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RESUMEN

La pandemia por COVID-19 nos ha llevado a vivir una situacion sin precedentes que ademas
en muchos casos ha dirigido a cambios en nuestro comportamiento como seres sociales. La
pandemia se caracterizd por la falta de informacion con evidencia cientifica; una de ellas y
quizas la principal fue el surgimiento y circulacion de las diferentes variantes genéticas del
virus SARS-CoV-2, cuyo origen se debe simplemente a cambios evolutivos y adaptativos que
el virus experimenta con el Gnico objetivo de lograr ventaja genética para poder sobrevivir.
El grupo de instituciones de referencia como: Centros de Control y la Prevencion de
enfermedades (CDC), Institutos Nacionales de Salud (NHI), la Administracion de Alimentos
y Medicamentos (FDA), se centraron en la caracterizacion de las variantes emergentes en
tiempo real, monitoreando su impacto epidemioldgico, clinico, incluidas las vacunas,
tratamientos y el diagndstico.

El presente articulo tiene por objetivo, aclarar algunos conceptos y definiciones importantes
que guien a la comprension de ciertos aspectos relevantes que permitan comprender cuan
significativa es la aparicion de nuevas variantes, el futuro de estas, asi como los retos que

representan para la comunidad cientifica y la sociedad.
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SARS-COV-2 VIRUS VARIANTS FUTURE AND CHALLENGES
ABSTRACT

The COVID-19 pandemic has led us to live an unprecedented situation that in many cases has
also led to changes in our behavior as social beings. The pandemic was characterized by the
lack of information with scientific evidence; one of them and perhaps the main one was the
emerge and circulation of the different genetic variants of the SARS-CoV-2 virus, whose
origin is simply due to evolutionary and adaptive changes that the virus undergoes with the
sole objective of achieving genetic advantage in order to survive.

The group of reference institutions such as the Centers for Disease Control and Prevention
(CDC), National Institutes of Health (NHI), Food and Drug Administration (FDA), focused
on real-time characterization of emerging variants, monitoring their epidemiological and
clinical impact, including vaccines, treatments and diagnostics.

In this sense; the present article aims to clarify some important concepts and definitions that
guide us to the understanding of certain relevant aspects that allow us to understand how
significant is the emergence of new variants, the future of these, as well as the challenges they

represent for the scientific community and society

KEY WORDS: SARS-CoV-2, COVID-19, genetic variant, genomic sequencing, genomic

epidemiology.

INTRODUCCION

SARS-CoV-2, es el nombre cientifico del virus que produce la enfermedad COVID-
19, sigla que significa Sindrome Respiratorio Agudo Severo Coronavirus-2 (Diaz, 2020).

El término variante en microbiologia, se utiliza para describir un subtipo de un

microorganismo que es genéticamente distinto de un ancestro principal, pero que no es lo
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suficientemente distinto como para ser considerado una nueva cepa, por lo tanto, lo que ahora
se tienen variantes nuevas en circulacion y no asi cepas (Llanos, 2021).

Cuando los virus se propagan, “mutan”, es decir producen cambios Unicos en sus
genomas que pueden llegar a desembocar en ciertas caracteristicas como: la modificacion de
la transmision del virus, severidad de la enfermedad, compromiso de la eficacia de la respuesta
del sistema inmune, cobertura de las vacunas.}, 1o que los hace diferentes a el microorganismo
inicial, con cualidades también diferenciadas, aunque con morfologia en ocasiones similar.

Constantemente surge una nueva variante del virus, por lo que la Organizacién
Mundial de la Salud (OMS), le asigna un nombre basado en una letra del alfabeto griego, que
permite identificarlos en funcion al orden de aparicién. De este modo, las principales variantes
circulantes en la actualidad son delta y dmicron con sus linajes BA.2, BA.4 BA5 y un
recombinado que esta en estudio entre BA.1 y BA.2, los mismos que se han notificado ya en
varios paises y serian las variantes responsables de la Gltima ola de la enfermedad hasta julio
de 2022 (Llanos, 2021).

El verdadero impacto de las variantes, es la generacion de nuevas olas de la
enfermedad, por lo que es posible que las medidas restrictivas sean menos efectivas ante las
nuevas variantes, la que tendran mayor infectividad o bien porque la inmunidad de rebafio
alcanzada con una variante previa ya no resulte efectiva.

DESARROLLO

La OPS/OMS recomienda realizar el seguimiento constante de las variantes a través
de la secuenciacion gendémica del virus. Para fundamentar las investigaciones de brotes locales
y comprender las tendencias nacionales, los cientificos comparan las diferencias genéticas
entre los virus para identificar las variantes y su relacion entre ellas (OPS /OMS, 2021).
Importancia de las variantes genéticas del SARS- CoV- 2

Si bien muchos cientificos se encontraban escépticos acerca de la importancia de la
circulacion de las nuevas variantes del virus, la aparicion de las ultimas variantes delta y

omicron, ha suscitado preocupacion generalizada debido a aspectos como: la relacion con el
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desenlace de la pandemia, cambio en el comportamiento clinico, necesidad de evaluacion no
solo del virus sino también del huésped, evaluacion de la infectividad, riesgo de mortalidad y
efectividad de las vacunas; ademas de aspectos como el COVID prolongado, impulso de los
estudios del sindrome post COVID-19 y efectos en la esfera psicoafectiva tanto en usuarios
internos y externos de Centros de Salud (Nicholas G, 2021).

Identificacion y seguimiento de las variantes

El surgimiento e identificacién de variantes nuevas se monitorea de manera rutinaria
a través de la vigilancia gendmica, vigilancia epidemioldgica y estudios de laboratorio.

Desde el afio 2020 se ha realizado la identificacion de mas de 845.000 secuencias
gendmicas completas generadas a nivel mundial a través de plataformas de acceso publico
GISAID y Nextstrain. La capacidad de monitorear la evolucion del virus casi en tiempo real
tiene impacto directo en la respuesta de salud pablica a la pandemia (OMS, 2020).

Dada la continua evolucioén del virus y la comprension en el impacto de las variantes
sobre la salud publica, estas pueden clasificarse en base a sus atributos y prevalencia a nivel
mundial en : variantes de preocupacion (VOC), variantes de interés (VOI), variante bajo
monitoreo (VBM), variante con grandes consecuencias (VOHC), hasta la fecha, no se ha
identificado ninguna variante de gran consecuencia mundial ( (OPS /OMS, 2021) (Center for
Desease Control and Prevention, 2022).

CONCLUSIONES

El surgimiento de nuevas variantes del SARS-CoV-2 con caracteristicas
epidemioldgicas y clinicas notables continuard dandose mientras permanezca en contagio
masivo.

Es imperativo que continle la secuenciacion genémica exhaustiva para vigilar la
aparicion de nuevas variantes a través de sistemas de alerta gendmica temprana. Se necesita
evaluar la efectividad de las vacunas contra las nuevas variantes y reformularlas
periodicamente, ademés de recomendar que se desarrollen de acuerdo a las necesidades

regionales, para dar respuesta a brotes generados en diferentes paises.
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