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En la carta proporcionamos una actualización con relación al rol zoonótico del SARS-CoV-2 (Síndrome Respiratorio Agudo Severo 2) sobre todo al analizar la carta titulada: “Actualidad y controversias de la zoonosis como origen del SARS-CoV-2” (Espejo-Sotelo & Tello-Arquiñego, 2021), que analiza y actualiza el artículo de revisión “Enlaces zoonóticos del coronavirus SARS-CoV-2” (Iannacone et al., 2020). En la mencionada carta se mencionan aportes interesantes con relación a la temática. Sin embargo, a la fecha junio de 2022 se siguen sacando conclusiones controversiales con relación al tema. 

En el Trabajo de Iannacone et al. (2020) se señala que es muy probable que exista un huésped intermediario y se involucra al Pangolín malayo  (Manis javanica) (Mishra et al., 2021; Barroso et al., 2022; Holmes, 2022). Espejo-Sotelo & Tello-Arquiñego (2021), sostienen que los murciélagos pueden infectar de forma directa al hombre y que no es obligatoria la intervención de un hospedero intermediario como el pangolín. Para el 2020, los esfuerzos por identificar de forma específica al hospedero intermediario potencial del SARS-CoV-2 no han sido exitosos (Jo et al., 2020; Borsetti et al., 2021; Mohapatra & Menon, 2022). Sin embargo, la mayoría de la literatura científica al 2022 sigue señalando al pangolín Cátedra Villarreal | Lima, perú | V. 10 | N. 1 |enero - junio| 2022 | e- issn 2311-2212
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como el posible reservorio y hospedero intermediario del SARS-CoV-2 (Altaf et al., 2022; Barroso et al., 2022; Haley, 2022; Holmes, 2022; Nguyen et al., 2022; Mohapatra & Menon, 2022). Recientemente, se han analizado más de 300 

secuencias genómicas de casos infectados con COVID-19 recopilados de diferentes países. Los resultados obtenidos de varios experimentos, haciendo uso de la biología computacional con Inteligencia Artificial que utilizan algoritmos de agrupamiento demuestran que todos los genomas de SARS-CoV-2 examinados pertenecen a un grupo que también contiene genomas de coronavirus de murciélago y pangolín. Esto proporciona evidencia que apoya fuertemente las hipótesis científicas de que los murciélagos y los pangolines son huéspedes probables del SARS-CoV-2 (Nguyen et al., 2022). 

Los murciélagos del orden Chiroptera con más de 1400 especies (Haley, 2022), son posiblemente los reservorios entre los mamíferos más importante para los virus zoonóticos, con ejemplos notables que incluyen los coronavirus SARS-CoV-1 y SARS-CoV-2 (Salas-Asencios et al., 2020; Holmes, 2022; Van Brussel & Holmes, 2022; Voskarides, 2022).  Se han detectado cinco coronavirus relacionados con el SARS-CoV-2 en muestras fecales agrupadas recolectadas de murciélagos ( Rhinolophus pusillus,  Rhinolophus stheno y  Rhinolophus malayanus) en dos estudios de un solo jardín botánico tropical en la provincia de Yunnan, China (Van Brussel & Holmes, 2022). Estos mismos autores argumentan que, aunque la riqueza de diferentes especies de virus en general en los murciélagos es alta, estos virus rara vez establecen una infección humana exitosa y que la mayoría de los virus de murciélagos clasificados como zoonóticos no se transmiten directamente de los murciélagos a los humanos. Más bien, la transmisión de murciélagos a humanos involucra rutinariamente un huésped animal intermedio, y varias de las familias virales que aparecen regularmente en los estudios del viroma en murciélagos, aún no se han extendido a las poblaciones humanas (Van Brussel & Holmes, 2022). 

Desde la publicación de Iannacone et al. (2020), se han incrementado las investigaciones que involucran a especies de mamíferos silvestres, mascotas, y ganado, capaces de presentar alta susceptibilidad al SARS-CoV-2 y con posible potencial zoonótico o antropozoótico (Clayton et al., 2022). Se ha encontrado este virus en tigres malayos  (Panthera tigris jacksoni) (Grome et al., 2022), en hamsters (Haagmans & Koopmans, 2022), en hurones  (Mustela putorius furo) (Barroso et al., 2022), en leones  (Panthera leo) (Barroso et al., 2022), gorilas  (Gorilla gorilla) (Barroso et al., 2022), en venado de cola blanca (Odocoileus virginianus) (Barroso et al., 2022), y en granjas de visones (Neovision vison) (Barroso et al., 2022). 

De igual forma se ha observado baja susceptibilidad al SARS-CoV-2 en otras especies de venados (Holding et al., 2022). 

Recientemente, Clayton et al. (2022) han realizado una investigación exhaustiva de la posible transmisión de animal a humano (zoonótica) y de humano a animal (zooantroponótica) y, la posible propagación del SARS-CoV-2 dentro de las especies animales (Figura 1). 

Figura 1 

Resumen de la transmisión de animal a humano (zoonótica) y de humano a animal (zooantroponótica) y, la posible propagación del SARS-CoV-2 dentro de las especies animales. 
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Iannacone et al. (2020) han argumentado que es improbable que la infección por SAR-CoV-2 haya salido de algún laboratorio. Sin embargo, Espejo-Sotelo & Tello-Arquiñego (2021) argumentan la posibilidad del origen del virus de un laboratorio y que falta investigar más respecto. Actualmente en el 2022, este es un tema de alta preocupación y muy controversial, los debates han sido, y siguen siendo muy discutidos, a menudo violentos y agresivos e inmersos en el ámbito de la política, los conflictos geoestratégicos y los intereses personales que se van apoderando del análisis científico (Dawood et al., 2022). Entre las dos hipótesis principales del origen del virus se tienen un origen natural a través del modelo de "desbordamiento" (“spillover”) o un origen por fuga de laboratorio (Borsetti et al., 2021; Ruiz-Medina et al., 2021; Dawood et al., 2022; Frutos et al., 2022a). Muchas publicaciones recientemente han analizado la teoría del origen natural del virus SARS-CoV-2 y lo han confrontado con la teoría de la fuga de laboratorio. Este último, comprende teorías contradictorias, una es la fuga de un virus natural y la otra, la fuga de un virus modificado genéticamente. En la teoría de la fuga de laboratorio se vincula al SARS-CoV-2 con el incidente de la mina Mojiang en 2012, durante el cual seis mineros se enfermaron y tres murieron. Sin embargo, el análisis de los informes clínicos, señala que el diagnóstico no es el de COVID-19 o SARS. SARS-CoV-2 no estaba presente en la mina Mojiang (Frutos et al., 2022b). También se tienen argumentos en contra de la explicación de la fuga del laboratorio. Estas son narrativas que expresan diversas opiniones y también contradicciones. Si el virus está diseñado, no puede ser la fuga accidental de un virus natural y viceversa. Es decir, no son conclusiones científicas basadas en evidencia sólida (Frutos et al., 2022b). 

No existe un origen determinado para ninguna especie animal o vegetal, simplemente un proceso evolutivo y selectivo en el que el azar y el entorno juega un papel fundamental. Lo mismo es cierto para los virus (Frutos et al., 2022a). 

Espejo-Sotelo & Tello-Arquiñego (2021) argumentan que el mercado de Wuhan en China no fue el inicio del brote, sino que solo fue un centro de amplificación de la epidemia en la zona. La evidencia en retrospectiva concuerda con estos autores, pues se señala un caso anterior a diciembre del 2019 de COVID-19, el cual es señalado como el posible paciente cero, que no presentó asociación con mercados de alimentos marinos o silvestres (Lu et al., 2020). 

Todos estos estudios resaltan la necesidad urgente de establecer programas de “One Health” o “Una Salud” 

(Destoumieux-Garzón et al., 2018) que nos permita monitorear la vida silvestre, el ganado y las mascotas y sus rutas comerciales para rastrear más de cerca el virus SARS-CoV-2 en las poblaciones animales (Mishra et al., 2021) y otras posibles trasmisiones zoonóticas en el futuro (Figura 2). 

Figura 2

Resumen de la actualización con relación a la zoonosis del SARs-CoV-2 a dos años de la pandemia. 
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