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LAS LÍNEAS PRIORITARIAS DE INVESTIGACIÓN DE LA FACULTAD DE
MEDICINA

La definición de prioridades de investigación es el punto de partida para establecer polí­
ticas y programas capaces de orientar el trabajo de la institución y de los profesionales de­
dicados al desarrollo científico en el campo de la salud. Identificar prioridades investigativas 
requiere de una labor conjunta entre los actores involucrados, establecer una agenda de in­
vestigación, y proponer la metodología del proceso y la posterior consolidación de las líneas 
elegidas. También exige la revisión de las propuestas para consolidarlas, ordenarlas y redu­
cirlas en base al criterio de los expertos.

Establecer estas prioridades se asienta en el análisis de los determinantes sociales y 
ambientales de la salud que articulan el desarrollo de la investigación, la transferencia de 
tecnología y la innovación en salud. Con ello se fortalece el sistema investigativo decidiendo 
cómo utilizar los recursos existentes y las capacidades, cómo aplicar el conocimiento en fun­
ción la importancia de los problemas de salud y dónde centrar los esfuerzos.

La Facultad de Medicina, a través de encuentros entre actores estratégicos, socializó el 
análisis del contexto de su Plan Estratégico Institucional, lo que permitió identificar líneas de 
investigación mediante un trabajo grupal y ponderarlas en base a tres criterios: la magnitud 
o relevancia del tema para ameritar la realización de investigaciones destinados a resolver 
brechas en el conocimiento y la toma de decisiones; la factibilidad o posibilidad de facilitar la 
respuesta para la ejecución de la investigación; y la eficacia o utilización de los resultados 
para la elaboración de reglamentos, normas, políticas, estrategias y/o convenios, con un im­
pacto sobre la protección de la salud de las personas y la preservación del medio ambiente.

En una serie de reuniones, la Institución identificó y priorizó ocho líneas de investiga­
ción que se describen a continuación:

1° Alimentación y nutrición 
2° Servicios de salud
3° Atención integral de los procesos de salud-enfermedad 
4° Desarrollo del recurso humano en salud 
5° Rehabilitación y discapacidad 
6° Problemáticas en salud mental y psiquiatría 
7° Salud ambiental
8° Tecnologías moleculares y celulares de aplicación a la salud humana

Estas líneas de investigación se han constituido en enfoques para englobar procesos, 
procedimientos, perspectivas de análisis, prácticas y saberes transversales a los proyectos, 
desde una mirada intra e interdisciplinar con el objetivo de generar corrientes de pensa­
miento. Sus avances y definiciones permitirán enriquecer la producción y la divulgación de 
conocimientos situados y pertinentes a las necesidades del propio campo de trabajo e inves­
tigación, en el marco de un fuerte compromiso institucional sistemático y dinámico.

Surgidas de la problemática local para poder dar respuesta a ella, intentan contribuir al 
bienestar de la sociedad atendiendo núcleos problemáticos que fortalezcan el sistema inves­
tigativo de la Facultad de Medicina.

Dra. Mónica Cristina Auchter
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PANDEMIA DE COVID-19. EXPERIENCIA DEL LABORATORIO DE MEDICINA 
GENÓMICA EN LA DETECCIÓN DE GENES DEL VIRUS SARS-COV-2 EN

MUESTRAS RESPIRATORIAS
María Florencia Ferrini1, Guillermo Armando Acevedo1, Yenhy Anabel Giménez1,

Ariel Cassano1, María Carla Zimmermann2.
Correo electrónico de contacto: flor.ferrini@amail.com.

Lugar de Trabajo: 1 Laboratorio de Medicina Genómica y Molecular, Facultad de Medicina, Universidad Nacio­
nal del Nordeste. 2 Cátedra de Farmacología, Facultad de Medicina, Universidad Nacional del Nordeste.

RESUMEN:
La reacción en cadena de la polimerasa de transcripción inversa en tiempo real (Real Time RT-PCR) es el 

ensayo más sensible y especifico para la detección del SARS-CoV-2, los genes ORFlab, RdRp, E, N y S son 
los objetivos más utilizados. La sensibilidad y capacidad de detección del SARS-CoV-2 varia dependiendo del 
gen amplificado. El objetivo de este estudio es comparar la capacidad de detección de 3 de los genes diana más 
utilizados en el diagnóstico de COVID-19. Para ello, se estudiaron 1043 muestras de hisopados nasofaríngeos, 
de las cuales se extrajo el material genético, por medio de columnas comerciales. A partir del ARN extraído se 
realizó una RT-qPCR para el gen E, para la detección del SARS-CoV-2 y RNAsa P como control interno. Del to­
tal de muestras positivas se seleccionaron de manera aleatoria 20 muestras para realizar una RT-qPCR multi- 
plex, para gen N y Orf 1ab para su estudio comparativo. Del total de muestras testeadas, 54 muestras (5.7%) 
fueron positivas para el gen E. De la subpoblación analizada, el 65% fueron positivas simultáneamente para los 
3 genes evaluados, el 75% para los genes E y N, el 65 % para los genes E y Orf 1ab y en un 25% únicamente 
se detectó el gen E. Entre las muestras con amplificación de los 3 genes diana, encontramos que los valores de 
CT para el gen E eran significativamente más bajos que los valores de CT para los genes Orf 1ab y N. Con este 
trabajo se pudo evaluar la capacidad de detección de 3 genes dianas en el diagnóstico de COVID-19 por RT- 
qPCR. En particular, nuestro estudio se realizó utilizando solo un pequeño número de muestras clínicas y, por lo 
tanto, para un mejor análisis estadístico, sería necesario aumentar el número de las mismas.
Palabras clave: Pandemia COVID-19, SARS-CoV-2, Coronavirus, Síndrome respiratorio agudo severo.

SUMMARY:
The real-time transcription polymerase chain reaction (Real Tíme RT-PCR) is the most sensitive and specific 

assayforthe detection of SARS-CoV-2. ORFlab, RdRp, E, N and S genes are the most commonly used targets. 
The different sensitivity and detection capability of SARS-CoV-2 lies within the amplified gene. So, the objective 
of this study was to compare the detection capability of 3 ofthe most commonly used target genes in the diagno­
sis of COVID-19. 1043 samples of nasopharyngeal swabs were studied, from which the genetic material was ex- 
tracted, by commercial columns. From the extracted RNA, an RT-qPCR was performed for the E gene, positive 
samples for -SARS-CoV-2 and RNAsa P as an internal control. Ofthe total of positive samples, 20 samples were 
randomly selected to perform a multiplex RT-qPCR, for genes N and Orf 1ab in orderto compare them. Ofthe to­
tal samples tested, 54 samples (5.7%) were positive for the gene E. Of the subpopulation analyzed, 65% were 
positive simultaneously for the 3 genes evaluated, 75% for the E and N genes, 65% for the E and Orf 1ab genes 
and in 25% only the E gene was detected. Among the samples with amplification ofthe 3 target genes, we found 
that the CT valúes for the E gene were significantly lower than the CT valúes for the Orf 1ab and N genes. With 
this work, it was possible to evalúate the detection capacity of 3 target genes in the diagnosis of COVID-19 by 
RT-PCR. In particular, our study was conducted using only a small number of clínical samples and therefore for 
better statistical analysis it would be necessary to increase the number of them.
Keywords: COVID-19 pandemic, SARS-CoV-2, Coronavirus, Severe acute respiratory syndrome.

IN T R O D U C C IÓ N
El 31 de diciembre de 2019, se informó a la Organización Mundial de la Salud (OMS) acerca de 

un brote de casos de neumonía, en la ciudad de Wuhan (China), causados por un virus pertenecien­
te a la familia Coronaviridae, actualmente denominado SARS-CoV-2 (coronavirus 2 del síndrome 
respiratorio agudo grave). El mismo, rápidamente se propagó por diferentes países alcanzando una 
distribución que configura la pandemia más importante que ha sufrido la humanidad en los últimos 50 
años (1).

La enfermedad por coronavirus 2019 (COVID-19) supone una enorme carga para la sociedad, la 
economía y los sistemas sanitarios de todo el mundo; siendo una de las medidas primordiales para el 
control de la propagación el diagnóstico certero y oportuno. La reacción en cadena de la polimerasa 
de transcripción inversa en tiempo real (Real Time RT-PCR) es el ensayo más sensible y específico,
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por lo tanto, es considerado el Gold estándar para el diagnóstico. Los coronavirus son virus de AR N  
de cadena positiva que expresan su complejo de replicación y transcripción, incluida su A R N  polime- 
rasa dependiente de A R N  (RdRp), desde un único marco de lectura abierto grande denominado  
O R F Ia b . Las proteínas estructurales del coronavirus, incluidas las proteínas de la envoltura (E), nu- 
cleocápside (N) y espiga (S), se expresan a través de la producción de A RN mensajeros subgenómi- 
cos. Los genes O R F Ia b , RdRp, E, N y S son los objetivos m ás utilizados para la detección del 
S A R S-C oV-2 m ediante R T -P C R  (2).

La sensibilidad y capacidad de detección del S A R S -C oV -2  varía dependiendo del gen amplificado 
(3). En este estudio se busca com parar la capacidad de detección de 3 de los genes diana más utili­
zados en el diagnóstico de C O V ID -19 .

El objetivo del presente trabajo es evaluar la capacidad de detección de 3 genes dianas en el 
diagnóstico de C O V ID -19  por R T -P C R

MATERIAL Y MÉTODOS:
Se estudiaron 1043 pacientes, sin distinción de edad ni sexo, que concurrieron a distintos centros 

de tésteos para C O V ID -19  de la provincia de Corrientes, durante el primer sem estre del año 2021. 
Las muestras de hisopados nasofaríngeos fueron remitidas, en medio de transporte viral, al Labora­
torio de Medicina Genóm ica.

La extracción de A R N  se realizó a partir de las muestras clínicas, por medio de columnas com er­
ciales (Inbio-Highway).

El A RN de S A R S-C oV2 se detectó mediante la técnica de real tim e R T -P C R  para la búsqueda del 
gen E, basado en el protocolo del Instituto Charité y termociclador C F X -96 . En paralelo se estudió la 
presencia del gen Ribonucleasa P (RNAsa P), que actúa como control interno y permite evaluar la 
calidad de la muestra.

Del total de muestras positivas se seleccionaron de m anera aleatoria 20  muestras para realizar 
una R T -P C R  multiplex, para gen N y O rf 1ab (am oyDx) para su estudio comparativo.

RESULTADOS:
Del total de muestras testeadas, 54  muestras (5 .7% ) fueron positivas para el gen E, de las cuales 

38,9%  correspondían a pacientes de sexo fem enino y el 61 .1%  a pacientes de sexo masculino.
De la subpoblación analizada, el 65%  fueron positivas sim ultáneam ente para los 3 genes evalua­

dos, el 75%  para los genes E y N, el 65  % para los genes E y O rf 1ab y en un 25%  únicamente se  
detectó el gen E.

Entre las muestras con amplificación de los 3 genes diana, encontramos que los valores de C T  
para el gen E eran significativamente más bajos que los valores de C T  para los genes O rf 1ab y N.

DISCUSIÓN:
Actualmente, se han desarrollado un gran número de herramientas para el diagnóstico de C O V ID - 

19, como el aislamiento viral, los ensayos basados en PC R  y las técnicas para búsqueda tanto de 
antígenos como anticuerpos (4). Sin embargo, la R T -P C R  sigue siendo la herramienta preferida para 
la detección del SA R S-C oV-2. Hay que tener en cuenta que la tasa de detección del ácido nucleico 
viral está estrecham ente relacionada con el curso de la infección viral, el momento de la tom a de  
muestra y el conjunto de genes diana amplificados (5).

Teóricam ente, los cebadores y sondas de los genes diana deben tener no solo una alta especifi­
cidad sino también una alta sensibilidad. Adem ás, la secuencia de la región blanco debe mantenerse  
conservada, para evitar falsos negativos por mutaciones en los sitios de unión de cebadores o son­
das. El gen O R F Ia b  es de los más conservados, pero presenta baja sensibilidad, mientras que otros, 
como N o E, son menos conservadores, pero más sensib les(5).

En este trabajo, se confirma que la detección del SA R S-C oV-2  mediante la amplificación del gen  
E presenta el porcentaje más alto, siendo por lo tanto el más sensible, coincidiendo con los estudios 
de van Kasteren et. al (2). Adem ás entre las muestras con amplificación de los 3 genes diana estu­
diados, encontramos que los valores de Ct para el gen E eran significativamente m ás bajos, lo cual 
se corresponde con lo descripto por Colton et. al. lo que puede sugerir la posibilidad de que haya un 
mayor número de copias del gen E presente en las m uestras (6).

Pandemia de covid-19. Experiencia del laboratorio de medicina genómlca en la detección de genes del virus sars-cov-2 en
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Pandemia de covid-19. Experiencia del laboratorio de medicina genómica en la detección de genes del virus sars-cov-2 en
muestras respiratorias

C O N C LU S IÓ N :
Con este trabajo se pudo evaluar la capacidad de detección de 3 genes dianas en el diagnóstico 

de COVID-19 por RT-PCR. En particular, nuestro estudio se realizó utilizando solo un pequeño nú­
mero de muestras clínicas y, por lo tanto, para un mejor análisis estadístico, sería necesario aumen­
tar el número de las mismas.
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