, además, el 5% de los pacientes pertenecían a 

comunidades indígenas. La ocupación predominante fue ama de casa (25%), seguido de 

estudiante (16%) y comerciante (11.4%). La enfermedad cardiovascular fue la comorbilidad 

predominante. De total de pacientes solo 8 (2.5%) fallecieron.  

 

Tabla 4 

Características generales de los pacientes con COVID-19 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Características 
Población Total 

N=326 % 

Sexo     

Masculino 155 47,5 

Femenino 171 52,5 

Edad (años)     

< 15 122 3,7 

15 - 30 111 34,0 

31 - 59 165 50,6 

> 59 38 11,7 

Etnia     

Mestizo 310 95,1 

Indígena amazónico 16 4,9 

Ocupación     

Ama de casa 81 24,8 

Estudiante 52 15,9 

Comerciante 37 11,4 

Agricultor 19 5,8 

Docente 15 4,6 

Administrativo 15 4,6 

Policía 15 4,6 

Personal de salud 14 4,3 

Conductor 11 3,4 

Otros 67 20,6 

Comorbilidad     

Enfermedad cardiovascular 14 4,3 

Obesidad 10 3,1 

Diabetes 6 1,8 

Otras 22 6,7 

Fallecidos 8 2,5 
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6.5 Factores asociados de pacientes con COVID-19 con las variantes del SARS-CoV-2 

 Se realizó una regresión logística multivariada para examinar la relación de estar 

vacunado, hospitalización y sintomatología con las variantes del SARS-CoV-2, incluyéndose 

éstas como variable categórica y la primera categoría, como de referencia (variante Delta), se 

consideró también otras variables predictoras como la edad, sexo, comorbilidad y reinfección. 

 Los que se infectaron con la variante Gamma y Lambda tienen 56 y 92% menos 

posibilidades de estar vacunados que los que se infectaron con la variante Delta. También se 

encontró una asociación significativa entre vacunados y comorbilidad: los pacientes que 

presentaban alguna comorbilidad tenían 3.17 veces más probabilidades de infectarse con 

COVID-19, a pesar de estar vacunados (OR:3.17; IC 95%: 1.5 – 6.5%).  

 Los pacientes que se infectaron con la variante Gamma tienen 3.03 veces más 

posibilidades de estar hospitalizados que los que se infectaron con la variante Delta (p <0.031, 

IC95% 1.1 – 8.3). También se encontró una asociación significativa entre la hospitalización y 

tener una comorbilidad: los pacientes con alguna comorbilidad tenían 3.02 veces más 

probabilidades de ser hospitalizados que los pacientes sin ninguna comorbilidad (p=0.032; IC 

95%, 1.1 – 8.3%). 

Por último, no se encontró diferencias significativas entre variantes y sintomatología, pero si 

se encontró diferencia significativa entre la edad y ser sintomático: a mayor edad aumenta en 

2.49 veces las probabilidades de presentar síntomas de COVID-19 (p=0.007; IC 95%, 1.2 – 

4.8%). 
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Tabla 5 

 Análisis de Regresión Logística para paciente con COVID-19 (n=326), para vacunación, hospitalización, sintomáticos 

 

Nota. N/A = no aplicable, no incluido como covariable en el modelo. Los datos se presentan como odds ratios ajustados (aOR). 

Los resultados estadísticamente significativos (p < 0,05) están en negrita. 

 

 

 

  Vacunación Hospitalización Sintomático 

  aOR (IC 95%) p-value aOR (IC 95%) p-value aOR (IC 95%) p-value 

Variantes       

Delta Ref  Ref  Ref  
Gamma  0,44 (0,2 - 0,7) 0,004 3,03 (1,1 - 8,3) 0,031 2,14 (0,7 - 6,1) 0,150 

Lambda 0,08 (0,1 - 0,2) < 0,001 2,18 (0,5 - 7,9) 0,236 2,96 (0,7 - 11,2) 0,600 

Mu 0,50 (0,1 - 2,5) 0,403 N/A --- N/A --- 

Sexo     
  

Masculino 0,97 (0,5 - 1,6) 0,910 2,02 (0,8 - 4,9) 0,125 1,50 (0,3 - 3,5) 0,351 

Edad (años) 0,82 (0,5 - 1,1) 0,277 0,82 (0,4 - 1,4) 0,487 2,49 (1,2 - 4,8) 0,007 

Reinfección 1,67 (0,8 - 3,2) 0,135 0,48 (0,1 - 2,2) 0,360 0,53 (0,1 - 1,5) 0,239 

Comorbilidad 3,17 (1,5 - 6,5) 0,002 3,02 (1,1 - 8,3) 0,032 6,67 (0,7 - 59,0) 0,088 

Vacunación N/A --- 1,03 (0,3 - 2,7) 0,947 2,46 (0,9 - 6,5) 0,071 

Hospitalización 1,08 (0,4 - 2,8) 0,866 N/A --- 1,43 (0,1 - 12,2) 0,743 

Sintomático 2,41 (0,9 - 6,2) 0,071 1,61 (0,1 - 13,3) 0,658 N/A --- 
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VII. DISCUSIÓN 

 Este estudio se enfocó en la evaluación de la diversidad de variantes del SARS-CoV-2 

y sus características clínico-epidemiológicas. Para llevar a cabo esta investigación, diseñamos 

un estudio transversal de cohorte retrospectivo que incluyó un total de 326 muestras de 

pacientes diagnosticados con COVID-19 en la región Amazonas-Perú por el período 

comprendido entre junio y noviembre de 2021. 

 Nuestros resultados revelan una diversidad significativa de las variantes del SARS-

CoV-2 en la región Amazonas-Perú por el período estudiado. En particular, observamos la 

coexistencia de múltiples variantes, que incluyeron a las variantes Delta, Gamma, Lambda y 

Mu, en esta población. Esta diversidad genética es un hallazgo importante, ya que sugiere que 

la transmisión del virus es dinámica y que nuevas variantes pueden surgir en esta región. Estos 

resultados sugieren una variabilidad en la distribución de las variantes en la región Amazonas, 

con una clara predominancia de la variante Delta en la provincia de Bagua y una mayor 

presencia de las variantes Gamma y Lambda en las provincias de Utcubamba y Chachapoyas. 

Nuestros resultados son similares a Arora et al. en 2022, que encontró una distribución variable 

de variantes del SARS-CoV-2 en diferentes regiones, y algunas variantes predominantes en 

ciertas áreas geográficas. Este hallazgo es coherente con nuestra observación de que las 

variantes pueden tener una distribución geográfica heterogénea. 

 La variación en la prevalencia de las variantes a lo largo del tiempo constituye un 

fenómeno que ha sido identificado en investigaciones a nivel global. Un análisis realizado por 

Choi et al. en 2021 destacó la variabilidad en la predominancia de las variantes a lo largo de 

diferentes intervalos y en diversas regiones geográficas. En sintonía con estas observaciones, 

nuestro estudio revela que la variante Lambda prevaleció principalmente entre junio y julio, 

mientras que la variante Mu se presentó esporádicamente, concentrándose principalmente en 

el mes de septiembre. Cabe resaltar que este patrón temporal de variación en la prevalencia de 

las variantes guarda consonancia con el informe de Choi et al., validando la dinámica 

cambiante de las variantes a lo largo del periodo de estudio. Adicionalmente se informó sobre 

un aumento generalizado en la prevalencia de la variante Delta en diversos países. Esta 

tendencia se alinea con nuestros hallazgos, ya que la variante Delta predominó en septiembre, 

coincidiendo con la ocurrencia de la segunda ola en la región de Amazonas. Estas similitudes 

entre nuestros resultados y los de estudios previos refuerzan la comprensión de la dinámica 

temporal de las variantes del SARS-CoV-2 y subrayan la importancia de monitorear de cerca 
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estos cambios para una gestión efectiva de la pandemia. 

 Nuestros hallazgos indican que se reportaron el 15% de reinfecciones, distribuyéndose 

un 44% de ellas en la variante Delta y un 40% en la variante Gamma. Esta distribución guarda 

similitud con la prevalencia observada en los casos de reinfección, reflejando una tendencia 

similar a la encontrada en otros estudios. Por ejemplo, el trabajo de Turabelidze et al. en 2021 

también destacó una alta incidencia de reinfecciones asociadas a la variante Delta, concordando 

con los hallazgos de nuestra investigación. Asimismo, el análisis efectuado por Prete y 

colaboradores en 2022 en Brasil reveló una prevalencia significativa de la variante Gamma en 

casos de reinfección, lo que respalda nuestra observación. Estas coincidencias pueden, en parte, 

explicar el incremento de hospitalizaciones y casos durante el periodo comprendido entre 

septiembre y octubre de 2021. La consistencia en los resultados entre diferentes estudios 

refuerza la importancia de comprender la dinámica de las variantes, particularmente Delta y 

Gamma, en el contexto de las reinfecciones y su correlato con eventos clínicos relevantes. 

 A nivel global, se evidenció una tendencia relacionada con la prevalencia de la variante 

Delta en individuos parcial o completamente vacunados. En línea con esta observación, Luo et 

al. en 2021 informó una proporción considerablemente elevada de infecciones por la variante 

Delta entre individuos que contaban con al menos una dosis de la vacuna, lo cual se alinea con 

nuestros propios resultados. Asimismo, un estudio conducido por Elliott y colaboradores en 

2022 también identificó una prevalencia significativa de la variante Delta entre pacientes que 

habían recibido la vacuna contra la COVID-19. Estos descubrimientos apuntan a la relevancia 

crítica de la variante Delta incluso en individuos parcialmente inmunizados, subrayando la 

necesidad de una supervisión continua de las variantes del virus y de estrategias de vacunación 

que se adapten a la evolución de estas variantes. Estas convergencias refuerzan la importancia 

de una vigilancia epidemiológica exhaustiva y de la adaptabilidad de las estrategias de 

vacunación en el contexto dinámico de las variantes del SARS-CoV-2. 

 La variante Gamma tuvo una mayor afinidad por afectar a individuos con 

comorbilidades en comparación con otras variantes del virus. En una investigación realizada 

por Nonaka et al. en 2021, demostró una mayor proporción de adultos más jóvenes sin 

comorbilidades con enfermedad grave durante la segunda ola de COVID-19, poco después de 

la confirmación de la circulación local de Gamma, lo que difiere con nuestros resultados. 

Nuestros hallazgos sugieren que la variante Gamma podría tener una mayor probabilidad de 

infectar a individuos con comorbilidades en comparación con otras variantes del virus. Sin 
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embargo, es importante destacar que se necesita más investigaciones para dilucidar 

completamente todos los mecanismos subyacentes a esta asociación y si realmente existe una 

relación causal. 

 En cuanto a la relación entre la sintomatología y las diferentes variantes del virus, 

nuestros resultados no revelaron diferencias significativas. Esto está en línea con varios 

estudios anteriores que también han informado que las diferentes variantes del SARS-CoV-2 

no parecen estar relacionadas con diferencias notables en la presentación clínica de la 

enfermedad. Por ejemplo, Quintero et al. en 2022 encontró resultados similares, donde las 

variantes no estaban significativamente asociadas con la presencia o gravedad de los síntomas. 

Sin embargo, nuestros hallazgos resaltan una diferencia significativa en relación con la edad y 

la presentación de síntomas. Observamos que a medida que aumenta la edad, las probabilidades 

de presentar síntomas de COVID-19 aumentan en 2.49 veces. Se ha demostrado que los 

pacientes de mayor edad tienden a experimentar una sintomatología más pronunciada y una 

mayor severidad de la enfermedad en comparación con los individuos más jóvenes. Por 

ejemplo, un estudio realizado por Romero y colaboradores en 2021 demostró una asociación 

entre la edad avanzada y una mayor gravedad de los síntomas de COVID-19. 

 

 Se identificó una asociación significativa entre la hospitalización y la existencia de 

comorbilidades. Los pacientes con alguna comorbilidad tenían 3.02 veces más probabilidades 

de estar hospitalizados en comparación con pacientes sin ninguna comorbilidad. Esta 

observación es coherente con investigaciones previas que han examinado el impacto de las 

comorbilidades en la gravedad de la enfermedad COVID-19. Por ejemplo, en una investigación 

realizada por Ye et al. en 2022, se demostró una relación significativa entre presentar alguna 

comorbilidad y una mayor probabilidad de hospitalización, lo que respalda nuestra conclusión. 

Estos hallazgos subrayan la importancia de considerar las comorbilidades como un factor de 

riesgo en la hospitalización de pacientes con COVID-19 y destacan la necesidad de una 

atención médica más intensiva y un seguimiento cercano para aquellos con condiciones 

médicas preexistentes. A pesar de las hospitalizaciones con comorbilidades el índice de 

mortalidad en la región Amazonas siempre estuvo por debajo del promedio nacional. 

 

 Nuestros hallazgos indican que los pacientes que se infectaron con la variante Gamma 

tienen 3.03 veces más posibilidades de estar hospitalizados en comparación con aquellos que 

se infectaron con la variante Delta. Esta observación es coherente con otros estudios que han 

examinado la asociación entre variantes del SARS-CoV-2 y la gravedad de la enfermedad. Por 
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ejemplo, en una investigación realizada por Paredes et al. en 2022, se encontró una asociación 

significativa entre Gamma y una mayor probabilidad de estar hospitalizado, lo que respalda 

nuestra conclusión. Además, en una investigación llevada a cabo por Banho y colaboradores 

en 2022, se informó un aumento en la hospitalización de pacientes infectados con Gamma en 

comparación con Delta, lo que coincide con nuestra observación. Esto se correlacionó con un 

pico en el número de casos y fallecidos en Amazonas entre marzo de 2021 y julio de 2021 

 Sin embargo, es importante destacar que nuestro estudio presentó algunas limitaciones. 

En primer lugar, el tamaño de la muestra podría ser considerado relativamente pequeño, y la 

disponibilidad limitada de datos en algunos casos podría haber impactado la precisión de 

nuestras conclusiones. Además, al depender de datos retrospectivos, nuestra investigación 

enfrenta la imposibilidad de controlar todas las variables que podrían haber ejercido influencia 

en los resultados clínicos. Por último, al ser un estudio transversal, que implica la inclusión de 

datos en un único punto en el tiempo vinculado a un resultado específico, en este caso, la 

variante del SARS-CoV-2, nos restringe de analizar las variaciones en la prevalencia de 

COVID-19 a lo largo del tiempo y capturar posibles cambios dinámicos en la propagación del 

virus. 

 Nuestros resultados subrayan la importancia de la vigilancia continua de todas las 

variantes del SARS-CoV-2 en la región Amazonas y la necesidad de adaptar las estrategias de 

salud pública para abordar variantes emergentes, como la variante Delta. Además, se necesita 

una investigación adicional para comprender completamente las implicaciones clínicas y 

epidemiológicas de estas y para evaluar la eficacia de las vacunas existentes frente a ellas. 
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VIII. CONCLUSIONES 

- Se observó una distribución heterogénea de variantes del SARS-CoV-2 en las diversas 

provincias en la región Amazonas, destacándose una mayor presencia en Bagua, 

Utcubamba y Chachapoyas. 

- La variante Delta se destacó como la predominante durante la segunda ola de casos de 

COVID-19 en la región Amazonas. 

- La variante Delta se identificó con mayor frecuencia en pacientes que habían 

completado el esquema de dos dosis de la vacuna, mientras que la variante Gamma fue 

responsable de la mayoría de las hospitalizaciones. 

- Los síntomas de los pacientes con COVID-19 más prevalentes fueron tos, dolor de 

garganta, cefalea y malestar general. 

- Se encontró una asociación significativa entre la hospitalización y la existencia de 

comorbilidades, así como entre la edad y la manifestación de síntomas. 
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IX. RECOMENDACIONES 

- Se propone la implementación de métodos de secuenciación a nivel regional con el 

propósito de fortalecer la capacidad de respuesta ante posibles brotes causados por 

nuevos patógenos de diversas etiologías en el futuro 

- Llevar a cabo análisis retrospectivos utilizando los datos completos de casos de 

COVID-19 con la finalidad de identificar los factores de riesgo a los que está expuesta 

la población de la región de Amazonas. 

- Reforzar la vigilancia epidemiológica y mejorar la capacidad de respuesta hospitalaria 

a nivel regional para hacer frente a posibles brotes causados por nuevas variantes del 

SARS-CoV-2. 
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XI. ANEXOS 

 

Anexo A  

Casos confirmados de COVID-19 de la región Amazonas. Años 2020 – 2023 

 

 

Fuente: Oficina de Epidemiología DIRESA Amazonas 

 



 

 

 

Anexo B 

Definición de variables. 

Variable Definición Valores 
Criterios de 

medición 
Fuente 

Procedencia 

Domicilio habitual del paciente (se 

tomará en cuenta la provincia de 

procedencia) 

Chachapoyas = 1 

Utcubamba =2 

Bagua = 3 

Bongará = 4 

Rod. De Mendoza = 5 

Luya = 6 

Condorcanqui = 7 

Cualitativa – 

Nominal 

Notiweb – 

CDC/MINSA 

Sintomatología  

Tener alguno de los siguientes signos o 

síntomas en las últimas 2 semanas: 

malestar general, tos, dificultad 

respiratoria, congestión nasal, fiebre, 

escalofrió, dolor de garganta, dolor de 

pecho, nauseas/vómitos, cefalea, 

ageusia, anosmia, dolor abdominal, 

dolor muscular, diarrea. 

Si = 1 

No = 2 

Cualitativa – 

Dicotómica 

Notiweb – 

CDC/MINSA 

Comorbilidad 

Tener alguna de las siguientes 

condiciones:  >65 años, Obesidad, 

enfermedad cardiovascular, Diabetes, 

Embarazo, Inmunodeficiencia, 

Enfermedad renal, Enfermedad 

pulmonar, cáncer.  

Si = 1 

No = 2 

Cualitativa – 

Dicotómica 

Notiweb – 

CDC/MINSA 

Ocupación  

Actividad económica principal a la 

que se dedicó en el último mes, 

generando ingresos suficientes para 

cubrir sus gastos. 

Personal salud = 1 

Comerciante =2 

Ama de casa = 3 

Policía = 4 

Estudiante = 5 

Ama de casa = 6 

Motorista = 7 

Administrativo = 8 

Estudiante = 9 

Cualitativa -

Nominal 

Notiweb – 

CDC/MINSA 

Contacto con un 

caso sospechoso 

Persona que ha tenido contacto un caso 

confirmado o probable de COVID-19 

en las últimas dos semanas. 

Si = 1 

No = 2 

Cualitativa – 

Dicotómica 

Notiweb – 

CDC/MINSA 

Vacunación  

Persona que ha recibido una o dos 

dosis de cualquier vacuna contra el 

COVID-19.  

Si = 1 

No = 2 

Cualitativa – 

Dicotómica 

Notiweb – 

CDC/MINSA 

Reinfección  

Persona que tiene dos pruebas 

moleculares por RT-PCR o antigénicas 

positivas para COVID-19, con una 

diferencia de al menos 90 días.  

Si = 1 

No = 2 

Cualitativa – 

Dicotómica 

Notiweb – 

CDC/MINSA 

Etnia 

Conjunto de individuos que comparten 

una cultura, costumbres e historia, 

cuyos miembros están unidos por una 

conciencia de identidad. 

Mestizo = 1 

Indígena amazónico =2 

Andino = 3 

Asiático descendiente = 

4 

Afrodescendiente = 5 

Otro = 6 

Cualitativa - 

Nominal 

Notiweb – 

CDC/MINSA 

Edad 
Edad según fecha de nacimiento al 

momento de realizarse la prueba. 
1 a 99 años 

Cuantitativa -

Ordinal 

Notiweb – 

CDC/MINSA 

Género 
Característica biológica que distingue 

entre el hombre y la mujer 

Hombre = 1 

Mujer = 2 

Cualitativa - 

Nominal 

Notiweb – 

CDC/MINSA 

Nota. Elaboración propia 



 

 

Anexo C  

 

Fuente: Laboratorio Referencial Regional de Salud Pública Amazonas 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Anexo D 

 
 

Fuente: Laboratorio Referencial de Salud Pública Amazonas 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Anexo E 

Solicitud de Autorización para realizar Trabajo de Investigación 

 

  



 

 

Anexo F 

Autorización para realizar Trabajo de Investigación 

 



 

 

 

Anexo G 

Distribución de casos confirmados de COVID -19 por provincia, años 2020 – 2022. 

 

Fuente: Oficina de Epidemiología DIRESA Amazonas 

 

 


