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RESULTADOS 
 
1. Clasificación primaria y metadatos de las secuencias 
 

En el presente informe se analizaron 14 nuevas secuencias de SARS CoV-2: cinco 
obtenidas de pacientes diagnosticados en el departamento de Rivera entre el 21 de mayo y el 5 de 
junio, y nueve obtenidas de pacientes diagnosticados en el departamento de Treinta y Tres entre 
el 18 y el 28 de junio de 2020 (Tabla 1). Las mismas fueron combinadas con otras secuencias ya 
disponibles de estos departamentos resultando en un total de 19 secuencias virales provenientes 
de Rivera entre el 5 de mayo y el 5 de junio, y 25 secuencias provenientes de Treinta y Tres entre 
el 18 y el 28 de junio. Entre las muestras analizadas se encuentran las secuencias virales de los 
primeros individuos diagnosticados (Paciente 0) en Rivera (5 de mayo de 2020) y Treinta y Tres 
(18 de junio de 2020). 
 
 
Tabla 1. Descripción de las muestras, su clasificación filogenética y la tecnología de 
secuenciación utilizada para la secuenciación. 
ID  Laboratorio Ciudad Ct1 Fecha Clasificación2 Tecnología 

M8 CENUR Litoral 
Norte-UdelaR 

Rivera 20 21/05 B.1.1 Minion/IonTorrent 

M9 CENUR Litoral 
Norte-UdelaR 

Rivera 26 21/05 B.1.1 IonTorrent 

M72 Campus 
Tacuarembó 

Rivera 12.9 05/06 B.1.1 Minion 

M73 Campus 
Tacuarembó 

Rivera 27.8 05/06 B.1.1 Minion 

M79 CENUR Litoral 
Norte-UdelaR 

Rivera 22.1 03/06 B.1.1 Minion 

M49 Sanatorio 
Americano 

Treinta y 
Tres 

 18/06 B.1.1 Minion 

M85 Sanatorio 
Americano 

Treinta y 
Tres 

37.2 22/06 B.1.1 Minion 

M87 Sanatorio 
Americano 

Treinta y 
Tres 

19.2 25/06 B.1.1 Minion 

M91 Sanatorio 
Americano 

Treinta y 
Tres 

17.8 26/06 B.1.1 Minion 

M93 Sanatorio 
Americano 

Treinta y 
Tres 

22.1 26/06 B.1.1 Minion 

M94 Sanatorio 
Americano 

Treinta y 
Tres 

25.9 27/06 B.1.1 Minion 

M95 Sanatorio 
Americano 

Treinta y 
Tres 

31.9 27/06 B.1.1 Minion 

M97 Sanatorio 
Americano 

Treinta y 
Tres 

19.7 28/06 B.1.1 Minion 

M98 Sanatorio 
Americano 

Treinta y 
Tres 

26.8 28/06 B.1.1 Minion 

 
1 Ct: ciclos de PCR en los que aparece señal del genoma viral estadísticamente significativa. A 
menor cantidad de ciclos, mayor carga viral en la muestra original. 2 Clasificación genética usando 
el programa Pangolin (https://github.com/hCoV-2019/pangolin). En rojo está marcada la 
secuencia del Paciente 0 de Treinta y Tres.  
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Figura 1. Árbol filogeográfico de 283 secuencias de SARS-CoV-2 del clado B.1.1.BR que circula 
en Sudamérica. El color de las ramas se corresponde con la ubicación más probable de su nodo 
parental, como se indica en la leyenda arriba a la izquierda. Los clados uruguayos formados por 
las cepas de los departamentos de Rivera (n = 19) y Treinta y Tres (n = 25) se resaltan con 
recuadros. 
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Figura 2 Imagen ampliada de los linajes de SARS-CoV-2 uruguayos de Rivera y Treinta y Tres 
identificados en el árbol filogenético de la Figura 1. Aquellas secuencias correspondientes al 
Paciente 0 (primer caso identificado) en cada departamento se destacan con una flecha. Las fechas 
probables de transmisión y las mutaciones aminoacídicas acumuladas durante la dispersión de 
cada clado en Uruguay están indicadas en las ramas internas correspondientes. 
  

PACIENTE 0

PACIENTE 0

4 MAYO
(30 ABRIL - 5 MAYO)

31 MAYO
(19 MAYO - 9 JUNIO)

11 JUNIO
(4 JUNIO - 16 JUNIO)

A2276G
C18252T
G24872T
C28093T

A5089G
C8293T

A22720G

A5089G
C8293T

A22720G
C15108T

A5089G
C8293T

A22720G
C15108T
C28775T



_____7_____



_____8_____



_____9_____



_____10_____



_____11_____



_____12_____


