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INTRODUCCION.

Los coronavirus fueron descubiertos como patdégenos humanos importantes en la
década de 1960 animales que causan diversas enfermedades que pueden ir desde
un resfriado comun hasta uno Infeccién pulmonar. A diciembre de 2019, se habian
identificado seis tipos de coronavirus que podrian hacer esto. Causar enfermedades
en los seres humanos, incluida la causa de los dos brotes epidémicos. Atras: el
coronavirus del SARS, que aparecio por primera vez en 2002, y el MERS-CoV
identificado por primera vez en el Medio Oriente en 2012. Finales de diciembre de
2019 identificé un nuevo coronavirus causante de un grupo de casos de neumonia
en Wuhan, capital de la provincia de Hubei en China, es como la llama la
organizaciéon mundial Salud (OMS) en febrero de 2020, Sindrome respiratorio agudo
severo Coronavirus 2 (SARS-CoV-2) y la enfermedad que causa COVID-19, que
significa enfermedad por coronavirus 2019. Se propagé rapidamente desde Wuhan,
causando inicialmente una epidemia, China seguida de un numero creciente de

casos en todo el mundo, causo la pandemia y emergencia sanitaria actual.



Andlisis del genoma del coronavirus SARS-CoV-2, responsable de la enfermedad
COVID-9, ha dado respuesta a algunas interrogantes sobre el virus, pero queda por
aclarar una de las principales interrogantes, de donde vino exactamente. Menos de
dos meses después del primer caso registrado de una persona infectada con SARS-
Cov-2, fueron claramente marcados como coronavirus al analizar la secuencia del
virus. Este tipo de virus tiene la capacidad de saltar de una especie a otra y
adaptarse, dando lugar a enfermedades infecciosas conocidas como zoonosis, que
indican un posible origen animal del virus. De hecho, varios investigadores ya
habian advertido que la capacidad de saltar de un tipo de coronavirus a otro es una
bomba de tiempo que podria desencadenar una pandemia como la que nos afecta
en cualquier momento.

La caracterizacion del SARS-CoV-2 como coronavirus también confirmo las
primeras hipotesis de que el virus podria haberse originado en un mercado de
Wuhan que vendia vida silvestre. Desafortunadamente, con el mercado
degradandose poco después de que comenzara el brote, fue imposible investigar

completamente qué animal podria ser la fuente de infeccion.

Sin la capacidad de comparar el genoma del SARS-CoV2 con muestras de animales
de mercado, los investigadores recurrieron a las bases de datos. El siguiente paso
para evaluar el origen del SARS-CoV-2 fue comparar su secuencia con la de otros
coronavirus que ya se han identificado en humanos u otras especies de mamiferos.
Esta comparacion ha aportado informacibn muy relevante sobre sus posibles
origenes, pero también ha suscitado nuevas interrogantes sobre como sucedié. Los
primeros candidatos de los que provino el SARS-CoV-2 fueron los murciélagos.
Estos animales son un reservorio muy importante de coronavirus, y se han
encontrado coronavirus muy similares al SARS-CoV-2 en muestras derivadas del
SARS-CoV-2. Sin embargo, no se pudo establecer una relacion directa entre estos
coronavirus y el SARS-CoV-2, lo que indica un posible hospedador intermediario.
Un posible candidato es el pangolin. Se han identificado coronavirus que son muy
similares al SARS-CoV-2 a partir de muestras de pangolines que han sido

rescatados del comercio ilegal, especialmente en un area critica para la union del



virus a la célula huésped. Este resultado sugiere que el pangolin es una especie
intermedia.

"El papel que jugaron los pangolines en la causa del SARS-CoV-2 (la causa del
COVID-19) aun no esta claro”, dijo Edward Holmes, vir6logo evolutivo de la
Universidad de Sydney que ayudo a caracterizar la enfermedad, fue el genoma del
virus y la investigacion sobre su origen. "Es notable, sin embargo, que los virus del
pangolin contienen algunas regiones gendmicas que estan estrechamente

relacionadas con el virus humano".

Para abordar el problema, serd necesario tomar muestras de coronavirus de
murciélagos en la regién de Hubei, donde se origind la pandemia COVID-19, asi
como nuevas muestras de pangolines u otras especies. Aunque todo apunta al virus
SARS-CoV-2, que se transmite de un animal, se desconocen los pasos exactos. En
la historia de la evolucion del virus, todavia faltan partes para dar una imagen
detallada de lo que sucedié en cada etapa. Por ejemplo, el genoma de los
coronavirus derivados del pangolin muestra una variacion en el dominio de unién
de la proteina S, que participa en la unién y entrada en las células huésped. Este
rasgo también estd presente en el SARS-CoV-2 de origen humano, pero no en
coronavirus similares aislados de murciélagos. Esto ayudaria al virus a saltar
primero de murciélago a pangolin, obtener ese cambio y luego saltar a los humanos.
El acertijo sobre el origen del SARS-CoV-2 esta incompleto. Holmes espera que el
andlisis del genoma de otros coronavirus obtenidos de otras especies pueda
proporcionar nueva informacion que agregue algunas de las piezas que faltan en la
historia del virus. Hasta ahora, el andlisis gendbmico de muestras ambientales del
mercado ha revelado muestras de virus similares a las de los primeros pacientes de
Wuhan. Sin embargo, quedan algunas incégnitas. Por ejemplo, Holmes sefiala que
no todos los primeros casos de infecciones virales se asociaron con este mercado.
Por tanto, los origenes del virus pueden ser mas complejos.

Una tormenta epidemiolégica perfecta. Asi es como Holmes y Yong-Zhen Zhang,
investigadores de la Universidad Fudan en Shanghai, China, describen COVID-19,

la enfermedad causada por el SARS-CoV-2. Ambos autores destacan dos



caracteristicas del coronavirus que contribuyeron a su nombre: tiene la capacidad
de saltar entre especies y es un virus respiratorio altamente virulento.

La capacidad de los coronavirus para saltar de una especie a otra sugiere que el
SARS-CoV-2 no sera el ultimo en hacer esto. Con esto en mente, investigar el
coronavirus SARS-CoV-2 es vital para estar preparados para el futuro.

Holmes y Zhang ya han desarrollado algunos pasos que deben tomarse para
prevenir futuras pandemias de coronavirus. Estos incluyen el monitoreo de
coronavirus en varias especies de mamiferos, la adopcion de medidas contra el
comercio ilegal de vida silvestre exotica y la eliminacion de mamiferos y aves

silvestres de los mercados.

CONLUSION.

Esta nueva enfermedad, producida por un virus perteneciente al género
coronavirus, fue la primera enfermedad viral de tipo epidémico diagnosticada en un
tiempo récord gracias a la colaboracion de cientificos de varios paises. Asimismo,
fue extraordinariamente posible desarrollar el genoma del virus y con medidas de
control tan simples y antiguas como la cuarentena se logré controlar y prevenir la
propagacion en muchos lugares. Aunque ha causado panico y ansiedad en todo el
mundo, ha habido relativamente pocos casos de SARS-CoV-2 y un numero limitado
de muertes en comparacion con el virus de inmunodeficiencia humana, la

tuberculosis, la malaria y la influenza.
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