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Editorial

Desde el origen de la pandemia ocasionada por el sars-CoV-2, en diciembre de 2019, el virus ori-
ginal ha experimentado múltiples cambios en su secuencia genética, lo cual ha modificado el curso 
de su evolución e incrementado de forma importante su infectividad, patogenicidad y capacidad 
antigénica. Desde el punto de vista clínico, dichas modificaciones se ven reflejadas en la presentación 
clínica y severidad de la enfermedad, las cuales han sido documentadas a lo largo de la pandemia.

Actualmente se sabe que situaciones como el contexto epidemiológico, el estado de salud de 
la población afectada, los grupos etarios, las comorbilidades y situaciones genéticas especificas del 
huésped se asocian con el desarrollo clínico de covid-19.1,2 Por otro lado, se ha demostrado que 
las variantes de preocupación aumentan por sí solas la gravedad y severidad de la enfermedad;3,4 
en conjunto, variante y contexto se traducen en la presentación clínica y severidad de cada oleada 
durante la pandemia actual.

Las variantes de sars-CoV-2 han sido agrupadas en la literatura en clados, linajes y otros en 
los que se refiere la modificación a nivel de genes o proteínas. Existe una gran cantidad de eviden-
cia científica producida con el objetivo de definir la asociación entre las variantes y la severidad 
de la enfermedad; la evidencia recopilada es heterogénea, esto dependiendo del momento de la 
pandemia en el que fueron recopilados y publicados los datos, así como de la variante en cuestión 
y del ajuste estadístico realizado en función de variables epidemiológicas y demográficas de la 
población afectada.5 

Los desenlaces reportados han sido clasificados en leves, moderados y graves (entre las que se 
incluye el deceso). La variante Beta (B.1.351), documentada por primera vez en mayo de 2020, 
presentó modificaciones respecto a la variante original que le confirieron escape a la inmunidad 
por infección o vacunación previa, así como aumento de su transmisibilidad en 50%. Inicialmente 
se asoció con una mayor tasa de hospitalización, con resultados clínicos de moderados a graves 
en estudios transversales; sin embargo, posteriormente, en estudios de cohorte no se encontró 
asociación con la gravedad de la enfermedad.6-8

La variante Alfa fue identificada en septiembre de 2020, su transmisibilidad se encontraba 
aumentada en 70% respecto a la variante original. Las modificaciones de esta variante aumentaron 
la afinidad del virus por los receptores ace2, lo que incrementó su impacto en la transmisión e 
infectividad. Algunos autores reportaron aumento en la severidad del desenlace clínico y fatalidad, 
con mayor riesgo en mujeres, mayor posibilidad de hospitalización en cuidados intensivos, reque-
rimiento de oxígeno y apoyo mecánico ventilatorio, con ligeras diferencias respecto a lo reportado 
por la variante Beta.9-11
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En octubre de 2020 fue identificada 
la variante Delta, la cual se convirtió rá-
pidamente en la variante más común en 
todo el mundo. La variante Delta mostró 
mayor afinidad por los receptores ace2, 
mecanismos de escape a la inmunidad 
previa y aumento en la transmisibilidad 
en 50% respecto a la variante original; 
ésta ha sido asociada con mayor riesgo 
de hospitalización, mayor tiempo de du-
ración de la infección, enfermedad severa 
y desenlaces fatales.12-14

En orden cronológico, la variante 
Gamma fue la siguiente en ser identifica-
da, en noviembre de 2020, en la cual se 
ubicaron, principalmente, tres cambios 
que aumentaron su afinidad por los re-
ceptores ace2 y contribuyeron a aumentar 
su transmisibilidad en un 40%. Esta va-
riante se asoció con mayor probabilidad 
de presentar tos y anosmia, así como con 
resultados más severos, en comparación 
con las variantes anteriores, incluido el 
incremento de desenlaces letales.8,15

Desde su aparición por primera vez 
en noviembre de 2021 se ha considerado 
que, basado en el gran número de mu-
taciones de la proteína Spike, la variante 
Ómicron cuenta con mecanismos de esca-
pe a la inmunidad. Se ha demostrado que 
la capacidad de los pacientes para neutra-
lizar el virus, obtenida por una infección 
previa o vacunación, es menor frente a 
Ómicron, en comparación con el virus 
original. A pesar de eso, el curso de la en-
fermedad en pacientes infectados con esta 
variante, en relación con las oleadas pro-
vocadas por otras variantes, ha sido leve, 
con un riesgo significativamente menor 
de hospitalización y enfermedad grave. 
Sin embargo, no se ha logrado establecer 
de forma clara si dicho comportamiento 
se debe a una menor patogenicidad del 
virus o a la inmunidad preexistente, la 
cual es mayor durante esta oleada, por lo 

que se considera que a pesar del escape a 
la inmunidad mostrado por Ómicron, el 
nivel de neutralización residual aún puede 
ser suficiente para proteger de enfermedad 
grave.16,17

Respecto a la variante Ómicron, la 
cual es la responsable de la mayoría de los 
casos en la actualidad, no se debe dejar 
de lado que la información disponible 
corresponde a etapas tempranas de la 
diseminación, por lo que el escenario 
podría modificarse con el paso del tiempo, 
dependiendo del comportamiento del 
virus en ciertos grupos poblacionales. Por 
otro lado, se debe considerar también que, 
a pesar de no presentar cuadros graves en 
la mayoría de los casos, la demanda de 
atención es muy alta, por lo que la capa-
cidad de detección y atención se puede 
ver superada y colapsar la atención de 
primer contacto en los sistemas de salud; 
también es importante señalar que, si 
bien su tasa de mortalidad es menor, ésta 
puede verse “compensada” con su tasa de 
infección por lo que no se debe subestimar 
su peligrosidad y su impacto en la salud.
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