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En la actualidad el mundo enfrenta muchos problemas complejos y justamente 
una de las más dramáticas situaciones lo constituye la emergencia o re-
emergencia de enfermedades infecciosas causantes de epidemias y pandemias, 
donde los virus ocupan un sitio cada vez más importante (Gutiérrez, 2009). El 
concepto de Enfermedades Infecciosas Emergentes fue establecido en 1992 por 
el Instituto de medicina de los EEUU (Oaks et al., 1992, Institute of Medicine 
(1992).  Se refriere a enfermedades infecciosas descubiertas en los últimos años 
caracterizadas por ser de reciente aparición, provocar una elevada incidencia en 
una población o área geográfica a las ya conocidas. Además, son consideradas 
controladas, en franco descenso o casi desaparecidas, que volvieron a re-
emerger o reaparecer luego de haber cesado su actividad por largo tiempo re 
emergente (Máttar y Arrieta, 2008).  

Desde hace décadas los científicos vienen anunciando la necesaria atención e 
investigación dirigida al estudio ecológico de los posibles nichos de los miles de 
virus que aún desconocemos, capaces de infectar poblaciones humanas o anima-
les ante condiciones y factores propicios. Los virus son agentes etiológicos de 
diversas enfermedades con altos índices de morbilidad o mortalidad, lo que los 
convierte sin duda en un peligro potencial para la vida humana con implicaciones 
negativas no solo en la salud sino también en la educación, la economía, la agri-
cultura, el turismo y otras actividades humanas.   

Con el paso del tiempo constatamos como aumenta la frecuencia de aparición 
y la seriedad de estas enfermedades virales, todo lo cual se evidencia no solo en 
un brote repentino de las mismas sino también en su capacidad de traspasar 
fronteras geográficas, económicas y sociales. Cada día es más evidente que una 
simple institución o un país no puede afrontar individualmente estas complejas 
situaciones epidemiológicas, por lo que es preciso impedir crisis sanitarias como 
las que en estos momentos se vive en nuestro planeta y generar conciencia de la 
fragilidad e interdependencia global.  

ANTECEDENTES 

Si revisamos datos previos de la historia de la humanidad en la que tales enfer-
medades y agentes etiológicos virales han incidido en el campo de la salud, es 
posible apreciar la ocurrencia de diversas epidemias y pandemias que han provo-
cado grandes pérdidas humanas y desastres económicos y sociales (Echevarria, 
2015). Algunas datan de épocas en las que no existía desarrollo ni conocimientos 
de sus causas, ni cómo abordarlas y tratarlas, (en aquel momento no se conocía 

http://www.rccb.uh.cu
https://orcid.org/0000-0001-5758-8595


REVISTA CUBANA DE CIENCIAS BIOLÓGICAS 

RNPS: 2362 • ISSN: 2307-695X • VOL. 8 • N.o 1 • ENERO — JUNIO • 2020  • pp. 1 - 6. 

 2 EMERGENCIA VIRAL  

GLORIA DEL BARRIO ALONSO 

el agente causal, no se disponía de sistemas sanitarios 
generalizados ni tampoco se conocían los antibióticos, 
que podrían haber ayudado en el control de las infeccio-
nes bacterianas secundarias) y donde las guerras y la 
pobreza eran un verdadero azote.  

En la Biblia se encuentran las primeras menciones 
de las pestes, nombre genérico con el que se les co-
nocía a eventos epidemiológicos. Un ejemplo fue la 
devastadora plaga que asoló el imperio griego, y se 
denominó la peste de Atenas (428 a.c.). Según la revi-
sión de Dagnino (2011) esa epidemia puede ser limi-
tada a una enfermedad de reservorio (zoonótica o 
por vector) o bien a una enfermedad respiratoria que 
pueda asociarse con algún mecanismo poco común 
de persistencia. Además de las posibles enfermeda-
des bacterianas (tifus epidémico o peste bubónica), la 
primera categoría podría incluir enfermedades causa-
das arbovirus y la segunda, viruela o, menos proba-
ble, sarampión. El imperio romano también sufrió 
una gran epidemia, de la cual Marco Aurelio fue vícti-
ma. La “Peste de los Antoninos” , 165-180, conocida 
también como la “Peste de Galeno”, porque fue este 
médico que la describió, fue una pandemia de viruela 
o sarampión. En Roma llegaron a morir en el siglo III 
a.C. cerca de 5000 personas al día por su causa 
(Cravioto y García, 2007). Otras ocurrieron durante 
esas épocas remotas y conllevaron un descenso de-
mográfico que en algunas zonas fue realmente devas-
tador (Truter, 1988). 

En la actualidad, a pesar del avance biotecnológico 
y de la salud, surgen nuevos brotes de enfermedades 
infecciosas y como fue dicho anteriormente las de 
etiología viral merecen especial atención. El 75% de 
las enfermedades infecciosas emergentes en la actua-
lidad son zoonóticas. El 71,8% de estas zoonosis son 
causados por patógenos que se originan de la fauna 
silvestre, como la emergencia del virus de Nipah en 
Malasia en 1998-99 y el SARS (del inglés severe acute 
respiratory syndrome) en la Provincia de Guangdong, 
China (Bender et al., 2006). El 94 % de los mismos 
tienen genoma de ARN (ácido ribonucleico) y han 
causado las alertas zoonótica graves documentadas 
desde 1990 (San Miguel et al., 2016).  

Se plantea que la mayoría de los animales salvajes 
portan virus y algunos pueden infectarnos y volverse 
letales. Existen más de 219 virus potencialmente pa-
togénicos, según el CDER (del inglés Center for drug 
evaluation and research) de la FDA (del inglés U.S. 
Food and Drug Administrationtion).  

Sin embargo, en la actualidad solo cerca del 8% de los 
fármacos aprobados por la FDA están dirigidos contra 
infecciones virales causadas fundamentalmente por el 
virus de la inmunodeficiencia humana (VIH) y el virus 
influenza (Woolhouse et al., 2012).  

Algunos ejemplos de pandemias o grandes epidemias 
causadas por virus son la Varicela, Sarampión, Influenza
-1918, SARS-2003 y MERS-2012. La amplitud y compleji-
dad del tema, unido a la diversidad de virus y su persis-
tencia en el tiempo obliga en el presente trabajo a 
mencionar únicamente solo algunos de los ejemplos 
más notorios y abordar más detenidamente en los re-
cientes, específicamente aquellos de índole respiratoria 
que conllevan a pandemias de muy difícil control, así 
como los factores que propician tales eventos. 

Principales enfermedades emergentes virales (zoonóticas)  

Virus del ébola. Se identificó en 1977. El brote del 
2014-2016 en África Occidental fue el más extenso. 
Originado en diciembre 2013 en Guinea se extendió a 
diferentes países, tales como Liberia, Sierra Leona, Ni-
geria, Senegal, Estados Unidos, España, Malí y Reino 
Unido. Ante la expansión del brote de la enfermedad 
de virus del Ébola en África y el número de afectados, el 
8 de agosto de 2014 la OMS declaró la epidemia como 
una emergencia sanitaria de importancia internacional 
(WHO, 2015). En octubre de 2015 se confirmaron 
28429 casos con 11 297 muertes. La epidemia de 2014-
2016 fue el mayor brote epidémico originado y se ha 
mantenido vigilancia en los países más afectados por la 
aparición de casos debido a restos aislados del brote. Se 
considera el hospedero natural a los murciélagos de la 
familia Pteropodidae (Hortal, 2016). Aunque se plantea 
que estos virus pueden  introducirse en la población 
humana por contacto estrecho con órganos, secrecio-
nes u otros líquidos corporales de diversos animales 
infectados: chimpancés, murciélagos, gorilas, antílopes 
o el puerco espín (WHO, 2015).  

Virus de la inmunodeficiencia humana.  Se identificó 
en 1983 y en un corto plazo adquirió carácter epidémi-
co, alcanzando a la población de la mayoría de los paí-
ses. El patrón epidemiológico sugirió que la enfermedad 
se transmitía por un patógeno nuevo mediante sangre 
contaminada o por vía sexual.  En esta enfermedad se 
muestra el salto de especie de modo que un ancestro 
común, por ejemplo VIH grupo M, surgió en la década 
de 1920 y la fuente de estos, causa de la epidemia mun-
dial de SIDA,  se originó en chimpancés que vivían  en el 
sudeste de Camerún. Del chimpancé pasó a cazadores 
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humanos, algo que ocurrió durante milenios en África. 
Luego con el crecimiento poblacional, el incremento de 
viajes, entre otros factores, el virus emerge y se expande 
por todo el mundo (Kuritzkes y Koup, 2013).  

Influenza A H1N1. En el 1918 surgió una pandemia 
por una variante del virus influenza A humano, subtipo 
H1N1 con genes de origen aviar. Fue la pandemia de 
influenza más grave de la historia. Se calcula que alre-
dedor de 500 millones de personas o un tercio de la 
población mundial se infectó. La cantidad de muertes 
estimada fue al menos de 50 millones a nivel mundial. 
Durante esa pandemia, los planes de contingencia reali-
zados para enfrentar la influenza aviar contribuyeron a 
enfrentar la situación (Hortal, 2016).  

Influenza A H5N1. No devino pandemia, pero el bro-
te cruzó Asia y el Este Medio con grandes implicaciones 
socioeconómicas y amenaza clínica. Emergió de granjas 
de pavos en Guangdong , China. El agente causal fue la 
cepa H5N1 de origen enteramente aviar. El incidente 
marcó la primera transmisión de un virus influenza aviar 
al humano con devenir fatal. En 2015 se registraron 
reiterados brotes de influenza A en aves y otros anima-
les por los subtipos H1N1, H3N2, H5N1, H5N8, H7N9, 
H10N8. Por este motivo, la OMS mantiene una perma-
nente alerta sanitaria y expertos en el tema están ensa-
yando vacunas para el control de diferentes subtipos 
(WHO, 2014). Se debe destacar el relativamente recien-
te aislamiento en cerdos y vacunos de un nuevo virus 
influenza, denominado influenza D. Tanto los virus re-
cuperados en Estados Unidos como en Francia estarían 
emparentados con influenza C, pues también tienen un 
genoma con siete fragmentos, a diferencia de los ocho 
de los virus influenza A y B (Hause et al., 2014) 

Virus dengue. Los cuatro serotipos del virus del den-
gue (familia Flaviviridae, género Flavivirus) causan la 
arbovirosis más extendida por todo el mundo, aunque 
es endémico en América, Asia, África y Oceanía. En Eu-
ropa, después de 80 años de ausencia, re emergió en el 
año 2010. En la actualidad representa un gravísimo 
problema sanitario, ya que se estima que existen 2,5 
billones de personas expuestas al riesgo de la infección. 
Rocarniello (2004) planteó que en el mundo ocurren 
alrededor de 400 millones de infecciones por año. La 
mayoría de ellas son asintomáticas, otras pueden cursar 
dengue o dengue severo. 

Virus Chikungunya. (pertenece a la familia Togavi-
ridae). Luego de casi 200 años de ausencia reapareció 
en el año 2013 en el Caribe, y en menos de dos años se 
le identificó en la mayoría de los países de la región de 

las Américas. Se trasmite por mosquitos (Aedes aegep-
ti y A. albopictus)  y su endemia se mantiene en un ciclo 
urbano. Debido a la transmisión por mosquitos, los 
viajeros constituyen una fuente de infección en mu-
chas otras regiones geográficas (Halstead, 2015). 

Hantavirus. Pertenecen a la familia Hantaviridae del 
orden Bunyavirales.  Se trata de virus transmitidos por 
roedores, principalmente a través de la orina, heces, 
saliva o aerosoles, raramente por la mordedura. La trans-
misión humano a humano es poco frecuente (Rongrong 
et al., 2020). El primer brote fue en la Guerra de Corea 
(1950-1953) y el primer aislamiento data del año 1978, 
cerca del río Hantaan. Posteriormente la infección por  
hantavirus ha estado presente en China y Europa. En la 
región de las Américas se describió por primera vez en 
Estados Unidos en 1993 y luego en el sur de Argentina y 
Chile durante 1995. Los casos en humanos mantienen 
una baja endemia en varios países de la región, depen-
diendo de la densidad de población de las especies de 
ratones que los albergan (Riquelme et al., 2015). Las ma-
nifestaciones clínicas varían según las cepas y las regio-
nes. Se evidencia el síndrome cardiopulmonar (HCPS del 
ingles hantavirus cardiopulmonary syndrome) en las 
Américas y fiebre hemorrágica con síndrome renal (HFRS 
del ingles hantavirus hemorrhagic fever with renal syn-
drome) en Eurasia (Rongrong et al., 2020; Jonsson et al., 
2010). 

Estos virus causan cerca de 200000 infecciones anua-
les en el mundo, con una fatalidad de 5–15% para HFRS 
y más de 40% para HCPS. China evidencia altas cifras de 
incidencia y mortalidad de HFRS, con más del 90% de los 
casos (Rongrong et al., 2020). En 2017 se diagnosticaron 
878 personas en la provincia de Shaanxi y esta recurren-
cia renovó la atención sobre esta enfermedad.  

Aún es alta la incidencia en China y en medio de la 
pandemia actual de coronavirus el Global Times informó 
que una persona que viajaba en autobús de Shantung a 
Yunnan, murió repentinamente durante el trayecto y 
resultó positivo a hantavirus (Caiyu, 2020).  Debido a lo 
que significó el surgimiento o aparición de una muerte 
por otra enfermedad, en tiempos de pandemia las auto-
ridades del país tuvieron  que explicar se trataba de otro 
agente viral, diferente. En principio como antes fue di-
cho no se suele transmitir de humano a humano a pesar 
de las altísimas tasa de mortalidad. Tras tal suceso agen-
tes noticiosas informaron que se inició una investigación 
epidemiológica en China (provincia Yunnan). La OMS no 
se ha pronunciado ni advertido sobre el hantavirus re-
cientemente. 
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Coronavirus. Dentro de este grupo se han registrado 
varios agentes causales de episodios de gran importan-
cia epidemiológica, donde se evidencia el rápido, eficaz y 
peligroso esparcimiento por zonas geográficas bien dis-
tantes, el difícil control del modo de esparcimiento que 
poseen y donde el salto de especies se muestra reitera-
damente y a una alerta futura. En esta familia viral en la 
actualidad se manifiesta una de las enfermedades de 
mayor transcendencia para la humanidad en las últimas 
décadas, la cual sufrimos en la actualidad. 

Los agentes causales y principales eventos epidemioló-
gicos en esta familia están representados por SARS-CoV, 
MERS-CoV y SARS-CoV-2.  

SARS-CoV agente causal del síndrome agudo respi-
ratorio severo (2003). Causó una epidemia en China 
que luego fue transmitida por un viajero a Vietnam, y 
de ahí se extendió a diversos países de Europa, Norte 
América y Australia. En muestras de pacientes se aisló 
un coronavirus de origen animal. Durante dicha epi-
demia se reportaron 8,096 casos con 774 muertes en 
30 países de los cinco continentes.  La enfermedad 
surgió a finales del 2002, cuando se notificó un brote  
de síndrome de neumonía atípica aguda en la provin-
cia de Guangdong en China. 

MERS-CoV agente causal del síndrome respiratorio 
del Oriente Medio (2012).  En el 2012 un nuevo coro-
navirus del Este Medio (MERS-CoV) agente causal del 
síndrome respiratorio. Este patógeno emergente se 
asocia a neumonías con importante insuficiencia res-
piratoria. Se trata de una zoonosis originada en Arabia 
Saudita, y luego difundida a otras regiones por trans-
misión interhumana. Se plantea que el camello es un 
intermediario de la infección cuyo reservorio se rela-
ciona al murciélago (Bleibtreu et al, 2019).  

SARS-CoV-2 agente causal del síndrome respiratorio 
severo agudo (2019), oficialmente COVID-19. En diciem-
bre del 2019 surge una nueva neumonía con etiología 
desconocida, en la ciudad de Wuhan provincia Hubei, 
China (Zhou et al., 2020, Lu et al., 2020). En breve tiem-
po se logró aislar el virus a partir de pacientes humanos 
y el análisis genómico demostró que se trataba de un 
nuevo coronavirus, cuyo primer nombre asignado fue 
nCoV-19.   

El Comité de Taxonomía Viral (ICTV del ingles Inter-
national Committee on Taxonomy of Viruses) propuso 
el nombre SARS-CoV-2, y subsecuentemente la enfer-
medad fue nombrada por la OMS como COVID-19. 
Este es el séptimo coronavirus (CoV) miembro de la 
familia  Coronaviridae que infecta a humanos.  

Mientras HKU1, NL63, OC43 y 229E están asociados 
con síntomas benignos, el SARS-CoV, MERS-CoV y el 
actual SARS-CoV-2 pueden causar daño pulmonar 
agudo (ALI del ingles acute lung injury) y síndrome de 
dificultad respiratoria aguda (ARDS del ingles acute 
respiratory distress syndrome). Esta grave sintomato-
logía puede conducir a un fallo pulmonar y la muerte. 
Según Shereen et al. (2020) el análisis genómico reve-
ló que este nuevo agente viral esta filogenéticamente 
relacionado al virus de murciélagos SARS-simil síndro-
me respiratorio agudo severo (SARS-like).  

El número de casos positivos a SARS-CoV-2 ha crecido 
vertiginosamente desde sus inicios en China y se ha con-
vertido en una de las pandemias causadas por virus de 
los últimos dos siglos. Al día de hoy hay más de 6 millo-
nes de infectados y más de 370000 fallecidos en el mun-
do, en todos los continentes, cifras que siguen aumen-
tando (https://www.worldometers.info/coronavirus/).    

En medio de esta pandemia de COVID-19, es razonable 
conocer cómo se origina. Así el mercado de animales 
salvajes utilizados en la alimentación y preparación de 
varios productos con fines medicinales y alimentarios se 
ha involucrado en la emergencia of SARS-CoV-2. Varias 
investigaciones tempranas sugirieron que el origen de 
ese salto fue a partir de la existencia del virus en los mur-
ciélagos, hecho que tiene precedentes. Según los análisis 
filogenéticos el SARS-CoV-2 está estrechamente relacio-
nado al SARS-CoVs de murciélagos (Andersen et al., 
2020, Shereen et al., 2020, Chun et al., 2020). Por otro 
lado, Zhang et al. (2020) relacionan el CoV del pangolín al 
SARS-CoV-2 y a partir de sus evidencias sugieren que 
estos animales pueden ser el reservorio natural del virus.  

Aún queda por esclarecer bajo qué circunstancias 

ocurrió el salto de especies. Si bien la fuente intermedia 

del origen y transferencia a humanos aún está en inves-

tigación, la rápida transferencia entre humanos está 

ampliamente confirmada. Es importante determinar 

certeramente la fuente del origen y transmisión con el 

fin de establecer medidas o estrategias preventivas 

para contener la infección. Ello ayudara a la prevención 

de futuros eventos zoonóticos. 

Factores que contribuyen a la emergencia 

Múltiples factores, además del agente infeccioso, in-
tervienen en el complejo proceso que determina la 
emergencia de enfermedades infecciosas (Riverón, 
2002). Este fenómeno se ha acelerado en últimos dece-
nios debido al cambio de un conjunto de factores socia-
les, tecnológicos y ambientales, entre otros . 

https://www.worldometers.info/coronavirus/
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jo mancomunado de científicos y gobiernos a escala 
global podrá contribuir en la mitigación de este fenó-
meno. 

La revista Science en su último número del año 
2018 publicó un artículo titulado el Proyecto Global 
del Viroma, dedicado a conocer la diversidad global 
de virus presentes en la diversidad silvestre de nues-
tro planeta (Carroll et al., 2018). Se argumentó la 
premisa de que solo conocemos unos pocos virus, 
pero el ritmo de descubrimiento de nuevos virus, 
basados en la nueva tecnología de secuenciación ma-
siva, evidencia que hay muchos más. Se calcula que 
existe 1,67 millones de virus (especies) distintos, de 
ellos entre 631 000 y 827 000 podrían ser zoonóticos.  

Si consideramos el impacto económico y social que 
tienen estas pandemias, qué mejor ejemplo que la 
COVID-19, causada por el SARS-CoV-2. Es preciso la 
unión de todos, que los diferentes países financien 
proyectos dirigidos a estos fines, que si será costoso, 
pero nada comparable con los que se tienen por   
estos brotes en los que hablamos de miles de millo-
nes de dólares. Por ello, el reto tecnológico es clave, 
la colaboración internacional y multidisciplinaria 
(virólogos, epidemiólogos, clínicos, ornitólogos, ento-
mólogos, ecólogos, entre otros profesionales) es  
fundamental para superar las dificultades técnicas y 
logísticas y lograr el conocimiento científico de las 
interacciones entre el humano, animales y el ecosis-
tema, y poder predecir y controlar futuros eventos 
epidemiológicos, particularmente las pandemias. 

Nuestra salud, la de los animales con los que nos 
relacionamos, y la del medio ambiente del que     
surgen muchos de los patógenos emergentes, son 
interdependientes. De ahí que el futuro del enfoque 
colaborativo de “UNA SALUD” planteado por Carrol 
et al., (2018), será cambiar el paradigma actual: vigi-
lancia, investigación y tratamiento por: vigilancia am-
biental, predicción y prevención. 
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El incremento en la población mundial y por lo tanto 
en la urbanización ha ocasionado el establecimiento de 
comunidades densamente pobladas, donde la infraes-
tructura de saneamiento y de los servicios de salud   
pública resulta insuficiente, favoreciendo el estableci-
miento y propagación de nuevas infecciones. Paralela-
mente y de una gran importancia es la movilidad de los 
individuos, hoy en día un viajero puede transmitir una 
enfermedad en minutos u horas a sitios distantes de 
donde fue adquirida, los transportes modernos permi-
ten llevar las infecciones alrededor de todo el mundo. 

 Por otro lado, las actividades humanas y la invasión 
de hábitats están produciendo cambios en el medio 
ambiente de manera acelerada, consecuentemente 
hay un mayor contacto con especies que pueden favo-
recer las infecciones zoonóticas como aquellas transmi-
tidas por arbovirus, ejemplo la fiebre del dengue que se 
transmite por insectos vectores, las infecciones respira-
torias vistas anteriormente de la familia Coronaviridae, 
cuyo mejor ejemplo es el actual SARS-CoV-2.   

En la medida que hacemos más contacto con la vida 
silvestre, nos exponemos a estos virus no antes detec-
tados. A lo que tenemos que agregar, los cambios en 
los factores climáticos. Todo ello media o favorece la 
capacidad de los virus para adaptarse, y trasladarse a 
nuevos hospederos y ecosistemas, lo que trae apareja-
das consecuencias desastrosas a nivel global. Si las pan-
demias están en aumento, si contribuimos a ello con 
nuestras actividades y si no tenemos todas las herra-
mientas (vacunas o tratamientos específicos), entonces 
es preciso urgentemente prevenirlas.  

La presencia de un gran reservorio de virus similar al 
SARS-CoV en murciélagos, junto a la cultura de alimen-
tos a partir de animales exóticos en el sur de China, es 
una bomba de tiempo. Así fue anunciado por Cheng et 
al., (2007) al referirse a la posibilidad de reemergencia 
del SARS o de otros nuevos virus y por tanto la necesi-
dad de estar preparados no debe ignorarse.  

Comentarios finales 

La emergencia de estos tres coronavirus sugiere que 
son una duradera y permanente amenaza a la huma-
nidad. Igualmente hemos visto como en la lucha con-
tra las enfermedades virales emergentes, se necesitan 
acciones rápidas y efectivas. Entre ellas se destaca la 
necesidad de detectarlas tempranamente y de instau-
rar medidas inmediatas de control y prevención, para 
lo cual es imprescindible que se establezca y manten-
ga una vigilancia epidemiológica global. Solo el traba-
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