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RESUMEN
Objetivo: organizar la información disponible sobre el 
comportamiento de los tres coronavirus causantes de grandes 
epidemias mortales: SARS-CoV, MERS-CoV y SARS-CoV-2.

Desarrollo: la información se recopiló mediante una búsqueda en 
PubMed de publicaciones en idioma inglés (90). Se utilizaron las 
palabras clave: “coronavirus”, “pandemic”, “SARS CoV”, “MERS-
CoV”, “SARS-CoV-2”, “clinical manifestations”, “fatality rate” y 
“diagnosis” en varias combinaciones, en artículos publicados 
desde 2011 hasta 2020. SARS-CoV, MERS-CoV y SARS-CoV-2 
son los agentes causales de grandes epidemias con altas tasas 
de morbilidad y mortalidad. Los tres virus tienen similitudes 
genómicas, clínicas y epidemiológicas; suelen manifestarse con 
síntomas respiratorios que pueden evolucionar desde las formas 
clínicas leves hasta las graves, con altas tasas de letalidad en 
poblaciones específicas.

Conclusiones: dado que SARS-CoV, MERS-CoV y SARS-CoV-2 son 
coronavirus, con características similares respecto a su genoma, 
comportamiento epidemiológico y manifestaciones clínicas, las 
medidas de contención y el tratamiento poblacional e individual de 
la COVID-19 deben asumirse a partir de las experiencias de las dos 
primeras epidemias: el síndrome respiratorio agudo severo (SARS) 
y el síndrome respiratorio del Medio Oriente (MERS).

Palabras clave: coronavirus; epidemiología; pandemia; MERS; 
SARS; COVID-19.

SARS-CoV, MERS-CoV and SARS-CoV-2: 
what is known about these epidemic coronaviruses

Development: The information was collected through a search 
on PubMed for English Language Publications (90). The keywords: 
“coronavirus”, “pandemic”, “SARS CoV”, “MERSCoV”, “SARS-
CoV-2”, “clinical manifestations”, “fatality rate” and “Diagnosis” 
in various combinations, in published articles from 2011 to 2020. 
SARS-CoV, MERS-CoV and SARS-CoV-2 are the causal agents of 
large epidemics with high rates morbidity and mortality. All three 
viruses have similarities genomic, clinical and epidemiological; 
usually manifest with respiratory symptoms that can evolve from 
the forms mild to severe clinical conditions, with high fatality rates 
in specific populations.

Conclusions: Since SARS-CoV, MERS-CoV and SARS-CoV-2 are 
coronavirus, with similar characteristics regarding its genome, 
epidemiological behavior and clinical manifestations, containment 
measures and the population and individual treatment of 
COVID-19 should be assumed from the experiences of the two first 
epidemics: severe acute respiratory syndrome (SARS) and Middle 
East respiratory syndrome (MERS).

Keywords: coronavirus; epidemiology; pandemic; MERS; SARS; 
COVID-19.

ABSTRACT
Objetive: organize the information available on the behavior of 
the three coronaviruses that cause major fatal epidemics: SARS-
CoV, MERS-CoV and SARS-CoV-2.

INTRODUCCIÓN

El nombre “coronavirus” (CoV) se describe a mediados 
de la década de 1960, y se deriva de la morfología 
de “corona” observada al microscopio electrónico, en 

el que la apariencia redondeada del virus y la presencia 
de estructuras en forma de pico en su superficie externa, 
le dan el aspecto de corona solar.(1) Los CoV causan 
infecciones respiratorias e intestinales en los animales(2) y 
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desde hace muchos años, se sabe que un número limitado 
de ellos circula en los humanos, causando enfermedades 
leves, como el resfriado común.(3) No se consideran virus 
de alta patogenicidad para los humanos hasta el brote del 
síndrome respiratorio agudo severo (SARS, por sus siglas 
en inglés), causado por el virus SARS-CoV, en 2002 y 2003, 
en la provincia de Guangdong, China.(4) Diez años después 
del SARS, otro coronavirus altamente patógeno, surge 
en los países del Medio Oriente, por lo cual se denomina 
coronavirus del síndrome respiratorio del Medio Oriente 
(MERS-CoV). Este virus es el responsable del síndrome 
respiratorio del Medio Oriente (MERS, por sus siglas en 
inglés).(5)

  Al final de la epidemia del SARS en agosto de 2003, el total 
acumulado global de infectados es de 8 098 casos, 774 
muertes (tasa de letalidad del 9,6%), con una distribución 
geográfica predominante en los países asiáticos.(6) El SARS 
ocasiona daños a la economía mundial de un estimado 
entre 30 a 100 mil millones de dólares.(7)

  Los investigadores estiman que el virus MERS-CoV emerge 
en julio de 2011, aunque pudo surgir en julio de 2007.(8) El 
MERS muestra una tasa bruta de letalidad (TBL) de 35,5%, 
porcentaje superior al SARS; con la mayoría de los casos (1 
888) y muertes (730) informadas desde Arabia Saudita;(9) 
aunque afectó también a ocho países más: Jordania,(10) 
Qatar,(11) el Reino Unido,(12) Alemania,(13) Emiratos Árabes 
Unidos,(11) Túnez,(14) Francia,(15) e Italia.(16)

  En diciembre de 2019 en Wuhan, provincia de Hubei, 
China informa(17) sobre un brote de neumonía asociada a un 
nuevo CoV, al inicio denominado como síndrome respiratorio 
agudo y grave coronavirus 2 (SARS-CoV-2); pero el 12 de 
febrero de 2020, la Organización Mundial de la Salud (OMS) 
nombra a la enfermedad causada por ese nuevo CoV como 
la enfermedad del coronavirus 2019 (COVID-19).(18)

  Las estimaciones actuales indican que la COVID-19 tiene 
un período de incubación medio de tres días (rango de 0 
a 24 días), con transmisión asintomática.(19) A finales de 
enero de 2020, la OMS confirma más de 10 mil casos 
infectados con la COVID 19 en China.(20) El 13 de febrero de 
2020, notifican 13 332 nuevos casos en Hubei. 
  En comparación con SARS-CoV, notificado en 2002/2003 
y MERS-CoV notificado entre 2012-2014, SARS-CoV-2 
se propaga mucho más rápido. Mientras que, MERS CoV 
demora alrededor de dos años y medio en infectar a 1 
000 personas, y SARS-CoV tarda cuatro meses, el nuevo 
coronavirus SARS-CoV-2 alcanza esa cifra en solo 48 días.(21)

  Considerando que para detener la dispersión del brote de 
la COVID 19, los países afectados deben reflexionar sobre 
los éxitos y fracasos pasados de la propagación del CoV, las 
lecciones de los brotes ocasionados por SARS-CoV-2, MERS 
CoV y SARS CoV pueden proporcionar una información 
valiosa sobre cómo manejar la epidemia actual.(22) Es por 
ello que esta revisión se centra en el comportamiento de 
las infecciones causadas por los tres coronavirus. Se realiza 
el abordaje de los aspectos moleculares, genéticos y de 

transmisión entre las especies y su potencial patogénico, 
cuyo esclarecimiento contribuirá a vislumbrar posibilidades 
en el descubrimiento de estrategias terapéuticas tanto 
curativas como el desarrollo de vacunas. En tal sentido, se 
abordan y analizan las epidemias ocasionadas por  SARS 
CoV y MERS CoV de forma retrospectiva; y por ser la 
epidemia causada por SARS-CoV-2, un fenómeno que está 
aun en pleno desarrollo se realizaran los aportes sobre la 
base de las últimas investigaciones publicadas.
  En tal sentido se contribuye a organizar la información 
disponible sobre el comportamiento de los tres coronavirus 
causantes de grandes epidemias mortales, con lo cual 
se pueden identificar áreas para mejorar los planes de 
contingencia en el futuro, así como proporcionar una 
evaluación crítica de los elementos accionables para detener 
su propagación, utilizando las lecciones aprendidas de los 
dos primeros brotes mortales de CoV. Aunque la pandemia 
de la COVID 19 todavía está en curso, las lecciones 
iniciales de su propagación pueden ayudar a informar a los 
funcionarios y a los profesionales de salud pública en los 
esfuerzos para combatir su progresión.
     DESARROLLO
  La evidencia se recopiló mediante una búsqueda en 
PubMed de artículos publicados en idioma inglés, utilizando 
las palabras clave: “coronavirus”, “pandemic”, “SARS CoV”, 
“MERS-CoV”, “SARS-CoV-2”, “clinical manifestations”, 
“fatality rate” y “diagnosis”, en varias combinaciones, desde 
2002 hasta 2020.
  De los artículos revisados en la búsqueda primaria, (90 
publicaciones) se observaron las referencias bibliográficas 
de estas, realizando la búsqueda de dichas citas a texto 
completo a través de los enlaces PubMed (PMC free article), 
CrossRef y Google Scholar, respectivos. Se consultaron los 
datos emitidos por la OMS y la Johns Hopkins University.
Generalidad de los coronavirus
  Los CoV son virus zoonóticos.(23) Estos representan 
el grupo más grande de virus pertenecientes al orden 
Nidovirales, que incluye a las familias Coronaviridae, 
Arteriviridae y Roniviridae. La familia comprende una de 
las dos subfamilias de Coronaviridae (tabla 1).(24) Los CoV 
son virus de ARN, monocatenarios, con sentido positivo, 
esféricos, envueltos, con una longitud del genoma entre 
26 a 32 kilobases (kb).(25) El genoma está envuelto en una 
nucleocápside, envoltura del virión que contiene al menos 
tres proteínas virales: la proteína espiga (S), la proteína 
de membrana (M) y la proteína de la envoltura (E). Las 
proteínas M y E están involucradas en el ensamblaje del 
virus. La proteína S es un factor importante para determinar 
el rango del hospedero. Los CoV se clasifican en cuatro 
géneros diferentes, basados en sus relaciones filogenéticas, 
análisis serológicos y estructuras genómicas (tabla 1): 
Alphacoronavirus, Betacoronavirus, Gammacoronavirus y 
Deltacoronavirus.(1) Los alfa y betacoronavirus infectan solo 
a los mamíferos. Los gamma y deltacoronavirus infectan 
a las aves, pero algunos de ellos pueden infectar también 
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a los mamíferos.(25) Los alfa y betacoronavirus causan casi 
siempre enfermedades respiratorias en los humanos y 
gastroenteritis en los animales.(26)

  Aunque los CoV humanos se se descubren a principios de 
la década de 1960, es probable que circulen en la población 
humana, de todo el mundo, desde hace muchos años. El 
interés en la familia Coronoviridae crece después del brote 
global de la neumonía, causado por el virus SARS-CoV, 
notificado en el año 2003.(27) Este episodio condujo a la 
identificación de muchos, nuevos, miembros de la familia, 
aportando datos sobre las capacidades de los CoV para 
saltar a través de los límites de las especies.(28)

Dentro del género betacoronavirus, se describen cuatro 
linajes: A, B (que incluye el coronavirus SARS-CoV), C y D. 
MERS-CoV es un betacoronavirus del linaje C, el primero de 
este linaje que infecta a los humanos,(8) y SARS-CoV-19 se 
identifica como del género betacoronavirus.(29)

  En septiembre del año 2012 se identifica al CoV como 
el causante del MERS (MERS-CoV),(5) un betacoronavirus 
distinto, pero genéticamente relacionado con el SARS-CoV.(28)

  El análisis del tamaño, la organización y la secuencia del 
genoma reveló que el MERS CoV es un betacoronavirus de 
linaje C, significativamente diferente del SARS CoV, que 
también es un betacoronavirus, pero en el linaje B y a los 
betacoronavirus humanos OC43 y HKU1, pertenecientes al 
linaje A.(35) La secuencia de aminoácidos de la polimerasa 
del virus de murciélago más estrechamente relacionado 
(VM314), difiere del MERS-CoV solo en un 1,8% (en 
contraste de HKU5, que difiere en el 5,5%–5,9%).(5)

  Los estudios in vitro revelaron un tropismo amplio para la 
replicación en las líneas celulares originadas en diferentes 
especies de mamíferos, lo que indica una barrera baja 
para la transmisión entre las especies.(36) En comparación 
con otros coronavirus, MERS-CoV se aísla y propaga con 
relativa facilidad en las células Vero E6 y LLC MK2. Los 
únicos otros CoV humanos que se replican bien en estas 
líneas de células de mono son SARS-CoV y HCoV-NL63, 
los cuales usan la enzima convertidora de angiotensina 
humana 2 (ACE2) como su receptor.(37) En contraste, el 
receptor celular para el MERS-CoV se identificó como 
dipeptidil peptidasa 4 (DPP4).(38) La proteína DPP4, una 
proteasa común, se expresa en varias células epiteliales, 
incluido el tejido pulmonar bronquiolar humano primario, y 
es compatible con la capacidad de MERS-CoV, para infectar 
el tracto respiratorio inferior. La proteína también está 
presente en el epitelio del riñón, el intestino delgado, el 
hígado y la próstata.(39) En los pacientes infectados, MERS-
CoV se detectó en el tracto respiratorio, la sangre, la orina 
y la mucosa rectal.(40)

Biología molecular de SARS-CoV-2
  SARS-CoV-2 es un nuevo CoV no identificado con 
anterioridad en los humanos,(41) representa el séptimo 
miembro de la familia Coronoviridae, capaz de infectar a los 
humanos y se clasifica en la subfamilia Orthocoronavirinae. 
SARS-CoV-2 forma un claro distinto en el linaje B del 
subgénero Sarbecovirus.(30) Según la identidad de la 
secuencia genética y los informes filogenéticos, SARS-
CoV-2 difiere de SARS-CoV y, por lo tanto, puede 
considerarse como un nuevo betacoronavirus que infecta a 
los humanos. El SARS-CoV-2 se desarrollo, quizás, a partir 
de un CoV de origen zoonótico (murciélago); evidencia 
de ello es la existencia de un alto grado de homología del 
receptor ACE2 de una diversidad de especies animales 
(tabla 2), que implica a estas especies animales como 
posibles hospederos intermedios, lo que posibilita contar 
con modelos animales para la investigación.(42) Además, los 
virus SARS-CoV-2 tienen un solo marco de lectura abierto 
intacto en el gen 8, que es un indicador adicional de los CoV 
del murciélago. Sin embargo, la secuencia de aminoácidos 
del dominio tentativo de unión al receptor se asemeja a la 
de SARS-CoV, lo que indica que estos virus pueden usar el 
mismo receptor.(43)

SARS-CoV, MERS-CoV y SARS-CoV-2: lo que se sabe de estos coronavirus...

Tabla 1. Taxonomía del coronavirus.

Biología molecular de SARS-CoV
  El ARN genómico del SARS-CoV es de aproximadamente 
30 kb y está organizado en 13 a 15 marcos de lectura 
abiertos (ORF).(30) La disposición del gen estructural del 
SARS-CoV sigue el mismo patrón que la mayoría de los 
genomas de los CoV: 5’ Replicasa (ORF 1a)-Protease (ORF 
1b)-Spike (S)-Envelope (E)-membrane (M)-Nucleocapsid 
(N)-3’.(31) Sin embargo, en contraste con los otros CoV, dos 
ORF de función desconocida se ubican entre los ORF S y E y 
los 3-5 ORF se ubican entre M y N. Además, el genoma del 
SARS-CoV carece de un gen para la proteína hemaglutinina-
esterasa (HE), que es común en la mayoría de los CoV.(30)

  Está demostrado que la proteína N de SARS-CoV activa 
selectivamente la vía de transducción de señales de la 
proteína activadora-1 (AP 1), que regula una amplia 
variedad de procesos celulares, incluida la proliferación, la 
diferenciación y la apoptosis celular.(32) Tales modificaciones 
inducidas por virus de la vía AP 1 pueden desempeñar 
un papel importante en la estrategia replicativa viral. La 
proteína S sola induce la activación de AP-1 y la región de 
324-688 aminoácidos dentro de la proteína S, es esencial 
para la inducción de IL-8, dependiente de la activación de AP 
1.(33) Se ha demostrado que otra proteína, la ORF U122, de 
función desconocida (también llamada X4), se produce en las 
células Vero-E6 infectadas con el virus, y se ha demostrado 
que la expresión de esta proteína sola induce apoptosis 
en cultivo celular.(34) Biología molecular de MERS-CoV.
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Wan et al.,(42) informan que el residuo 394 (glutamina) 
en el dominio de unión al receptor de SARS-CoV-2, 
correspondiente al residuo 479 en SARS-CoV, puede 
reconocerse por la lisina crítica 31 en el receptor ACE2 
humano.(44) Un análisis posterior sugiriere que SARS-CoV-2 
reconoce el ACE2 humano de manera más eficiente que 
SARS-CoV, lo que aumenta la capacidad del virus para 
transmitirse de persona a persona.(32) Por lo tanto, la 
proteína S de SARS-CoV-2 tiene una fuerte afinidad de 
unión con la ACE2 humana.(45)

  En un informe preliminar, el análisis completo del 
genoma viral revela que el virus comparte una identidad 
de secuencia del 88% con dos coronavirus agudos 
severos derivados del murciélago, pero más distantes del 
coronavirus del SARS (SARS CoV),(46) por lo tanto, se llamó 
provisionalmente coronavirus 2019 (2019 nCoV).(47) El 11 
de febrero de 2020, el Grupo de Estudio Coronavirus (CSG) 
del Comité Internacional de Taxonomía de Virus finalmente 
lo designa como coronavirus 2 del síndrome respiratorio 
agudo severo (SARS-CoV-2) basado en la filogenia, la 
taxonomía y práctica establecida.(48) Poco después, la OMS 
nombra la enfermedad causada por este coronavirus como 
la enfermedad del coronavirus 2019 (COVID-19).(18)

médico en Arabia Saudita, luego el virus fue identificado 
y caracterizado en la muestra de esputo de este paciente, 
por investigadores en Arabia Saudita y en el Centro Médico 
Erasmus de los Países Bajos. Desde entonces, hasta 
diciembre de 2018, se han notificado a la OMS 2 266 casos 
de MERS-CoV confirmados por el laboratorio y 804 muertes 
en 27 países (TBL del 35,5%), con la mayoría de los casos 
(1 888) y muertes (730) informadas en Arabia Saudita.(9) 

En total el MERS afecta a nueve países del Medio Oriente, 
entre ellos, Jordania,(10) Arabia Saudita,(5) Qatar,(11) Emiratos 
Árabes Unidos,(11) Túnez,(14) además del Reino Unido,(12) 
Alemania,(13) Francia,(15) e Italia.(16)

  En diciembre de 2019, se detectan los primeros pacientes 
con síntomas, los que luego de las investigaciones se les 
atribuyeron a la COVID-19.(55) Al principio, la morbilidad 
se mantuvo baja, pero alcanzó un punto de inflexión a 
mediados de enero de 2020. Durante la segunda mitad de 
ese mes, se produce un notable aumento de los pacientes 
infectados en las ciudades afectadas fuera de la provincia 
de Hubei.(56) Seguido de un crecimiento exponencial hasta el 
23 de enero de 2020, el brote se extendió a otros países. La 
evidencia de grupos de familiares infectados y trabajadores 
médicos confirmó la presencia de transmisión de persona a 
persona(57) por las gotitas de Flügge, el contacto y los fómites.
(19) Las estimaciones actuales indican que la COVID-19 tiene 
un período de incubación medio de tres días (rango de 0 a 
24 días), con transmisión asintomática.(58) A finales de enero 
de 2020, la OMS confirma más de 10 mil casos infectados 
con la COVID-19 en China.(20) El 13 de febrero de 2020, 13 
332 nuevos casos clínicos se notifican por primera vez desde 
Hubei. A partir del 19 de febrero de 2020, el número de 
enfermos aumenta a un total de 74 280 casos confirmados 
en China y 924 casos confirmados en 24 países fuera de 
China, con un total de 2 009 fallecidos en el mundo.(59)

  El informe inicial sobre los primeros 41 casos del brote 
de la COVID-19 muestra que la mayoría de los pacientes 
infectados eran hombres (73%), menos de la mitad con 
comorbilidades subyacentes (32%) que, incluían diabetes 
mellitus, hipertensión arterial y enfermedad cardiovascular. 
La mediana de edad de los pacientes fue de 49 años (rango 
intercuartil 41-58). De los 41 pacientes iniciales infectados, 
27 (66%) estuvieron expuestos directamente al Marcado 
Mayorista de Mariscos de Huanan y la TBL era casi del 
2%.(17)

  En la actualidad, (para el momento de la redacción de este 
artículo: 19 de abril de 2020, 2:32:26 pm), la COVID 19 se 
ha extendido por todo el mundo, con un total de 3 173 036 
casos, con mayor afectación de Estados Unidos de América 
(EE.UU), España, Italia, Francia, Reino Unido, Alemania, 
Turquía, Rusia, Irán, China, Brasil, Canadá, Bélgica, Países 
Bajos, India y Perú, los cuales presentan en conjunto 1 414 
492 casos positivos confirmados y 194 649 fallecidos (tabla 
3).(60)

Tabla 2. Receptores de los betacoronavirus.

Epidemiología
Edad, sexo, distribución geográfica y letalidad
  El virus del SARS tuvo una TBL del 11%. Las mujeres 
representaron el 55,7% de los casos diagnosticados con 
SARS CoV, pero tenían una TBL más baja que los hombres 
(13,2 y 22,3%, respectivamente). Alrededor del 49% de 
los pacientes tenían menos de 40 años de edad y una TBL 
del 3%; mientras que, el 21,5% tenían menos de 59 años, 
con la TBL más alta (54,5%). Casi una cuarta parte de los 
pacientes (23,1%), eran trabajadores de la salud(49) (22,8% 
en Guangdong,(50) en Canadá(51) y Singapur,(52) la proporción 
de trabajadores de la salud afectados fue mayor, 43 y 41%, 
respectivamente).
  MERS CoV afecta, según un estudio que describe el riesgo 
de mortalidad y gravedad de los casos ocurridos entre 
2012 y 2015, a pacientes con una edad media de 50 años 
(66,6%), y un predominio del sexo masculino.(53) La TBL 
fue mayor en Arabia Saudita (42%), mientras que Corea 
del Sur notificó un 19%, con un rango variable, desde 7% 
entre los grupos de edad más jóvenes, hasta el 40% entre 
los adultos mayores de 60años.(54) La edad avanzada y 
las comorbilidades subyacentes se identificaron como los 
factores de riesgo predominantes para la progresión de los 
pacientes con MERS grave.(53)

  MERS CoV fue identificado por primera vez en un paciente 
con enfermedad de las vías respiratorias inferiores, por un 



68

Vol. 15. No.3 septiembre-diciembre de 2020SARS-CoV, MERS-CoV y SARS-CoV-2: lo que se sabe de estos coronavirus...

Tabla 3. Morbilidad y mortalidad por la COVID-19, en los países 
más afectados hasta 29-04-2020 2:32:26 pm.

Fuente: COVID-19 Dashboard by the Center for Systems 
Science and Engineering (CSSE) at Johns Hopkins University 
(JHU). Last Updated at 29/4/2020. https://gisanddata.
maps.arcg is .com/apps/opsdashboard/ index.html#/
bda7594740fd40299423467b48e9ecf6 

Transmisión y propagación
  El virus del SARS fue aislado (SARS-CoV) de animales 
salvajes (civetas de palmeras del Himalaya y perros 
mapaches) encontrados en los mercados de animales de 
Guangdong, China.(61) El reservorio natural real para SARS-
CoV aun se desconoce. Una vez transmitido a los humanos, 
SARS-CoV parece evolucionar para facilitar la transmisión 
de humano a humano. El análisis de secuencia en diferentes 
muestras, en las que se aisló SARS-CoV, desde el inicio 
de la epidemia mostró eventos de deleción que ocurren 
en el marco de lectura abierta 8 (Orf 8). También se han 
observado delecciones idénticas en Orf 8, en CoV animales 
que respaldan la idea de que SARS-CoV se introdujo en 
los humanos a través de un animal intermedio. Además 
de los eventos de eliminación que ocurren en etapas 
tempranas y tardías durante la epidemia, se observó una 
desaceleración de las mutaciones sin sentido con el tiempo, 
con los cambios más extensos que ocurren en la proteína S 
durante las primeras etapas del brote.(62)

  La transmisión de SRAS-CoV se produce durante el 
contacto cercano de persona a persona, a través de las 
gotitas respiratorias expelidas por los estornudos o la tos a 
un ritmo rápido, aunque no tan rápido como el brote actual 
de la COVID-19. Además, los fómites, la transmisión fecal 
y el manejo de los animales (matar, vender o preparar 
animales salvajes) son los métodos menos comunes de 
transmisión.(6)

  En el caso del MERS-CoV se plantea que la transmisión 
a los humanos fue producida por los dromedarios, ya que 
existió suficiente evidencia circunstancial considerable en 
apoyo a la transmisión de los camellos a los humanos.(63) 
Se aislaron secuencias genómicas idénticas de MERS-CoV 
del dueño de un camello que muere por MERS y su camello 
tenía rinorrea en ese momento; más tarde, se detectaron 

fragmentos idénticos de ARN de MERS-CoV en el aire, en 
el granero de camellos. La serología sugirió que el camello 
estaba infectado antes que el dueño.(63) 

  Algo curioso es que tres cepas de camello dromedario 
de MERS-CoV tenían una competencia de replicación viral 
similar a las cepas humanas en células Vero-E6 y explantes 
de vías respiratorias humanas.(64)

  Aunque la transmisión de MERS-CoV de persona a persona 
hasta ese momento era autolimitada,(65) se observó una 
transmisión sustancial de persona a persona en los entornos 
de atención médica,(66) llegando a un aproximado de 550 
casos notificados en seis semanas en Jeddah y Riyadh, 
durante la primavera de 2014.(67) 

  Existe un conocimiento limitado sobre la transmisión de la 
COVID-19. Está confirmado que la transmisión se produce 
de humano a humano, y se cree que sea a través de las gotas 
respiratorias expulsadas por la tos o los estornudos.(17) Los 
casos primarios de la COVID 19 se remontan al mercado 
de mariscos de Huanan, con los casos secundarios en los 
hospitales entre las enfermeras y los médicos que tuvieron 
un contacto prolongado con los pacientes con la COVID-19. 
Asimismo, varias personas que no tuvieron contacto directo 
con dicho mercado de mariscos se diagnosticaron con esa 
enfermedad.(22)

  Sobre la base de los datos actuales, parece que SARS-
CoV-2 podría estar alojado inicialmente en los murciélagos, 
y luego transmitirse a los humanos a través del pangolín(68) 

u otros animales salvajes.(46)

  La propagación de la infección para el brote actual de la 
COVID-19 ocurre más rápido que en la epidemia por SARS 
CoV. Las tasas de transmisión de persona a persona fueron 
más bajas para MERS CoV, quizás debido a la mayor TBL 
entre los pacientes diagnosticados con la enfermedad.(22)

  En comparación con SARS CoV y MERS CoV, SARS-CoV-2 
se propaga más rápido, debido, en parte, al aumento de la 
globalización y al foco de la epidemia en China, que es un 
gran centro que conecta el norte, sur, este y oeste de China 
mediante los ferrocarriles y un importante aeropuerto 
internacional. La disponibilidad de vuelos de conexión, el 
momento del brote durante el Año Nuevo Lunar y el Centro 
de Tránsito Ferroviario Masivo ubicado en Wuhan permitió 
que el virus se difundiera en toda China y, al final, en todo 
el mundo (figura 1).(69)

Manifestaciones clínicas
  SARS-CoV-2 tiene un período de incubación entre dos a 10 
días. Las manifestaciones tempranas de la infección incluyen 
síntomas similares a la gripe, como fiebre, mialgias y dolor 
de cabeza. La fiebre se presenta en casi todos los pacientes 
y suele ser el síntoma de presentación inicial. A menudo, 
la fiebre es alta y, a veces, se asocia con escalofríos. En 
ocasiones, la fiebre puede estar ausente en las personas 
de edad avanzada o puede desaparecer en el momento 
que se inician los síntomas respiratorios. Por lo general, la 
erupción y los hallazgos neurológicos están ausentes. Se 
presentan diarreas en alrededor del 25% de los pacientes.
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(71) La fase respiratoria comienza dentro de los dos a cuatro 
días posteriores al inicio de la fiebre, con una tos seca y 
no productiva. Esta sintomatología puede progresar hacia 
una dificultad respiratoria, de manera general, en la 
segunda semana de la enfermedad, y puede acompañarse 
o progresar a una hipoxemia. Entre el 10 a 20% de los 
pacientes, la enfermedad respiratoria evoluciona hasta un 
cuadro clínico de gravedad extrema como para requerir de 
la intubación traqueal y ventilación mecánica. La tasa de 
mortalidad puede ascender hasta el 45% en los pacientes 
mayores de 60 años, sobre todo en aquellos con una 
comorbilidad preexistente (por ejemplo, diabetes mellitus, 
insuficiencia renal y otras afecciones médicas crónicas).(72) 

Una característica que preocupa en esta enfermedad ha sido 
que, en personas jóvenes y previamente sanas, muchos de 
ellos profesionales de la salud, fallecen por una infección 
por SARS CoV-2. La explicación para esta situación, puede 
deberse a la exposición a pacientes con cargas virales más 
altas o debido a la respuesta del hospedero. En contraste, 
SARS CoV-2 afecta a relativamente pocos niños y parece 
ser más leve en las edades pediátricas.(73)

  La gravedad de la enfermedad asociada con la infección 
por MERS CoV varía de leve a fulminante y la mayoría de 
los pacientes experimenta una enfermedad respiratoria 
aguda grave que requiere hospitalización.(74) Los pacientes 
con MERS CoV sintomáticos se presentan después de un 
período de incubación de 2 a 14 días.(75)

El síndrome clínico es similar al SARS, en cuyo caso las 
personas infectadas presentan al inicio fiebre, mialgias, 
malestar y escalofríos.(76) La tos es común, pero la dificultad 
para respirar, la taquipnea con progresión a la neumonía 

y la insuficiencia respiratoria ocurren al inicio, sobre todo 
en los pacientes con comorbilidades. A diferencia de otras 
neumonías atípicas causadas por otros virus, bacterias 
(micoplasmas o clamidias), los síntomas de las vías 
respiratorias superiores, como la rinorrea y el dolor de 
garganta, son poco comunes.(28)

  La enfermedad grave se caracteriza por la progresión al 
síndrome de dificultad respiratoria aguda, con una mediana 
de dos días entre la hospitalización y el ingreso a la unidad 
de cuidados intensivos (UCI).(75) En los pacientes graves, las 
radiografías de tórax y las tomografías computarizadas (TC) 
muestran con frecuencia enfermedad del espacio aéreo 
multilobar, opacidades en vidrio esmerilado y derrames 
pleurales ocasionales. La imagen torácica suele ser normal 
en los pacientes con enfermedad leve.(77)

  Las manifestaciones extrapulmonares son comunes entre 
los pacientes graves. Hasta un tercio de los pacientes críticos 
tienen síntomas gastrointestinales, como náuseas, vómitos 
o diarreas. Se informan lesiones renales agudas en la mitad 
de los pacientes críticos.(75) Se notifica sobre la muerte fetal 
en una mujer embarazada con una probable infección por 
MERS CoV.(78) También se han informado manifestaciones 
neurológicas sugestivas de encefalitis en tres casos.(79)

  El espectro clínico de la COVID-19 varía desde las formas 
asintomáticas o paucisintomáticas hasta las afecciones 
clínicas caracterizadas por una insuficiencia respiratoria 
que requiere ventilación mecánica y apoyo en una UCI, así 
como las manifestaciones multiorgánicas y sistémicas en 
términos de sepsis, shock séptico y síndrome de disfunción 
múltiple de órganos.(80) En uno de los primeros informes 
sobre la enfermedad, Huang et al.(17) describen que los 
41 pacientes sufrían fiebre, malestar general, tos seca y 
disnea. La TC de tórax muestra neumonía con hallazgos 
anormales en todos los casos. Alrededor de un tercio de 
ellos, 13 pacientes requirieron atención en la UCI, y hubo 6 
(15%) casos fatales.
  Con la evolución de la epidemia se comprenden mejor las 
manifestaciones clínicas de la COVID-19, las cuales suelen 
ser inespecíficas e incluyen síntomas comunes como la 
fiebre, la tos y las mialgias o la fatiga. Al inicio, los pacientes 
pueden presentar diarreas y náuseas, unos días antes de 
la fiebre, lo que sugiere que la fiebre es dominante, pero 
no el principal síntoma de infección. Un pequeño número 
de pacientes puede tener dolor de cabeza o hemoptisis(81) e 
incluso pueden estar asintomáticos.(57) Los adultos mayores 
afectados con comorbilidades, tienen más probabilidades 
de tener insuficiencia respiratoria debido al daño alveolar 
severo.(82) El inicio de la enfermedad puede mostrar una 
rápida progresión a disfunción orgánica (Por ejemplo, shock, 
síndrome de dificultad respiratoria aguda, lesión cardíaca 
aguda e insuficiencia renal aguda) e incluso la muerte en 
los casos graves.(81) Mientras tanto, los pacientes pueden 
mostrar recuentos normales o más bajos de leucocitos, 
linfopenia o trombocitopenia, con un tiempo prolongado de 
tromboplastina activada y un mayor nivel de la proteína C 
reactiva.(82)

Figura 1. Distribución espacial de (A) SARS, (B) MERS22 y (C) 
COVID-19.70 Comparación infográfica de los tres principales 
betacoronavirus en el mundo, 10 de febrero de 2020
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El informe chino de los CDC (del inglés Centers for Disease 
Control and Prevention), divide las manifestaciones clínicas 
de la enfermedad por su gravedad:(83)

• Enfermedad leve: no neumonía o neumonía leve; esto 
ocurre en el 81% de los casos.
• Enfermedad grave: disnea, frecuencia respiratoria ≥ 30/
min, saturación de oxígeno en la sangre (SpO2) ≤ 93%, 
relación PaO2 / FiO2 [la relación entre la presión arterial del 
oxígeno (presión parcial de oxígeno, PaO2) y el porcentaje 
de oxígeno suministrado (fracción de oxígeno inspirado, 
FiO2)] <300, y/o infiltrados pulmonares > 50% en 24 a 48 
horas; esto ocurre en el 14% de los casos.
• Enfermedad crítica: insuficiencia respiratoria, shock 
séptico y/o disfunción o falla múltiples de órganos; esto 
ocurre en el 5% de los casos. 
  El curso clínico de la enfermedad parece predecir una 
tendencia favorable en la mayoría de los pacientes. En 
un porcentaje de pacientes aun por definir, después 
de alrededor de una semana de evolución, hay un 
empeoramiento repentino de las condiciones clínicas con 
insuficiencia respiratoria que empeora con rapidez hacia la 
disfunción o falla múltiples de órganos. Como referencia, se 
pueden utilizar los criterios de gravedad de la insuficiencia 
respiratoria y los criterios de diagnóstico de sepsis y shock 
séptico.(83)

Diagnóstico
  Existen varias similitudes entre estos CoV (SARS-CoV, 
MERS-CoV, SARS-CoV-2) para establecer su diagnóstico. 
Los tres virus se diagnostican mediante los cultivos celulares 
de fluidos respiratorios, la detección de anticuerpos en el 
suero o el ensayo de reacción en cadena de la polimerasa 
de transcripción inversa en tiempo real (RT PCR) de 
los fluidos respiratorios (exudado nasofaríngeo, lavado 
bronquial, aspirado bronquial) o muestras de biopsias, 
obtenidos de los pacientes. Los tres virus causan neumonía, 
y la radiografía de los pulmones es una herramienta de 
diagnóstico importante para la identificación preliminar y 
amplia de la gravedad de la enfermedad.(22)

  Para SARS CoV-2 se consideró que un paciente presentaba 
la enfermedad con la confirmación por laboratorio de un 
resultado positivo de la RT-PCR de dos o más muestras 
clínicas, ya sea de diferentes sitios o analizadas en diferentes 
laboratorios, obtenidas de pacientes antes o después 
de la muerte, o si hubo seroconversión por el ensayo 
inmunoabsorbente ligado a enzimas, ensayo indirecto de 
anticuerpos fluorescentes o ensayo de neutralización. Se 
desarrollaron pruebas serológicas para anticuerpos IgG 
contra SARS CoV-2.(22)

  El diagnóstico de MERS CoV por la OMS se definió 
inicialmente como pacientes que presentan fiebre, tos y 
hospitalización con sospecha de compromiso del tracto 
respiratorio inferior(84) en los pacientes con antecedentes 
de contacto de casos probables o confirmados de la 
enfermedad, o un historial informado de viaje o residencia 
dentro de la Península Arábiga. Los casos severos se 

sometieron a pruebas de laboratorio.(85) Se usó RT-PCR para 
el diagnóstico confirmatorio y se desarrollaron pruebas de 
suero adicionales para determinar anticuerpos frente al 
virus.(22)

  Con respecto a la COVID-19, el diagnóstico se realizó al 
inicio, mediante la evaluación de las características clínicas 
del paciente, la obtención de imágenes del tórax y el 
descarte de la neumonía bacteriana y viral común. Una vez 
descartados los patógenos bacterianos y virales comunes, 
se obtuvieron muestras del tracto respiratorio superior e 
inferior para el cultivo celular y el análisis de secuenciación 
profunda.(19) El ensayo RespiFinder Smart 22 kit (PathoFinder 
BV), se usó para detectar el ARN viral al apuntar a una 
región consenso de ARN polimerasa dependiente de ARN de 
pan β-CoV.(17) Se desarrolló una prueba de diagnóstico poco 
después del aislamiento viral.(22)

  Aunque la RT-PCR sigue siendo el estándar de referencia 
para hacer un diagnóstico definitivo de infección por SARS-
CoV-2,(86) la alta tasa de falsos negativos(57) y la falta 
de disponibilidad del ensayo en la etapa temprana del 
brote restringieron el diagnóstico rápido de los pacientes 
infectados.Los exámenes radiológicos, especialmente 
la TC de tórax, juegan un papel importante en la lucha 
contra esta enfermedad infecciosa,(87) ya que esta puede 
identificar la infección pulmonar en la fase temprana(88) e 
impulsar sistemas más grandes de vigilancia y respuesta 
de salud pública.(89) La adición de la TC de tórax para el 
diagnóstico dio como resultado en Hubei, China, 14 840 
nuevos casos confirmados (13 332 casos con el diagnóstico 
clínico), notificados el 13 de febrero de 2020.(90)

  El Programa de Diagnóstico y Tratamiento de la Neumonía 
por Coronavirus de 2019 (sexta versión de prueba), 
basado en las recomendaciones de la OMS sobre el SARS 
y el MERS,(63) establece que un paciente con un historial 
de exposición y dos condiciones clínicas se considera un 
caso sospechoso. Si no hay antecedentes definidos de 
exposición, los pacientes sospechosos deben cumplir tres 
condiciones clínicas (tabla 4). Según la quinta edición del 
ensayo,(87) los hallazgos de la neumonía viral en la TC de 
tórax se consideran evidencia de diagnóstico clínico de 
infección por SARS-CoV-2. Sin embargo, la OMS no acepta 
la TC sin confirmación de RT-PCR hasta el 17 de febrero de 
2020,(91) por lo cual se elimina el término del diagnóstico 
clínico de dichas normas.(87) El diagnóstico etiológico final 
de SARS CoV-2, es necesario, lo que puede confirmarse 
aun más mediante un ensayo de RT-PCR positivo para la 
COVID-19, utilizando muestras respiratorias o de sangre o 
mediante la secuenciación de genes virales a partir de las 
muestras respiratorias o de la sangre que tienen una alta 
homología con la COVID-19. Según las manifestaciones 
clínicas, los pacientes confirmados se dividen en leves, 
moderados, graves y críticos (tabla 5).(87)

  *El contacto cercano se define como exposiciones 
relacionadas con la atención médica, incluida la atención 
directa para pacientes con la COVID-19 confirmado, 
colaboración con trabajadores de la salud con la COVID-19 
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confirmado, visitando o permaneciendo en el mismo ambiente cerrado con pacientes con la COVID-19 confirmado o 
miembros que viven en el mismo entorno familiar con pacientes con la COVID-19 confirmado.

Tabla 4. Definición de caso para la vigilancia de la enfermedad por SARS-CoV-2. Comisión de Salud de China.(87)

Tabla 5. Criterios para la gravedad clínica de la neumonía por coronavirus confirmada 2019 (COVID-19) neumonía.

Abreviaturas. RR: frecuencia respiratoria; SpO2: saturación de oxígeno; PaO2: presión parcial de oxígeno; FiO2: 
fracción de oxígeno inspirado.

     CONCLUSIONES
  SARS-CoV, MERS-CoV y SARS-CoV-2 causan infecciones 
emergentes que permanecen en sus reservorios naturales 
durante mucho tiempo, su transmisión y posterior 
propagación en los humanos se debe en gran medida a las 
actividades humanas.

  Dado que las características virológicas, el comportamiento 
epidemiológico y las manifestaciones clínicas son similares 
para estos tres coronavirus, las medidas de contención 
y tratamiento poblacional e individual deben asumirse a 
partir de las experiencias de las dos primeras epidemias 
notificadas (SARS y MERS), ocasionadas por los coronavirus 
SARS-CoV y MERS-CoV, respectivamente.
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