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La neumonia esta definida por la Organizacion Mundial de la Salud (OMS) como una infeccién
respiratoria aguda que afecta a los pulmones. La manifestacién patoldégica se debe a que los alvéolos, los
sacos donde se da el intercambio respiratorio, se llenan de pus debido a la actuacién del sistema inmunolégico,
lo cual deriva en una respiracion dolorosa y absorcion limitada de oxigeno. Existen diversos microorganismos
que actian como agentes causales de la enfermedad, que pueden ser virus, bacterias u hongos, y entre los
mas comunes se pueden destacar Streptococcus pneumoniae, Haemofilus influenzae o incluso Klebsiella
pneumoniae en el caso de bacterias y el paramixovirus llamado virus respiratorio sincitial (VRS) como
principal responsable de la neumonia virica.

Pero, actualmente se han disparado las alarmas por la existencia de un nuevo brote de coronavirus
primeramente detectado en Wuhan, una de las ciudades més pobladas de China. La neumonia provocada
por este virus ha desembocado en el fallecimiento de 169 personas y con aproximadamente 7 100 casos de
personas infectadas, segiin datos recopilados hasta el dia 29 de enero de 2020 (78 000 casos y 2 442 muertes
al 23 de febrero de 2020).

Llegados a este punto viene bien conocer un poco a la familia Coronaviridae para saber de qué trata
este nuevo individuo de tan «aristocratica» familia.

La corte real de Coronaviridae de unién al ribosoma y luego, el resto del genoma
codifica para una unica poliproteina de entre 2 100 a
La familia de estos virus se denomina asi debi- 2 400 aminoécidos!'].

do a su apariencia bajo microscopia electronica de
transmisién puesto que se puede divisar una parti-
cula redondeada rodeada por pequenas estructuras
que, conjuntamente, parecen recordar la forma de
una corona (Figura 1).

Estos virus poseen un genoma ARN monocatena-
rio positivo y no fragmentado, de aproximadamente
27-32 kb, lo que lo convierte en el virus ARN de
mayor tamafio. Su organizaciéon gendmica consta de
una caperuza 5’ metilada, un segmento de 20 kb que
codifica para una ARN polimerasa dependiente de
ARN de origen virico, un fragmento que codifica pa-
ra proteinas estructurales y, finalmente, una cola de
poliadenina en el extremo 3’ de la secuencia. En el ex-
tremo 5’ hay una zona de unos 600-1200 nucleétidos
que no se traduce pero que tiene un papel importante
en la traduccién de los ARN mensajeros, en la viru-
lencia y en la encapsidacion, y también hay una zona
que no se traduce en el extremo 3’ de unos 50-100
nucledtidos necesario para la sintesis de la cadena Esta secuencia de ARN se asocia con una protei-
negativa durante la replicacién. Por otra parte, en la na, adquiriendo una forma helicoidal para formar el
zona del extremo 5’ que no se traduce hay una zona denominado core ribonucleoproteico y, externamente,
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Figura 1. Estructura del virién del coronavirus SARS-
CoV. Se observa la estructura interna del virién envuelto
en una doble membrana con proteinas insertadas en la
misma y que le aportan la apariencia de forma de corona.
Tomado de Hulo et al.['l.
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este se encuentra envuelto por una bicapa lipidica
en la cual hay insertados trimeros de glucoproteinas,
que son los principales contribuyentes a la forma de
corona que poseen dichos virus.

Cuando el material genético de este virus penetra
en la células que van a ser infectadas, en su cito-
plasma el ARN actiia como ARN mensajero y puede
ser traducido directamente por los ribosomas de la
célula (esto significa que sea una cadena positiva) y
la polimerasa virica es capaz de replicar el ARN del
virus para generar un genoma ARN de doble cadena
a partir de la cadena positiva. Este ARN de doble
cadena servira tanto para ser transcrito como para
ser replicado y producir nuevas secuencias ARN mo-
nocatenarias positivas que pueden ser traducidas de
nuevo, por lo que esto desemboca en la sintesis de
proteinas estructurales y el consecuente ensamblaje
de las proteinas con el ARN y la adquisicién de la
bicapa lipidica por gemacion desde el reticulo endo-
plasmaético y/o el aparato de Golgi. Finalmente las
particulas viricas (viriones) son liberadas al medio
mediante exocitosis!.

Cambiando de palacio y expandien-
do el reino

Existen algunas enfermedades que pueden trans-
mitirse de animales a humanos, las denominadas
zoonosis. En el caso de los virus no es algo fuera de lo
comun y puede ser la causa de muchas enfermedades
viricas emergentes 21,

El sindrome respiratorio agudo graves (SARS, por
sus siglas en inglés) es un tipo de neumonia viral que
cursa con la apariciéon de fiebre, tos seca e incluso
la muerte por fallo respiratorio progresivo debido a
dano pulmonar. El primer brote del SARS se originé
en la provincia de Guangdong en China en 2003 y
la causa fue la apariciéon de un nuevo coronavirus
(SARS-CoV) que fue aislado de la civeta de las pal-
meras (pequefio mamifero carnivoro relacionado con
mangostas) que era considerada un manjar en aque-
lla zona, de modo que se piensa que los humanos se
infectaron al criarlas y sacrificarlas, y no tanto por
el consumo de carne infectadal”.

Pero, las evidencias parecen esclarecer que tanto
los virus que provocan el SARS como el sindrome res-
piratorio por coronavirus de Oriente Medio (MERS)
fueron originados en murciélagos[’). Esta hipétesis
podria tomar fuerza teniendo en cuenta que estos
mamiferos constituyen el mayor reservorio de alfaco-
ronavirus y betacoronavirus!¥.

Hace un mes escaso, unos pacientes fueron diag-
nosticados de neumonia cuyo origen epidemiologico

parecia ser el mercado de marisco Huanan en Wuhan,
donde también se vendian animales tales como cone-
jos y pajaros justo antes del brote. De hecho, existen
estudios epidemioldgicos que demuestran que 8 de
cada 9 pacientes tuvieron relacién con el mercado
de Huanan!”. A rafz de esto y mediante técnicas de
secuenciacion masiva se identific6 un nuevo virus que
infectaba a humanos, el cual se denominé provisio-
nalmente nuevo coronavirus 2019 (2019-nCoV).

Los estudios filogenéticos realizados con genomas
de 2019-nCoV aislados de diversos pacientes y virus
representativos del género Betacoronavirus muestran
una estrecha relacion entre este nuevo tipo de virus y
un par de coronavirus procedentes de murciélagos vy,
sin embargo, no parece estar tan relacionado con el
SARS-CoV ni con el MERS-CoV, como previamente
se pensaba (Figura 2). Con este estudio delante de
los ojos, puede presentarse la hipdtesis de que, pre-
viamente al brote de Wuhan, el virus haya estado
presente hospedando a murciélagos y que este 2019-
nCoV haya sido transmitido a los humanos a través
de un animal no identificado que estuviese presente
en el mercado Huanan .
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Figura 2. Analisis filogenético de genomas del 2019-nCoV
y virus representativos del género Betacoronavirus. 2019-
nCoV: nuevo coronavirus de 2019. MERS-CoV: sindrome
respiratorio por coronavirus de Oriente Medio. SARS-
CoV: sindrome respiratorio agudo graves. Tomado de van

Boheemen et al. ).

Planeando el regicidio

Profundizando en la estructura de los viriones
de la familia Coronaviridae hay que destacar una
parte esencial para que la particula virica establezca
contacto con las células susceptibles de su ataque.
Esta no es otra que el trimero de glucoproteinas antes
mencionado, que también es denominada proteina S
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(del inglés spike), la cual contiene el dominio de unién
al receptor (RDB, por receptor-binding domain) ).
Concretamente dos de sus aminodcidos, el 479 y 487,
son criticos para la transmision del virus desde civetas
a humanos en el caso del SARS-CoV 1%,

Actualmente, no existen tratamientos clinicos ni
estrategias de prevencion frente a ningin coronavirus
humanos. Pero, debido a la conservacién en cuanto a
secuencia del RBD del SARS-CoV y de los coronavi-
rus de murciélago, se estd estudiando la posibilidad
de crear anticuerpos anti-RBD o vacunas basadas en
el RBD para testarlas frente a los distintos tipos de
coronavirus .
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