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Resumen

Las enfermedades causadas por coronavirus son conocidas y han sido estudiadas
en veterinaria muchos afios antes que en medicina humana por suimportanciay
por sus efectos en distintas especies de aves y de mamiferos. La primera vacuna
contra una enfermedad por coronavirus en animales, la bronquitis infecciosa
aviar, se desarroll6 en 1950 mientras que el primer coronavirus humano se des-
cribié en 1965.

En el presente trabajo se hace una revision historica de los aspectos que pueden
ser mas interesantes de las enfermedades causadas por coronavirus, aportando
algunas experiencias propias con enfermedades causadas por coronavirus en el
cerglloa algunas de ellas emergentes e ilustrativas de lo que son estas enfer-
medades.

Seresaltan las caracteristicas epidemiol6gicas de las zoonosis causadas por coro-
navirus, su origen y el caracter preocupantemente emergente de las mismas en
medicina humana; es por esto que el conocimiento de los antecedentes de la pan-
demia actual causada por SARS-CoV-2 resultan muy elocuentes a la hora de in-
terpretar la actual emergencia sanitaria, que aunque sorpresiva no resulta un
hechoinesperado.

Introduccion

En 1968 se publico una nota en la revista Nature: “Un nuevo grupo de vi-
rus con el nombre de coronavirus ha sido reconocido por un grupo informal de
virélogos...”. Segtn los firmantes, estos virus de morfologia redondeada y con
proyecciones externas, al ser observados al microscopio electronico se parecian a
la corona solar y propusieron denominarlos coronavirus. En 1975 el comité in-
ternacional para la taxonomia de virus (International Committee on Taxonomy
of Viruses; ICTV) los clasifico en la nueva familia Coronaviridae.

Los virus de esta familia tienen una envoltura y un genoma de ARN mo-
nocatenario de polaridad positiva de 27 a 32 kilobases, el de mayor tamafio de
todos los virus ARN. El ARN virico sirve de ARN mensajero (ARNm) para sinte-
tizar las proteinas del virus en las células hospedadoras, entre las que se en-
cuentra una ARN polimerasa dependiente de ARN (ARNpARNA), la cual sera
utilizada para generar otros transcritos (subgenomas) y finalmente para replicar
el genoma completo.
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El ICTV clasifica actualmente a los coronavirus que nos interesan en la
subfamilia Coronavirinae, que a su vez se divide en los géneros Alphacoronavi-
rus, Betacoronavirus, Gammacoronavirusy el ain no reconocido Deltacorona-
virus. El mas diverso es el Betacoronavirus, que engloba los subgéneros Embe-
covirus, Hibecovirus, Merbecovirus, Novecovirus y Sarbecovirus y muchos
otros virus adn no clasificados, con un porcentaje alto de ellos detectados en
murciélagos.

Los analisis evolutivos han llevado a la conclusion de que los murciélagos
y los roedores son el origen principal de Alfa- y Betacoronavirus, mientras que
las aves constituyen el reservorio principal de Gamma- y Deltacoronavirus, in-
dicando que los coronavirus han cruzado las barreras de especie, pasando de un
animal a otro alolargo de miles de anos (Cui et al., 2019).

Los murciélagos son reservorios de multitud de virus porque las adapta-
ciones que estos mamiferos han adquirido para soportar las consecuencias del
elevadisimo gasto metabolico que necesitan para el vueloy para hacer frente a las
moléculas oxidantes perjudiciales (especies reactivas) les han permitido adaptar
eficazmente su sistema inmune para soportar infecciones por muchos virus sin
padecer enfermedades (Subudhi et al., 2019).

Hay una cantidad enorme de especies de coronavirus, la mayor parte
Betacoronavirus. Un estudio reciente de EcoHealth Alliance (https://
www.ecohealthalliance.org/), del Instituto de Virologia de Wuhan y de otras
instituciones, describe la deteccidon de 630 nuevas secuencias de coronavirus en
murciélagos. Esta aun arrancando el Global Virome Project (http://
www.globalviromeproject.org/) cuyo objetivo es encontrar virus zoonoéticos y

prevenir pandemias futuras. Se espera que aporte miles de secuencias de nuevos
coronavirus.

Primeros coronavirus animales

Los coronavirus eran conocidos mucho antes en el mundo veterinario que
en medicina humana. En 1931 dos veterinarios describieron una “bronquitis in-
fecciosa” que afectaba a los pollos y en 1933 se comprobd6 que estaba causada por
un agente “filtrable” (Fabricant, 1998). En 1936 se demostro que estaba causada
por un virus, el virus de la bronquitis infecciosa (en inglés IBV) y en 1937 se con-
sigui6 cultivarlo en embriones de pollo, siendo esta la primera descripcién de
una enfermedad causada por coronavirus. Los veterinarios trabajaron con gran
eficacia con este primer coronavirus cuando las técnicas de laboratorio no se
parecian ni remotamente a las actuales.

El virus de IBV es del género Gammacoronavirus, en el que esta también

6 FACULTAD DE CIENCIAS BIOLOGICAS Y AMBIENTALES. UNIVERSIDAD DE LEON


https://www.ecohealthalliance.org/
https://www.ecohealthalliance.org/
http://www.globalviromeproject.org/
http://www.globalviromeproject.org/
https://www.ecohealthalliance.org/
https://www.ecohealthalliance.org/
http://www.globalviromeproject.org/
http://www.globalviromeproject.org/

AMBIOCIENCIAS - REVISTA DE DIVULGACION CIENTIFICA E INNOVACION DOCENTE

clasificado otro virus aislado de las ballenas beluga (Delphinapterus leucas).

En 1940, un veterinario de la Universidad de Massachusetts demostro
que era posible proteger a las gallinas exponiéndolas al coronavirus IBV ate-
nuado por pases sucesivos en embriones de pollo. Poco después, al comienzo de
los afios 50 se desarrolld la primera vacuna con la cepa que habia desarrollado, la
“Van Roekel M41” (cepa Massachusetts), que fue la primera vacuna frente a una
enfermedad por coronavirus (Jordan, 2017).

En 1963, también antes de conocerse el primer coronavirus humano, Jean
Holtzworth, del Angell Memorial Animal Hospital, en Boston (EE. UU.), descri-
bi6 una enfermedad en los gatos a la que llamé “peritonitis cronica fibrosa”. En
1966 dos veterinarios de la Universidad de Ohio reprodujeron la enfermedad ex-
perimentalmente, la denominaron con su nombre actual, peritonitis infecciosa
felina y propusieron que estaba causada “por un agente pequefio como un mico-
plasma o un virus”, aunque no consiguieron demostrarlo. En 1970 se indico el
parecido de este virus con los coronavirus conocidos y en 1976 se consiguio cul-
tivarlo por primera vez (Pedersen et al., 1981). También hay una vacuna comer-
cial contra esta enfermedad, que en una de sus formas clinicas es mortal para el
gato.

Coronavirus del cerdo

Nuestro grupo de investigacion, especializado en infecciones digestivas
del cerdo, ha trabajado sobre dos enfermedades causadas por coronavirus: la
gastroenteritis transmisible (GET) y la diarrea epidémica porcina (DEP); fruto
de la investigacion sobre esos virus se han realizado cuatro tesis doctorales y una
mas esta en proceso de elaboracion.

Ambas enfermedades tienen una historia ilustrativa. La GET se describi6
en 1946y en 1954 se descubri6 que estaba causada por un virus, aislado en 1968 e
identificado en 1970 como un representante de coronavirus. La GET fue una en-
fermedad importante durante décadas, sobre todo en América, pero también en
Europa (Laudeetal., 1990).

Frecuentemente se habla de las mutaciones como algo que confiere nue-
vas capacidades a los virus para ser mas virulentos, pero en el caso del virus de la
GET sucedi6 lo contrario. El Prof. Pensaert, con el que hemos colaborado, fue
Catedratico de Virologia de la Facultad de Veterinaria de Gante (Bélgica). En
1984 detectd un aumento subito del porcentaje de cerdos con anticuerpos frente
al virus causante de la GET sin que hubiera aumentado la incidencia de la enfer-
medad y en 1986 descubrié que una pequefia mutacién en el genoma del virus di-
gestivo de la GET habia generado un nuevo virus, al que llam6 coronavirus
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respiratorio porcino (CVRP). La mutacion afect6 a la proteina S de las espiculas
(spike) que conforman la corona, e hizo que el nuevo virus se comportara de una
forma totalmente diferente; este virus tiene tropismo por el aparato respiratorio
y causa una infecciéon inaparente o muy leve. Al ser un virus respiratorio se difun-
di6 rapidamente en la poblacién porcina europea y la inmunizé contra el virus
digestivo porque ambos son muy similares antigénicamente (Laude et al., 1993).

La mutacion fue una gran ventaja evolutiva para el virus. El CVRP se
transmite por el aire y no provoca cuadro clinico, por lo que se difunde con mu-
cha facilidad por el aire o por cerdos portadores asintomaticos y alcanzo pronto a
lamayoria de las granjas. Espana entr6 en la UE en 1986 y hasta entonces no im-
portabamos cerdos de otros paises. Cuando se abrieron las fronteras, el CVRP
lleg6 de inmediato con cerdos importadosy se difundié rapidamente. En este ca-
so, la mutacion evolutivamente ventajosa para el virus fue también ventajosa pa-
ra los hospedadores, los cerdos. Al infectarse con el virus respiratorio quedaban
inmunizados frente al virus digestivo, dando lugar a un auténtico fenémeno de
“vacunacion natural” dela poblacion.

Actualmente continuamos trabajando con el virus de la DEP, que tiene
una historia distinta. La enfermedad se describi6 en 1976 y de nuevo el grupo del
Prof. Pensaert aislo un virus desconocido con morfologia de coronavirus en 1977.
La DEP es una enfermedad similar a la GET aunque mas leve. Esté presente en
cerdos de muchos paises europeos y en Espafia hubo numerosos brotes en la dé-
cadade 1990y sigue habiendo casos actualmente (Carvajal et al., 2015).

El virus de la DEP lleg6 a Asia, aunque no se pudo determinar su origen y
durante afios en China y Corea del Sur hubo brotes similares a los de Europa, pe-
ro en el invierno de 2009-2010 empezo6 un brote muy grave en el sur de China, la
zona mas productora del mayor productor mundial de cerdos. La zona tenia un
censo de mas de 400 millones de animales, y decimos tenia porque la llegada re-
ciente de la peste porcina africana, una de las enfermedades mas graves del cer-
do, ha hecho que su censo sea actualmente de unos 150 millones de cerdos
menos.

Esta nueva forma de la DEP afect6 a cerdos de todas las edades, causando
una diarrea grave con mortalidades en lechones de hasta el 90 % y rapidamente
se extendi6 por todo el pais causando la muerte a muchos millones delechones.

Se comprobd que el virus original de la DEP también habia sufrido una
mutacién en la proteina S delas espiculas, pero en este caso se habia originado un
virus mucho mas virulento que el original, al contrario de lo que habia sucedido
con el virus de GET.
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En el continente americano no habia habido nunca DEP, pero en 2013
lleg6 a EE. UU. la cepa china virulenta del virus que se extendi6 rapidamente y
paso después a otros paises americanos. Se ha calculado que, solo en EE. UU., la
DEP mato6 inicialmente a mas de 8 millones de lechones aparte de otras pérdidas
en reproductores y cerdos de cebo. Una auténtica catastrofe. Se sabe que el virus
procedia de China porque su secuencia era casi idéntica a la cepa
“CHN/AH2012”, esta tltima muy extendida en China y muy virulenta. Actual-
mente no se sabe como llego este virus a EE. UU., pero todo apunta a que pudo
llegar en materias primas para la elaboracion de piensos, probablemente a través
de la contaminacion de los contenedores empleados en el transporte (Huang et
al.,2013).

La difusion de esta variante muy virulenta de la DEP caus6 alarma en
Europa, temiendo las consecuencias que pudiera tener en la industria porcina.
En Espana, en 2014 el Ministerio de Agricultura financié un proyecto a nuestro
laboratorio, realizando de esta forma el primer estudio de la situacion epidemio-
logicay del impacto dela enfermedad por DEP. No era ni mucho menos tan grave
como lo que estaba pasando en EE. UU., pero aun asi en los brotes de ese afio la
mortalidad media deloslechoneslactantes fue elevada.

En una segunda fase del proyecto se estudiaron los virus que estaban cir-
culando en Espafia, secuenciando el genoma completo de algunos de ellos y con-
cretamente en el gen S de las espiculas de 24 aislados, incluyendo muestras de los
afios 90 que aun conservabamos. Comprobamos que los virus que circulaban en
Espana en 2014 y también los de los afios 90 eran similares a variantes mucho
menos virulentas del virus (denominadas INDEL) que presentaban algunos
cambios en el gen para la proteina S. Esta menor virulencia explicaba que el cua-
dro clinico fuera mucho mas leve que el descrito en EE. UU., afortunadamente
para las empresas productoras de porcino espafiolas y europeas (de Nova et al.,
2020).

Emergencia de nuevos coronavirus en el cerdo

Los coronavirus del cerdo estan dando en tiempos recientes sorpresas
llamativas. En 2009 en Italia hubo problemas en granjas con diarrea acuosa en
cerdas reproductoras y mortalidad en lechones, aunque menor que la habitual en
brotes de DEP o de GET. Los resultados de laboratorio aplicando técnicas con-
vencionales eran poco concluyentes y, tras los analisis genémicos, se describid
un nuevo representante que se denominé coronavirus entérico porcino (Swine
Enteric coronavirus, SeCoV) (Boniotti et al., 2016). Este se habia originado por
recombinacion de los dos virus digestivos “clasicos”, el causante de DEP y el de
GET. En algiin momento y en algan lugar, algtin cerdo fue infectado a la vez por
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los dos virus citados que recombinaron sus genes y originaron un virus nuevo,
demostrando una vez més la elevada capacidad natural de los coronavirus para la
recombinacion. Después se describi6 la presencia de este virus en otros paises
€uropeos.

En nuestro grupo hemos estudiado muestras actuales y las que conser-
vabamos desde 1993 y se ha comprobado que este virus recombinante estaba ya
circulando en Espaina al menos desde ese afio (de Nova et al., 2020). El virus ha-
bia pasado desapercibido porque en los afios 90 no estaban disponibles las téc-
nicas de secuenciacion actuales. Las técnicas que se usaban entonces daban
reacciones cruzadas con el virus causante de DEP y las muestras se consideraban
positivas para este virus. Por tanto, el virus recombinante pudo haberse ori-
ginado hace mas de 25 anos.

El coronavirus SeCoV es considerado nuevo porque se ha identificado y
diferenciado recientemente, pero realmente es bastante mas “viejo” de lo que se
pensaba. En Espaifia estaba desdela década de 1990y, dado que en Espafia no hu-
bo practicamente casos de GET, también es posible que se originara por recom-
binacién del virus de la DEP y del CVRP, el coronavirus respiratorio porcino de-
rivado del virus digestivo de la GET. Se ha demostrado experimentalmente que
una cepa del virus de la DEP de alta virulencia puede infectar células de la cavi-
dad nasal y llegar después al intestino, por lo que la posibilidad de recombina-
cién del virus dela DEP con el CVRP no es descabellada.

Las sorpresas con los coronavirus del cerdo no habian acabado; en 2009
se encontraron en China coronavirus nuevos y diferentes en aves, ahora clasifi-
cados en el género Deltacoronavirus (DCoV), creado ex profeso para ellos. Poco
después, en 2012, el mismo grupo de investigaciéon estudidé muestras de diversos
mamiferos (leopardos asiaticos, gatos, perros, cerdos, roedores, monos y huma-
nos) y de distintas especies de aves. Solo encontraron Deltacoronavirus en aves
silvestres y en cerdos, con un 10 % de las muestras de cerdos positivas. Estos
autores describieron 7 nuevos coronavirus, entre ellos uno presente en cerdos, al
que llamaron PDCoV HKU15 (Wang et al., 2015). En 2014, el Departamento de
diagnostico veterinario de la Universidad de Iowa (EE. UU.), recibié muestras de
una granja con un brote agudo de diarrea que afectaba a cerdas y lechones. En
estas muestras se identificO un Deltacoronavirus que se denomind
USA71A/2014/8734, diferente del virus HKU15 de procedencia china, pero con
una homologia del 99 %, 1o que indicaba una potencial nueva importacion de este
otro coronavirus desde China (Lietal.,2014).

Poco después el laboratorio de diagnostico veterinario de la Universidad
de Minnesota (EE. UU.) encontr6 en muestras de cerdos con diarrea otro repre-
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sentante de Deltacoronavirus, el SDCV/USA/Illinois121/2014, con la misma
homologia del 99 % con las cepas virales de origen chino (Marthaler et al., 2014).
Después se identificaron virus similares en otros estados, y un estudio retros-
pectivo demostro que el virus llevaba presente en EE. UU. al menos desde agosto
de 2013. También se identificaron Deltacoronavirus con una gran homologia en
su genoma en cerdos en Canada, Corea del Sur, China, Tailandia, Laos y
Vietnam.

El PDCoV causa en las granjas un cuadro de diarrea acuosa en cerdos de
todas las edades con mortalidad alta en lechones, considerandose un virus
emergente atin poco conocido y estudiado.

En 2016 aparece un nuevo coronavirus causante de diarrea en cerdos, de
nuevo con procedencia China; en octubre de ese afio hubo un primer caso de
diarrea grave en Guandong, cerca de donde apareci6 en 2002 el primer caso hu-
mano de SARS-CoV. El cuadro incluia vomitos y diarrea aguda en lechones lac-
tantes con una mortalidad de hasta el 90 % cuando tenian menos de 5 dias de vi-
da. Las cerdas madre padecian solamente una diarrea leve y se recuperaban en 2-
3dias.

Cuando se hizo un anélisis metagenémico de muestras de intestino de los
lechones, se detect6 un nuevo coronavirus al que se denominé SADS-CoV (Swine
Acute Diarrea Syndrome Coronavirus) que era muy similar al Betacoronavirus
HKU?2 aislado de murciélagos de herradura chinos del género Rhinolophus, de
los que ya se conocia que eran el reservorio del virus humano del SARS (Zhou et
al., 2018). Después se identificaron virus muy relacionados en casi el 10 % de
muestras de heces de murciélago recogidas de zonas préximas, sobre todo en los
murciélagos del género Rhinolophus.

¢Qué ensenanzas podemos sacar a partir del conocimiento relativo a los
representantes de coronavirus del cerdo? La aparicion del mutante respiratorio
del virus de GET senala su capacidad de mutacion. Este virus se difundi6é ademas
con gran rapidez por toda la cabafia porcina de Europa, lo que resalta la facilidad
de difusion delos coronavirus respiratorios, como el de la pandemia actual.

Ha habido discusiones bizantinas sobre si el SARS-CoV-2 se transmite o
no por aerosoles y algunas autoridades han dicho repetidamente que “no habia
evidencias cientificas”. Conociendo de forma genérica la epidemiologia de los co-
ronavirus, en principio, hay que dar por supuesto que se trasmiten por aerosoles
y, en todo caso, habria que buscar evidencias cientificas de lo contrario.

Por otra parte, los coronavirus del cerdo han puesto de manifiesto que
también hay mutaciones que pueden dar lugar a nuevos virus o nuevas cepas vi-
rales méas virulentos/as, como las cepas asiaticas del virus de la DEP. Ademas,
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también hay recombinaciones, como el caso del coronavirus entérico porcino
originado porrecombinaciéon del virusdela GET yel dela DEP.

Por tltimo, los coronavirus del cerdo indican que emergen nuevos coro-
navirus que afectan al cerdo, pero que proceden de otras especies. Los nuevos
Deltacoronavirus proceden mayoritariamente de aves mientras que los Beta-
coronavirusy Alphacoronavirus tienen su origen en murciélagos.

Ya hemos indicado que los murciélagos son el reservorio de una enorme
cantidad de virus, entre ellos muchos coronavirus. Hay una magnifica base de
datos de virus asociados con murciélagos (Data Base of Bat-Associated Viruses)
que registra 2.286 virus asociados a los murciélagos frugivoros, (Megachirop-
tera), 8.527 asociados a las distintas familias de murciélagos de pequefio tamafio
(Microchiroptera),y otros 601 asociados a quirdpteros sin clasificar, con un total
de 11.414 representantes virales; de ellos, 4.027 (35 %) pertenecen al grupo de
coronavirus, por lo que el porcentaje de coronavirus en murciélagos es muy
considerable.

Las alteraciones medioambientales y la invasion de ecosistemas silvestres
favorecen el contacto de los murciélagos con animales domésticos, como el cer-
do, y con el hombre y facilitan su transmision interespecifica.

Los coronavirus humanos

Hasta ahora, hay descritos siete coronavirus humanos: dos Alphacorona-
virus que causan resfriados, el 229E y el NL63, y cinco representantes de Be-
tacoronavirus, siendo dos de ellos los virus de resfriados OC43 y HKU1. Los
otros tres representantes son coronavirus muy patogenos recientemente des-
critos y que han originado epidemias graves: SARS-CoV, virus que causa el sin-
drome respiratorio agudo grave (Severe Acute Respiratory Syndrome Coro-
navirus), el MERS-CoV que causa el sindrome respiratorio de Oriente Medio
(Medium East Respiratory Syndrome)y el SARS-CoV-2, el virus de la pandemia
actual que causa un Sindrome Respiratorio Agudo Grave-2, conocida como
COVID-19 (coronavirus disease-19) (Petrosillo et al., 2020).

En 1965 se descubrio6 el primer coronavirus humano, el 229E, y poco des-
pués el 0C43, siendo en ambos casos causantes de resfriados, porlo que al tratar-
se de enfermedades leves la comunidad médica no se molest6 en investigar los
coronavirus.

Ahi quedd la cosa en medicina humana hasta que apareci6 en China el
virus del sindrome respiratorio agudo grave (SARS-CoV) en noviembre de 2002
(Knobler et al., 2004; Hilgenfeld y Peiris, 2013). En 2003 un portador asinto-
matico lo llevo a Hong Kong y desde alli se extendi6 causando una epidemia que
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afectd a 8.096 personas en 29 paises, con 774 muertos, una letalidad proxima al
10 %. Este virus tenia un ntimero basico de reproducciéon (R,) bajo y, afortu-
nadamente se controld la infeccidon ya que los pacientes mostraban sintoma-
tologia en el momento en el que la transmisibilidad estaba en su apogeo, por lo
que su control resultaba bastante efectivo. Desde 2004 no se han descrito mas
casos, pero la elevada mortalidad del virus conocido ahora como SARS-CoV-1,
cambi6 por completo la percepcién de los coronavirus en medicina humana.

Cuando emergi6 el SARS no se sabia ain que los murciélagos pudieran ser
reservorios de coronavirus, pero ya empezaron los indicios a partir de dos repre-
sentantes de la familia Paramyxoviridae; en 1994 emergio en Australia el virus
Hendra, afectando y causando muertes en caballos y humanos, aislandose poco
después en murciélagos frugivoros. Algo mas tarde, en 1999, emergi6 en Malasia
el virus Nipah, que caus6 una enfermedad relativamente leve en cerdos, pero que
causo lamuerte a 105 personas en un primer brote; este virus fue también aislado
inmediatamente de murciélagos (Wanget al., 2015).

En 2003 se aislo el virus del SARS en civetas de las palmeras (Paguma
larvata) en mercados chinos de animales vivos, apuntando a que la enfermedad
era una zoonosis que provenia de animales (Wang et al., 2006; Ye et al., 2020).
Poco después se encontr6 un virus muy similar al humano en heces de murcié-
lagos de herradura chinos (Rhinolophus sinicus). El origen del virus eran los
murciélagos y las civetas fueron las hospedadoras que lo amplificaron y lo acer-
caron al hombre.

En 2003 se descubri6 otro coronavirus del resfriado en los Paises Bajos, el
HCoV-NL63, también del género Alphacoronavirus, y en 2005 otro nuevo en
Hong Kong, el HCoV-HKU1, del género Betacoronavirus. Los cuatro virus del
resfriado son muy comunes, todos hemos tenido un resfriado y estamos mas o
menos inmunizados contra alguno o varios de ellos.

En 2012 emergio otro coronavirus zoonoético atin mas virulento, el del sin-
drome respiratorio de Oriente Medio (MERS). Se aisl6 de un paciente que muri6
en Jeddah (Arabia Saudi) y se clasifico6 como un Betacoronavirus similar al
SARS-CoV, pero genéticamente mas proximo a dos coronavirus de murciélagos,
el de Pipistrellus HKU5 (BtCoV-HKU5) y el de Tylonycteris (BtCoV-HKU4)
(Singh, 2014; Gaoet al., 2016; Scheld et al., 2016).

El 14 de septiembre de 2012 1a Agencia de Proteccion de la Salud del Reino
Unido recibi6 la notificacion de un caso de enfermedad respiratoria muy grave
en un paciente ingresado en Londres en una UCI que habia sido trasladado desde
Qatary que habia viajado antes a Arabia Saudi. Padeci6 una enfermedad respira-
torialeve y no diagnosticada en agosto mientras visitaba Arabia y el 3 de septiem-
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bre empeoro y fue ingresado en un hospital de Qatar, donde a pesar de diversos
tratamientos sigui6 empeorando hasta que decidieron trasladarlo a Londres. El
virus del MERS habia viajado rapidamente ya al Reino Unido.

En septiembre de 2013 habia ya 108 casos confirmados de MERS, 50 de
ellos mortales. Se habian descrito infecciones locales en Jordania, Arabia Saudi,
Qatar y Emiratos Arabes Unidos y casos secundarios, a veces con transmisiéon
local en el Reino Unido, Francia, Alemania, Italiay Ttinez.

A finales de enero de 2020, la OMS registraba 2.519 casos de MERS en 27
paises con 866 muertes (34,3 %), una enfermedad muy grave. La mayor parte de
los casos se han diagnosticado en Arabia Saudi: 2.121 casos con 788 muertes.

Los estudios epidemiol6gicos determinaron que la fuente principal de
contagio del virus de MERS son los camellos y que la transmisién es respiratoria
(Ohd et al., 2016). Hay también contagio entre personas, principalmente en
ambientes hospitalarios.

Se determin6 también que el origen inicial del virus son los murciélagos
que contaminan con sus heces u orina el agua o el pienso de los camellos. Cerca
de La Meca se aisl6 el virus en murciélagos de tumba egipcios (Taphozous
perforatus) capturados cerca del domicilio de un enfermo poco después del pri-
mer caso humano (Shehataetal., 2016).

Después se hizo un estudio que abarco, entre otras, muestras de heces de
cuatro especies de murciélagos Pipistrellus capturados en cuatro paises euro-
peos (Annan et al., 2013). Se detectaron Betacoronavirus en 40 (14,7 %) de los
272 Pipistrellus de distintas especies capturados en Holanda, Ucrania y
Rumania. La carga virica que se detect6 en las heces fue en algunas ocasiones
muy elevada. El genoma de uno de los virus de murciélagos europeos, el VM 314,
solo se diferenciaba en un 1,8 % del MERS-CoV.

Por tanto, murciélagos muy comunes en Europa y muy proximos al hom-
bre estan infectados con coronavirus similares al virus del MERS, algo que debe
ser tenido en consideracion en la vigilancia de las zoonosis por coronavirus.

Es interesante resaltar el foco de MERS que hubo en Corea del Sur, y cuya
experiencia sirvio a este pais para enfrentarse a la pandemia actual (Cho et al.,
2016). El1 20 de mayo de 2015 se confirmé un primer caso en un coreano que tenia
negocios en la Peninsula Arabica y que habia viajado alli. Volvi6 a Corea del Surel
4 de mayo sin sintomas, el 11 de mayo empezo con fiebre y se le diagnostico de
MERS el 20 de mayo. De inmediato, todos los que habian tenido contacto con él
desde que empez6 con fiebre, 742 personas, fueron sometidos a vigilancia. El dia
20 de mayo ya habian sido diagnosticados 28 infectados: personal sanitario,
otros pacientes y 13 personas mas entre celadores, visitantes y personal de segu-
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ridad de los hospitales.

Tres de los infectados por el paciente inicial fueron lo que epidemiolbgica-
mente se conoce como “superdifusores”, porque cada uno de ellos infect6 a otras
5 personas. El virus alcanz6 a numeroso personal de los hospitales en los que
habia estado el paciente, pero también se disemin6 mucho, hasta afectar a otros
17 hospitales debido al movimiento de pacientes y de personal sanitario entre
ellos.

A finales de julio habia 186 casos confirmados, la mayoria de ellos
contagiados en hospitales, con 38 muertes (19,4 %) y ain quedaban 12 pacientes
en tratamiento. Se sometieron a cuarentena méas de 16.600 personas y se cerra-
ron temporalmente cientos de colegios. El brote tuvo repercusiones econémicas
importantes, porque hubo descensos notables del comercio y se cancelaron més
de 100.000 viajes turisticos y, para paliarlas, el Banco Central de Corea del Sur
rebajo los tipos de interés en 0,25 puntos.

De nuevo una sola persona infectada habia trasportado un coronavirus
zoonotico que se transmite por via respiratoria a miles de kilometros. ¢Les suena
esto?

Las conclusiones que sacaron las autoridades de Corea fueron: a) es ne-
cesario un mayor conocimiento epidemiol6gico sobre la forma de transmision
del virus; b) hay que mejorar las técnicas de rastreo epidemiolégico utilizando
camaras de circuitos cerrados de television y sistemas de GPS; c) hay que iden-
tificar muy rapidamente a las personas en contacto con un caso; d) hay que
aprender de la experiencia de cuarentena de los contactos; d) se deben recon-
siderar los sistemas de deteccion de brotes de enfermedades contagiosas tanto a
nivel del gobierno central, como de los gobiernos locales y del publico; €) se debe
revisar la forma de gestionar las enfermedades infecciosas en los hospitales, lo
que implica controlar las visitas a los pacientes y el ambiente en las instalaciones
de emergencia

Estos conocimientos los han aplicado con todo rigor las autoridades de
Coreadel Sur en la pandemia actual, y de ahi el éxito que han tenido.

Después, se encontraron anticuerpos contra el MERS-CoV en camellos de
muchos paises, incluyendo las Islas Canarias (Gutiérrez et al., 2105), y se aisla-
ron (y se aislan) virus muy similares en numerosas especies de murciélagos y en
zonas tan alejadas como Europa y Sudafrica, donde se aislé un virus cuya se-
cuencia solo se diferenciaba de la de MERS-CoV en un 0,3 % de un murciélago
insectivoro de la especie Neoromicia zuluensis (Geldenhuys et al., 2018).

Los datos actuales indican que los virus antecesores del MERS podrian
haber estado en murciélagos insectivoros del Viejo Mundo (Europa, Asia y Afri-
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ca) de la familia Vespertilionidae, a la que pertenecen los géneros Pipistrellus y
Neomicia, desde hace cientos de afios.

La pandemia actual por SARS-CoV-2 no es, por tanto, un fené6meno raro.
Un informe muy reciente (29/10/2020) de la Plataforma Intergubernamental
sobre Biodiversidad y Servicios de los Ecosistemas dice que estudios cientificos
sefialan que puede haber hasta 850.000 virus animales con capacidad de infec-
tar alhombre

El informe resalta que las mismas transformaciones ambientales que im-
pulsan la pérdida de biodiversidad y el cambio climatico, principalmente la defo-
restacion, la expansion e intensificacion agroganadera y el comercio y consumo
de animales silvestres pueden hacer que las pandemias o grandes epidemias
sean cada vez mas frecuentes, como ha sucedido en los altimos afios.

Hay un amplio consenso en que el SARS-CoV-2 actual tiene su origen en
murciélagos y, aunque aun no esta totalmente aclarado, todo apunta que el
animal que acerc) el virus original de los murciélagos al hombre es el pangolin
(Manis javanica), muy apreciado, aunque prohibido en la cocina oriental (Liu et
al.,2020; Lametal.,2020).
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