Revista Biomédica

https://revistabiomedica.mx

Los Jeilongvirus como una posible zoonaosis

Editorial

Jeilongvirus fue propuesto en 2018 como un nuevo género dentro
de la familia Paramyxoviridae compuesta por virus de RNA de una
sola cadena, con envoltura y de polaridad negativa, que infectan a una
amplia gama de hospederos naturales; desde reptiles, aves y peces
hasta una variedad de mamiferos, incluidos los seres humanos (1). Los
paramixovirus han sido implicados como agentes causales de varias
enfermedades humanas, incluyendo paperas (virus de las paperas),
sarampién (virus del sarampion) y una coleccion de infecciones del
tracto respiratorio (virus de la parainfluenza humana) (1).

Ademas de las enfermedades humanas, los paramixovirus también se
asocian con multiples patologias de animales y algunos, incluidos los
virus Hendra y Nipah, son altamente patdgenos para los seres humanos.
Todos los miembros de la familia Paramyxoviridae comparten una
organizacion gendmica similar, con un solo segmento de RNA de 15
a 21 kb que contiene 6-9 genes virales, tipico en los miembros de la
orden de los Mononegavirales (1)

El avance en los enfoques metagendmicos ha generado mdltiples
informes de deteccion de Jeilongvirus, después del descubrimiento
inicial de la especie en murciélagos y roedores, enriqueciendo la
diversidad de especies y el rango de huéspedes dentro del género. Sin
embargo, Jeilongvirus sigue siendo poco estudiado y su presencia se
ha detectado en varios paises.

La falta de estudios se debe a que, al parecer, no causan enfermedades
en los hospederos o en los seres humanos; sin embargo, estos virus
circulan entre estos y pequefios mamiferos, como las ratas, que son
abundantes en diversas regiones. Recientemente, también se han
detectado en gatos y perros, animales con una estrecha interaccion con
los seres humanos en casi todo el mundo (1-3).
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Los Jeilongvirus, son de interés biologico,
particularmente, por ser los ultimos miembros
descubiertos de la familia Paramyxoviridae que
tiene al menos cuatro virus que son comunes en
los humanos, recientemente aislados de diferentes
vectores.

Es necesario tener un plan de seguimiento
y actualizacion clinica, epidemiolégica, de
investigacion y de laboratorio, de manera preventiva
paraestosvirus, yasi completar nuestroconocimiento
actual sobre una posible zoonosis y sus mecanismos
detrasmision, yaque se hanencontrado en mosquitos,
ratas, equinos y gatos. Con ello, ademas de abordar
la aparicion y evolucién de este tipo de infecciones
poco conocidas, en un futuro poder actuar con un
diagnostico preventivo y posiblemente terapéutico,
ya que en la actualidad podemos adelantarnos a una
posible evolucion rapida de multitud de agentes
emergentes. De producirse, podrian comprometer
no solo la salud de los equinos sino de todos los
animales mencionados, que se encuentran en todo
el planeta. (4, 5).

Los Jeilongvirus, que infectan insectos y
mamiferos, pueden ser potencialmente patégenos e
iniciar un brote epidémico, razén por la cual deben
investigarse y demostrar su capacidad de tener
maultiples hospederos y, sobre todo, aquellos que
tengan interaccion constante con los seres humanos.
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