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Un sindrome respiratorio de causa desconocida causoé un brote que alert6 a los habitantes de Wuhan, China a finales
de 2019'. Dado el caracter inusitado de la enfermedad, la falta de informacion clinica, el desconocimiento de la
frecuencia, distribucion y el potencial de diseminacion de la enfermedad, las autoridades sanitarias chinas llevaron
a cabo una investigacion exhaustiva que para el 7 de enero de 2020 les permiti6 caracterizar un nuevo coronavirus al
cual posteriormente la OMS nombro oficialmente como COVID-19%3. Con la secuenciacion del genoma de este virus
se desarrollaron pruebas diagnosticas de biologia molecular tipo RT-PCR que permiten la correcta identificacion y
el aislamiento de los pacientes infectados para brindarles un tratamiento adecuado, ademas de hacer un seguimiento
de los posibles casos infecciosos®. Hasta el 12 de enero de 2020 todos los casos confirmados se limitaban a la ciudad
China de Wuhan. Con el fin de contener la infeccion por el COVID-19 y reducir la propagacion a otros paises, la
ciudad de Wuhan suspendi6 el transporte publico, con el cierre de aeropuertos, estaciones de ferrocarril y autopistas
en la ciudad, conteniendo a mas de 11 millones de personas’, sin embargo, para el 22 de enero del 2020 ya se habia
confirmado por lo menos un caso de COVID-19 en Tailandia, Japon y Corea del Sur®®.

En las tltimas dos décadas, el coronavirus causante del sindrome respiratorio agudo severo (SARS-CoV) y el
coronavirus del sindrome respiratorio del Medio Oriente (MERS-CoV) provocaron dos epidemias que acumularon
cercade 10.000 casos (9,10). Enel caso del SARS-CoV, la epidemia duro siete meses, se detectod en 29 paises, ocasiond
mas de 8.000 casos y tuvo una tasa de mortalidad del 10%. Por otro lado, el MERS-CoV sigue transmitiéndose
en pequefios brotes desde el 2012, y ha sido detectado en 27 paises, reportandose cerca de 2.500 casos, con una
mortalidad del 37%%!'°. Actualmente, el COVID-19 en tres meses ha infectado cerca de 170.000 personas y se
encuentra en 157 paises de los cinco continentes, causando hasta ahora mas de 6500 muertes, demostrando una alta
transmisibilidad de persona a persona que involucra infecciones a trabajadores de la salud y, por tanto, un mayor
riesgo de propagacion del virus''.

El tamafio del genoma de los coronavirus, oscila entre aproximadamente 26,000 y 32,000 bases, incluye un nimero
variable (de 6 a 11) de marcos de lectura abiertos (ORF del inglés: Open Reading Frame)'?. El primer ORF que
representa aproximadamente el 67% del genoma completo codifica para 16 proteinas no estructurales (PNS),
mientras que los ORF restantes codifican para proteinas accesorias y proteinas estructurales'. Las cuatro proteinas
estructurales principales para la formacion de la capside viral son la glucoproteina de la superficie de la espiga
(S), la proteina de envoltura pequefia (E), la proteina de la matriz (M) y la proteina de la nucleocapside (N). La
glicoproteina de la superficie de la espiga desempeiia un papel esencial en la unidn a los receptores en la célula
huésped y determina el tropismo del huésped'*. Las proteinas S de SARS-CoV y MERS-CoV se unen a diferentes
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receptores del huésped a través de diferentes dominios de unién a receptores (DUR). El SARS-CoV utiliza la
enzima convertidora de angiotensina 2 (ECA2) como uno de los principales receptores y el CD209L como receptor
alternativo'>'®, mientras que el MERS-CoV usa la dipeptidil peptidasa 4 (DPP4, también conocido como CD26)
como el receptor primario. Los analisis genéticos indican que el COVID-19 tiene una estrecha asociacion evolutiva
con los coronavirus provenientes del murciélago que son similares al SARS y es cercano a los CoV de SARS
identificado en humanos'’.
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Figura 1. Linea de tiempo de la propagacion mundial del COVID-19.

Debido al limitado conocimiento sobre el COVID-19, atin no se puede dar explicaciones razonables sobre el nimero
significativo de diferencias observadas en la secuencia de aminoacidos entre el COVID-19 y el SARS humano y
otros CoV similares al SARS. Por ejemplo, no se encontraron en COVID-19 sustituciones de aminoacidos en los
dominios de unién a receptores que interactuan directamente con la proteina del receptor humano ECA2 comparado
con el SARS-CoV?", pero se identificaron seis mutaciones en otra region del DUR. Si estas diferencias podrian
afectar el tropismo del virus hacia el huésped y la propiedad de transmision del COVID-19 en comparacion con el
SARS-CoV, es motivo actual de intensa investigacion.

Desde el punto de vista clinico, los coronavirus se pueden clasificar en aquellos adquiridos a nivel comunitario
y los coronavirus emergentes. Mientras que los coronavirus comunitarios provocan predominantemente una
sintomatologia respiratoria alta y circulan habitualmente en nuestra geografia, los coronavirus emergentes causan
infecciones respiratorias bajas y tienen el potencial de generar epidemias'®. Los primeros informes acerca de las
caracteristicas clinicas de este nuevo brote de coronavirus provienen de un grupo de 41 pacientes a quienes se les
confirm¢ la infeccion con COVID-19 mediante RT-PCR en tiempo real y secuenciacion. Inicialmente, los sintomas
y hallazgos de laboratorio fueron inespecificos (fiebre, tos, mialgia o fatiga, disnea, linfopenia). Sin embargo, al
progresar la enfermedad los estudios radiologicos evidenciaron que los 41 pacientes tenian neumonia con hallazgos
anormales en la TC de toérax y complicaciones (sindrome de dificultad respiratoria aguda, ARNaemia, (resultado
positivo por RT-PCR en tiempo real para COVID-19 en una muestra de plasma), dafio cardiaco agudo e infeccion
secundaria'.

En consecuencia, la pandemia de COVID-19 ha llevado a la implementacion de medidas extraordinarias de Salud
Publica para reducir la propagacion del virus dentro de China y a nivel mundial. Implementando rapidas estrategias
de contencion de grandes extensiones de territorio y aislamiento social severo, pruebas moleculares para mejorar
la eficiencia de deteccidn, clinicas de atencion primaria especializadas, ademas de los centros nacionales y locales
responsables para el control y la prevencion de esta enfermedad.
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Figura 2. Comparativa de datos epidemiologicos y clinicos de los diferentes Coronavirus causantes de sindromes respiratorios
agudos severos en humanos.

La divulgacion rapida de informacion es una prioridad para el control y la prevencion de esta enfermedad. Se ha
establecido un sistema diario de comunicados de prensa en China y la OMS para garantizar la divulgacion efectiva
y eficiente de la informacion epidémica. A nivel mundial se han lanzado campafias educativas para promover
precauciones para los ciudadanos, como lavarse las manos con frecuencia, usar la etiqueta de la tos y el uso de
equipos de proteccion personal (p. ej., mascaras y trajes de bioseguridad) al visitar lugares publicos. Ademas, el
publico en general debe estar motivado para informar sintomas como la fiebre y otros factores de riesgo para ser
sospechoso a estar infectados por coronavirus, incluido el historial de viajes a paises afectados y los contactos
cercanos con casos confirmados o sospechosos. Todo esto contribuird enormemente a disminuir los contagios y
llevar a un control de la Pandemia en el mediano plazo.
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