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RESUMEN 

 

Introducción: La COVID 19 causado por el SARS COV-2 ha causado más de 200 mil muertes 

en el Perú. Este virus presenta tasas de mutación muy bajas. La aparición de nuevas variantes 

ha preocupado a los gobiernos de tal manera que es vital entender que su comportamiento en 

la población. La variante delta ha generado muchos contagios en otros países y es importante 

conocer el impacto en el Perú 

 

Objetivo: Identificar si el sexo, la edad, la región de procedencia y la densidad poblacional son 

factores asociados a la presentación de la variante Delta del SARS COV-2 

 

Métodos: Es un estudio observacional, retrospectivo, analítico transversal de asociación de 

variables Se utilizó la información de Datos abiertos del Gobierno del Perú. Se consolidó la 

información y se analizó en el programa SPSS versión 26. Se filtraron las bases de datos para 

solo contar con el código de identificación, edad, sexo y región donde se tomó la muestra 

 

Resultados: Existen mayor número de casos de variante delta De 21 a 30 años, Lima es la 

región con mayor número de casos, y el sexo y la densidad poblacional no están 

estadísticamente asociadas a la variante Delta  

 

Conclusiones: Se encontró que la edad y la región de procedencia son factores asociados a la 

variante Delta del SARS COV-2. 

 

Palabras clave: Edad, sexo, factores geográficos, Variante Delta, SARS COV-2, COVID 19, 

coronavirus 

 

 
  



  

ABSTRACT 

 

Introduction: COVID 19 caused by SARS COV-2 has caused more than 200 thousand deaths 

in Peru. This virus presents very low mutation rates. The appearance of new variants has 

concerned governments in such a way that it is vital to understand their behavior in the 

population. The delta variant has generated many infections in other countries and it is 

important to know the impact in Peru 

 

Objective: To identify whether sex, age, region of origin and population density are factors 

associated with the presentation of the Delta variant of SARS COV-2. 

 

Methods: This is an observational, retrospective, analytical, cross-sectional study of variable 

association. The information was consolidated and analyzed in the SPSS version 26 program. 

The databases were filtered to only have the identification code, age, sex and region where the 

sample was taken. 

 

Results: There are more cases of delta variant from 21 to 30 years old, Lima is the region with 

the highest number of cases and sex and population density are not statistically associated with 

Delta variant. 

 

Conclusions: Age and region of origin were found to be factors associated with the Delta 

variant of SARS COV-2. 

 

Key words: Age groups, sex, geographical region, Delta variant, SARS COV-2, COVID 19, 

coronavirus. 
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INTRODUCCIÓN 

El 11 de marzo del 2020 la Organización Mundial de la Salud (OMS) declaró el inicio de una 

pandemia provocada por el virus SARS COV-2 (1). Desde entonces los gobiernos tomaron 

diversas medidas para intentar controlar el contagio de este virus. Más de 200 mil muertos en 

el Perú y 2 millones de casos confirmados según OMS, solo en el Perú (2). Además, este virus 

ha sufrido mutaciones por las que su comportamiento y presentación clínica han cambiado 

también en cierta medida (3). Estudios mencionan que la Variante Delta, que apareció por 

primera vez en diciembre del 2020 en India, es más contagiosa y presenta algunas 

características clínicas propias. La OMS ha catalogado a esta variante como una Variante de 

preocupación o VOC por sus siglas en inglés (Variant of concern) (4). 

Esta investigación tiene como propósito analizar qué factores sociodemográficos están 

asociados a la presentación de la Variante Delta del SARS COV-2, de tal manera que las 

autoridades en salud puedan tomar decisiones acertadas conociendo más de cerca a esta 

enfermedad y evitando que más vidas se pierda o que más personas se contagien.   
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CAPÍTULO I  

PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA 

 

1.1 Descripción de la realidad problemática  

 

La COVID 19 causada por el virus SARS COV-2, de gran impacto en la salud mundial, así 

como en ámbitos como el laboral, económico, social, académico, etc., fue declarada pandemia 

por la Organización Mundial de la Salud (OMS) el 11 de marzo del 2020 (1). La OMS registra 

200 mil muertos aproximadamente solo en Perú y más de 2 millones de casos confirmados (2).  

Desde esa fecha los gobiernos han destinado recursos y establecido medidas para la mitigación 

de dicha pandemia; Las medidas de bioseguridad, llámese distancia social, uso de mascarilla, 

doble mascarilla, mascarilla más un protector facial, entre otros, no ha evitado el contagio 

masivo en países como el Perú (5). El SARS COV-2 pertenece a la familia Betacoronavirus, 

que tiene la capacidad de reparar cualquier error en el proceso de replicación. Esto quiere decir 

que la tasa de mutación es baja. Sin embargo, ante la gran exposición de este virus es posible 

la aparición de mutaciones adicionales que generan variantes. Esto tiene implicancias en la 

transmisibilidad, la evolución clínica, en pruebas diagnósticas e incluso en cuanto a la eficacia 

de las vacunas ya existentes y otros tratamientos. Ante la reapertura de las fronteras, la 

importación de casos con nuevas variantes comenzó a aparecer en distintas ciudades del Perú 

(6). Esto impacta la salud de todos los países y obligan a investigar si estas variantes abrirán 

paso a otras medidas de mitigación del virus. El ministerio de Salud del Perú (MINSA) ha 

implementado el cerco epidemiológico frente al aumento de casos con el fin de mitigar la 

propagación de esta (7). La aparición y aumento de variantes en distintas regiones del Perú 

debe ser de profunda preocupación a nivel gubernamental, de tal manera que las medidas y el 

destino de recursos sea el adecuado y proporcional a la afectación de cada región; El Instituto 

Nacional de Salud (INS) realiza la secuenciación genómica en todo el país para recabar toda la 

información posible frente a las variantes predominantes en cada una de las regiones del Perú.  

La OMS reportó en el año 2020 nuevas variantes emergentes del SARS COV-2; en septiembre 

una relacionada a cría de visones, otras más en el Reino Unido y Sudáfrica en el mes de 

diciembre. La variante británica tiene 17 mutaciones, lo cual es un número elevado y se ha 

convertido en la predominante en este país. Toda estas presentaron mutaciones genéticas en la 

proteína spike (8). Se han postulado teorías sobre el origen de las mutaciones; la primera 

consiste en que las variantes aparecen durante infecciones en pacientes inmunosuprimidos con 

respuesta de células B deficiente, se observó mayor carga viral y más tiempo de enfermedad 
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de hasta casi 130 días, con la consiguiente aparición de mutaciones que le confieren la 

característica de evadir la respuesta inmune, en pacientes tratados con plasma convaleciente. 

Por otro lado, otra teoría menciona que la aparición de nuevas variantes sea por la cantidad de 

virus replicándose y transmitiéndose entre cantidades grandes de humanos (9).   La variante 

Delta fue detectada por primera vez en India en el mes de diciembre del 2020 y ya para mayo 

de mismo año más del 50% de las pruebas realizadas que fueron secuenciados eran positivas 

para esta variante (10). Algunos estudios han propuesto que Delta pudiera ser hasta 50% más 

transmisible que la variante alfa (11). En India, la infección con esta variante ha aumentado 

dramáticamente las hospitalizaciones y las atenciones en las emergencias y establecimientos 

del primer nivel (3). Hasta junio del 2021 ha sido detectada en 54 países. El fenotipo observado 

implica mayor transmisibilidad, severidad y capacidad de eludir la inmunidad natural y 

artificial que la variante alfa. (9)   La OMS ha definido dos conceptos importantes en relación 

a las variantes: Variantes de preocupación a las que pueden presentar aumento de 

transmisibilidad y virulencia cambios en la presentación clínica de la enfermedad o la 

disminución de la efectividad de las medidas de distanciamiento físico y de salud pública; y 

variantes de interés a las que tienen cambios fenotípicos en comparación con un aislado de 

referencia o tener un genoma con mutaciones que conducen a cambios de aminoácidos 

asociados con implicaciones fenotípicas establecidas o sospechadas y además causan 

transmisión comunitaria, epidemias, conglomerados de casos de COVID-19 o se expanden de 

un país a otro (12). En cuanto al impacto de la salud pública en el Perú es importante conocer 

las características de la población que es afectada por la variante Delta del SARS COV-2.  

 

1.2 Formulación del problema  

¿Cuáles son los factores sociodemográficos asociados a la presentación de la variante Delta del 

SARS COV-2 en la población peruana durante el período de febrero 2020 a setiembre 2021? 

 

1.3 Línea de investigación 

El presente estudio se encuentra dentro de las prioridades nacionales de investigación  en salud 

del Instituto Nacional de Salud.  

Además, se encuentra en la línea de investigación número 4: Infecciones respiratorias y 

neumonía, según acuerdo del Consejo Universitario N°0711-2021 de las lineas de 

investigación de la Universidad Ricardo Palma  
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1.4 Justificación 

La COVID-19 ha causado la muerte de millones de personas en el mundo; el Perú no ha estado 

exento de esto. La letalidad según el Ministerio de Salud es de 9.14%, sufriendo, además, una 

tercera ola de contagios. Debido a la aparición de variantes en distintas regiones del país, es 

necesario conocer los factores sociodemográficos asociados a la variante Delta de la COVID-

19.  

Conocer que regiones son más afectadas por las diferentes variantes del SARS COV-2, 

considerando que la variante Delta es más transmisible, permiten a los gobiernos locales tomar 

decisiones respecto a reajustar medidas para mitigar el contagio. 

Además, al identificar los grupos etarios y el sexo más afectado por estas variantes, permite 

conocer el real impacto en ámbitos como el laboral - económico, a nivel de horas hombre 

perdidas por largas hospitalizaciones o en el peor de los casos por las defunciones, así como el 

impacto psicológico en la sociedad, además sirve como herramienta práctica en el examen 

clínico para el personal médico asistencial. 

Este estudio proporcionará información sobre las características de la población en cuanto a la 

variante Delta se refiere, lo que ayudará al gobierno local y regionales a poder tomar medidas 

adecuadas para evitar una ola de contagios de la variante Delta.  

1.5 Delimitación del problema  

Este estudio se delimitó a las personas que acudieron a los puntos donde el Instituto Nacional 

de Salud tomaba pruebas moleculares por hisopado nasofaríngeo, cuyo resultado fue positivo, 

para determinar el linaje genómico del SARS COV-2 durante los meses de junio a octubre del 

2021.  

 

1.6 Objetivos de la investigación 

 

1.6.1 Objetivo general: 

o Identificar los factores sociodemográficos asociados a la presentación de la 

variante Delta del SARS COV-2 en el Perú durante el período de junio 2021 a 

octubre 2021 
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1.6.2 Objetivos Específicos:  

o Identificar si el sexo está asociado a la presentación de la variante Delta del 

SARS COV-2  

o Identificar si la edad está asociada a la presentación de la variante Delta del 

SARS COV-2  

o Identificar si la región está asociada a la presentación de la variante Delta del 

SARS COV-2. 

o Determinar si la densidad geográfica está asociada a la presentación de la 

variante Delta SARS COV-2 
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CAPÍTULO II  

MARCO TEÓRICO 

 

2.1 Antecedentes de la investigación Internacional y Nacional  

 

Antecedentes internacionales 

 

En un estudio realizado por el Instituto Costarricense de investigación y enseñanza en 

nutrición y salud encontraron que los linajes virales más frecuentes fueron el B.1, B.1.5 y 

B.1.1, y que están distribuidos de manera homogénea en cuanto a la edad y al sexo. En las 

ciudades de San José y Alajuela predomina el linaje B.1.5. además, detectaron entre 4 a 11 

mutaciones comparado con el genoma de referencia Wuhan-Hu-1 (13). 

  

El instituto de salud pública de Chile presentó su informe de variantes SARS COV-2; hasta 

el 29 de junio del 2021 se identificaron 72 linajes diferentes. De las más de 4 mil muestras 

obtenidas, las variantes Gamma, Alfa y Delta representan alrededor del 54.5%. además, entre 

las variantes Gamma y Lambda (14).   

 

La Universidad San Carlos de Guatemala realizó un análisis genómico del SARS COV-2 

en este país; durante el periodo de marzo a noviembre del 2020 identificaron 5 de los 8 clados 

existentes a nivel mundial, demostrando una alta diversidad del virus en este país. Además, 

reportaron que el clado S no volvió a aparecer más en el muestreo, asumiendo que fue manejado 

de manera exitosa de tal manera que no hubo contagio a otros pacientes o personal asistencial 

(15).  

 

El Ministerio de Sanidad de España en su reporte de situación epidemiológica de los linajes 

de SARS COV-2 del 11 de octubre del 2021 menciona que la variante Delta es la que más 

predomina en la población, mientras que el resto se detecta en niveles muy bajos (>1%) (16)  

 

En Argentina, el Ministerio de Salud, en su reporte epidemiológico menciona que la variante 

Lambda está en ascenso y se presenta más en el género femenino Dentro de las muestras 

secuenciadas, la media de edad fue de 42 años. (17) 
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Malden et al en Distribution of SARS-CoV-2 Variants in a Large Integrated Health Care 

System - California, March-July 2021, menciona que la variante delta fue más prevalente en la 

población joven y en negros no hispanos (55%). Además, menciona que el porcentaje de 

variantes era similar entre vacunados y no vacunados. (18) 

 

Herlihy et al en Rapid Increase in Circulation of the SARS-CoV-2 B.1.617.2 (Delta) Variant 

— Mesa County, Colorado, April–June 2021 reporta que la variante de SARS COV-2 

predominante en Mesa County, Colorado es la Delta (a su vez en todo Estados Unidos). 

Además, menciona que la mitad de las infecciones con esta variante (400, 51.1%) se dieron en 

esta localidad, que representa el 3% de la población del estado de Colorado (19).  

 

Aziz Sheikh, Jim McMenamin, Bob Taylor, Chris Robertson, a nombre del Public Health 

Scotland and the EAVE II Collaborators en “SARS-CoV-2 Delta VOC in Scotland: 

demographics, risk of hospital admission, and vaccine effectiveness” menciona que en Escocia 

los sectores jóvenes y más acomodados presentan más la variante Delta, además menciona que 

si bien todas las edades presentan contagios, de 5 a 9 años presenta una mayor proporción (20).  

 

Borges et al en Massive dissemination of a SARS-CoV-2 Spike Y839 variant in Portugal, 

reporta la distribución de la mencionada variante y consigna que su único origen viene de 

Milán, Italia; llevada hacia la región norte de Portugal. Esta variante se ha convertido en 

prevalente en este país, principalmente en las regiones norte y centro. En el mismo periodo 

(abril 2020) esta variante presentó una frecuencia relativa alta en Braga, Porto, Aveiro y 

Guarda. (21) 

 

En “Rapid spread of the SARS-CoV-2 Delta variant in some French regions, June 2021” 

evidencia el rápido crecimiento de la variante Delta del SARS- Cov-2 en 3 de 13 regiones 

metropolitanas en Francia; mostrando, inclusive una ventaja en cuanto a transmisión respecto 

a otras variantes, como Alpha, Beta y Gamma. (22) 

 

Nancy Yomayusa en la publicación “La variante Delta del SARS-CoV-2: características e 

implicaciones para la salud pública en Colombia” menciona que los más afectados por esta 

variante desde el 14 de junio de 2021 representaba el 91% de los casos y los niños y adultos 

menores de 50 años tenían 2,5 veces más probabilidades de infectarse con la misma. (23) 
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Daniela Laconsole et al en Changing Features of COVID-19: Characteristics of Infections with 

the SARS-CoV-2 Delta (B.1.617.2) and Alpha (B.1.1.7) Variants in Southern Italy, destaca 

que los pacientes menores de 36 años representaban una proporción significativamente mayor 

con la variante Delta (35% vs 23%), respecto a la Alfa. Además, los grupos de 0 a 16 años y 

mayores de 65 años representaban el menor porcentaje de infección con variante Delta. (24) 

 

Katherine A Twohig et al en Hospital admission and emergency care attendance risk for SARS-

CoV-2 delta (B.1.617.2) compared with alpha (B.1.1.7) variants of concern: a cohort study 

menciona que la población con mayor predominancia que presenta la variante Delta son: de 0 

a 19 años 34,4% y de 20 a 39 años 37,4%; por otro lado los grupos etarios que menos presenta 

la variante Delta son: 60 – 69, 3,5%, 70 – 79, 1%, y mayores de 80, 0,5% además muestra que 

la región Noroeste del país presenta 48,5% de todos los positivos a la variante Delta; por su 

lado, la capital Londres presenta 14,4%. Por último, este estudio no encuentra una 

predominancia en cuanto al sexo: masculino 51,1% y femenino 48,5%. (25) 

 

David A Siegel en Trends in COVID-19 Cases, Emergency Department Visits, and Hospital 

Admissions Among Children and Adolescents Aged 0–17 Years — United States, August 

2020–August 2021 menciona que desde que  Delta se convirtió en la variante en julio  

predominantemente el grupo etario que mas visitó las emergencias fue el de 0 a 17 años, siendo 

los de 12 a 17 años los que más casos por cada 100 000 personas presentó (26).  

 

Antecedentes nacionales  

 

Johnny Leandro Saavedra-Camacho et al, realizó un análisis de genomas de SARS COV-2 en 

muestras de Perú en el que se encontró que el linaje B.1.1 es el más frecuente y persistente en 

el tiempo y que la mayoría correspondía al sexo femenino. (27)  

 

Jose Pacheco-Romero en “El enigma del coronavirus – COVID-19 durante el Bicentenario de 

la Independencia del Perú – El síndrome poscovid – Las vacunas – La gestante” menciona que 

en el Perú la variante predominante es la Lambda, ubicando en un tercer lugar a la variante 

delta. Además, que esta última se ha presentado clínicamente de manera muy parecida a la 

gripe española de 1918 especialmente en la población joven. (28)  
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2.2 Bases teóricas 

 

SARS COV-2 es un virus que pertenece a la familia Coronaviridae; son virus encapsulados, 

ARN monocaterianos, pertenecen al género Betacoronavirus. Se pueden destacar 4 proteínas 

estructurales: Spike(S), Envoltura (E), de membrana (M) y la nucleocápside (N). La proteína 

S es la forma de entrada del SARS COV-2 a la célula del hospedero. Spike tiene un dominio 

de unión a receptor que media el contacto directo con un receptor celular, la enzima 

convertidora de angiotensina 2. El establecimiento de este virus depende de la susceptibilidad 

y permisividad de la célula del huésped.  Una vez que el virus entra al hospedero vía el tracto 

respiratorio, las células de la vía aérea y del epitelio alveolar, del endotelio vascular y 

macrófagos alveolares están dentro de sus primeros objetivos de entrada del virus. Estas células 

son probablemente la zona cero para la infección temprana y subsecuente replicación dado que 

tiene una alta expresión de la enzima convertidora de angiotensina 2. Su transmisión es a través 

gotas respiratorias, pero aerosoles, contacto directo con superficies contaminadas y transmisión 

oral fecal también han sido reportadas. Este virus puede causar síntomas parecidos a una gripe 

severa que puede llegara hasta distress respiratorio agudo. Los síntomas más comunes son 

fiebre, tos, y disnea. El periodo de incubación es de 5 a 6 días. No existe población exenta de 

la enfermedad. Han sido descritos casos de todas las edades. Niños, y jóvenes adultos también 

están en riesgo (29).  

 

Es normal que los virus evolucionen con el tiempo a través de mutaciones, por lo que es de 

esperar la aparición de nuevas variantes. Una mutación es un cambio real en la secuencia 

genética del virus. Un virus modificado se denomina variante del virus original. Las variantes 

pueden presentar una o varias mutaciones. Las mutaciones pueden aumentar la transmisibilidad 

del virus, aumentar la gravedad de la enfermedad o influir en la eficacia de las pruebas 

diagnósticas, los tratamientos o las vacunas. Cuando estas variantes aumentan el riesgo para la 

salud humana, se consideran variantes preocupantes. Cuando hay muchas infecciones en una 

población, la probabilidad de que el virus mute aumenta (30).  

 

La variante Delta del SARS COV-2 fue reportada en India a finales del año 2020. Esta variante 

ha sido catalogada como variante de preocupación por la Organización Mundial de la Salud. 

Se conoce que esta variante ha sufrido mutaciones en la proteína S; estas mutaciones implican 

afectación de las respuestas inmunes, sobre todo en las regiones de acoplamiento del receptor. 
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El CDC ha reportado un aumento en la transmisibilidad. En cuanto a las vacunas disponibles 

hoy en día, se ha reportado que la vacuna de Pfizer tiene una eficacia del 88% para esta variante 

y la de AstraZeneca un 67%. (31)  

 

 

2.3 Definiciones conceptuales 

 

COVID-19: infección respiratoria producida por el virus SARS COV-2, que se transmite por 

vías respiratorias a través de aerosoles desprendidos al hablar, estornudar o toser. Infección 

cuya sintomatología más común va desde fiebre, tos, mialgia o fatiga, hasta producción de 

esputo, cefalea, hemoptisis y diarrea. No se ha encontrado tratamiento definitivo, mas ya 

existen vacunas disponibles a nivel mundial. (15)  

 

SARS COV-2: virus ARN monocatenario, con envoltura, perteneciente a la subfamilia de los 

Sarbecovirus, Orthocoronaviridae, de amplia distribución en la raza humana. Posee espinas 

protéticas que le confieren la forma de corona por la cual llevan dicho nombre. Este virus tiene 

cuatro proteínas estructurales principales: glicoproteína Espiga (S), de envoltura pequeña (E), 

de membrana (M) y nucleocápside (N). La glicoproteína S es la responsable del acoplamiento 

del virus con el huésped a través de la enzima convertidora de angiotensina 2 (ACE2) que están 

expresadas en células del tracto respiratorio (15).  

 

Mutación: cambio único en el genoma del virus. Ocurren con frecuencia, en pocas ocasiones 

estas representan cambios en las características del microorganismo (32).  

 

Linaje: grupo de virus relacionados estrechamente con un ancestro común (32) 

 

Variante: genoma viral que representa una o más mutaciones (32)  

 

Variante de preocupación: Variante con evidencia de una mayor transmisibilidad, casos más 

graves, cuya neutralización por anticuerpos presenta una reducción significativa resultante de 

una infección previa o de vacunación, con menor efectividad frente a los tratamientos, vacunas 

o fallas en el diagnóstico (32).  
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Variantes de interés: variante con marcadores genéticos específicos que implican cambios en 

el acople a su respectivo receptor, además de una menor respuesta por parte de los anticuerpos 

generados en el contexto de una infección previa o vacunación. Igualmente, para los 

tratamientos y el impacto diagnóstico (32)  
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CAPÍTULO III 

Hipótesis y variables  

 

3.1 Hipótesis principal y secundarias  

3.11 Hipótesis principal 

 

Existen factores sociodemográficos asociados a la presentación de la variante Delta del SARS 

COV-2 en el Perú durante el período de febrero 2020 a octubre 2021 

 

3.1.2 Hipótesis Secundarias: 

1.- El sexo está asociado a la presentación de la variante Delta del SARS COV-2  

2.- La edad está asociada a la presentación de la variante Delta del SARS COV-2  

3.- La Macrorregión geográfica está asociada la presentación de la variante Delta del 

SARS COV-2  

4.- La densidad geográfica está asociada a la presentación de la variante Delta del SARS 

COV-2 

 

3.2 Variables de investigación  

• Variables independientes  

o Sexo 

o Edad 

o Macro región geográfica 

o Densidad geográfica 

• Variable dependiente  

o Variante Delta  
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CAPÍTULO IV  

METODOLOGÍA 

 

4.1 Tipo de estudio y diseño de la investigación 

 

Observacional, retrospectivo, analítico transversal de asociación de variables, basado en la 

información contenida en la base de datos del gobierno del Perú, que comprende información 

sobre el SARS COV-2 de todas las regiones a nivel nacional.  

Es retrospectivo, debido a que el evento de estudio ya ocurrió́ y por lo tanto tomará datos de 

un periodo anterior; observacional porque no presentará intervención o no se manipulará 

variables. Es transversal analítico porque se va a investigar la asociación de los factores 

sociodemográficos y la variante Delta del SARS COV-2.  

 

4.2 Población y muestra 

 

• La base de datos consta de pacientes con resultado COVID-19 positivo por pruebas 

moleculares para ser secuenciadas genéticamente.  

• Data proviene de los datos abiertos del gobierno del Perú: Dataset - Resultado de Linaje 

Genómico de Pruebas Moleculares del Instituto Nacional de Salud para COVID-19 

(INS). Web de ingreso libre: https://www.datosabiertos.gob.pe/dataset/dataset-de-

pruebas-moleculares-del-instituto-nacional-de-salud-para-covid-19-ins, obtenida el 24 

de octubre del 2021 

• Se usaron los resultados de 34 793 pruebas moleculares por hisopado nasal tomadas 

por el Instituto Nacional de Salud (INS) en distintos puntos en todo el Perú.   

• El rango de edades comprende desde los 0 años hasta los 82 años  

• Se encontraron pruebas moleculares de un mismo paciente en fechas distintas por lo 

que no se excluyeron.  

https://www.datosabiertos.gob.pe/dataset/dataset-de-pruebas-moleculares-del-instituto-nacional-de-salud-para-covid-19-ins
https://www.datosabiertos.gob.pe/dataset/dataset-de-pruebas-moleculares-del-instituto-nacional-de-salud-para-covid-19-ins
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4.3 Operacionalización de variables 

 

  Nombre de 

variable 

Definición 

operacional 

Tipo  Naturaleza Escala  Indicador Medición  

1 Edad  Edad de la 

persona que se 

sometió a la 

prueba 

molecular  

Independiente  Cuantitativa Razón  Dato en encuesta 

– datos del 

Gobierno del 

Perú  

0=<18 años 

1=18 – 35 años 

2=36 – 45 años 

3= 46 – 65 años 

4= 66 – 82 años 

2 Sexo Sexo de la 

persona que se 

sometió a la 

prueba 

molecular   

Independiente Cualitativa Nominal  

dicotómica 

Dato en encuesta 

– datos del 

Gobierno del 

Perú  

0= mujer  

1= hombre  

3 Región Región del Perú 

donde se realizó 

la prueba 

molecular  

Independiente Cualitativa Nominal 

Politómica  

Dato en encuesta 

– datos del 

Gobierno del 

Perú  

0= Lima y Callao 

1= Norte  

2= Sierra Centro-Norte 

3= Sur 

4= Sierra Sur 

5= Selva 
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4 Variante 

Delta  

Variante delta 

del Virus SARS 

COV-2 según 

clasificación 

PANGO 

Dependiente  Cualitativa Nominal  

dicotómica 

Dato en encuesta 

– datos del 

Gobierno del 

Perú 

0= Otras variantes  

1= Linaje B.1.617.2 

 

 

 

 

5 Densidad 

geográfica  

Número de 

personas por 

unidad de 

superficie. 

Independiente Cuantitativa Razón Dato en Censo 

nacional del 

Instituto 

nacional de 

estadística e 

informática 

(INEI) 

#habitantes/km2 
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4.4 Técnicas e instrumento de recolección de datos.  

 

Se utilizó la base de datos secundaria recogida por el gobierno del Perú: “Dataset - Resultado 

de Linaje Genómico de Pruebas Moleculares del Instituto Nacional de Salud para COVID-19 

(INS)” proporcionado por el Instituto Nacional de Salud. Se ingresó a la página web: 

https://www.datosabiertos.gob.pe/dataset/dataset-de-pruebas-moleculares-del-instituto-

nacional-de-salud-para-covid-19-ins.  Este realizó pruebas para la secuenciación del virus de 

las muestras obtenidas y así obtener el linaje del SARS COV-2. Se descargaron los datos 

correspondientes al mes de junio, julio, agosto, setiembre y octubre del 2021.  Se formaron las 

siguientes variables independientes: la variable Edad categorizándola en <18 años, 18 – 35 

años, 36 – 45 años, 46 – 65 años, 66 – 82 años; la variable sexo se categorizó: hombre y mujer, 

la variable región de residencia categorizándolas en Norte: Tumbes, Piura, Lambayeque, La 

Libertad, Ancash; Sierra Centro - Norte: Junín, Pasco, Huánuco, Huancavelica, Cajamarca; 

Sur: Ica, Arequipa, Moquegua, Tacna; Sierra Sur: Cuzco, Ayacucho, Apurímac, Puno; Selva: 

Loreto, Ucayali, Madre de Dios y San Martin. La medición de la variable densidad geográfica 

es número de habitantes por kilómetro cuadrado #habitantes/Km2. la variable dependiente se 

categorizó en presencia de la variante Delta y otras variantes. La muestra está compuessta por 

34793 personas de 0 a 82 años que se realizaron pruebas moleculares para COVID-19, cuyo 

resultado fue positivo, durante los meses de junio a octubre del 2021.  

 

4.5 Técnicas para el procesamiento de la información  

 

Se realizó el filtrado de los datos en el programa Microsoft Excel, y se creó un archivo con las 

variables de estudio. Se filtró la información para solo quedarnos con los siguientes datos: sexo, 

edad, región donde se tomó la muestra y resultado del linaje del SARS COV-2. Se prescindió 

de la ubicación geográfica según INEI, distrito, fecha de corte, fecha de resultado, UUID (ID 

de la persona como caso positivo) luego se procedió a analizar los datos con el programa SPSS 

versión 26.   

 

4.6 Aspectos éticos  

El presente estudio fue aprobado por el comité de ética del Instituto de Ciencias Biomédicas 

de la Facultad de Medicina Humana de la Universidad Ricardo Palma. Código del Comité: PG 

220 - 2021 

https://www.datosabiertos.gob.pe/dataset/dataset-de-pruebas-moleculares-del-instituto-nacional-de-salud-para-covid-19-ins
https://www.datosabiertos.gob.pe/dataset/dataset-de-pruebas-moleculares-del-instituto-nacional-de-salud-para-covid-19-ins
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Todos los procedimientos que se realizaron en este estudio preservaron la integridad y los 

derechos fundamentales de los pacientes sujetos a investigación. Se garantizó la 

confidencialidad de los datos obtenidos, estos serán anónimos. 

 

 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 18 

 

CAPITULO V 

RESULTADOS Y DISCUSION 

5.1 Resultados  

Análisis estadístico univariado 

En la tabla 1 podemos observar que en cuanto a la variable edad, el grupo predominante es el 

de 18 a 35 años con 38,1%, seguido de 46 a 65 años con un 25,6%, lo sigue el grupo de 36 a 

45 años con un 20,8%, seguido del grupo de 0 a 18 años con 8,3% y finalmente de 66 a 82 años 

con 7,2 %. En cuanto a la variable sexo, podemos ver que el sexo femenino es ligeramente 

predominante sobre el masculino con 50,8% versus 49,2%. En relación con las regiones 

podemos observar una clara predominancia de la región Lima y Callao, con un 29,0 %, seguido 

del grupo de regiones norte del país con un 17,1%, seguido del grupo de regiones del sur con 

16,6%, le sigue el grupo de regiones de la sierra centro-norte, con un. 14,1%, casi con la misma 

frecuencia se encuentra el grupo de regiones de la selva con un 14,0% y finalmente la sierra 

sur con un 9,2%.  Además, podemos observar que el grupo del resto de variantes del SARS 

COV-2 es del 84,1% mientras que la variante Delta representa solo un 15,9% de las pruebas 

moleculares secuenciadas. Tabla 1  

 

Tabla 1. Tabla de frecuencias de edad, sexo y región y resultado de pruebas moleculares 

  n % 

Edad  
 

0 -17 años 2900 8,3 

18 - 35 13249 38,1 

36 - 45 7223 20,8 

46 - 65 8920 25,6 

66 - 82 2501 7,2 

Sexo     

Femenino 17669 50,8 

Masculino 17124 49,2 

Región     

Lima, Callao 10080 29,0 

Norte 5953 17,1 

Sierra centro - norte 4895 14,1 

Sur  5790 16,6 

Sierra sur  3200 9,2 

Selva  4875 14,0 



 

 

 19 

Resultado prueba molecular 

Otras variantes 29245 84,1 

Variante Delta 5548 15,9 

Total 34793 100,0 

 

Fuente: Elaboración propia a partir de los resultados obtenidos 

 

Análisis estadístico bivariado 

En la tabla 2 se analizó si existe algún rango de edad asociado a la presentación de la variante 

Delta del SARS COV-2. Al realizar el análisis bivariado se obtuvo que sí existe asociación 

estadísticamente significativa entre la variante Delta del SARS COV-2 y el rango de edad (IC: 

95%, p valor= 0.0 <0.05). El rango de edad de 18 - 35 años es el que más porcentaje presenta 

de infección de la variante Delta.  

De la tabla 2 podemos observar que la predominancia es mínima del sexo femenino con 2822 

casos (51.2%) versus los 2726 casos del sexo masculino (48.8%). Al realizar el análisis 

bivariado se obtuvo que no hay asociación estadísticamente significativa entre la variante Delta 

del SARS COV-2 y el sexo (IC 95%, p= 0.895 >0.05).  

Se realizó el análisis de la presencia de la variante Delta en los macrorregiones; se obtuvo que 

la variante es predominante mayor en la región Lima y Callao con 2471 casos (44,5%), seguido 

por la macro región Norte con 966 casos (17,4%), las regiones de la sierra Centro norte con 

875 casos (15,8%), la Macrorregión Sur con 677 casos (12,2%), la macro r egión Sierra 

Sur con 363 casos (6.6%), y por último encuentra la macrorregión selva con 196 casos (3,5%). 

Al realizar el análisis de correlación se obtuvo que si existe asociación estadísticamente 

significativa entre el macrorregión de procedencia de las personas y la presencia de la variante 

Delta del SARS COV-2 (IC: 95%, p valor= 0.0<0.05). Tabla 2  

 

Tabla 2. Asociación entre el sexo, edad y región y la presencia de la variante Delta del 

SARS COV-2  

      
Otras 

Variantes 
Delta Total p valor 

Edad 

0 - 17 años 
n 2243 657 2900 

0,00 

% 77,3% 22,7% 100,0% 

18 - 35 años 
n 10712 2537 13249 

% 80,9% 19,1% 100,0% 

36 - 45 años n 6218 1005 7223 
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% 86,1% 13,9% 100,0% 

46 - 65 años  
n 7892 1028 8920 

% 88,5% 11,5% 100,0% 

66 - 82 años 
n 2180 321 2501 

% 87,2% 12,8% 100,0% 

Sexo 

Femenino 
n 14847 2822 17669 

0,895 
% 84,0% 16,0% 100,0% 

Masculino 
n 14398 2726 17124 

% 84,1% 15,9% 100,0% 

Región 

Lima, Callao 
n 7609 2471 10080 

0,000 

% 75,5% 24,5% 100,0% 

Norte 
n 4987 966 5953 

% 83,8% 16,2% 100,0% 

Sierra centro - 

norte 

n 4020 875 4895 

% 82,1% 17,9% 100,0% 

Sur  
n 5113 677 5790 

% 88,3% 11,7% 100,0% 

Sierra Sur 
n 2837 363 3200 

% 88,7% 11,3% 100,0% 

Selva 
n 4679 196 4875 

% 96,0% 4,0% 100,0% 

Fuente: Elaboración propia a partir de los resultados obtenidos  

Norte: Tumbes, Piura, Lambayeque, La Libertad, Ancash; Sierra Centro - Norte: Junín, 

Pasco, Huánuco, Huancavelica; Cajamarca Sur: Ica, Arequipa, Moquegua, Tacna; Sierra Sur: 

Cuzco, Ayacucho, Apurímac, Puno; Selva: Loreto, Ucayali, Madre de Dios  

 

Densidad geográfica  

En el diagrama de dispersión se observa que la densidad poblacional y la presencia de la 

variante Delta presenta una tendencia lineal positiva, considerando que, a mayor densidad 

poblacional, la presencia de la variante Delta será mayor. Cabe señalar que para poder hacer 

este análisis se prescindieron del valor de la provincia constitucional del Callao, Lima, San 

Martin y Loreto.  

Al realizar el análisis se encontró que al 95 % de confiabilidad (IC) según la correlación de 

Spearman la presencia de la variante Delta del SARS COV-2 no presenta asociación 

significativa con la densidad poblacional (Spearman's rho = 0.2510 p valor=  0.2480) 
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Tabla 3. Asociación entre la densidad geográfica y la incidencia acumulada de la 

variante Delta del SARS COV-2 

Regiones 

Incidencia 

acumulada 

de Delta 

Densidad 

poblacional 

Amazonas 12 9.7 

Ancash 77 30.2 

Apurímac 57 19.4 

Arequipa 189 21.8 

Ayacucho 180 14.1 

Cajamarca 273 40.3 

Cusco 116 16.7 

Huancavelica 11 15.7 

Huánuco 32 19.3 

Ica 307 39.9 

Junín 434 28.1 

La Libertad 210 69.7 

Lambayeque 269 82.7 

Madre de Dios 23 1.7 

Moquegua 57 11.1 

Pasco 124 10.2 

Piura 227 52.1 

Puno 10 17.5 

Tacna 124 20.5 

Tumbes 182 48.2 

Ucayali 81 4.9 

Fuente: Elaboración propia a partir de los resultados obtenidos 
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Fuente: Elaboración propia a partir de los resultados obtenidos  

 

Según los datos analizados, en el Perú, la probabilidad de presentación de la variante Delta en 

el grupo de 0 a 17 años fue 1,75 veces con respecto al grupo de 66 a 82 años, ello ajustado por 

las variables, sexo y región. Esto fue estadísticamente significativo (RP: 1,759; IC 95% 1,559 

– 1,984; p < 0.001). Además, para la edad de 18 a 35 años la probabilidad de presentación de 

Delta fue 1,45 veces respecto al grupo de 66 a 82 años. Ajustado por variables sexo y región, 

esto fue estadísticamente significativo (RP: 1,453; IC 95% 1,305 – 1,616; p < 0,001).  

También, en cuanto a la macro región, según los datos analizados la probabilidad presentación 

de la variante Delta en Lima y Callao es 5,96 veces con respecto a la Selva (RP: 5,961; IC 95% 

5,175 – 6,866 p=0,000); el Norte fue 4,03 veces respecto a la Selva (RP: 4,034 IC 95% 3,477 

– 4,680 p=0,000) la sierra centro-norte fue 4,23 veces con respecto a la Selva (RP: 4,232 IC 

95% 3,643 – 4,917 p=0,000); el sur fue 2,77 veces con respecto a la Selva (RP: 2,775 IC 95% 

2,378 – 3,239 p=0,000); y la Sierra Sur fue 2,78 veces con respecto a la selva (RP 2,783 IC 

95% 2,352 – 3,293 p=0,000). Todos estos resultados fueron estadísticamente significativos.  

Finalmente, la variable sexo no se encontró estadísticamente significativa. Tabla 4.  

 

Tabla 4. Análisis multivariado, Regresión de Poisson en relación con la presencia de 

variante Delta 

  Análisis crudo Análisis ajustado 

  RP p valor IC 95% RP p valor IC 95% 

EDAD 

66 - 82 años Ref       

 

46 - 65 años  0,898 0,72 0,799 - 1,010 0,896 0,064 0,798 - 1,007 

 

 

36 - 45 años 1,084 0,177 0,964 - 1,219 1,077 0,211 0,959 - 1,209 
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18 - 35 años 1,492 0,000 1,339 - 1,662 1,453 0,000 1,305 - 1,616 

 

 

0 - 17 años 1,765 0,000 1,562 - 1,995 1,759 0,000 1,559 - 1,984 

 

 

SEXO 

Femenino Ref           

 

 

Masculino 0,997 0,894 0,950 - 1,046 1,020 0,408 0,973 - 1,069 

 

 

REGIÓN 

Selva Ref           

 

 

Sierra Sur 2,821 0,000 2,385 - 3,337 2,783 0,000 2,352 - 3,293 

 

 

Sur  2,908 0,000 2,492 - 3,394 2,775 0,000 2,378 - 3,239 

 

 

Sierra centro - 
norte 

4,446 0,000 3,828 - 5,164 4,232 0,000 3,643 - 4,917 

 

 

Norte 4,036 0,000 3,478 - 4,684 4,034 0,000 3,477 - 4,680 

 

 

Lima, Callao 6,097 0,000 5,293 - 7,023 5,961 0,000 5,175 - 6,866 

 

 

 

 Fuente: Elaboración propia a partir de los resultados obtenidos  
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5.2 Discusión  

 

El propósito de este estudio fue determinar si existe asociación entre factores 

sociodemográficos: edad, sexo y región de procedencia, y la variante Delta del SARS COV-2. 

En un inicio se mencionó que dentro de la población los más afectados eran aquellas personas 

con comorbilidades como diabetes mellitus, hipertensión, obesidad y que fueran adultos 

mayores. Posteriormente se reportó que, en estudios experimentales, el sexo masculino era más 

severamente afectado por el COVID-19 en sus inicios, por ende, un factor de riesgo (33). En 

este estudio se pudo analizar la variable sexo teniendo como resultados descriptivos una ligera 

predominancia del COVID-19 en el sexo femenino con un total de 17 669 casos (50.9%) 

respecto al sexo masculino con 17 124 casos (49.15%). Solamente para la variante Delta el 

sexo masculino presentó 49.13% y para el femenino 50.87% y respecto de las otras variantes 

un porcentaje muy parecido. Además, no se encontró una asociación entre el sexo y la variante 

Delta (p valor = 0.895) Por eso es importante destacar la forma en la que las variantes mutan y 

que implicaciones tienen en cuanto a transmisibilidad, presentación de la enfermedad, etc. Se 

ha reportado que la variante Delta posee mutaciones en la proteína S en el dominio de unión al 

receptor, por lo que aumenta la transmisibilidad por una mayor afinidad al receptor enzima 

convertidora de angiotensina 2 (ACE 2). Las mutaciones L452R y P681R merecen una 

mención dado que no solamente permite lo anterior mencionado, sino que también le confiere 

la capacidad de “esquivar¨ la respuesta inmunitaria, es decir, existe una menor reacción por 

parte de la defensa del organismo al eludir los anticuerpos monoclonales (34).  De esta manera, 

aunque en un principio el sexo era un factor de riesgo, las mutaciones cambiaron la dinámica 

de esta enfermedad.  

 

Otro factor sociodemográfico que se tomó en cuenta fue la edad. Esta variable resultó 

estadísticamente significativa en las edades de  0 a 17 años y 18 a 35 años, al igual que lo 

demostrado por Daniela Loconsole en su estudio Changing Features of  COVID-19: 

Characteristics of Infections with the SARS-CoV-2 Delta (B.1.617.2) and Alpha (B.1.1.7) 

Variants in Southern Italy (24) en el que menciona que la población más afectada por la 

variante delta es el grupo de menores de 36 años (35%) y los que presentaron menor porcentaje 

fueron los grupos de edad de 0 – 4 y 5- 16 años, representando el 21% de la población estudiada 

positivo para Delta (p-valor= 0.002 y p-valor= 0.007), y los mayores de 65 años con 9,6%. 

Asimismo, como Aziz Sheikh et al que menciona que los sectores más jóvenes y acomodados 

presentan más la variante Delta (15). Además, David a Siegel et al reporta que cuando la 
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variante Delta se convirtió en la predominante en los Estados Unidos el grupo etario que más 

acudió a las emergencias fue de 0 a 17 años, siendo de 12 a 17 los que más casos presentaron 

(26). El Centro Nacional de Epidemiología, prevención y control de enfermedades – MINSA 

reportó al 9 de agosto que entre el año 2020 y 2021 en el Perú se reportaron alrededor de dos 

millones de casos positivos (aproximadamente 1 millón en cada año) de los cuales, el 57% 

ocurrieron en adultos, 17% en personas con edad de 60 a más años, 3% en niños de 0 a 11 años, 

3% en adolescentes de 12 a 17 años y 20% en jóvenes de 18 a 29 años. En este estudio el 

análisis realizado muestra que el grupo etario con mayor presentación de la variante delta es 

de 18 a 35 años con 2537 casos, seguido por el grupo comprendido entre 45 a 65 años con 1028 

casos; en el rango de 36 a 45 años existen 1005 casos (18,11%), de 0 a 17 años 657 casos 

(11,84%) y de 66 a 82 años con 321 casos (5,79%) (35). 

 Otro dato que se desprende del análisis descriptivo es que la presentación de otras variantes 

del SARS COV-2 coinciden con los grupos etarios de 18 a 35 y de 46 a 65 años con el mayor 

número de casos con 10712 y 8920 respectivamente. Se pudo comprobar que del número de 

casos positivos a la variante Delta del COVID-19 se corresponde, en porcentaje, a la del total 

de casos de todas las variantes. Predomina, igualmente, el grupo de 18 a 35 años. Alrededor 

del 40% de los infectados con la variante Delta se encuentran en las edades de la población 

económicamente activa. Existen una grandísima cantidad de negocios informales, además 

muchas personas viven del trabajo que puedan realizar en el día. Ensayamos estas como 

algunas de las razones por las que, ante la obligatoriedad de la cuarentena, al inicio de la 

pandemia, y posteriormente, al reactivarse la economía esta informalidad se ha traducido en 

falta de implementos para bioseguridad como falta de mascarillas o mascarillas inadecuadas 

incluso un mal uso de estas, negocios en los que no se respeta la distancia social. Sin contar las 

festividades o feriados en los que justamente este grupo poblacional es el que más está 

comprometido y en riesgo de ser contagiado por este virus.  

 

Para realizar el análisis sobre la presencia de la variante Delta se usó como referencias los 

macrorregiones, que se agrupan de la siguiente manera: Norte: Tumbes, Piura, Lambayeque, 

La Libertad, Ancash; Centro - norte: Lima provincias, Junín, Pasco, Huánuco, Huancavelica, 

Cajamarca; Sur: Ica, Arequipa, Moquegua, Tacna; Sierra Sur: Cuzco, Ayacucho, Apurímac, 

Puno; Selva: Loreto, Ucayali, Madre de Dios, San Martin y Amazonas. Al realizar el análisis 

se obtuvo que la variante es predominante mayor en la región Lima y Callao con 2471 casos 

(44,54%), seguido por el macrorregión Norte con 966 casos (17,41%), el macrorregión sierra 

centro norte con 875 casos (15,77%), la Macrorregión sur con 677 casos (12,20%), la 
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macrorregión Sierra Sur con 363 casos (6,54%), y por último encuentra la macrorregión selva 

con 196 casos (3,53%). Encontrando, además, asociación estadísticamente significativa entre 

el macrorregión de procedencia y la presencia de la variante Delta. En estudios similares como 

el de Herlihy et al reportó que, en Mesa County, Colorado, la mitad de las infecciones fueron 

de la variante Delta (19); el trabajo de Alizon S et al reportó que en Francia 3 de las 13 regiones 

metropolitanas mostraron un rápido crecimiento de la variante Delta (22). Steven Riley en 

¨REACT-1 round 12 report: resurgence of SARS-CoV-2 infections in England associated with 

increased frequency of the Delta variant¨ menciona un aumento en la prevalencia (50%) que 

coincide con el período en el que la variante Delta se convirtió en la predominante en Inglaterra 

(36). Victor Alberto Soto-Cáceres en ¨Epidemiología del COVID-19 nivel mundial, nacional 

y en la región Lambayeque a setiembre 2021¨ menciona que la prevalencia del COVID-19 en 

la región Lambayeque es de 29,5% y además menciona que estos datos fueron comparados con 

los de hace un año teniendo similares resultados (37). De esta manera, en cuanto a este estudio 

se refiere, los contagios y muertes por COVID-19 y sus variantes se deben a que existe un 

porcentaje alto de hacinamiento y pobreza; esto implica que es complejo manejar cuarentenas 

en estas circunstancias y pobre aseo (medidas de higiene) provocando contagios. Se puede 

mencionar, además, que el cobro de bonos y las medidas para comprar alimentos no fueron las 

más adecuadas provocando largas colas, precariedad para el diagnóstico y manejo oportuno. 

Otro factor que destacar es la poca infraestructura en el primer nivel de atención, implicando 

el colapso del sistema de salud a nivel de grandes hospitales.  

 

Por último, usamos la información de las regiones para poder analizar si la densidad 

poblacional de cada región es un factor asociado a la presentación de la variante Delta. Según 

la prueba de normalidad  de Shapiro Wilk ( n < 30) los datos de la presencia de variante Delta 

no presentan normalidad en su información (0.011 < 0.05): sin embargo la densidad 

poblacional si presenta datos con tendencia normal ( 0.098 > 0.05), para el uso de una prueba 

correlacional paramétrica ambas variables debes ser normales, en el caso de estudio como una 

variable no es normal, entonces se utilizó la prueba no paramétrica de correlación de Spearman. 

Al observar los resultados de número de casos de esta variante por región podemos ver que hay 

una tendencia lineal positiva que comprueba que a mayor densidad poblacional la cantidad de 

casos de la variante Delta aumentarán. En cuanto a los datos sobre Lima y Callao, San Martín 

y Loreto, fueron excluidos por estar en los extremos con datos muy elevados que no permitían 

realizar un análisis adecuado. No obstante, esta tendencia lineal positiva se corresponde con 
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estas regiones mencionadas; mayor para Lima por ser la más populosa y lo contrario para San 

Martín y Loreto, que fueron las que presentaron menos casos y menor densidad poblacional.  

 

Es importante recalcar que, aunque la variante Delta ha sido más letal que sus antecesoras, de 

mayor impacto en las sociedades como Gran Bretaña, generando la tercera ola de contagios 

con muchas hospitalizaciones, esta variante no generó la ola de contagios que se presumía 

tendría en el Perú (25,38). De hecho, la variante predominante es, hasta la fecha del inicio de 

este estudio, la variante Lambda, más conocida como la ¨variante andina¨. De acuerdo con los 

datos abiertos del Gobierno del Perú, esta variante representó alrededor del 50% de todos los 

casos de COVID-19 y la variante Delta alrededor de 15% (39). Situación similar a la de Chile, 

donde también predomina la variante andina (39). Vale decir que en la fase final de este estudio 

apareció la nueva variante Omicrón. El director del INS señaló que el nivel de positividad en 

la ciudad de Lima ronda el 50%. 

 

Limitaciones 

 

Este estudio se elaboró solo con datos que brinda el Instituto Nacional de Salud en la plataforma 

de datos abiertos del Gobierno del Perú - Dataset resultados del linaje genómico por lo cual los 

objetivos específicos estuvieron limitados. Siendo que el objetivo de esta base datos es saber 

el linaje del SARS COV-2 no se contó con datos como las comorbilidades de los pacientes, 

tampoco se tuvo acceso a si fueron vacunados o cuántas dosis habían sido administradas. 

 

Tampoco se pudo contar con datos sobre un seguimiento a estos pacientes, para poder obtener 

información sobre si tuvieron que ser hospitalizados o fueron atendidos en un centro de salud 

o si fallecieron por las restricciones, vigentes en su momento, propias de la pandemia durante 

la recolección de la información.  
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CAPÍTULO VI 

Conclusiones y recomendaciones  

6.1 Conclusiones 

 

• Las edades de 0 a 18 años y 18 a 35 son un factor sociodemográfico asociado a la 

presentación de la variante Delta del SARS COV-2 

• La región de residencia es un factor sociodemográfico asociado a la presentación de la 

variante Delta del SARS COV-2 

• La densidad geográfica no es un factor asociado a la presentación de la variante Delta 

del SARS COV-2. 

• El sexo no es un factor sociodemográfico asociado a la presentación de la variante Delta 

del SARS COV-2 
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5.2 Recomendaciones 

 

• Realizar estudios incluyendo comorbilidades asociadas a la presentación de la variante 

delta 

• Incluir el estado vacunal y número de dosis administradas  

• Realizar seguimiento de los casos incluyendo datos como comorbilidades y estado 

vacunal para saber si los que presentaron positividad en la prueba molecular fueron 

hospitalizados o no, o si fallecieron. 

• Implementar medidas de bioseguridad y distancia social para menores de 18 años, en 

nidos, escuelas y colegios.  

• Implementar medidas de bioseguridad en centros de trabajo, distribución de alcohol en 

gel, mascarillas y distancia social.  
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ANEXO 7: MATRIZ DE CONSISTENCIA 

 

Problema de investigación Objetivos Hipótesis Variables e indicadores Metodología Población y muestra Procesamiento de datos Análisis de datos

Existe asociación entre los 

factores sociodemográficos 

y presentación de la 

variante Delta del SARS 

COV-2 en la población 

peruana durante el período 

de junio 2021 a setiembre 

2021

General: Identificar 

los factores 

sociodemográficos 

asociados a la 

presentación de la 

variante Delta del 

SARS COV-2 en el 

Perú durante el 

período de junio a 

octubre 2021

Existen factores 

sociodemográficos 

asociados a la presentación 

de la variante Delta del 

SARS COV-2 en el Perú 

durante el período de 

febrero 2020 a octubre 

2021

Variable: Edad

Indicador: Dato en 

encuesta 

Variable: Sexo 

Indicador: Dato en 

encuesta 

Variable: Región 

Indicador: Dato en 

encuesta 

Variable: Densidad 

Geográfica 

Indicador : Dato en 

encuesta de INEI 

Variable: Variante 

Delta 

Indicador: Dato en 

encuesta 

Tipo de estudio: es 

retrospectivo debido a que el 

evento de estudio ya ocurrió y 

por lo tanto tomará datos de 

un periodo anterior; 

observacional porque no 

presentará intervención o no 

se manipulará variables; 

Transversal analítico 

porquese va a investigar la 

asociación de los factores 

sociodemográficos y la 

variante Delta del SARS COV-

2

Población: Población 

peruana que se realizó 

pruebas moleculares que 

resultaron positivas a SARS 

COV-2, para ser 

secuenciadas 

genéticamente

Data proviene de los datos 

abiertos del gobierno del 

Perú Dataset - Resultado 

de Linaje Genómico de 

Pruebas moleculares del 

Instituto Nacional de Salud 

para COVID-19

Recolección de Datos de 

Dataset Resultado de 

Linaje Genómico de 

Pruebas moleculares del 

Instituto Nacional de 

Salud para COVID-19

Se realizó la recopilación 

de datos en el programa 

Microsoft Excel, luego se 

procedióa analizar los 

datos con el programa 

SPSS.

Observación: la variable 

Densidad geográfica no es 

factible de someter a un 

análisis multivariado
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ANEXO 8: OPERACIONALIZACION DE VARIABLES 

  Nombre de 

variable 

Definición 

operacional 

Tipo  Naturaleza Escala  Indicador Medición  

1 Edad  Edad de la persona 

que se sometió a la 

prueba molecular  

Independiente  Cuantitativa Razón  Dato en 

encuesta – 

datos del 

Gobierno del 

Perú 

0=<18 años 

1=18 – 35 años 

2=36 – 45 años 

3= 46 – 65 años 

4= 66 – 82 años 

2 Sexo Sexo de la persona 

que se sometió a la 

prueba molecular   

Independiente Cualitativa Nominal  Dato en 

encuesta – 

datos del 

Gobierno del 

Perú 

0= mujer  

1= hombre  

3 Región Región del Perú 

donde se realizó la 

prueba molecular  

Independiente Cualitativa Nominal  Dato en 

encuesta – 

datos del 

Gobierno del 

Perú 

0= Lima y Callao 

1= Norte  

2= Centro 

3= Nororiental 

4= Sur 

5= Sierra sur  

6= Selva  
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4 Variante Delta  Variante delta del 

Virus SARS COV-

2 según 

clasificación 

PANGO 

Dependiente  Cualitativa Nominal  Dato en 

encuesta– 

datos del 

Gobierno del 

Perú 

0= Otras variantes  

1= Linaje B.1.617.2 

 

 

 

 

5 Densidad 

geográfica  

Número de 

personas por 

unidad de 

superficie. 

Independiente Cuantitativa Razón 

 

Dato en Censo 

nacional del 

Instituto 

nacional de 

estadística e 

informática 

(INEI) 

#habitantes/km2 
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ANEXO 9: BASES DE DATOS (EXCEL, SPSS), O EL LINK A SU BASE DE DATOS 

SUBIDA EN EL INICIB-URP. 

 

https://docs.google.com/spreadsheets/d/12oZzNIFB0aK9K-ErvHix0S-

q8FiKvUUa/edit?usp=share_link&ouid=102044415308733305706&rtpof=true&sd=true 
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Tabla 3. Asociación entre la densidad geográfica y la incidencia acumulada de la 

variante Delta del SARS COV-2 

Tabla 4. Análisis multivariado, Regresión de Poisson con varianza robusta en relación 

con la presencia de variante Delta 
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