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estar en contacto con la naturaleza, y otras 
muchas situaciones placenteras mientras 
contraían una gripe  

Se cuenta que por ese lugar, hasta que 
finalmente cerró en 1990, pasaron unos 20 
000 voluntarios. Y aunque nunca se pudo 
encontrar la deseada cura para la gripe, sí se 
lograron grandes descubrimientos como 
demostrar que no era un único virus el que 
producía la gripe  
—se aislaron diferentes virus capaces de 
producir manifestaciones catarrales en el 
hombre como los rinovirus, el virus de la 
parainfluenza, y los «coronavirus».. 

 

El descubrimiento del primer coronavirus 
humano tuvo lugar en 1965 en la citada 
Unidad de investigación de resfriado 
común. El mérito se lo llevaron los 
investigadores Bynoe y Tyrrell; este último 
fungía, además, como director del centro. 

Ellos lograron obtener este microrganismo 
de las vías respiratorias de un niño con 
resfriado común. Mediante pases en 
cultivos de tráquea embrionaria humana 
lograron el aislamiento del germen que era 
diferente a los virus que habitualmente 
habían reconocido hasta ese momento: El 
nuevo agente era sensible al éter. 

Más tarde, con la ayuda de la microscopia 
electrónica, se logró revelar la presencia de 
partículas similares a unos virus que eran 
capaces de producir bronquitis infecciosa en 
los pollos. Más o menos al mismo tiempo, 
Hamre y Procknow obtuvieron un agente 
citopático en cultivos tisulares de 
estudiantes de medicina con resfriado.  

Los virus examinados tenían una particular 
morfología concordante en su superficie, lo 
que motivó que fueran denominados como 
coronavirus. Rápidamente lograron aislarse 
otras muchas variedades de coronavirus 
humanos, y animales. Estos últimos eran 
capaces de causar enfermedades en ratas, 

ratones, pollos, pavos, otras especies 
de aves, terneros, varios rumiantes 
salvajes, ballenas beluga, perros, 
gatos, conejos y cerdos, con 
manifestaciones en el sistema 
respiratorio, el sistema digestivo, el 
sistema nervioso central (SNC), el 
hígado, el sistema reproductor, y 
otros. 

En los humanos, han podido advertirse 
con claridad las variedades responsables de 
tres de las epidemias que se han vivido en el 
siglo XXI. En menos de dos décadas 
conocimos, a finales del 2002, sobre la 
aparición en la ciudad china de Guangdong 
del Síndrome respiratorio agudo grave 
(SRAG), una infección que se propagó 
rápidamente a otras ciudades del gigante 
asiático y al resto del mundo. También 
conocida como la «Primera epidemia del 
siglo XXI», suscitó en aquel momento una 
respuesta rápida e intensa, coordinada por 
la Organización Mundial de la Salud (OMS).  

Aunque en julio del 2003 se había logrado 
detener la transmisión del SRAG en todo el 
orbe, no se pudo evitar la muerte de más de 
700 personas.  

Una segunda epidemia causada por 
coronavirus apareció diez años más tarde y 
fue conocida como Síndrome respiratorio 
del Oriente Medio (SROM). Se diagnosticó 
por primera vez en un paciente ingresado 

con una neumonía aguda 
muy agresiva e insuficiencia 
renal en un hospital de 
Jeddah, Arabia Saudita.  

En los 23 meses siguientes se 
detectaron 536 casos 
adicionales (145 mortales). 
Casi todos eran esporádicos, 
relacionados con el entorno 
hospitalario, y los pacientes 
eran personas que vivían o 
que habían viajado al Oriente 

Medio. 

Estas son historias que debemos conocer, 
pues permiten extraer experiencias que 
ineludiblemente servirán para enfrentar 
eficientemente la amenaza que hoy 
representa el SARS‐CoV‐2. 

En esta batalla las diferentes acciones de 
prevención, junto con la disciplina, han sido 
y serán las más eficaces para enfrentar 
amenazas y evitar las dolorosas muertes. 

(Tomado de Juventud Rebelde, Supleneto 
especial por el COVID‐19, 15 de marzo del 

2020).

Investigadores del Centro de Regulación 
Genómica (CRG) han lanzado una nueva 
base de datos que apoyarán los esfuerzos 
desplegados internacionalmente de 
estudios relacionados con la COVID‐19. 

Científicos de todo el mundo pueden 
utilizar el recurso de uso público y gratuito 
(https://covid.crg.eu) para examinar cómo 
las diferentes variaciones del virus crecen, 
mutan y producen proteínas. 

En el orbe se dedican enormes recursos y 
dedicación científíca para comprender 
mejor el SARS‐CoV‐2, el virus que causa la 
COVID‐19. Una de las mayores acciones 
están centradas en la búsqueda de aquellos 
sitios que pueden ser vulnerables o críticos 
para el virus. 

Se han publicado, además, una gran 
cantidad de datos científicos donde se 
esclarecen mecanismos virales de mutación 
y replicación del nuevo coronavirus.  

Una de las acciones alcanzadas ha sido la 
secuenciación del ARN del SARS‐CoV‐2. 
Información crucial para la comprensión de 
las proteínas producidas por el virus, 
encargadas de la invasión de las células 
humanas y la replicación.  

Las herramientas de secuenciación 
tradicionales pueden tardar mucho tiempo 
en proporcionar resultados. En los últimos 
años, la secuenciación de datos en tiempo 
real se ha convertido en una realidad sin 
precedentes, gracias al uso de tecnologías 
de secuenciación de nanoporos, se ha 
revolucionado la investigación genómica y 
el monitoreo de brotes de enfermedades. 

La secuenciación de nanoporos 
proporcionará a los científicos y demás 
investigadores el acceso inmediato a la 
información de secuencia de ADN y ARN de 
cualquier célula viva en tiempo real, lo que 
permite una respuesta rápida contra la 
amenaza de una pandemia. 

No obstante, los datos producidos por la 
secuenciación de nanoporos son altamente 
complejos y difíciles de interpretar y 
organizar. Actualmente, los científicos 

El primer coronavirus 
humano 

Artículo de los doctores Tyrrell y Bynoe en la revista The 
British Medical Journal (BMJ), donde se publicaba por 
primera vez en el mundo el descubrimiento de los 
coronavirus. 

Estandarización del 
análisis de datos genéticos 
del SARS-CoV-2 en aras de 
asistir a los esfuerzos de 
investigaciones mundiales
Por Dr.C. Julio César Hernández Perera 
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necesitan de pautas sistemáticas para el 
análisis reproducible de los datos, lo que 
limita el vasto potencial de la nueva 
tecnología. 

Para estandarizar el análisis de los datos de 
secuenciación de nanoporos SARS‐CoV‐2 
disponibles al público, los investigadores del 
Centro de Regulación Genómica (CRG) de 
Barcelona están utilizando el programa 
MasterOfPores. Esta herramienta 
informática se puede ejecutar en cualquier 
sistema operativo compatible con Unix, en 
una computadora, clúster o nube sin la 
necesidad de instalar ningún software 
adicional o dependencias, y está disponible 
gratuitamente en Github. 

El recurso de uso público y gratuito ha 
analizado actualmente 3 TB de datos de 
secuenciación de ARN de nanoporos SARS‐
CoV‐2. Los investigadores de CRG 
continuarán actualizando el recurso con 
nuevos datos tan pronto como esté 
disponible. 
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Un nuevo estudio de modelado realizado en 
un entorno simulado de Singapur ha 
estimado que un enfoque combinado de 
intervenciones de distanciamiento físico, 
que comprende cuarentena (para individuos 
infectados y sus familias), cierre de escuelas 
y distanciamiento en el lugar de trabajo, es 
más efectivo para reducir la cantidad de 
casos con la COVID‐19, comparados con 
otras pautas de intervención. 

El estudio, publicado en la revista The 
Lancet Infectious Diseases, es el primero de 
su tipo en investigar el uso de estas opciones 
para la intervención temprana en Singapur 
mediante simulación. A pesar del aumento 
de la vigilancia y el aislamiento de las 
personas sospechosas de tener COVID‐19 y 
casos confirmados, el riesgo continúa, y el 
número de casos continúa aumentando en 
esa región del mundo: Las escuelas no han 
sido cerradas, y solo se ha recomendado el 

distanciamiento del lugar de trabajo. 

El estudio encontró que este enfoque 
combinado —referido inicialmente en este 
artículo— podría prevenir un brote nacional 
y alcanzar niveles relativamente bajos de 
infectividad. Pero en escenarios de 
infectividad más altos la prevención de 
brotes se vuelve considerablemente más 
desafiante porque, aunque es efectiva para 
reducir las infecciones, todavía ocurren 
eventos de transmisión. 

Para evaluar el impacto potencial de las 
intervenciones sobre el tamaño del brote, en 
caso de que falle la contención local, los 
autores desarrollaron un modelo de 
simulación de epidemia de influenza basado 
en individuos, que tuvo en cuenta la 
demografía, el movimiento individual y las 
tasas de contacto social en lugares de 
trabajo, escuelas y hogares: Así se pudo 
estimar el probabilidad de transmisión de 
SARS‐CoV‐2 de persona a persona. 

Los parámetros del modelo incluyeron 
variables como el grado de que un individuo 
es capaz de transmitir un virus en el tiempo, 
la proporción de la población asintomática 
que puede ser capaz de transmitir la 
enfermedad, la función de distribución 
acumulativa para el período de incubación 
medio (5,3 días) y la duración de la estancia 
hospitalaria después del inicio de los 
síntomas (3,5 días). 

Utilizando este modelo, los autores 
estimaron el número acumulado de 
infecciones por SARS‐CoV‐2 a los 80 días, 
después de la detección de 100 casos de 
transmisión comunitaria. Los números de 
reproducción básicos se seleccionaron en 
base a análisis de datos de personas con 
COVID‐19 en Wuhan, China. 

Estudio de modelado de Singapur estima el 
impacto del distanciamiento físico en la 
reducción de la propagación de la COVID-19 
Por Dr.C. Julio César Hernández Perera 


