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Los coronavirus: transmision
interespecie y potencial zoonético

Resumen

Los coronavirus afectan la salud humana, asi como la de una extensa varie-
dad de especies animales como el ganado bovino y porcino, aves, animales
silvestres, e incluso animales de compafifa, también se han reportado infec-
ciones en especies anfibias. Estos virus tienen afinidad por diferentes tejidos,
especialmente por el del tracto respiratorio y gastrointestinal en la mayorfa
de los mamiferos. En las Ultimas décadas y en la pandemia (2019-2022) los
brotes de coronavirus han tenido un origen zoonético debido a: la naturaleza
variable que tiene el genoma de ARN de estos virus, a otras interacciones
virus-receptor y a la diversidad genética viral facilitada por una recombinacion
homologa frecuente. El sars-cov-2 se origind en civetas, pangolines y en el
murciélago, una especie reservoria que también se identificd en los brotes
de sars-cov y MERS-CoV. Estos antecedentes advierten a la comunidad cienti-
fica la importancia de realizar un monitoreo continuo de las variantes de los
coronavirus.
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Coronaviruses: interspecies
transmission and zoonotic potential

Abstract

Coronaviruses affect not only humans, but a wide variety of animal species
as well, such as bovine and swine cattle, birds, wild animals, and even com-
panion animals; infections in amphibian species have also been reported.
These viruses seem to prefer certain types of tissues, in most mammals for
example, the respiratory and gastrointestinal tract. In recent decades and the
pandemic (2019-2022) coronavirus outbreaks had a zoonotic origin due
to different causes: the variable nature of the RNA genome of these viruses,
other virus-receptor interactions, and a viral genetic diversity facilitated by fre-
quent homologous recombination. sars-cov-2 originated in civets, pangolins,
and in the bat, a reservoir species also identified in saArs-cov and MERs-Cov
outbreaks. This background warns the scientific community of the impor-
tance of continuous monitoring of coronavirus variants.

Keywords: Zoonosis; Covs; Virus ARN; Viral infection.
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Introduccién

Los coronavirus pertenecen al phylum Riboviria del orden Nidovirales, familia Co-
ronaviridae, subfamilia Orthocoronavirinae, que se encuentra taxondmicamente
dividida en cuatro grandes géneros: Alfa, Beta, Delta y Gamma.(1) Estos virus
estdn mundialmente distribuidos en diversas especies de animales vertebrados
que incluyen: camélidos, murciélagos, felinos, bovinos, caninos, aves y anfibios
entre otras.(2:3) En los animales de compafifa pueden causar infecciones respira-
torias y digestivas e incluso complicaciones sistémicas.() A partir de 2020 se han
identificado especies de murciélagos y aves que actlian como reservorios de Alfa
y Beta coronavirus, y de Gamma y Delta coronavirus respectivamente, los cuales
son capaces de infectar a mamiferos.(4>)

Los coronavirus de origen zoondtico son los causantes de sindromes
agudo-respiratorios en humanos que se han propagado a gran escala en las ulti-
mas décadas: sindrome respiratorio agudo severo (sARs-cov) en 2003, sindrome
respiratorio del Medio Oriente (MERS-CcOv) en 2012 y sindrome respiratorio agudo
severo 2 (sars-cov-2) en 2019.(9) El origen de la reciente pandemia fue identifi-
cado por casos de neumonia en humanos en la ciudad de Wuhan, provincia de
Hubei, China, a finales de diciembre de 2019.(") Los contagios se expandieron
répidamente a 25 paises para enero de 2020, cuando fue declarada la sexta emer-
gencia de salud publica de importancia internacional, después de la influenza HINT
(2009), la polio (2014), el ébola en Africa occidental (2014), el zika (2016) y el
ébola en la Repuiblica Democrética del Congo (2019).(8)

El origen del contagio de esta enfermedad todavia era desconocido, sin em-
bargo, la teorfa de que lo causaba un virus con potencial zoonético, que para marzo
de 2020 se propagd a 113 paises y que, hasta febrero de 2022, ha registrado
casos en mdas de 170 paises. Esta pandemia se reporta como la méas severa desde
2003, debido a su capacidad de transmisién de persona a persona facilitada por
condiciones de salud preexistentes como diabetes, enfermedad pulmonar
obstructiva cronica, enfermedades cardiovasculares, hipertension, tumores ma-
lignos y el viH, que podrian desarrollar una situacion potencialmente mortal en
algunos pacientes y por un amplio tropismo tisular.(% 1)

El sARs-CcOvV-2, SARS-COV y MERs-COv se han identificado en murciélagos vy al
parecer tienen similitudes genéticas del 88—89% con otros virus de esta especie
animal como: bat-SL-covzc45 y bat-st-covzxc21. Sin embargo, ain con lo simila-
res que sean en algunas regiones gendmicas, existen mutaciones derivadas de la
naturaleza variable del ARN. Asi, los coronavirus tienen un alto potencial zoondtico y
pueden tener efectos de salud publica graves.(!") Una mejor compresion de la ca-
pacidad de transmisién entre especies y del intercambio de informacidn genética,
sobre todo en aquellos virus que afectan a los animales de compafifa, son la base
para desarrollar mejores estrategias de prevencién.(3: 12/ 13)

Estructura, genomay tropismo

Estructuralmente, los virus de la familia Coronaviridae estdn conformados por cua-
tro protefnas: glicoproteina spike o espiga (s), la envoltura o pentdmero (), pro-
tefna de membrana o matriz (M) y la nucleocdpside (N). Debido a la disposicion
de la proteina espiga en su superficie, reciben el nombre de coronavirus —por la
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Género | Abreviacion Especie Enfermedad Organos/Sistema Género | Abreviacion |Especie Enfermedad Organos/Sistema
PEDV Porcino Diarrea Epidémica | Entérico HCoV-OC43 |Humano Resfriado comin | Respiratorio
Porcina MERS-CoV.  |Humano Sindrome Respiratorio
TGEV Porcino Gastroenteritis Entérico respiratorio del
transmisible Medio Oriente
FIPV Felino Coronavirus Entérico BCoV Bovino Diarrea del becerro, | Entérico y respiratorio
‘g felino/peritonitis disenteria invernal,
= infecciosa BRD
; CCoV Canino Coronavirus canino | Entérico PHEV Porcino Emaciacion cronica, | Entérico y-neurologico
< PRCV Porcino Coronavirus Respiratorio SrgleloMiGg
e respiratorio porcino AlfﬁelopeCoV Antilope No descr'!to No de.scrito
8 HCoV-229E Humano Gripe comin Respiratorio = GiCoVv Jirafa No descll'lto : Entér!co
S HCoV-NL63 Humano Gripe comun Respiratorio ' =] EA?_IC\’/V Equmo I(jorona\;lrusl eql.;lno Enté:co
= o 7 : =
< Rh-BatCoV-HKU2 Murciélago No descrito No descrito S gin ep#ﬂn g 'af 2 S :tICO -
- 7 - : =1 HCoV-HKU1 |Humano Resfriado comuin Respiratorio
Mi-BatCoV 1A Murciélago No descrito No descrito A = 7
- = 3 . c RCoV Rata Coronavirus de rata | Respiratorio
Mi-BatCoV 1B Murciélago No descrito No descrito o] = - :
« - - - - SARS CoV  |Humano Sindrome severo Respiratorio
Mi-BatCoV-HKU8 Murciélago No descrito No descrito ‘ 8 o agudo respiratorio
Sc-BatCoV-512 Murciélago No descrito No descrito E { SARSr- Humano Sindrome severo Respiratorio
Y . B B X ¥ o %@, ©o '@ |CiCoV agudo respiratorio
Género Abreviacion | Especie Enfermedad Organos/ ¢ B [SARSFRN- |Murciélago Transmision en el [No descrito
Sistema Ve BatCoV Murciélago
BuCoV HKU11 | Aviar Coronavirus del bulbul | Nordeserito HKUS gﬁ_"ad‘”a Rufo de
- g a ( J 2 ina
ThCoV HKU12 | Aviar Coronavirus del tordo No descrito r - SARST Cov | Humano SThaor e eD Respiratorio
MunCoV Aviar Coronavirus ‘del ave No descrito q CFB agudo respiratorio
HKU13 mnunia ( /| Ty-BatCoV- |Murciélago No descrito No descrito
g PorCoV Porcino Coronavirus porcino Entérico e HKU4
= HKU15 Pi-BatCoV- |Murciélago No descrito No descrito
o WECoV Aviar Coronavirus de ave ojo | No descrito HKUS g
c HKU16 blanco Ro-Bat-CoV |Murciélago No descrito No descrito
g SpCoV HKU17 | Aviar Coronavirus del gorrién | No descrito HKU9
(3] MRCoV Aviar Coronavirus de la No descrito -
9 g HKU18 urraca Robin Género = Abreviacion = Especie Enfermedad Organos/
[] NHCoV Aviar Coronavirus de garza No descrito - Sistema
= HKU19 nocturna — . r—
- - - - - - @ 1BV Pollo Bronquitis infecciosa aviar Respiratorio
WiCoV HKU20 " | Aviar Coronavirus de anade | No descrito =
- siloon § TCoV Pavo Enteritis coronaviral de los = Entérico
CMCoV Aviar Coronavirus de gallina | No descrito 3 pavos
HKU21 de agua 8
© BWCoV- Ballena Coronavirus de ballena Hepatico
E SWi1 Beluga Beluga
[}
S

Figura 1. Géneros y distribucion de especies virales pertenecientes a la familia Coronaviridae en diversas especies animales
(Adaptado de ().
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palabra latina corona que significa ‘corona’ o ‘guirnalda’. Estas proteinas comparten
una alta similitud en su secuencia gendmica (alrededor del 899%), sin embargo,
en los andlisis taxondmicos por secuenciacion hay una alta variabilidad en el gen
que codifica para la proteina s, pues comparte una identidad del 75 por ciento.(1%)

Los coronavirus son virus ARN de cadena simple, envueltos, esféricos, que
miden de 60 a 140 nm de polaridad positiva. Su genoma tiene una longitud
aproximada de 30 000 nucledtidos (30 Kb), que comprende 14 marcos de lec-
tura abiertos (ORFs). Contiene el 38% de guanina-citosina (Gc) y 11 genes que
codifican proteinas.(!>) Dos terceras partes del genoma codifican para 16 proteinas
no estructurales (Nsp 1-16) que se conoce como el complejo de replicacion; otra
tercera parte codifica para 9 proteinas: 5 accesorias (ORF3, ORF4a, ORF4b, ORF5 y
ORF8) y 4 estructurales (s, €, M y N), que juegan un papel importante en la unién,
fusion y entrada a la célula.('®) Recientemente se han considerado como blancos
terapéuticos para el desarrollo de farmacos y vacunas.(®) Las funciones especfficas
tanto de las proteinas estructurales y no estructurales, involucradas en la replicacion
viral y el establecimiento de la enfermedad, se describen en los Cuadros 1y 2.(17 18)

La proteina espiga (S) se encuentra glicosilada y estd compuesta de 1273
aminodcidos (aa), se compone de dos subunidades: s1y s2; consta de un extre-
mo N extracelular, un dominio transmembranal (TmM) y un segmento c-terminal
intracelular.('®) En la subunidad s1, hay un dominio N-terminal y un dominio de unién
al receptor (RBD). RBD demuestra ser un objetivo critico para los anticuerpos neu-
tralizantes (nabs), ya que algunos estudios reportan que existen diferencias antigé-
nicas entre variantes del sARs-cov-2 y otras especies de coronavirus.(20)

El RBD de los coronavirus puede reconocer el mismo receptor en diversas
especies animales, y con ello, se facilita el salto de barrera de especies y su ré-
pida adaptacion a una nueva especie huésped. Ademds de otras interacciones
virus-receptor, la seleccion evolutiva, la diversidad genética viral (consecuencia de
mutaciones puntuales provocadas por errores de la polimerasa) y la recombinacion
homdloga frecuente entre diferentes cepas y especies de coronavirus permiten la
coinfeccion dentro de una misma célula huésped.(2!) Comparado con otros virus
de ARN monocatenario, las tasas de mutacién de los coronavirus son de moderadas
a altas, a pesar de la funcién de correccién de la exonucleasa viral.(18)

La proteina s es la mas abundante en la superficie del virus y es la que se
une a la enzima convertidora de angiotensina 2 (ACE2), un receptor de la célula
huésped. Cuando la proteina s se une al receptor, la proteasa T™ serina 2
(TMPRSS2) promueve la entrada del virus en la célula al activar la protefna s. Una vez
que el virus ingresa a la célula, se libera el ARN viral, las poliproteinas se traducen,
el ARN viral se replica y las proteinas estructurales se sintetizan, se ensamblan y
se empaquetan en la célula huésped para después liberar nuevas particulas virales
que infectaran células més cercanas.(*)

SARS-COV-2 tiene la capacidad de infectar eficientemente las células de las vias
respiratorias altas en comparacion con sars-cov, asi como los tejidos nasofaringeos
y orofaringeos por su mayor afinidad por Ace2.(22) ace2 es una enzima importante
en el sistema renina-angiotensina-aldosterona (SrRAA), que se localiza en la super-
ficie apical de las células epiteliales alveolares tipo 11, en las células epiteliales de
pulmon, intestino, corazdn, vejiga, pancreas, rifidn, nariz e incluso en ojo y cerebro.
Dentro de sus funciones esté encargada de regular la presion arterial y el equilibrio
hidrico.(23, 24)
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Cuadro 1. Proteinas estructurales de los coronavirus

Proteina de la Proteina multifuncional. Forma complejos con el genoma de RNA viral para formar la nucleocapside.
nucleocapside (N) Interactta con las proteinas de membrana celular durante la replicacion viral, especialmente en el
ensamblado del virién. Incrementa la eficiencia de la transcripcion viral.

Glicoproteina spike  Involucrada en la union al receptor de la célula huésped, facilita la fusion y la entrada.

o espiga (S)
Envoltura o Es la proteina en menor proporcion de la envoltura viral. Interacttia con la proteina m de la envoltura viral,
pentamero (E) expresada abundantemente dentro de las células infectadas, sin embargo, solo una porcion es incorporada

en la envoltura del virion.

Proteina de matriz ~ Organizadora central del ensamblaje, define la forma y la envoltura viral, responsable del transporte
(m) transmembranal y la liberacion del virion.

Cuadro 2. Proteinas no estructurales de los coronavirus (1)

Nsp1 Interviene en la replicacion y el procesamiento del ARN viral. Proteina involucrada en la degradacion
de proteinas del huésped e inhibicion de la traduccién bloqueando el ARNm por su interaccion con las
subunidades 40s del complejo precebador 43s.

Nsp2 Modulacion de la via de sefalizacion en la supervivencia de la célula huésped aumentando el
metabolismo mitocondrial y disminuyendo la apoptosis por su interaccién con STOML2.

Nsp3 Funciones de proteasa para escindir la poliproteina en diferentes proteinas.

Nsp4 Se cree que ancla el complejo de transcripcion-replicacion viral a las membranas del reticulo endoplasmico
de la célula huésped, asi como la interaccién con RNF5 para inhibir la respuesta antiviral.

Nsp5 Involucrada en el procesamiento de la poliproteina durante la replicacion, tiene un papel clave en el
procesamiento postraduccional e inhibicién de la sintesis de interferén.

Nsp6 Desempena un papel en la induccion inicial de los autofagosomas y las vesiculas de autolisosoma del
reticulo endopldsmico del huésped.

Nsp7 Forma un complejo hexadecamérico con Nsp8 que adopta una estructura cilindrica hueca implicada en la
replicacion. Tiene un papel clave en la activacion de la RNA polimerasa viral (RArp).

Nsp8 Forma un complejo hexadecamérico con Nsp7 que adopta una estructura cilindrica hueca implicada en la
replicacion.

Nsp9 Responsable de la sintesis de RNA viral, participa en la replicacién actuando como una proteina de unién al

RNASS, interacttia con proteinas de la célula huésped para facilitar la replicacion viral.

Nsp10 Involucrada en el encapuchamiento de mRNA viral y en la transcripcion mediante la estimulacion de la
actividad exoribonucleasa (ExoN) 3™-5' de la proteina Nsp 16 y la actividad 2"-0-metiltransferasa (“-0-m1)
de la proteina Nsp14. Por lo tanto, juega un papel esencial en la metilacion y proteccién de los ARNmM
virales.

Nsp12 Responsable de la replicacion v la transcripcion del genoma viral, mediante la activacion de la RNA
polimerasa viral (RArp).

Nsp13 Pertenece a la superfamilia helicasa 1, que tiene diversas propiedades enzimaticas que incluye: Helicasa,
GTPasa y ATPasa. Posee un dominio central de helicasa que se une a ATP, y un dominio de unién al zinc,
ambos participan en la replicacion y la transcripcion viral.

Nsp14 Actividad exoribonucleasa actuando en direccion 3" a 5 y actividad N7-guanina metiltransferasa y participa
en el proceso de encapuchamiento del RNA.

Nsp15 Actividad endoribonucleasa dependiente de manganasa (Mn 2+), procesa el RNA en los sitios de
poliuridilato e inhibe la produccién y sefializacion de interferones.

Nsp16 Actividad de metiltransferasa que media la metilacién de cap 2'-o-ribosa del ARNm a la estructura 5'-cap de
los ARNm virales y protege el RNA del reconocimiento de MDAS.

Nsp11 yp Desconocida
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Estructura, genoma y tropismo

Glicoproteina espiga (Spike (S))
Union, fusion y entrada.

Pt SARS-CoV-2

(%)

Espiga (S)

Nucleocépside (N)

Membrana (M) )’.
Envoltura (E) {
RNA genoma viral
S1
. T
Proteinas no estructurales P inas estri lesy ias S
e ' o \\
\
5 ORF1a ‘ s 3d 2 E M6/ 7b8a 211 N ~N
ORF1b ACE2 TMPRSS2

1
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I \
1
1
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ppla[1[ 2] 38 T[4[5]e][7]8]910]11]
1
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Figura 2. Estructura, organizacion genomica y organotropismo del sars-cov-2: virus de ARN de polaridad positiva, esférico, envuelto. Dos
terceras partes del genoma codifican para 16 proteinas no estructurales (Nsp 1-16); una tercera parte codifica para 9 proteinas: 5
accesorias (ORF3, ORF4a, ORF4b, ORF5 y ORF8) y para 4 proteinas estructurales: espiga (s), envoltura (g), membrana (M) y nucleocdpside
(N), de las que s, es la que juega un papel clave de union, fusion y entrada a las células del hospedero, desplegando un amplio
tropismo en células epiteliales de diversos drganos vy tejidos que expresan enzima convertidora de angiotensina 2 (ACE2) y TM serina
2 (TMPRsS2).(27)


http://revistas.fmvz.unam.mx/index.php/Clinica-Veterinaria

http://revistas.fmvz.unam.mx/index.php/Clinica-Veterinaria Coronavirus: transmisi6n entre especies Articulo de revision @

Vol. 8 1 85202287 12022

Aerosoles

Via aerégena
<1m

SARS-Cov-2

1
'
1

v

Goticulas
Goticulas expulsadas ﬁ
Estornudos/Tos “1m

Contacto directo

° (3 <9 ( }
\ ® 302 R L4
‘ ‘ .
( \S‘(,p ll/aseo
lol-es o
(9
\ / & Sano
Infectados o
y/o = &
Asintomaticos (7] @ D;;f 3
&5
* <. Objetos inanimados
\L‘:@': Manijas de puertas,
| utensilios,
dispositivos méviles y
superficies de contacto
Transmision

vertical

Figura 3. Vias de transmisién de sars-cov-2 de persona a persona: la via principal de transmision es la aerdgena, por
goticulas expulsadas al ambiente y por aerosoles formados en ambientes hospitalarios, otra de ellas es el contacto directo
con las secreciones expulsadas en estornudos y tos de personas infectadas. El contacto indirecto con superficies y objetos
inanimados es una mas de las vias de transmision reportadas, y la Ultima y menos comun, es la transmision vertical, del
feto a la madre; sin embargo, no hay suficiente evidencia cientifica de esta via.(13: 26)

Una vez que el virus ingresa a las células epiteliales alveolares y de vias res-
piratorias, las células endoteliales vasculares y los macrofagos alveolares se en-
cuentran entre sus principales objetivos de entrada, y este proceso depende en
gran medida de la expresion de TMPRsS2, ya que en células con baja expresion de
ACE2 Yy TMPRSS2, se sigue favoreciendo la entrada del virus, sin embargo, no esta
relacionado con la severidad de la enfermedad.(2>) Ace2 y TMPRSS2 Se expresan
abundantemente en el tracto intestinal humano y de muchos otros mamiferos,
especificamente en el borde en cepillo de los enterocitos intestinales.(?3) En con-
secuencia, se han reportado con frecuencia enfermedades gastrointestinales en
pacientes con covip-19.(6:26)

Los mecanismos implicados en la interaccién virus/célula huésped son clave
en los procesos de infeccion vy replicacion que, a su vez, conducen a la severidad
de la enfermedad y al dafio a producir. sARS-COv-2 tiene un organotropismo mas
all del tracto respiratorio e influird en el curso de la enfermedad que, posiblemen-
te, agravara las condiciones de salud previas.(22 27)
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Transmision y potencial zoonético

de los coronavirus

Los coronavirus que cruzan la barrera interespecies, ademés de infectar a su hués-
ped principal causando infecciones ocasionales en otras especies animales, son
los coronavirus de animales de compafifa y domésticos: los cov de perros, gatos
y cerdos, asi como los que provocan gastroenteritis viral transmisible, debido a
que infectan de forma cruzada, esto significa, diferentes manifestaciones clinicas.
(14,28) | 05 cov producen un amplio espectro clinico en las diferentes especies
de mamiferos y aves.(?8) El dominio de unién al receptor de los cov reconoce
el mismo receptor en muiltiples animales.(29) Las interacciones virus-receptor, la
seleccion evolutiva y la diversidad genética viral por recombinacion homadloga fre-
cuente, reportada en andlisis filogenéticos recientes, identificaron 589 eventos de
recombinacién en el sars-cov-2, esto indica que el 2.7% de los genomas secuen-
ciados tienen una ascendencia recombinante. Las mutaciones puntuales inheren-
tes permiten que el virus salte la barrera interespecie y se adapte rdpidamente a
un nuevo huésped.(11,20)

Una de las especies de cov capaz de cruzar las barreras interespecie, es el bo-
vino (covB).(2931) Se han identificado variantes que tienen relacién genética con
este virus en secreciones respiratorias de perros, humanos, camellos, antflopes,
venados Sambar, venados cola blanca y jirafas. Incluso ocasionan cuadros digesti-
vos en aves. La secuenciacion completa del genoma reveld que algunos de los cov
bovinos aislados de rumiantes salvajes y cautivos tienen una identidad alta (>98—
99.6), apoyando su estrecha relacién genética.(32) El cov B realiza recombinacion
homologa genética entre las proteinas estructurales virales de coronavirus de dife-
rentes huéspedes animales; en este se ha identificado una delecion gendmica de
290 nucledtidos en el gen que codifica para la proteina espiga (s), responsable del
reconocimiento de receptores y la fusion de membranas celulares, y determinante
clave de la infectividad viral y especificidad del huésped.(39)

El receptor aminopeptidasa N (APN) conserva una similitud del 78% ante
algunos coronavirus de humanos, felinos y porcinos. El AN felino es un receptor
funcional para otros a-cov, incluyendo el de la peritonitis infecciosa felina, coro-
navirus felino, gastroenteritis viral transmisible, cov canino y cov humano 229€
(Hcov-229€). Debido a esto, los gatos se infectan con coronavirus de perros, virus
de gastroenteritis viral transmisible o HCoV-229€ sin manifestar un cuadro clinico.
De manera similar, la secuenciacién gendmica revela que la gastroenteritis viral
transmisible resulté de un salto de la especie del coronavirus canino tipo It (ccov-ir)
al cerdo, ya que se han identificado gracias a ella, altas tasas de mutacion por una
fidelidad relativamente baja de sus ARN polimerasas, alta frecuencia de eventos
de recombinacion homologa durante la replicacion del ARN que ha quedado muy
documentada en el caso de coronavirus porcinos, felinos y caninos.(*9)

En los humanos, los coronavirus causan infecciones que van desde un res-
friado comun hasta complicaciones severas como el sars y el mers. Se reportan
siete coronavirus humanos (HCov): HCOv-229E, HCOVNL63, HCOV-OC43, HCOV-HKU 1
(que causan un cuadro clinico leve) y los altamente patdgenos: MERS-COV, SARS-
cov, y sarRs-Cov-2, que causan un cuadro grave en vias respiratorias inferiores. El
andlisis filogenético ha demostrado que los murciélagos, los ratones y los animales
domeésticos son la fuente genética para estos siete virus. Los coronavirus humanos
no requieren de un reservorio animal para infectar, mientras que MERS-COv necesita


http://revistas.fmvz.unam.mx/index.php/Clinica-Veterinaria

http://revistas.fmvz.unam.mx/index.php/Clinica-Veterinaria Coronavirus: transmisi6n entre especies Articulo de revision

Vol. 8 1 85202287 12022

mantenerse y propagarse en su huésped intermediario para infectar al humano. No
obstante, la secuenciacion sugiere que el genoma del Bcov esté relacionado como
el posible ancestro del Hcov 0c43, donde, en un andlisis filogenético reciente,
evaluaron la relacion virus/huésped ancestral utilizando las secuencias del gen s
de Bcov y Hcov- 0c43 en el que se asociaron brotes en enfermedad respiratoria y
entérica de bovino a humano datadas en 1890.(30, 31, 33)

SARS-COV-2 causa enfermedad respiratoria leve en gatos, perros y tigres que
han tenido contacto con humanos. Gorilas del zooldgico de San Diego y, nutrias de
California, también ha reportado alta susceptibilidad a la infeccion y enfermedad
clinica por sars-cov-2.(3%) Del virus de la bronquitis infecciosa aviar, atin no hay
datos de trasmisidn zoondtica, de manera que no se considera un riesgo para la
salud publica. A pesar de ello, este virus se ha detectado en aves silvestres en
las que se llevan a cabo recombinaciones genéticas, el resultado, variantes emer-
gentes de riesgo para el humano.(39)

El virus de la diarrea epidémica porcina estd genéticamente relacionado al
HCov-229E. Los cerdos son una especie importante para la evolucion de los brotes
de nuevas cepas como el virus de la influenza A, y también se infectan con coro-
navirus de murciélagos. Se han identificado algunos coronavirus genéticamente
similares a los del humano, en civetas, mapaches y murciélagos, han enfermado
en infecciones experimentales en gatos.(°9) Los coronavirus del MERS son otro
ejemplo de la transmision interespecie. Se han aislado de secreciones nasales de
camellos dromedarios de Egipto y Qatar. Ademads, estos virus no solo se eliminan
por via nasal, sino también por via fecal-oral, y por leche. Por lo tanto, generan
riesgo ocupacional y alimentario para el humano.(3%)

Infeccién por coronavirus en animales de compaiiia
Se denominan animales de compafifa a gatos, hurones y perros. Los principales co-
ronavirus que los infectan son el coronavirus entérico felino, el virus de la peritonitis
infecciosa felina, el coronavirus entérico canino, el coronavirus entérico del hurén,
el coronavirus sistémico del hurén (un alfa coronavirus), y el coronavirus respirato-
rio canino (un betacoronavirus). La literatura reporta en investigaciones conjuntas,
una estrecha relacion filogenética del coronavirus sarRs-cov-2 con los coronavirus
de murciélagos y carnivoros, especialmente con los representantes de la Familia
Felidae (gatos domésticos).(36:37)

Los transmisores entre especies no solo son betacoronavirus como SARS-COv,
MERS-COV Y SARS-COv-2, peligrosos para la salud humana por su capacidad zoono-
tica y por sus caracteristicas propias; si no también los coronavirus de animales
agricolas, domésticos y de compafiia, entre los que se sabe, existe una relacién
filogenética y sus caracteristicas son descritas en el Cuadro 3.(4)
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Cuadro 3. Caracteristicas de las principales infecciones por coronavirus en animales de comparifa(*)

Entérico felino  Tracto gastrointestinal Enterocitos Asintomético o diarrea Contacto directo Serotipo I:
leve Fecal-oral desconocido
Infeccién materna Serotipo II:
APN
Peritonitis Epiplon Monocitos, Peritonitis Orofecal Serotipo I:
infecciosa felina Serosa, pleura macréfagos Efusion tordcica y Por fémites desconocido
Higado abdominal Estd documentada la Serotipo II:
Riflones Cuadro nervioso y ocular  transmision vertical, la APN
Linfonodos Ojos, peor es poco frecuente
cerebro
Entérico de  Tracto gastrointestinal Enterocitos Enteritis catarral Orofecal Desconocido
hurones epizodtica
Sistémico de Bazo, linfonodos: Desconocido Pérdida de peso Desconocido Desconocido
hurones mesentérico, Anorexia
intestino, rinon, Diarrea
higado, pulmones, Masas o granulomas
cerebro abdominales
Cuadro nervioso
Entérico de  Tracto gastrointestinal Enterocitos Gastroenteritis Orofecal Serotipo I:
caninos Diarrea desconocido
En raras ocasiones, Serotipo II:
enteritis severa y cuadro APN
sistémico
Respiratorio de  Sistema respiratorio Epitelio Cuadro respiratorio (vias Aerosoles Desconocido

caninos

respiratorio

altas)

Conclusién

Los nuevos cov animales y humanos son el resultado de una recombinacién gené-
tica, de la divergencia antigénica y la evolucion. Los anticuerpos contra los cov de
otras especies animales, en humanos, podria deberse simplemente a una expo-
sicion ocasional u ocupacional sin enfermedad aparente. No obstante, nuevas va-
riantes con una mejor capacidad para infectar al humano (principalmente aquellos
inmunocomprometidos e inmunosuprimidos) se manifiestan gracias a la frecuente
y prolongada exposicion a estos virus, y a la capacidad del virus de mutar para
evadir la respuesta inmune del huésped. Actualmente (2022), no hay datos séli-
dos que sugieran el papel de los cov del ganado, las aves de corral y las mascotas
como causantes de enfermedad en humanos. A pesar de ello, el riesgo de cruzar
la barrera interespecie y generar una enfermedad potencialmente mortal est la-
tente debido a la habilidad de los coronavirus para adaptarse a nuevos hospede-
ros. De tal manera, se recomienda tener habitos higiénicos sanitarios adecuados
para prevenir infecciones y evitar, en lo posible, el contacto con animales silves-
tres para restringir la exposicion a los cov de otras especies animales. Ademas de
mantener vigilancia epidemiolégica de neumonias y otras enfermedades infeccio-
sas mediante la obtenciéon de secuencias virales de fuentes animales y humanas.
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