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¢ Qué son los virus?

os virus son organismos submicroscépicos,

es decir, son demasiado pequenos para ser

vistos por microscopios convencionales.
Ademds, son parésitos intracelulares obligados.
Esto significa que para “replicarse” (copiarse a si
mismos y producir nuevos virus) no tienen mas op-
cién que permanecer dentro de una célula “hués-
ped” viva (1). Si salen de ella inmediatamente, de-
ben buscar una célula nueva para poder comenzar
el proceso de infeccidn otra vez. Esto es debido a
que carecen de muchos de los elementos bésicos
necesarios para su crecimiento y replicaci(’)n, que
estan presentes en todas las células vivas (2).

Asimismo, los virus se diferencian de otros or-
ganismos parésitos en que:

1. Las particulas de virus infeccioso (viriones) se
producen a partir del ensamblaje de compo-
nentes preformados, mientras que otros orga-
nismos biolégicos (bacterias, hongos) crecen
a partir de un aumento en la cantidad de sus
componentes y se reproducen por division
(p- ¢j., una bacteria se divide y forma dos bac-
terias idénticas).

2. Las particulas de virus no crecen ni se dividen.

3. Los virus carecen de la informacién genética
para “armar” las herramientas necesarias para
producir energfa o formar proteinas (1).

¢De qué estdn hechos los virus?

Las particulas de virus contienen:

1. Una molécula de 4cido nucleico (ya sea ADN
o ARN) que contiene toda su informacién
genética (genoma) que le permite replicarse y
transmitirse desde de una célula a otra y de un
organismo a otro.

2. Una capa de proteina (cdpside) que encierra y
protege el genoma.

3. En algunos casos, rodeando o envolviendo la
“cépside”, también puede contener una mem-
brana lipidica (grasa) llamada “envoltura” (2).

¢ Qué es un coronavirus?

Los coronavirus (CoV) son un grupo de virus
que pertenecen a la familia Coronaviridae (3).

b . . . . .
El trabajo fue realizado en ausencia de un conflicto de intereses.

Los viriones son esféricos, poseen “envoltura” y su
genoma es de ARN (3). Cada particula viral estd
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rodeada por una “corona” de puntas que represen-
tan los extremos bulbosos de unas proteinas ancla-
das en la envoltura llamadas spike (espiga), que son
muy importantes para la entrada del virus en las
células hospedadoras (3). Los CoV son patdgenos
bien establecidos de humanos y animales, y causan
enfermedades respiratorias, gastrointestinales y
neuroldgicas, entre otras (4).

Los CoV se clasifican en cuatro géneros (alfa-
CoV, beta-CoV, gamma-CoV y delta-CoV) (5).
Los alfa y beta-CoV infectan solo a mamiferos, los
gamma y delta-CoV infectan a aves, pero algunos
también pueden infectar a mamiferos, como cer-
dos y ballenas (3,6). Por mucho tiempo, los CoV
han “cruzado” constantemente las barreras entre
especies animales y algunos han causado impor-
tantes enfermedades (4,5). La evidencia cientifica
ha demostrado que los murciélagos y los roedores

sirven como la fuente de la mayoria de los alfa y
beta-CoV, mientras que las aves son el principal re-
servorio de gamma- y delta-CoVs (6).

Hasta la fecha, se conocen sicte tipos de
CoV humanos, todos de origen zoonético (ani-
mal) (5). Cuatro de ellos solo producen sintomas
leves de resfriado o diarrea, mientras que los otros
tres, entre los que se encuentra el nuevo CoV
SARS-CoV2, pueden causar severas infecciones
respiratorias (5). Desde 2005, docenas de nue-
vos CoV tipo SARS-CoV han sido aislados de los
murciélagos, y hay evidencia de que los coronavi-
rus humanos respiratorios SARS y MERS-CoVs,
que causaron brotes en 2003 y 2013, aunque con
menores tasas de transmisibilidad y fatalidad (6)
pueden haber surgido originalmente de virus an-
cestrales de murciélagos (3,6).

¢ Por qué los coronavirus se transmiten
tan facilmente entre especies?

El espectro de enfermedades observadas en las
infecciones por CoV refleja la capacidad de estos
para adaptarse a entornos cambiantes y a nuevos
huéspedes animales (2). Esto se debe principal-
mente a dos factores:

1. La capacidad de los CoV de realizar recombi-
nacion RNA/RNA, que es la capacidad de
dos CoV diferentes de intercambiar material
genético entre si cuando estdn conviviendo en
la misma célula huésped (2,6).

2. Laalta tasa de error (1 mutacién cada 10 000
nucleétidos) de la ARN polimerasa, que es la
proteina encargada de la replicacién viral. Esto
genera nuevos genomas de CoV con cambios
que pueden ser ventajosos en nuevos ambien-
tes y/o huéspedes. Ademds, recientemente

se descubrié que los CoV pueden regular la
“fidelidad” de replicacién. Esto significa que
pueden controlar cudntas mutaciones pue-
den producirse cuando se copian a si mismos
y forman nuevos virus, lo que sugiere que
pueden tener mecanismos novedosos para la
adaptacién a nuevos animales anfitriones (2).
Las alteraciones genéticas en un virus pucden
provocar cambios no solo con respecto a qué
animal van a infectar, sino también que 6rga-
no o tejido. Si bien algunas mutaciones pue-
den provocar una enfermedad atenuada, otras
pueden aumentar la virulencia y la enferme-
dad. Esto se ha demostrado dramdticamente
durante la aparicién del SARS-CoV en 2003 y
el nuevo SARS-CoV2 en 2019 (2,6).

¢Qué es el nuevo coronavirus SARS-CoV2?

El SARS-CoV2 (también conocido como
HCoV-19 o0 2019-nCoV) es el séptimo y ulti-
mo CoV humano conocido hasta ahora y fue

identificado como el causante del brote de una
nueva enfermedad respiratoria (COVID-19), re-
portada por primera vez en diciembre de 2019 en
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la ciudad de Wuhan, China, pero que se ha exten-
dido a mas de 110 paises en todo el mundo (7,8).
El analisis del genoma de este virus ha dejado en

claro que es un miembro del género beta-CoV y
estd dentro de un subgénero (Sarbecovirus) que in-

cluye al SARS-CoV, pero no al MERS-CoV (10).

¢Donde se origin el SARS-CoV2?

Desde los primeros informes de la nueva en-
fermedad en China, se ha discutido mucho entre
los cientificos sobre el origen probable del virus

El virus se originé en animales y luego
dio un “salto” a humanos

Como muchos de los primeros casos de CO-
VID-19 estaban vinculados a un mercado de ani-
males en Wuhan, es posible que una fuente animal
estuviera involucrada. Dado que el SARS-CoV2 es
muy similar a un CoV de una especie de murcié-
lago salvaje (Rhinolophus affinis) es probable que
estos animales hayan sido los reservorios natura-
les para la formacién del nuevo coronavirus (9).
Sin embargo, no serfan los transmisores directos,
pues no comparten hébitat cercano con los huma-
nos (10). Recientemente, se encontré que pango-
lines de Malasia (Manis javanica) que habian sido

causante (9). Si bien esto atn no estd del todo cla-
ro, se han propuesto dos explicaciones posibles.

contrabandeados ilegalmente a China, tenfan CoV
similares al SARS-CoV2 (10,11,12). Por toda esta
evidencia, se cree que este virus tendria su origen
en un murciélago que habria infectado luego a una
especie animal (atin no identificada) de los que se
venden en los mercados de animales vivos de Chi-
na (7,8,10,11). A pesar de que atin no se ha iden-
tificado un CoV animal lo suficientemente similar
al SARS-CoV2 como para ser el “padre” de este,
la diversidad de estos virus en murciélagos y otras
especies salvajes es atin poco conociday requiere de
mayores investigaciones al respecto (9,10).

El virus se originé por fransmisién enfre personas
después de cruzar desde una especie animal

Segun esta teoria, el “padre” del virus se habria
formado inadvertidamente en humanos. Es posible
que un “antepasado” se transmitiera primero a los
humanos desde un animal, como un virus poco o
no patogénico, para luego adquirir las caracterfs-
ticas necesarias para infectar exitosamente a las
personas. Esto se habria dado a través un periodo
de “adaptaciéon” mediante transmisién no detecta-
da (sin sintomas o con sintomas leves) de persona

a persona. Una vez adquiridas, estas adaptaciones
permitieron que el brote produjera un grupo sufi-
cientemente grande de casos de la enfermedad para
ser detectado por los sistemas de salud. Futuros
estudios, utilizando las muestras humanas almace-
nadas hasta ahora, podrian proporcionar informa-
cién sobre si esto ocurrid y hubo exposicién huma-

na al SARS-CoV2 previa al brote o no (9).

¢Podria el SARS-CoV-2 haber surgido
en un laboratorio?

Dado que los SARS-CoV animales se vienen in-
vestigando desde hace anos en laboratorios en todo
el mundo (13) y hay casos documentados de esca-
pes de virus SARS-CoV desde laboratorios (14),

se ha sugerido la posibilidad de que este nuevo

virus se hubiera liberado inadvertida (o atn inten-
cionalmente) de algin laboratorio cientifico (9).
Sin embargo, el andlisis del genoma del virus por
parte de numerosos grupos de investigacién ha
mostrado que las diferencias genéticas presentes
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en el SARS-CoV2 (comparado con otros CoV
relacionados) pudieron surgir perfectamente por
seleccién natural en los huéspedes animales que lo
originaron (9,10,12,15). Asimismo, estos y otros

estudios permitirfan desestimar la acusacién (he-
cha principalmente desde las redes sociales y algu-
nas paginas de internet) de que fue producto de una
manipulacién genética intencional (9,16,17,18).
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Lista de abreviaturas

ADN: 4cido desoxirribonucleico
ARN: 4cido ribonucleico

CoV: coronavirus

MERS-CoV: Middle East respiratory syndrome-related coronavirus

SARS-CoV: severe acute respiratory syndrome coronavirus

SARS-CoV2: severe acute respiratory syndrome coronavirus 2
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