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El mundo esta alerta a epidemia por neumonias causadas
por coronavirus relacionado al consumo de animales
silvestres: La historia se repite.

The world is on an epidemic alert due to coronavirus-related pneumonia caused by wild animal consumption: history

repeats itself.
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China ha sido epicentro de infecciones virales emergentes
y reemergentes que han logrado una importancia global.
Desde este palis, en las (ltimas décadas se han notificado la
influenza aviar en 1997, sindrome respiratorios agudo severo
(SARS) en 2003y sindrome febril con trombocitopenia (SFTS)
en 2010 (1). Afin de 2019, una epidemia de SARS con un nuevo
coronavirus tiene al mundo alerta. Esta ha sido relacionada
con el consumo de animales silvestres, especialmente
murciélagos, los cuales se vendian junto a aves, serpientesy
productos del mar, en el mercado pesquero “Huanan Seafood
Wholesale Market” de la ciudad de Wuhan, provincia de Hubei,
China (2). Elvirus se ha denominado “2019-new coronavirus
0 2019nCoV” (3) y el mundo se ha mantenido informado en
tiempo real, facilitando intervenciones de salud publica que
permitan controlar su rapida propagacion. Aproximadamente
a 2 meses desde que se registraron los primeros casos
confirmados, las muertes llegan a 565, incluyendo un caso
fuera de China, con 28.284 casos confirmados, manteniendo
a la ciudad de Wuhan en cuarentena y al mundo en alerta

(declarada ofcialmente por la Organizacién Mundial de la Salud) (4).

Los coronavirus son virus ARN de hebra simple de sentido
positivo, con envoltorio que pertenecen a la subfamilia
Coronavirinae, familia Coronavirdiae, orden Nidoviales.
Los genomas de los coronavirus son los de mayor tamafo
entre virus ARN, variando entre 26 a 32 kb, existiendo
cuatro géneros cuyo analisis evolutivo ha mostrado que
murciélagos y roedores son portadores de la mayoria de los

géneros Alphacoronavirus (aCoV) y Betacoronavirus (3CoV),
mientras que aves son reservorios de la mayoria de los
Deltacoronaviurs (6CoV) y Gammacoronavirus (yCoV) (5).

Los coronavirus han traspasado la barrera de las especies
para infectar a humanos repetidamente, como fue el caso
del SARS-CoV, con una epidemia de aproximadamente 8.000
infecciones y 800 muertes, y mas recientemente, el MERS-
CoV, el cual desde 2012 ha causado en forma persistente en la
Peninsula Arabica en Medio Oeste una epidemia de SARS. En
ambas epidemias, los virus fueron cercanos genéticamente
a los virus presentes en murciélagos. Adicionalmente, en el
caso de SARS-CoV fueron cercanos ala civeta de las palmeras
(Paguna larvata) y en el MERS-CoV a camellos (Camelus
dromedarius), “saltando” a hospederos intermediarios antes
de llegar a humanos (s).

Mdltiples genomas de aislados clinicos de 2019-nCoV
han sido secuenciados con el objetivo de conocer el virus
en relacion a su hospedero, evolucion, patogenicidad, uso
de antivirales, estrategias de vacunacién y optimizacion de
metodologias de diagnostico. El grupo de jasperChan vy cols
(5), realizd la primera caracterizacion genémica del nuevo
coronavirus, en este, los arboles filogéneticos de varios
dominios de genoma como su orfia/b, proteina S (spike
protein), envoltura, membrana y nucleoproteina, mostraron
cercania del 2019-nCoV con coronavirus de murciélagos,
civetas y humanos. Ademas de un 89% de identidad con
SARS-like-CoVZXC21 de murciélago y 82% con SARS-CoV
humano, en la secuencia de nucleétidos. Por otro lado,
demostraron que, a diferencia de otros coronavirus, el gen
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que codifica para la proteina S, es solo compartido en un
40% de identidad de sus aminos acidos y aparece un nuevo
marco de lectura denominado orf8 que codifica una nueva
proteina secretora.

Desde la microbiologia de alimentos, la validacion
para deteccion de 2019-nCoV en muestras clinicas, basada
en PCR en tiempo real, ha sido un avance importante.
La caracterizacion de parametros de validacion como
sensibilidad (genes E, RdRP y N ), limites de deteccién (~3,9
copias del genoma por reaccion para el gene E vy
3,6 para el RdRp), estabilidad quimica de los reactivos en
control negativos (120 repeticiones), reaccién cruzada con
otros 310 coronavirus y exclusividad con otros 297 muestras
clinicas positivas con otras enfermedades respiratorias de
origen viral, basada en secuencias del genoma, podria ser
extrapolada a diversas matrices alimentarias, permitiendo
verificar matrices en ISO 15216-1 (de interés particular para
cada region) en periodos cortos. Similar a lo realizado para
Norovirus y Hepatitis A (6).

Considerando quelos primeros casos confirmados estuvieron
expuestos a diversos animales silvestres, como animales de
origen marino, aves, serpientes y murciélagos, entre otros, el
determinar el posible reservorio del 2019-nCoV, es uno de los
grandes desafios pendientes. A la fecha, no se ha aislado el virus
desde muestras ambientales, siendo lo méas cercano el estudio
de realizada por Ji Wei y cols (1), donde compararon genomas
enfocados en la proteina S por recombinacién homélogas,
anteriormente descrita en virus como Dengue, VIH y hepatitis By
C. Especificamente, utilizaron mas de una decena de secuencias
de 2019-nCoV desde aislados clinicos comparandolas con 276
secuencias de genomas de la proteina S de fCoV de diferentes
origenes geograficos de diversos continentes, sugiriendo a las
serpientes como hospedero intermedio, y mas lejanamente a
otras especies, como marmotas, erizos de tierra, pangolines,
murciélagos, aves y humanos. Si bien esta es una primera
aproximacion a la determinacion del reservorio de 2019-nCoV,
aun estos resultados requieren validacion mediante aislados
ambientales.

De este modo, desde la investigacién y evaluacion
del riesgo en alimentos, esta epidemia ha mostrado
nuevamente los grandes peligros zoon6ticos presentes en
matrices alimentarias, especialmente en matrices exdticas,
las cuales en el actual mundo globalizado pueden traspasar
rapidamente fronteras, acentuando la necesidad de una
vigilancia de laboratorio a nivelglobal. En el caso especifico de
2019-nCoV, es necesaria una caracterizacion viral sistematica
en las matrices alimentarias de riesgo para comprender la
evolucion y emergencia de virus potencialmente infecciosos.

Sin lugar a dudas no existe el “Riesgo Cero” cuando
se trata de enfermedades de origen viral transmitida por
alimento, pero iniciativas mundiales bien ilustradas y activas,
con el concepto actual “One World One Health” y “One-
human-environment-animal-health”(7), son fundamentales
para la gestion de la salud publica y no repetir la historia.
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