'La tormenta perfecta': la laxitud del distanciamiento social impulsoé el
aumento de una variante del coronavirus en Brasil

El andlisis gendmico establece unvinculo entre la devastadora segunda
ola de COVID en Brasil y un aumento de los viajes y el contacto.

Ewen Callaway.

Nature, doi: https://doi.org/10.1038/d41586-021-01480-3, 3 de junio, 2021.

La variante del coronavirus detras de la feroz segunda ola de COVID-19en Brasil surgié, en
parte, debidoa la relajacién deldistanciamiento social, seglin un analisis de las secuencias
virales del epicentrodelbrote.

A fines del 2020, los investigadores detectaron por primeravez la variante P.1, también
llamada Gamma, en personas que regresaban aJapén desde Manaos, la capital del estado
brasilefio de Amazonas. Desde que surgié la cepa P.1, los cientificos han encontrado evidencia
de que es mas transmisible que algunas otras variantes, y que evade los anticuerpos con
mayor facilidad. Las infecciones causadas por la variante abrumaron a Manaos, que ya habia
experimentado unade las tasas documentadas mas altas del mundo de infeccién por SARS -
CoV-2ensu primera ola.

“Lo que vimos fue un colapso ain mas duro que elque tuvimos antes, como algo salido de una
pelicula de terror. Es dificil describir lo que pasé en Manaos”, dice Felipe Gomes Naveca,
virélogo que codirigié el estudio de Nature Medicine?, y que trabaja en el centrode
investigacion Lebnidasy Maria Deane de la ciudad, parte de la Fundacién Oswaldo Cruz
(Fiocruz), con sede en Rio de Janeiro.


https://doi.org/10.1038/d41586-021-01480-3

Para trazar elaumentode la variante P.1, un equipo dirigido por Gomes Navecay Gonzalo
Bello, unvirélogo del Instituto Oswaldo Cruz en Rio de Janeiro, otra parte de la fundacidn
Fiocruz, secuencié los genomas de 250 muestras de SARS-CoV-2recolectadas de todo el
Amazonas, entre marzo de 2020 y enerodel 2021, y realizd pruebas genéticas mas limitadas
para la variante P.1 en cientos de muestras mas.

El andlisis delequipo encontré que la prevalenciade P.1 aumentd con una rapidez asombrosa
en Amazonas, la variante que reemplazé rapidamente a otros linajes circulantes. No hubo
sefales de la variante en 355 muestras de noviembre del2020, pero representd casilas tres
cuartas partes de las muestras a mediados de enero de 2021.

El aumento de P.1 coincidié con la reduccién del distanciamiento social en Manaosy en el
resto de Amazonas, encontraron los investigadores. Esto podria haberestado relacionado con
las vacaciones de Navidad y Ailo Nuevo, asicomo con las ele cciones municipales de
noviembre. Los investigadores piensan que estos posibles eventos de superpropagacion,
combinados con el aumento de la transmisibilidad de la variante, ayudaron a que prospere P.1.

En otro estudio, publicado como preimpresion en el foro de discusién virological.org el mes
pasado?, el mismo equipo encontré que las variantes que portaban muchas de las mismas
mutaciones preocupantes que P.1circularon en Amazonas durante meses, sin catalizar una
segundaola. Ese hallazgo alin no ha sido revisado por pares.

Bello sospecha que estas variantes "similares a P.1" también son altamente transmisibles, pero
que fueron los periodos de distanciamiento social laxos los que hicieron que P.1 explotara.
"Necesitas estas mutaciones combinadas con factore s epidemioldgicos, entoncestienesla
tormentaperfecta".

Tulio de Oliveira, bioinformaticoy director de la Plataforma de Secuencia e Innovacién de
Investigacion KwaZulu-Natal en Durban, Sudafrica, dice que la investigacién muestracémo los
equipos delsur del globo pueden liderarinvestigaciones de epidemiologiagendmicade
vanguardia. El hacer frente ala pandemia, sefiala, estd contribuyendo al florecimiento de las
redes locales. "Lo que queremos ver de estas publicaciones es qué, en el futuro, se pueda
hacer esto mucho mas rapido".
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