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INTRODUCCION

En el ano 2021, la Comision de Salud Publica del Consejo Interterritorial hace la recomendacion de integrar la secuenciacion del genoma en |a vigilancia epidemiolégica 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 Ia
Fundacion Progreso y Salud, al registro de la COVID-19 de la D.G. de Salud Publica de |la Consejeria de Salud y Consumo vy a |la Base Poblacional de Salud (BPS) de la de Ia
Subdireccion Tecnica Asesora de Gestion de la Informacion del SAS, para secuenciar sistematicamente genomas de SARS-CoV-2 y contribuir a la vigilancia epidemioldgica.
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2. La Plataforma de Medicina Computacional envia todos los
genomas virales a la BPS, donde se almacenan de forma

permanente en un nodo local EGA, junto con la informacion clinica
de los pacientes, y a las bases de datos GISAID y ENA B rESUILS > _, Lucalﬂexsu-a;—;/
(PRIEB44396, PRIEB47798, PRIEB43166). De esta forma, los datos WBPS ENATRg e
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2. 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
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Base Poblacional de Salud de Andalucia constituyen un recurso de Big Data que puede ser recombinacién en Andalucia AB'
usado tanto para la vigilancia epidemiologica como para la obtencion de biomarcadores de | JI-\LI20
diagnostico y prondstico. BIS &= ine 5. i
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