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1. RESUMEN 

 
En Chile, a través del programa de Vigilancia Genómica, se han analizado 13.678 muestras de casos confirmados 

de SARS-COV-2 entre el 22 de diciembre de 2020 y el 20 de septiembre de 2021, de los cuales 8.087 (59,1%) 

fueron secuenciadas y 5.591 (40,9%) genotipificadas mediante RT- PCR para detección de mutaciones asociadas 

a variantes (MAV). 

 

Del total de casos analizados se detectaron 8.880 (64,9%) variantes de preocupación (VOC); 2.839 (20,8%) 

variantes de interés (VOI); 40 (0,3%) linajes en alerta para mayor seguimiento; 910 (6,7%) otros linajes y 1.009 

(7,4%) casos indeterminados para detección de mutaciones mediante RT-PCR. 

 

En cuanto a las VOC, Gamma se detectó en 6.399 (46,8%) casos y Delta en 2.075 (15,2%), la VOI Lambda en 

1.677 (12,3%) y Mu en 1.155 (8,4%). 

 

 
Los principales hallazgos en las últimas 10 semanas epidemiológicas (SE 28 a la 37 de 2021), fueron: 

 

 
Á Se analizaron 8.359 muestras de casos de SARS-CoV-2, donde la más frecuentes correspondieron a Gamma, 

Delta y Mu (n=3.588, 42,9%; n=2.034, 24,3% y n=1.053, 12,6% respectivamente). Del total, 3.186 (38,1%) 

fueron secuenciadas y 5.173 (61,9%) genotipificadas; 569 (6,8%) muestras corresponden a viajeros y casos 

relacionados a  viajeros y 7.790 (93,2%) a casos de origen comunitario. 

 

 
Á En la SE 37 (12 al 18 de septiembre), la variante Delta es la más frecuente por segunda semana consecutiva 

(n=723, 57,8%) seguido de las variantes Gamma (n=262, 20,9%) y Mu (n=127, 10,2%), respecto a un total de 

1.251 casos de SARS-CoV-2 analizados. En la SE 36 la variante Delta correspondió a 512 casos (41,1%), 

Gamma a 324 (26,0%) y Mu 205 (16,5%), de un total de 1.246 casos analizados. 
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2. ANTECEDENTES 
 

 
Desde la identificación inicial del SARS-CoV-2, hasta el 20 de septiembre de 2021, se han compartido a 

nivel mundial alrededor de 3.600.000 secuencias genómicas completas a través de bases de datos de acceso 

público (GISAID1). 

Con el fin de facilitar la identificación de las VOC y de VOI, la Organización Mundial de la Salud (OMS) 

estableció el 31 de mayo del 2021 una nueva nomenclatura para las variantes de SARS-CoV-2, denominándolas 

según las letras del alfabeto griego. Producto de la aparición de nuevas variantes, la dinámica de la enfermedad, 

la mayor comprensión de los impactos fenotípicos de las variantes y de la evidencia disponible es que la lista de 

VOC y VOI está continuamente siendo actualizada. El nombre asignado por la OMS a las VOC y VOI es 

independiente del sistema de nomenclatura para los linajes, pero se basa en las clasificaciones filogenéticas 

disponibles, por lo que este nombre se enlaza a los sistemas de nomenclaturas utilizados para nombrar y rastrear 

los linajes de SARS-CoV-2; por ejemplo, la nomenclatura PANGO (Anexo, 9.2 Seguimiento de las variantes de SARS- 

CoV-2, Tabla 7). 

 

El 06 de julio de 2021, la OMS incluyó algunos linajes en alerta para mayor seguimiento, los cuales se 

definen como una variante del SARS-CoV-2 con cambios genéticos que se sospecha pueden representar un riesgo 

futuro, pero la evidencia del impacto fenotípico o epidemiológico está menos claro en comparación con las VOC 

y VOI, por lo que requiere una mayor supervisión y evaluación repetida, en espera de nuevas evidencias científicas. 

La última actualización se realizó el 02 de septiembre, donde se reclasificó el linaje B.1.621 de un linaje en alerta 

a una VOI denominada Mu, e incluyeron al linaje C.1.2 en alerta para seguimiento adicional (OMS, agosto 2021). 

 

La OMS vigila el comportamiento genético del virus con énfasis en la aparición de nuevas mutaciones que 

pueden evolucionar con el tiempo y aumentar la transmisión o severidad de la enfermedad por SARS-CoV-2. Si 

nuevas variantes no significan un cambio significativo en las características del virus, el nombre asignado se 

enlazará a los linajes parentales según nomenclatura PANGO2. 

La vigilancia de virus respiratorios realizada en Chile, integró el SARS-CoV-2 a las estrategias de vigilancia 

del Instituto de Salud Pública (ISP) desde el inicio de la pandemia. Desde diciembre de 2020 se amplió el monitoreo 

a viajeros positivos a SARS-CoV-2 que provienen de la Búsqueda Activa de Casos (BAC) que se realiza en el 

 

1 La Iniciativa GISAID promueve el intercambio rápido de datos de todos los virus de la influenza y el coronavirus que causa el COVID-19. 
2 Nomenclatura dinámica que permiten clasificar y visualizar los linajes de SARS-CoV-2, la cual es implementada por el software PANGOLIN (de las siglas en 

inglés Phylogenetic Assignment of Named Global Outbreak Lineages). 
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aeropuerto Internacional Arturo Merino Benítez (AMB). En marzo de 2021, el ISP aumentó sus capacidades 

secuenciando una mayor cantidad de muestras provenientes de la vigilancia de laboratorios, además de muestras 

de otros establecimientos de salud públicos y privados, y de pacientes o grupos con relevancia epidemiológica. 

 
La vigilancia de viajeros comenzó desde la apertura de la frontera el 23 de noviembre de 2020, y consistió 

en un sistema de monitoreo y testeo con RT-PCR a viajeros, donde uno de los objetivos es aislar oportunamente 

a los casos confirmados de COVID-19 y minimizar el riesgo de propagación del virus. Posteriormente, se añadió la 

secuenciación genómica, por parte del ISP, en toda muestra positiva de PCR proveniente de viajeros. 

 

 
La detección mundial y nacional de las VOC, VOI y linajes se presenta en la Tabla 1. 
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Tabla 1: Clasificaciones de las VOC, VOI, linajes en alerta para mayor seguimiento adicional y otros linajes a 
nivel mundial y en Chile al 20 de septiembre de 2021. 

 

 
 

Etiqueta 
OMS 

 

 
Linaje Pango* 

 

 
Primera muestra documentada 

Fecha de toma 
de muestra 
primer caso 

identificado en 
Chile 

 

Fecha toma de 
muestra de 

última detección 
en Chile 

 

 
Estado del Linaje° 

Variantes de preocupación 

Alfa B.1.1.7 Reino Unido, septiembre 2020 15-12-2020 14-09-2021 Activo 

Beta B.1.351 Sudáfrica, mayo 2020 06-04-2021 23-06-2021 Activo 

Gamma P.1 Brasil, noviembre 2020 23-01-2021 19-09-2021 Activo 

Delta B.1.617.2 India, octubre 2020 13-06-2021 19-09-2021 Activo 

Variantes de interés 

Eta B.1.525 Varios países, diciembre 2020 02-03-2021 08-03-2021 No observado 

Iota B.1.526 Estados Unidos, noviembre 2020 16-05-2021 18-05-2021 No observado 

Kappa B.1.617.1 India, octubre 2020 04-06-2021 04-06-2021 No observado 

Lambda C.37 Perú, agosto 2020 20-01-2021 11-09-2021 Activo 

Mu B.1.621 Colombia, enero 2021 22-03-2021 19-09-2021 Activo 

Linajes para mayor seguimiento 

- B.1.427 / B.1.429 Estados Unidos, marzo 2020 26-01-2021 18-09-2021 Activo 

- B.1.1.519 Varios países, noviembre 2021 08-04-2021 08-04-2021 No observado 

- C.36.3 Varios países, enero 2021 04-06-2021 06-06-2021 No observado 

- B.1.619 Varios países, mayo 2021 25-08-2021 25-08-2021 Activo 

Otros linajes 

 B.1.348  11-01-2021 09-06-2021 No observado 

 Otros linajes  01-01-2021 29-08-2021 Activo 

      

(°) Estado de linaje según fecha de última detección, clasificación PANGO señalados en Conceptos Claves, página 27. 
 (*) Incluye todos los linajes descendientes. 

Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021, en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud.
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3. OBJETIVO DEL REPORTE 
 

 
Entregar información actualizada de las VOC y VOI, linajes en alerta de mayor seguimiento y otros linajes de SARS- 

CoV-2 detectados en Chile en base a datos disponibles hasta el 20 de septiembre de 2021, a partir de muestras de 

casos de SARS-CoV-2 analizadas por secuenciación genómica y detección de mutaciones asociadas a variantes 

mediante RT-PCR. 

 

4. MÉTODOS 
 
 
Este informe incluye un reporte de las variantes VOC y VOI, además de los linajes de alerta de mayor seguimiento 

y otros linajes de SARS-CoV-2 detectados en Chile desde el 22 de diciembre, fecha del primer caso asociado a 

variantes, considerando el monitoreo realizado en el aeropuerto AMB y en otros puntos de entrada terrestre y 

marítimo al país, denominada vigilancia de viajeros y la vigilancia de la circulación nacional o poblacional a través 

de laboratorios, hospitales centinela y otros establecimientos públicos y privados, casos de relevancia 

epidemiológica y clínica, denominada vigilancia comunitaria. 

 

Los datos se presentan según fecha de toma de muestra, y consideran información provisoria en proceso de 

validación, por lo cual está sujeta a cambios en la medida que se realizan actualizaciones. 

 
Los casos se presentan por tipo de método de detección y región de residencia, que corresponde a su domicilio o 

la región declarada al ingreso al país. El proceso de selección de estos casos responde a criterios epidemiológicos 

y el muestreo no es aleatorio. Se incluyen para el análisis los resultados de las muestras de casos de SARS-CoV-2 

secuenciadas por sobre la determinación de mutaciones mediante RT-PCR en una misma persona. Los casos 

indeterminados a través de MAV se incluyen en el total de esta categoría y son enviados a secuenciar. 

 

Para facilitar el análisis se agrupan los linajes como Alertas, a aquellas alertas para mayor seguimiento (B.1.427/429, 

B.1.1.519 y C.36.3/ C.36.3.1) y las variantes Eta, Iota y Kappa, como Otras VOI. 

 

El detalle de aspectos por variante y linaje se encuentra incluido en el Anexo, 9.2 página 30. 
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4.1 Fuentes de información 

 
Á Informes de secuenciación genómica para SARS-CoV-2, Instituto de Salud Pública, al 20 de septiembre de 

2021. 

Á Informes de secuenciación genómica para SARS-CoV-2, Universidad Andrés Bello, al 15 de septiembre de 

2021. 

Á Informes de secuenciación genómica para SARS-CoV-2 del, Universidad Austral de Chile, al 07 de 

septiembre de 2021. 

Á Informes de secuenciación genómica para SARS-CoV-2, Universidad de Antofagasta, del 07 de septiembre 

de 2021. 

Á Informes de secuenciación genómica para SARS-CoV-2, Universidad de Santiago de Chile, del 07 de 

septiembre de 2021. 

Á Informes de secuenciación genómica para SARS-CoV-2, Universidad de Magallanes, abril al 28 de agosto 

de 2021. 

Á Informes de secuenciación genómica para SARS-CoV-2, Universidad Católica de Chile, del 16 de agosto de 

2021. 

Á Registro de detección de mutaciones asociadas a variantes a través de RT-PCR del Ministerio de Salud 

(MINSAL), implementada en laboratorios de hospitales públicos y la colaboración de centros privados de 

Chile, al 20 de septiembre 2021. 

Á Informes de la pesquisa de mutaciones asociados a variantes de SARS-CoV-2 mediante RT-qPCR, Red de 

Salud UC Christus, al 31 de julio de 2021. Posteriormente se incluyen, los resultados en el registro de 

detección de mutaciones asociadas a variantes. 

Á Sistema de vigilancia epidemiológica EPIVIGILA, Departamento de Epidemiología, MINSAL, al 20 de 

septiembre de 2021. 

Á Registro de defunciones del Departamento de Estadísticas e Información   en   Salud (DEIS), MINSAL, 

al 20 de septiembre de 2021. 

Á Base de datos de la unidad de gestión de   camas   críticas (UGCC), División   de   Gestión   de Redes 

Asistenciales (DIGERA), MINSAL. 

Á Registro de Declaración Jurada para viajeros para prevenir enfermedades por coronavirus (COVID-19), 

MINSAL. 
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5. SITUACIÓN EPIDEMIOLÓGICA ACUMULADA 

 
En Chile, entre el 22 de diciembre de 2020 y el 20 de septiembre de 2021, se han analizado 13.678 

muestras de casos de SARS-CoV-2 confirmados, 8.087 (59,1%) fueron secuenciadas y 5.591(40,9%)  genotipificadas 

mediante RT-PCR para detección de MAV. Las VOC corresponden a 8.880 (64,9%), las VOI a 2.839 (20,8%) y los linajes 

en alerta para mayor seguimiento a 40 (0,3%) del total de muestras de casos analizados (Tabla 2). 

 

Tabla 2: Variantes y linajes principales de casos de SARS-CoV-2 según método de detección. Chile, 22 diciembre 
de 2020 ς 20 de septiembre de 2021. 

 

 

 
 

 
Categoría 

 

Variantes (Linaje 
PANGO) 

Secuenciación 
genómica 
completa 

 
Genotipificación 

Total (%) Sub Total (%) 
por RT-PCR 

 
 

Variantes de 

Alfa 292 110 402 2,9 

Beta 4 0 4 0,0 

preocupación para la     8880 64,9 
salud pública (VOC) Gamma 4110 2289 6399 46,8   

Delta 581 1494 2075 15,2   

Eta 2 0 2 0,0 
  

Variantes de interés 
Iota

 4 0 4 0,0   

para la salud pública Kappa 1 0 1 0,0 2839 20,8 

(VOI) 
Lambda 

1658 19 1677 12,3   

Mu 491 664 1155 8,4   

B.1.427/429 31 3 34 0,2 
  

Alerta para mayor B.1.1.519 
seguimiento 

1 0 1 0,0 40 0,3 

C.36.3 4 0 4 0,0   

B.1.619 1 0 1 0,0   

Linajes y otras B.1.1.348 243 0 243 1,8 
  

variantes Otros* 660 7 667 4,9 910 6,7 

Indeterminados Indeterminados 4# 1005 1009 7,4 1009 7,4 

Total 8087 5591 13678 100 13.678 100,0 

(*) Corresponde a otros linajes de baja frecuencia y otras variantes no especificadas. (#) En proceso de verificación. 

Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021, en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud. 



10  

Figura 1: Casos de SARS-CoV-2 secuenciados y genotipificados, según sexo y edad. Chile, 22 de diciembre 2020 
ς 20 de septiembre 2021. 

 

Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021, en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud. 

 
Figura 2: Casos de SARS-CoV-2 según método de detección y región de residencia. Chile, 22 diciembre 2020 ς 
20 de septiembre 2021. 

 

Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021 en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud. 
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Figura 3: Variantes y linajes de casos SARS-CoV-2 según región de residencia. Chile, 22 de diciembre 2020 ς 20 
de septiembre 2021. A: Distribución en números de casos, B: Distribución en porcentajes. 

 

A 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
B 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021, en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud. 
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CARACTERISTICAS CLÍNICAS DE LOS CASOS 

 
Tabla 3: Variantes y linajes activos (*) de casos de SARS-CoV-2 secuenciados y genotipificados, según 

antecedentes clínicos. Chile, 22 de diciembre 2020 al 20 de septiembre de 2021. 
 

  
Total 

Sintomático Hospitalización Ingreso UCI/UTI Fallecidos/letalidad Embarazo Comorbilidad 

  n % n % n % n % n % n % 

VOC              

Alfa 402 236 58,7 36 9,0 11 2,7 8 1,99 1 0,2 32 8,0 

Beta 4 1 25,0 0 0,0 0 0,0 0 0,00 0 0,0 0 0,0 

Gamma 6399 4443 69,4 1067 16,7 303 4,7 320 5,00 53 0,8 1597 25,0 

Delta 2075 1237 59,6 107 5,2 39 1,9 12 0,58 11 0,5 350 16,9 

VOI 
             

Lambda 1677 1265 75,4 255 15,2 93 5,5 75 4,47 10 0,6 294 17,5 

Mu 1155 754 65,3 113 9,8 37 3,2 23 1,99 7 0,6 300 26,0 

Alertas 
             

B.1.427/429 34 29 85,3 2 5,9 0 0,0 0 0,00 3 8,8 2 5,9 

B.1.619 1 1 100,0 1 100,0 1 100,0 0 0,00 0 0,0 1 100,0 

(*) Estado de linaje según fecha de última detección, clasificación PANGO, señalados en Conceptos Claves, página 27. 
UTI= Unidad de tratamientos intermedios.  UCI= Unidad de cuidados intensivos, intermedios. 

Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021, en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud. 
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DISTRIBUCIÓN TEMPORAL 

 
La presentación de los casos acumulados de las variantes más frecuentes (Figura 4) muestra el avance y 

velocidad de propagación semanal desde la pesquisa del primer caso para cada una de ellas. 

 

Figura 4: Casos acumulados de variantes de SARS-CoV-2 desde el primer día/semanas de detección del caso 
indexadas por días. Chile, 22 de diciembre 2020 - 20 de septiembre 2021. 

 

Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021, en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud. 

 
Figura 5: Evolución de los linajes predominantes de 

SARS-CoV-2 en Chile, diciembre de 2020 ς 22 

septiembre de               2021. 

 

Según la información publicada en 

GISAID, Chile dispone de 8.248 genomas 

completos al 22 de  septiembre de 2021, siendo 

uno de los países de Latinoamérica que más 

genomas ha compartido (0,48 de los casos 

positivos de COVID-19), mostrando la evolución 

de los linajes disponibles en GISAID (Figura 5). 

 

Fuente: Instituto de Salud Pública de Chile. 
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DISTRIBUCIÓN DE VARIANTES EN VIAJEROS 

 
Figura 6: Variantes y linajes de casos de SARS-CoV-2 en viajeros por mes de toma de muestra. Chile, 22 de 
diciembre 2020 ς 20 de septiembre 2021. 

 
 

 

Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021 en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud. 

 
Figura 7: Variantes y linajes de casos de SARS-CoV-2 en viajeros secuenciados y genotipificados. Chile 22 de 
diciembre 2020 ς 20 de septiembre 2021. 

 

Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021, en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud. 
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DISTRIBUCIÓN DE VARIANTES EN COMUNITARIOS 

 
Figura 8: Variantes y linajes de casos de SARS-CoV-2 comunitarios por mes de toma de muestra. Chile, 22           
diciembre 2020 ς 20 de septiembre 2021. 
 

 
 

Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021 en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud. 
 
 

Figura 9: Variantes y linajes de casos de SARS-CoV-2 comunitarios secuenciados y genotipificados. Chile 22 de 
diciembre 2020 ς 20 de septiembre 2021. 

 

Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021, en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud. 
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SITUACIÓN EPIDEMIOLÓGICA DE LAS ÚLTIMAS 10 SEMANAS EPIDEMIOLÓGICAS (SE) DE 2021 
 
 

Entre la SE 28 a 37 de 2021 se analizaron 8.359 muestras de casos confirmados de SARS-CoV-2, de los 

cuales 3.186 fueron secuenciadas y 5.173 genotipificadas mediante RT-PCR. Las VOC corresponden a 5.728 casos 

(68,5%), principalmente Gamma (n=3.588) y Delta (n=2.034); las VOI a 1.539 casos (18,4%) y 6 casos a linajes en Alerta, 

identificándose el primer caso con linaje B.1.619 (0,1%). En cuanto a la procedencia del tipo de caso, 7.790 

corresponden a casos comunitarios y 569 a viajeros o casos relacionado con viajeros. La Tabla 4 presenta la 

distribución de las variantes por SE. 

 

Tabla 4: Variantes y linajes de casos de SARS-CoV-2 secuenciados y genotipificados. Chile, por SE de toma de 
muestra, SE 28 a 37 de 2021. 

 
 

VOC VOI Linajes de Alerta Otros 
SE 

linajes 
Indeterminado 

Alfa Gamma Delta Lambda Mu B.1.427/429 B.1.619 

 
 

Total 

 

 n % n % n % n % n % n % n % n % n %  

28 4 1,0 295 70,6 7 1,7 78 18,7 27 6,5 1 0,2 0 0,0 4 1,0 2 0,5 418 

29 4 1,1 226 64,6 19 5,4 74 21,1 12 3,4 0 0,0 0 0,0 15 4,3 0 0,0 350 

30 37 5,9 381 60,9 46 7,3 71 11,3 24 3,8 0 0,0 0 0,0 26 4,2 41 6,5 626 

31 11 1,3 519 63,2 44 5,4 72 8,8 46 5,6 2 0,2 0 0,0 12 1,5 115 14,0 821 

32 12 1,3 500 55,2 90 9,9 80 8,8 92 10,2 0 0,0 0 0,0 11 1,2 120 13,3 905 

33 5 0,7 360 47,6 125 16,5 62 8,2 108 14,3 0 0,0 0 0,0 12 1,6 84 11,1 756 

34 14 1,4 375 38,8 183 18,9 35 3,6 188 19,5 0 0,0 1 0,1 30 3,1 140 14,5 966 

35 10 1,0 346 33,9 285 27,9 13 1,3 224 22,0 0 0,0 0 0,0 1 0,1 141 13,8 1020 

36 7 0,6 324 26,0 512 41,1 1 0,1 205 16,5 0 0,0 0 0,0 0 0,0 197 15,8 1246 

37 2 0,2 262 20,9 723 57,8 0 0,0 127 10,2 2 0,2 0 0,0 0 0,0 135 10,8 1251 

Total 106 1,3 3588 42,9 2034 24,3 486 5,8 1053 12,6 5 0,1 1 0,0 111 1,3 975 11,7 8359 

Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021, en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud. 
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Figura 10: Variantes principales de casos de SARS-CoV-2 según semana epidemiológica de toma de muestra. 
Chile,  SE 28 ς 37 de 2021. A: Secuenciados B. Genotipificados. 

 

A 

 
 
 

B 
 

*Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021, en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud. 

 
La distribución regional entre la SE 28 y la SE 37 del 2021 se encuentra en Anexo. Figura 20. 
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Figura 11: Casos de SARS-CoV-2 en viajeros secuenciados y genotipificados de variantes y linajes en seguimiento 
de SARS-CoV-2 según región de residencia. Chile, SE 28 - 37 de 2021. 

 

 
Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021, en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud. 

 

 
Figura 12: Casos de SARS-CoV-2 comunitarios secuenciados y genotipificados de variantes y linajes en 
seguimiento de según región de residencia. Chile, SE 28 ς 37 de 2021. 

 
Datos provisorios al 20 de septiembre de 2021, en proceso de validación. Elaborado por: Departamento de Epidemiología, Ministerio de Salud 

 

 


































