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Resumen

INTRODUCCION. EISARS CoV 2 es un virus ARN betacoronavirus monocatenario con mas de
238 millones de casos, alrededor de 5 millones de muertes y un aumento de infecciones a diario
hasta hoy. OBJETIVO. Analizar las principales variantes de SARS CoV-2, su distribucién
geografica y la vacunacion en Sudamérica. MATERIALES Y METODOS. Revision bibliografica
de los principales repositorios médicos y revistas médicas, Pubmed, Springer, Nature, Read by QX
Med, British Medical Journal of medicine, Jama, New England Journal of medicine y Scielo. Se
usaron articulos de revistas con un alto factor de impacto y rigor cientifico de la publicacion de los
2 Ultimos afios. RESULTADOS: En Sudamérica, hasta segundo trimestre del 2020 tuvimos la
circulacién de la variante salvaje, desde ese entonces la aparicion de variantes ha ido modificando
la evolucion tanto clinica como epidemioldgica de la pandemia, con la actual predominancia de
omicron y un promedio de vacunacion en Latinoamérica del 78% con la mayor tasa en Chile y
nuestro pais en cuarto lugar DISCUSION. La evolucion de la pandemia pasando de alta
contagiosidad y virulencia, hasta la actualidad hace plantarse la posibilidad de teorias.como la de
Theobald Smith's 0 Levine que en las que se plante6 que con cada mutacidnse tiende a la virulencia
y estacionalidad CONCLUSION: Las variantes hasta la revision realizada en este articulo fueron
B.1.1.7 (alfa) en Reino Unido, B.1.3.51(beta) Brasil , B.1.617.2 (Delta) India , y B.1.1.529.
(Omicron) en Bottswana, todas con casos registrados en América Latina, y con una evolucion
temporal que paso de la predominancia del virus salvaje pasando por delta hasta omicron que es
dominantes a nivel global no solo en Latinoamérica. La vacunacion en América del Sur presento
78% de su poblacion con un esquema completo

Palabras Clave: América del Sur; Sindrome Respiratorio Agudo Grave; COVID-19; COV-2;

Latinoamérica.

Abstract

INTRODUCTION. SARS CoV 2 is a single-stranded betacoronavirus RNA virus with more than
238 million cases, around 5 million deaths and an increase in infections daily to date
OBJECTIVES. To analyze the main variants of Sars CoV 2, its geographical distribution and
vaccination rates in South America. MATERIALS AND METHODS. Bibliographic review,
scientific publications in the best medical journals and portals like Pubmed, Springer, Nature, Read

by Qx Med, British Medical Journal of medicine, Jama, New England Journal of medicine and
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Scielo. RESULTS. In South America, until the second quarter of 2020 we had the circulation of
the wild variant, since then the appearance of variants has been modifying both the clinical and
epidemiological evolution of the pandemic, with the current predominance of omicron and a
vaccination average in Latin America of 78% with the highest rate in Chile and our country in
fourth place. DISCUSSION: The evolution of the pandemic from high contagiousness and
virulence, to the present day, raises the possibility of theories, such as that of Theobald Smith's or
Levine's, in which it was stated that with each mutation there is a tendency to virulence and
seasonality. CONCLUSION': Variants up to the revision in this article were B.1.1.7 (alpha) in the
UK, B.1.3.51(beta) Brazil, B.1.617.2 (Delta) India, and B.1.1.529. (Omicron) in Bottswana, all
with cases registered in Latin America, and with a temporal evolution that went from the
predominance of the wild virus through delta to omicron, which is dominant globally, not only in
Latin America. Vaccination in South America presented 78% of its population with a complete
schedule.

Keywords: South America; Severe Acute Respiratory Syndrome; COVID-19; COV-2; Latin
America.

Resumo

INTRODUCAQO. O SARS CoV 2 é um virus de RNA de betacoronavirus de fita simples com mais
de 238 milhdes de casos, cerca de 5 milhdes de mortes e umaumento de infec¢bes diariamente até
0 momento. OBJETIVO. Analisar as principais variantes do SARS CoV-2, sua distribuicdo
geograficae vacinacio na América do Sul. MATERIAIS E METODOS. Reviso bibliografica dos
principais repositdrios médicos e revistas médicas, Pubmed, Springer, Nature, Read by Qx Med,
British Medical Journal of Medicine, Jama, New England Journal of Medicine e Scielo. Foram
utilizados artigos de peridédicos com alto fator de impacto e rigor cientifico da publicacdo dos
altimos 2 anos. RESULTADOS: Na América do Sul, até o segundo trimestre de 2020 tivemos a
circulagdo da variante selvagem, desde entdo o aparecimento de variantes vem modificando a
evolugdo clinica e epidemiolégica da pandemia, com a atual predomin&ncia de omicron e média
de vacinagdo na América Latina de 78% com a maior taxa no Chile e nosso pais em quarto lugar
DISCUSSAQ. A evolucio da pandemia de alta contagiosidade e viruléncia, até o presente, levanta
a possibilidade de teorias, como a de Theobald Smith ou a de Levine, em que se afirmava que a

cada mutacdo h& uma tendéncia a viruléncia e sazonalidade. variantes até a revisdo feita neste artigo
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eram B.1.1.7 (alfa) no Reino Unido, B.1.3.51(beta) Brasil, B.1.617.2 (Delta) india e B.1.1.529.
(Omicron) em Botsuana, todos com casos registrados na América Latina, e com evolucdo temporal
que passou da predominancia do virus selvagem passando pelo delta para o dmicron, que €
dominante globalmente, ndo apenas na América Latina. VVacinacdo na América do Sul apresentou
78% de sua populacdo com calendario completo.

Palavras-chave: América do Sul; Sindrome Respiratéria Aguda Grave; COVID-19; VOC-2;

América latina.

Introduccion

En los Gltimos dos afios, el mundo ha sido testigo de una pandemia catastrofica protagonizada por
el coronavirus SARS CoV 2, agente causal de enfermedad COVID 19, cuyos primeros casos se
evidenciaron en Wuhan, China en diciembre de 2019. EI SARS CoV 2, es un tipo de coronavirus,
ARN betacoronavirus monocatenario, de sentido positivo y envuelto. A la actualidad se han
reportado méas de 238 millones de casos, alrededor de 5 millones de muertes y el nimero diario de
personas infectadas sigue aumentando rapidamentel-2. Por los antecedentes expuestos es
importante el andlisis de las principales variantes de SARS CoV 2, conocer sus prevalencias y los
porcentajes de vacunacion en los principales paises de América del Sur, de este modo conocer la
realidad de los paises con los que compartimos este continente, que nos ayudara en la tomar mejores

decisiones y politicas de salud publica.

Materiales y métodos

Revision bibliografica de los principales repositorios médicos y revistas médicas, Pubmed,
Springer, Nature, Read by Qx Med, British Medical Journal of medicine, Jama, New England
Journal of medicine y Scielo. Revisaron alrededor de 50 articulos de los cuales se usaron articulos
de revistas con un alto factor de impacto y rigor cientifico de la publicacion de los 2 ultimos afios,

contando la presente con 32 articulos.

Virologia
El SARS CoV-2 es un virus de acido ribonucleico (ARN), pertenece a la familia de los
Coronaviridae, subfamilia Ortocoronaviridae, orden Nidovirales 3-4. Los coronavirus se

componen de 4 géneros Alphacoronavirus, betacrornavirus, gemmacoronavirus Y deltacoronaviurs,

Pol. Con. (Edicion num. 71) Vol. 7, No 6, Junio 2022, pp.420-439, ISSN: 2550 - 682X .




Distribucion geogréfica de las variantes de SARS COV -2 y vacunacion en América del Sur: una revision
bibliografica

alpha y beta sonexclusivos de mamiferos mientras que gamma ydelta infectan a unrango ampliado
de especies. Los cuadros clinicos que se producen van desde enfermedades respiratorias hasta
enfermedades entéricasd. Debajo del microscopio electronico se evidencid que mide
aproximadamente 70-90 nm, su forma es esférica con proyecciones bulbares hacia la superficie,
quencorresponden a las formaciones homotriméricas de la proteina de la espicula o Proteina S3.

EI ARN es de sentido positivo, 30 kilobases que da origena 4 proteinas estructurales y 16 proteinas
no estructurales3-5-6. En adicién la maquinaria genética del virus le permite tener 6 marcos de
lectura abiertos (ORF), de ellos, el 60% son 1a/1b encargados de las proteinas no estructurales3-5.
Las proteinas estructuras son S, N, M, E. 3. La proteina S, tiene un peso de 150kDa, esta altamente
glicosilada, cada monomero que conforma el trimero, se compone a su vez de dos subunidades S1
y S2 3-4. Dentro de la subunidad S se encuentra el dominio de union al receptor (RBD) en el
hospedero4-7. Es de destacar la similitud de la proteina del SARS CoV2 con MERS y con SARS
CoV, con el primero es de alrededor del 34% y para el primero estudios lo sitian entre el 76%-
79,5%4-8 ; La proteina E, o de envoltura, tiene un peso de 8,4-12kDa, es corta pero cumple
funciones como ensamblaje y maduracion del virus3, se genera de la bicapa lipidica del hospedero
conjuntamente con la Proteina S, y M8; La proteina M, o de membrana, tiene un tamafio de 25-30
kDa, se encarga de darle la forma y curvatura al virion, ayuda en el proceso de ensamblaje, que se
completa cuando los complejos ARN con nucleocapside y deméas proteinas interactian con la
proteina de membrana3; La proteina N o nucleocapside, es una de las proteinas mas conservadas
con una similitud al SARS CoV que esta cerca del 90%, estd fosforilada. Las proteinas no
estructurales cumplen funciones debe inhibir la respuesta inmune como antagonizando la via del
NF kappaB como lo hace la nsp-6, hasta formando vesiculas la nsp-6 hasta incluso siendo

cofactores de activacion enzimatica como nsp-103-4.

Patogenia

Las gotas respiratorias que contienen a los viriones se liberan al ambiente cuando la persona
infectada, tose, estornuda. El virus ingresa al individuo sano por las mucosas de ojo, boca y nariz
en direccion hacia el aparato respiratorio inferior, una vez alli la porcion RBD de la parte S1 del
monomero de la proteina S es lo que se une al receptor de la enzima convertidora de Angiotensina-
2 (ACE-2) que se encuentra ampliamente distribuido en todo el cuerpo humano, de ahi explica la

variedad de sintomatologia3-4- 8-9. Una de las diferencias que lo hace mas infectivo que el SARS
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CoV es la capacidad del SARS CoV-2 de expresar mayores tasas de replicacion en el epitelio
respiratorio superior, mientras el primero es a nivel del tracto respiratorio inferior4. Una vez unido
al receptor, se endocita, por la proteina clatrina regulado por kinasa de la proteina AP-2 (AAKI),
seguido se cliva la proteina S1 por accion de la proteasa de serina de transmembrana de tipo 2
(TMPRSS2)3-8-10. EI RBD también cumple otro papel importante al dar estabilidad tanto a la
membrana viral como la del hospedero que llevana que el genoma entre en el citosol de la célula
hospedera6. Ingresado el virus, se traducen las proteinas virales, las proteinas estructurales se
insertan dentro del complejo reticulo endoplasmico-golgi, seqguido se encapsida por la adicién de
la proteina N dentro del mismo complejo. Para finalizar se ensamblan vesiculas con los viriones,

liberandose por exositosis3-5.

Variantes

Las mutaciones propias en los Coronavirus son pocas ya que tienen una enzima correctora, éstas
resultan méas bien de unproceso de seleccion natural ante las condiciones del hospederoll. La tasa
de evolucion viral es de alrededor de 0.00004-0,002 mutaciones por nucledtido por afio, de modo
general7. La teoria del Reloj Local Fijo (FLC) define un modelo enel cual latasa de las mutaciones
esta fija y por calculos matematicos se determiné en 0,58x10-3 sustituciones por sitio por afio, y
para el caso de las variantes de preocupacion 2,45x10-3 sustituciones por sitio por afio12.
Después de alrededor de 1 afio de iniciada la pandemia, el virus habia sufrido pequefios cambios
que no causaron mayor impacto en la salud de los pacientes, hasta que las alarmas se despertaron
con la mutacién B.1.1.7 la cual exhibia mutaciones, que, frente al virus original, mejoraban la
transmision en un 50-100%13. Ante ello la Organizacion Mundial de la Salud plantedé dos
definiciones importantes: Variante de interés (VOI): que es aquella que contiene mutaciones
capaces de alterar las propiedades fenotipicas del virus con mayor transmisién y virulencia,
transmisién comunitaria documentada o diseminacion internacional y efectos deletéreos sobre la
salud humana; Variante de preocupacion (VOC): que es la que ya ha de mostrado el impacto por
las caracteristicas de una variante de interés13. Adicional, desde el 31 de mayo de 2021 la OMS
decidié designar a las variantes con letras del alfabeto griego7- 12.

Existen varios factores que determinan la aparicién de las VOCs pero podemos analizarlas bajo
tres grupos. El primero relacionado a procesos dentro de los individuos: hacen referencia a como

el virus se replica dentro del hospedero, los procesos de evolucion se dan mejor en los pacientes
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inmunodeprimidos, esta condicion permite mayor replicacion y de este modo mas oportunidades
de seleccion generdndose tasas mayores de sustituciones que lo que se esperaria en un paciente
sano; Segundo, procesos que ocurrenentre los individuos, depende de la poblacion donde emergio,
extension de contactos yeventos que aumentan las oportunidades. Se plante6 la regla del 80/20, en
la cual el 80% de los nuevos contactos se producen por el 20% de casos positivos; Procesos dentro
de las especies: pese a que es muy dificil predecir el salto del virus de una especie a otra, hay ciertas
situaciones que pueden favorecerlo, una de ellas es mantener especies susceptibles en lugares

donde hay alta densidad poblacionall3.

Linea de tiempo de aparicion de variantes

Los primeros datos de la seleccionevolutiva aparecieron en laproteinas S con la mutacion D614G.
a inicios de 2020 y tuvo una prevalencia del 100% hasta junio de 2020. En diciembre del 2020, en
Reino Unido aparecié B1.1.7 (Variante Alfa) con una variead de cambios, dentro de un mes
aparecieron 2 linajes en Sudafrica y Brazil. B.1.351 (Variante Beta) paso a tener a una prevalencia
del 11% a una del 87%, en Brasil P.1 alcanz6é un 87%. En la India, la variante B.1.617.2 (Variante
Delta), aumento su prevalencia de un 2% en febrero de 2021 a 87% en mayo de 2021, se disemind
ampliamente, se demostr6 mayor contagiosidad que las anteriores y mayor severidad13. En
Bottswana a finales de 2021, inicios de 2022, la mutacién B.1.1.529 (Variante O micrdn) aparecio
yrapidamente se expandio a los paises vecinos y el mundo, se reporté mayor contagiosidad empero

las tasas de hospitalizacion y mortalidad no aumentaronl4.

CLINICA

La transmision del virus se realiza a través de: Gotas respiratorias (particulas mayores a 5 micras),
gotas de saliva o secreciones respiratorias a menos de 2 metros y aerosoles (particulas menores de
5 micras y que alcanzan mayor distancia de 2 metros). El periodo de incubacion se estima entre 1
y 14 dias, con una mediana de 5 a 7 dias y de 9.6 dias en nifios luego de la exposicion 20. Los
sintomas pueden aparecer dentro de la primera semana tras el contacto conun caso positivo3, 15-
19. Existen factores que predisponen a cuadros mas severos de la enfermedad, mismos que bajo el
criterio de la evidencia revisada en las guias de “Best Practice” del British Medical Journal of
medicine se describen como fuertes: aquellos de los que mayor evidencia se encontré resumidos

en la Tabla 1; y débiles: aquellos donde los estudios fueron limitados como: déficit de vitamina D,
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enfermedad tiroidea, autoinmunes, enfermedad de Parkinson, inactividad fisica, grupo sanguineo,

entre otros, que los estudios clinicos no muestrearon suficiente fuerza de asociacion20.

Tabla 1. Factores de riesgo alto asociados a COVID-19 segun el nivel de evidencia encontrado para cada uno

Factores de Riesgo

Riesgo Alto
Contacto con el caso

probable o confirmado:
Residencia/trabajo/viajes en
lugares con alto riesgo de
transmision

Edad avanzada

Sexo masculino

Grupo etnico y estatus

socioeconomico bajo.

Residencia en un centro de

cuidados a largo plazo

Presencia de comorbilidades

El contacto con una persona que haya tenido exposicion

durante los 2 dias anteriores y 14 dias posteriores al inicio de
los sintomas de un caso probable o confirmado.

Entornos residenciales, entornos humanitarios, personas que
residen o viajan a una zona de transmision comunitaria y las
personas que trabajan en un entorno sanitario.

Estudios realizados en EEUU y Reino Unido hubo mayor

incidencia en personas mayores de 80-85 afios

Segun un estudio transversal de Simon de Lusignan, Jienchi
Dorward, Ana Correa, Nicholas Jones et al. hubo mayor
prevalencia de resultados positivos en hombres (18.4%), en
comparacion con las mujeres (13.3%)

Indios americanos o nativos de Alaska, latinos, personas
afrodescendientes y asiaticos o islefios del Pacifico tuvieron
mayor probabilidad de positividad por infeccion que Ilas
personas de raza blanca, hospitalizacion, ingreso en la unidad
de cuidados intensivos o muerte durante el primer afio de la
pandemia. Asociado a los antes descritos se encuentran la
pobreza, el bajo nivel educativo, las malas condiciones de la
vivienda y bajos ingresos familiares.

Convergen varios factores: edad avanzada, el sexo masculino

y el deterioro de la funcién cognitiva y fisica que se asociaron
de forma independiente con la mortalidad

A nivel mundial: hipertensién (21%), obesidad (18%) y

diabetes (18%) fueron las comorbilidades mas prevalentes.
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Obesidad (=30 kg/n?) vy
sobrepeso (25-30 kg/m?)

Enfermedad cardiovascular

Diabetes Mellitus tipo 1y 11

Enfermedad respiratoria

cronica:

Enfermedad renal cronica

Hepatopatia cronica

Embarazo

De los 2.5 millones de muertes informadas en todo el mundo a
finales de febrero de 2021, 2.2 millones se produjeronen paises
en los que mas de la mitad de la poblacion esta clasificada con
sobrepeso

La existencia de estas enfermedades se asocia a resultados
adversos, como la gravedad, su avance y la mortalidad de la
enfermedad.

Se asocia con un aumento de méas de 2 veces en el riesgo de
padecer la enfermedad grave y muerte. Puede deberse a la
naturaleza sindromica de la diabetes, presencia de
comorbilidades, deterioro inmunitario, invasion virica y la
inflamacidén cronica unida a la reaccién inflamatoria aguda
causada por el SRAS-CoV-2, que da lugar susceptibilidad a la
tormenta inflamatoria.

EPOC, enfermedad pulmonar intersticial, embolia pulmonar,
hipertension pulmonar y bronquiectasias tienen un mayor
riesgo de padecer una enfermedad grave. La Tuberculosis
pulmonar activa y Enfermedad pulmonar intersticial tienen
mayor riesgo de mortalidad.

Las probabilidades de una prueba positiva son mayores en los
pacientes con enfermedad renal cronica (32.9%), que los que
no la padecen (14.4%).

Higado graso asociada a la disfuncion metabdlica, enfermedad
hepatica alcohdlica y hepatitis autoinmunitaria presentan un
mayor riesgo. La cirrosis presenta un mayor riesgo de
mortalidad.

Las mujeres embarazadas Yy recién nacidos tienen mayor

vulnerabilidad y ain més en paises de bajos ingresos.
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Tabaquismo Se asocial al aumento de la expresion en las vias respiratorias
del receptor de la enzima convertidora de angiotensina-2 en los
fumadores.

Neoplasia maligna El riesgo mayor de infeccion probablemente se deba a los

tratamientos inmunosupresores y/o a las visitas recurrentes al

hospital.
Enfermedad Presentan un mayor riesgo de sufrir efecto adverso,
cerebrovascular enfermedades graves, ingreso hospitalario o mortalidad.

Trastornos de salud mental Los trastornos del estado de éanimo y de espectro
esquizofrénico, presentan un mayor riesgo de padecer
enfermedades graves.

Trasplante de 6rgano sélido El estado inmunocomprometido por un trasplante sea de 6rgano

0 de células madre solido o células madre pueden presentan mayor riesgo de
padecer una enfermedad grave.

Sindrome de Down o Los problemas de aprendizaje o discapacidad son los factores

discapacidad que involucran a un estado de gravedad de la enfermedad.
Trastornos de la Talasemias/anemia de células falsiformes presentan mayor
hemoglobina: riesgo.

Hipertension Se asocia con un aumento efectos adversos incluida la

mortalidad, enfermedad grave, sindrome de dificultad
respiratoria aguda, necesidad de ingreso hospitalario.
Demencia Los pacientes con demencia son mas wvulnerables a padecer
enfermedades por el hecho de estar inmunodeprimidos y tener
comorbilidades como: hipertension, diabetes y neumonia.
Inmunosupresion Inmunodeficiencias de origen primario, asi como el uso
prolongado de  corticosteroides y  medicamentos
iNnmunosupresores.
Infeccion por VIH* Asociado a mal pronostico clinicos en los pacientes de COVID-
19 por la inmunosupresion derivada de la patologia base.
Trastornos por consumo de Las personas con trastornos por abuso de sustancias, incluido

sustancias el consumo de alcohol, opioides o cocaina.
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nifios con ciertas afecciones Obesidad, la diabetes, el asma y las enfermedades pulmonares
subyacentes cronicas, la inmunosupresién 'y la anemia de células

falciformes.

Fuente: COVID-19 Disease. best Practice by the British medical Journal of medicine. Elaborado por: Autores.

El grupo de contagiados se puede dividir en sintomaticos y asintomaticos. Los sintomas pueden
presentarse como un cuadro leve o mas grave donde se establece neumonia que se presenta entre
la segunda y tercera semana3-16-17-18-21-22. En casos de COVID-19 leve la duracion del cuadro
es alrededor de 14 dias y grave de 21 dias3.

Dada la amplia distribucion del ACE-2 los sintomas son variados presentdndose asi: cefalea,
mareo, rinorrea, congestion, nauseas, anosmia, hiposmia, hipogeusia, sintomatologia
gastrointestinal, mialgias, llegando incluso a complicaciones mas graves como el sindrome de
dificultad respiratoria, sindrome de respuesta inflamatoria sistémica, fallo multiorganico y
muerte15.

Segun la Organizacion Mundial de la Salud (OMS) en las guias clinicas de Manejo de COVID-19
delafio 2021 tenemos tres cuadros bien diferenciados de la enfermedad siguiendo los criterios de

gravedad23- 24, sintetizados en la Tabla 2.

Tabla 2. Clasificacion de la COVID-19 segun criterios de gravedad segun la OMS

No grave Grave Critica
Ausencia de signos de la e SpO2menor de 90% a e Requerimiento de
enfermedad grave o critica. aire ambiente. soporte vital.
e Frecuencia respiratoria e Sindrome de dificultad
mayor 30 en adultos. respiratoria.
e Frecuencia respiratoria e Syndrome de dificultad
elevada en nifios. respiratoria aguda.
e Signos de dificultad e Septisemia.
respiratoria grave. e Choque septicémico.

Fuente: Guia clinica de manejo de COVID-19 OMS (2021). Elaborado por: Autores.

Resultados
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Variantes en América Latina

Del portal OurWorldData.com, nos mostré una linea de tiempo en prevalencia de variantes de
tomaron 3 momentos representativos de los contrastes en predominancia de cada una dentro de
cada pais de Sudamérica. La Figura 1 con corte al 3 de mayo del 2021 muestra la clara dominancia
de la variante delta. La Figura 2, unos meses después, al 13 de diciembre de 2022 se hizo evidente
el desplazamiento de delta por la variante omicron. En la actualidad con datos de marzo se
evidencié que omicron es la variante que circula a niveles cercanos al 100% en América Latina.
OurWorldData25.

Figura 1. Distribucion de las variantes del SARS CoV-2 en los principales paises de Sudamérica con fecha corte 3
de mayo de 2021
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Fuente: Portal OurWorlddata.com. Elaborado por. Autores

Figura 2. Distribucion de las variantes del SARS CoV-2 en los principales paises de Sudamérica con fecha corte 13
de diciembre de 2021
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Vacunacion

De acuerdo con los datos de Our World in Data revisados en abril de 2022 a nivel mundial el64.5%
ha recibido la primera dosis de la vacuna contra Covid-1926 -25. Segun el portal estadistico
mundial Statista: Norteamérica como Latinoamérica cumple con el 78% de poblacion vacunada
con al menos una dosis27-28. En nuestro continente Chile y Cuba se encuentran encabezando la
vacunacion con un 92% y 87% respectivamente, con el cumplimiento de una inmunizacién

completa (dos dosis). A continuacion, se detalla anivel de Sur América el estado de vacunacion29.

Figura 1. Porcentaje de poblacion vacunada con el esquema completo en los principales paises de Latinoamérica

BECHILE B URUGUAY ARGENTINA CJECUADOR
EPERU EBRASIL ECOLOMBIA

Fuente: Portal OurWorlddata.com. Elaborado por. Autores
Discusion

Esta es una revision de 35 articulos bibliograficos donde se realizd un compendio de aquellos que
tuvieron mayor impacto y actuales dentro de un rango de investigacion entre los afios 2020-2022,
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ademas se recopild datos de portales informativos de salud web con actualizacion diaria de paises
de Sudameérica, tales como: Our World Data, y Jhon Hopkins.

El inicio de la pandemia hoy en dia es incierto, ha cambiado desde el primer caso documentado
en diciembre de 2019, ya que en septiembre del mismo afio se realizaba la toma de muestras
sanguineas en unensayo prospectivo de Apolone G et al. para la deteccionde cancer de pulménen
la region italiana a lo cual se llevo la investigacion de la presencia de anticuerpos especificos del
dominio de unién al receptor (RBD) del SARS-CoV-2, asi de manera fortuita el estudio mostro
una circulacion temprana e inesperada del virus, quedando la duda el verdadero inicio de la
circulacion viral30.

Durante el comienzo de la pandemia, estudios preliminares llevaron a la OMS a considerar que la
transmision del virus era a través de goticulas respiratorias, aerosoles y contacto con fomites
(objetos inanimados)31, este ultimo muy controvertido porque méas bien era basado en escenarios
hipotéticos con bajas probabilidades. En la actualidad y basado en evidencia de varios estudios
clinicos, guias de practica como la del British Medical Journal, concluyeron que el principal
mecanismo de transmision es el de la via respiratoria a través de las secreciones, por su proximidad
y ventilacion, otra es aquella provocada por aerosoles que se produce en entornos sanitarios,
durante procedimientos, ademas de espacios cerrados y con multitud.20 La transmisionpor fomites
puede ser posible, pero actualmente no hay evidencias de este modo de transmisién dejandola en
inobservancia20.

De acuerdo a la ley de Theobald Smith's el virus tiende a perder virulencia a lo largo del tiempo
aumentado la contagiosidad, es decir causa un mayor nimero de casos con cuadros leves y pocos
llegan a ser criticos, requerir hospitalizacion o soporte ventilatorio, llegando incluso un futuro
escenario de avirulencia32. En el modelo del Levine et al. se establecié la posibilidad de
estacionalidad del virus33. La situacion actual plantea un escenario cercano. En datos actuales de
la pagina Our World Data, América del Sur se encontraba en abril de 2020 en el pico mas alto de
mortalidad por el virus siendo los paises més afectados Ecuador y Brazil. En la actualidad se
encuentra relativamente bajo segun datos del portal de la Universidad Jhon Hopkins, Ecuador al
momento de la revisionrealizada en este articulo, presentd una tasa de 204 muertes por cada 100.00
habitantes, muy por debajo del primer lugar Per( con 653,66 por cada 100.000 habitantes34.

Esta clara la relacion entre una alta tasa de vacunacion con tasas de reproduccion negativas, seguin

el estudio de Huang C et al. se llega a coeficientes de correlacién de -0,116 y si analizamos la
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misma medida estadistica para pacientes en unidad de cuidados intensivos el valor es de -0,005.
Hasta Junio del 2020 no habia registro de mutaciones que evidenciaran impacto en la clinica o
transmisién del virusl3, comenzd la aparicion de las llamadas variantes de preocupacion y
conjuntamente el comienzo de la vacunacion, de modo que se ha intentado correlacionar bajos
niveles de vacunacion con laaparicion de las nuevas variantes, ya que algunas provenian de paises
donde las tasas de vacunados con esquema completo es bajo, empero segun lo publicado por Krause
et al. la evidencia no es clara en esta hipétesis, y no podria existir relacion directa. Lo que si esta
demostrado es la susceptibilidad de inmunodeprimidos que, al no contener la replicacién viral,

permiten la seleccién de mutaciones que escapan a la inmunidad35.

Conclusiones

Las variantes de en diciembre del mismo afio aparece la variante hasta el momento en que esta
revision bibliografica fue escrito han sido: B.1.1.7 (alfa)apareciendo en Reino Unido, a la vez
dando origen a un sublinaje B.1.3.51(beta) en Brazil, en febrero hasta mayo de 2021 aumenta la
prevalencia de una nueva variante que aparece en India B.1.617.2 (Delta), en Bottswana aparece a
finales de 2021 una nueva variante B.1.1.529. (Omicron) su caracteristica es la de mayor
contagiosidad y menor tasa de hospitalizacion, que se mantiene como prevalente en 100% de los
casos en los paises de América Latina. Segun estadisticas revisadas en diferentes portales en
especial Our World in Data en Sudamérica el 78% estuvo vacunado con el esquema completo.
Chile con un 92% se encuentra encabezando la lista, nuestro pais con un 76.7% estuvo ubicado en

el cuarto lugar.

Recomendaciones

Se recomienda contar con una iniciativa a nivel de Latinoameérica con un portal a tiempo real que
actualice los datos y métricas de la pandemia en nuestra region. Ademéas, hacer estudios en cada
poblaciontomando en cuenta las particularidades de nuestra genética, los factores de riesgo podrian

no ser los mismos que encontrados en las guias de los paises de los que se tomd como revision
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Abreviaturas

SARS-CoV-2: coronavirus del sindrome respiratorio agudo grave de tipo 2. ARN: &cido
ribonucleico, ORF: marcos de lectura abiertos, RBD: dominio de unién al receptor, MERS:
Sindrome respiratorio de Oriente Medio, FLC: teoria del Reloj Local Fijo, VOI: Variante de
interés, VOC: Variante de preocupacion, OMS: Organizacion Mundial de la Salud, ACE-2: la

enzima convertidora de angiotensina 2 COVID-19: Enfermedad del coronavirus 2019.

Contribucién de los autores
MB, CB: Concepcion y disefio del trabajo, redaccion del manuscrito, revisién critica del

manuscrito, aprobacion de su version final. MB, CB: recoleccion/obtencion de resultados.
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