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Sr. Editor: La caracterización bioinformática de los genomas 
del Coronavirus-2019 (SARS-CoV-2) es de vital importancia 
en la pandemia. Por ejemplo, el análisis de la estructura de la 
proteína viral spike, que media la endocitosis por las células 
respiratorias humanas, permitirá describir epítopos adecuados 
para la obtención de vacunas (1). La información genómica 
también es utilizada en vigilancia y epidemiología molecular 
para encontrar el origen del virus (2), describir los linajes 
circulantes y seguir su dispersión a escala global y local (3), como 
en el caso del proyecto Nexstrain (4) que permite visualizar 
periódicamente las relaciones evolutivas de los linajes virales. 
A partir de ello, podemos identificar el número de linajes 
diferentes presentes en cierta región, información que puede 
utilizarse para generar vacunas adaptadas a genotipos locales. 
También podemos fechar los eventos de divergencia genética 
ocurridos desde diciembre de 2019. Esta información, junto 
con los datos epidemiológicos, nos revela la ruta detallada de 
dispersión global y dentro de los países afectados. 

Los genomas virales vienen siendo depositados en bases 
de datos internacionales y de acceso abierto, como la Iniciativa 
global para compartir todos los datos de influenza (GISAID, por 
sus siglas en inglés) o la base de datos de secuencias genéticas 
GenBank. A la fecha, existen 3734 secuencias de SARS-CoV-2 
en GISAID y 446 en GenBank. El Perú está representado por 
dos secuencias en GISAID: EPI_ISL_415787, aislada de una 
mujer de 61 años, y EPI_ISL_416025, aislada de un hombre de 

26 años; y solo un genoma se encuentra depositado en Gen-
Bank (MT263074). Estas tres secuencias fueron generadas por 
el Instituto Nacional de Salud.  

En Latinoamérica, los datos son escasos. De los 49 genomas 
reportados en GISAID, Brasil tiene 36 genomas virales; Chile, 7; 
Colombia, 2; Ecuador, 1; y Panamá, 1. En GenBank, además 
de Perú, encontramos un registro para Brasil (MT126808) y un 
registro para Colombia (MT256924). Añadamos a la falta de datos 
genómicos, el problema de la calidad. Muchos de los genomas de 
muestras latinoamericanas en GISAID, considerando también la 
muestra peruana (EPI_ISL_416025), tienen una proporción 
considerable de regiones ambiguas o que no representan el 
genoma viral completo, probablemente por errores durante 
el protocolo de secuenciación. Estos datos incompletos o erróneos 
no permitirán realizar eficientemente los análisis descritos. 

Necesitamos con urgencia más información de los 
genomas de SARS-CoV-2 que circulan en Latinoamérica 
para contribuir desde la genómica, la bioinformática y la 
epidemiología molecular en la lucha contra esta pandemia. 
Por lo tanto, la difusión de más genomas, con buena cali-
dad de secuenciamiento y en bases de datos públicas, es im-
prescindible para que investigadores locales y extranjeros 
conozcan mejor este virus. 
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