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¢Nos hemos de preocupar por la nueva variante?

No mucho més que por las variantes ya existentes. Los cambios en los virus son
naturales. Constituyen, por lo tanto, un fen6meno esperado y no nos deberian
preocupar en si mismos [1].

Las diferentes variantes virales, que desde el inicio de la pandemia se han ido
identificando, son principalmente consecuencia de la adaptacion del virus a su nuevo
huésped (la especie humana). No obstante, estas mutaciones podrian tener un impacto
dificil de predecir en la transmisibilidad y/o severidad de la infeccién y en como
escapan a las respuestas inmunitarias (inducidas por vacunas o por la infecciéon
natural). En el primer caso, las implicaciones serian a corto plazo con un incremento de
la presion sobre el sistema sanitario por un aumento de casos y hospitalizaciones,
mientras que en el segundo caso el impacto seria a largo plazo con una falta de control
de la pandemia.

Por esta razon, hemos de permanecer muy vigilantes para identificar mutaciones
relevantes. Es necesario identificar las mutaciones del SARS-CoV-2 de manera
proactiva (secuenciando el mayor nimero posible de virus). Esta proactividad también
ha de incluir la vigilancia epidemiologica para poder asociar estas mutaciones a
potenciales cambios en transmision o mortalidad en las areas geograficas donde las
variantes virales se identifiquen.

¢Qué sabemos?

La nueva variante contiene 17 mutaciones, de las cuales 9 se localizan en la proteina S
(delecion 69-70, delecion 144, N501Y, A570D, D614G, P681H, T7161, S982A, D1118H)
[2]. Es probable que esta nueva variante haya surgido por una situaciéon de presion
selectiva sobre el virus, en que se haya visto forzado a la generaciéon y acumulacion de
mutaciones (algunas posibilidades son un salto entre especies o una replicacion
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prolongada en presencia de anticuerpos) [3]. Ain desconocemos su origen, y si se ha
producido en el Reino Unido o no.

Previamente a la identificacion de esta variante, ya se habia identificado en diferentes
partes del mundo virus que contenian algunas de estas mutaciones, incluidas las que
afectan a la region de unién con el receptor (como la mutacion N501Y en Sudafrica). En
ningun caso, sin embargo, se habian asociado a un nivel de transmisibilidad como el
que se ha registrado en el Reino Unido, donde esta variante es concomitante a un
incremento de casos en el sureste de Inglaterra [2,3]. A pesar de este aparente
incremento en la transmisibilidad, hemos de tener en cuenta que:

e mayor transmisibilidad no quiere decir mayor
patogenicidad/virulencia/gravedad
e mayor transmisibilidad no quiere decir resistencia a vacunas

Por ejemplo, la variante D614G, la mas comun actualmente y que presenta una mayor
transmisibilidad comparada con la del virus original, no afecta a la severidad de la
infeccion ni a la proteccion conferida por las vacunas [4].

No se dispone en estos momentos de datos objetivos que lleven a pensar que la nueva
variante pueda producir una enfermedad maés severa (se estan recogiendo datos
epidemioldgicos para contestar a esta pregunta).

Tampoco hay datos experimentales que nos permitan saber si los anticuerpos
generados por las vacunas o por la infeccion natural neutralizan esta nueva variante. En
cualquier caso, la respuesta inmune es policlonal y se dirige contra diferentes regiones
de la proteina S, asi que es poco probable un fuerte impacto en la eficacia de las
vacunas. Se esté trabajando en el aislamiento del virus y en los ensayos de
neutralizacion viral en el laboratorio para dar una respuesta rapida a esta pregunta [2].

¢Cémo podemos actuar?

A nivel institucional, se ha de priorizar la vigilancia epidemiol6gica molecular. Esto
requiere un seguimiento constante de la variabilidad de las secuencias y una capacidad
de analisis de sus implicaciones, tanto:

e epidemioldgicas (seguimiento de casos, severidad, expansion de variantes)
e inmunolégicas, implicaciones por proteccién mediante la inmunidad natural o
por las vacunas

Es importante remarcar que la aparicion de nuevas mutaciones tiene lugar durante la
replicacion del virus. Para limitar esta replicacion a nivel poblacional, las campanas de
vacunacion constituyen una herramienta esencial. La aceleracion de estas campanas a
nivel global ha de ser una prioridad.
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Secuencias similares a la nueva variante se han detectado en otros paises europeos y en
Australia. Por lo tanto, es posible que esté circulando fuera del Reino Unido. De modo
que, a nivel personal, hemos de continuar igual, extremando las medidas de proteccion,
usando la mascarilla, manteniendo la higiene de manos, la ventilacion y la distancia
social.
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