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INTRODUCCION

En el afio 2021, la Comisidon de Salud Publica del Consejo Interterritorial hace la recomendacion de integrar la secuenciacion del genoma en la vigilancia epidemioldgica del
SARS-CoV-2. Entonces, se puso en marcha un consorcio que incluye a los hospitales terciarios principales de las 8 provincias de Andalucia, a la Plataforma de Medicina
Computacional de la Fundacion Progreso y Salud, al registro de la COVID-19 de |la D.G. de Salud Publica de la Consejeria de Salud y Consumo y a la Base Poblacional de Salud
(BPS) de la de la Subdireccion Técnica Asesora de Gestidon de la Informacion del SAS, para secuenciar sistematicamente genomas de SARS-CoV-2 y contribuir a la vigilancia
epidemiologica.
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1. Los hospitales terciarios principales mandan una seleccion de
muestras tomadas de pacientes positivos a dos hospitales de
referencia (Virgen del Rocio-HUVR y San Cecilio-HUSC), donde se
secuencian con un protocolo comun. Los datos se transfieren a la
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genomas virales a la BPS, donde se almacenan de forma \ mEm mm consensus genome Y R——
permanente en un nodo local EGA, junto con la informacion clinica -~ e w
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RESULTADOS
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. Se han secuenciado mas de 36,500 genomas de SARS-CoV-2, cubriendo toda la region andaluza.

. Se han detectado los principales VOIs y VOCs y nuevos recombinantes.

3. Los datos gendmicos junto con los epidemiologicos, socio-demograficos vy clinicos extraidos de |a o
Base Poblacional de Salud de Andalucia constituyen un recurso de Big Data que puede ser fgfg‘rﬁ?ginadceiénc;’;”f\icdc;‘,’u”day

usado tanto para la vigilancia epidemiologica como para la obtencion de biomarcadores de

diagnostico y pronostico.
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