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Saber como emergi6 el SARS-CoV-2 en el afio 2019 es
indispensable para mitigar el riesgo de futuros brotes, en ofras
palabras, conocer a tu enemigo es un factor critico para
eventualmente ganar la batalla. En el mes de mayo del 2020,
la Organizacién Mundial de la Salud (OMS-WHO) organizé un
equipo de cientificos, el cual viajé a China, y en conjunto con
investigadores de ese pafs, presentaron un informe, el cual se
publicé en noviembre del mismo afio. A pesar de los hallazgos,
no se encontré evidencia certera para apoyar de una forma
concluyente, si fue causado por un derrame natural zoonético,
o por un accidente de fuga en algin laboratorio. Sin embargo,
el grupo de expertos, dictaminé a la primera opcién, como un
evento posible y muy posible en la realidad. El Presidente Joe
Biden solicité a la comunidad de inteligencia de su pafs, a finales
de mayo del 2021, investigar el posible origen del virus. De
nuevo, el informe fue poco concluyente, siendo la conclusién
mas importante desechar la posibilidad que el virus hubiese sido
desarrollado como arma biolégica. Recientemente, la
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Organizacién Mundial de la Salud (OMS-
WHO) seleccioné un grupo de expertos
para encauzar la tarea, sin embargo, se
desconoce a la fecha si habrd una
cooperacién de China.

Los murciélagos son reservorio de virus
zoondticos y no presentan enfermedad
alguna por ello. Han sido sujetos de estudio
y se han identificado en ellos virus de la
rabia y lissavirus, Hendra, Sosuga, y Nipah,
henipavirus, Ebola y Marburg, filovirus,
MERS y SARS, coronavirus respectivamente.
Tales virus son patégenos hacia los
humanos, ademds, existe evidencia
experimental de la fransmisién a humanos,
generalmente, aunque no siempre,
empleando un hospedero infermedio,
civetas en el caso del SARS-CoV, y
dromedarios en el caso de MERS. La presencia de coronavirus
en murciélagos de paises del sudeste de Asia es un descubrimiento
reciente, causando asombro de la gran diversidad de virus
defectado en ellos.

Los coronavirus son virus de ARN que infectan a aves, animales
y humanos. De los cuatro géneros existente, los beta-coronavirus
(BetaCoVs) llaman la atencién, primero, por su patogenicidad
y potencial para causar infecciones humanas con alta fransmisién,
y segundo, por la gran cantidad de especies que han sido
identificadas en los murciélagos. El SARS-CoV-2 (Covid-19) es
el séptimo coronavirus conocido que infecta a humanos, el cual,
junto con SARS-CoV, y MERSCoV provocan enfermedad severa;
los cuatro virus restantes estdn asociados Gnicamente a sinfomas
leves.

El sindrome respiratorio agudo severo (SARS) fue detectado en
el sur de China en los afios 2002 y 2003. En el 2006 en 309
murciélagos de 13 especies colectados en Hong Kong se



identificaron seis BetaCoVs, bat-CoV HKU2, bat-CoV HKUS,
bat-CoV HKU7, bat-CoV HKUS8, del grupo 1 de coronavirus;
y bat-CoV HKU4, del grupo 2. En el 2016 en una coleccién en
China de 1067 murciélagos de 21 especies se identificaron 41
BetaCoVs, los cuales estaban relacionados con SARS. En el
2018 se informé de dos BetaCoVs en murciélagos colectados
en Zhoushan, en el este de China, los virus bat-SL-CoVZC45
y bat-SL-CoVZXC21.

A finales de diciembre del 2019 se reportaron pacientes en
Wuhan con sinfomas de neumonia viral causado por un agente
microbiano desconocido, ademds, se confirmé la transmisién
directa entre humanos. Diez secuencias del genoma del virus
de nueve de estos pacientes fueron extremadamente similares,
con un 99.98 % de similitud. Por un lado, mostraron 88 % de
similitud con los virus bat-SL-CoVZC45 y bat-SL-CoVZXC21,
previamente mencionados. Sin embargo, por el ofro lado, se
distanciaron del SARS-CoV (cerca del 79 %) y del MERS-CoV
(aproximadamente 50 %). El andlisis filogenético revelé que el
virus nuevo se catalogaba en el sub-género Sarbecovirus.

En un estudio de 411 murciélagos colectados en la provincia
de Yunnan, en los afios 2019 y 2020, se identificaron 24
genomas de BetaCoVs, de los cuales, cuatro estaban altamente
relacionados con SARS-CoV-2, y tres con SARS. También en el
2020 se informé de otro virus aislado de la misma provincia de
Yunnan en China, denominado RaTG13, el cual mostré una
similitud en la secuencia del genoma del 96.2 % con el SARS-
CoV-2. Aunque toda esta evidencia experimental apoyaba la
existencia y la gran diversidad de BetaCoVs detectados en
murciélagos en China, de ninguna manera confirmaban el origen
del SARS-CoV-2 y del posible animal hospedero, del cual se
derivé la infeccién humana.

Es pertinente indicar que no solo en China se han identificado
BetaCoVs de murciélagos. En la region de Steung Treng en la
parte noreste de Cambodia, en muestras de 430 murciélagos
de diferentes familias, se aislaron 5 BetaCoVs, de los cuales
dos, RshSTT182 y RshSTT200, mostraron una similitud del 92.6
% con el genoma del SARS-CoV-2. En la prefectura lwate en
Japén se aislé un sarbecovirus con una similitud del 81.47 %
con el SARS-CoV-2. Recientemente, en una caverna de Laos,
en los murciélagos que en ese lugar habitan, se encontraron
BetaCoVs que difieren del SARS-CoV-2 en uno o dos residuos,
y, lo que es importante, es que se acoplan eficientemente a la
profeina humana ACE2, tal como lo lleva a cabo el SARS-CoV-
2 al infectar nuestras células.

Es por eso que el sudeste de Asia, en su totalidad, deberia
considerarse como el drea geogrdfica apropiada para confirmar,
con un mayor nimero de andlisis, el posible origen del SARS-
CoV-2 en murciélagos de dicha region. De hecho, se ha
publicado que el nicho ecolégico de BetaCoVs parecidos al
SARS-CoV-2 incluye varias regiones del sudeste de Asia, y, por
el contrario, el nicho ecoldgico de BetaCoVs parecidos al SARS-
CoV se encuentra restringido a regiones de China. Se cree que
la aproximacién e incursién de asentamientos humanos en
hébitats silvestres, debido a la expansién urbana y de cultivos,

asf como la ganaderfa infensiva, favorece las enfermedades de
origen zoonotico.

Como se expresé al principio no existe evidencia certera para
apoyar de una forma concluyente, si la pandemia actual tuvo
origen por un derrame natural zoondtico, o por un accidente
de fuga en algtn laboratorio. Por lo tanto, se considera propio
terminar esta nota, en apoyo a comunicados recientes de un
grupo de cienffficos involucrados: es importante considerar que
la ciencia abarca hipdtesis alternativas, argumentos contradictorios,
la verificacién, la refutabilidad y la controversia. Al apartarse de
estos principios, se corre el riesgo de establecer dogmas,
abandonando la esencia de la ciencia, y, aun peor, dando lugar
a feorfas conspirativas sin fundamento. En lugar de esto, la
comunidad cientifica, debe llevar este debate al espacio natural
donde pertenece, las columnas de las revistas cientificas.
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