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Divulgación científica del nuevo coronavirus SARS-
CoV-2 desde el laboratorio clínico
SARS-CoV-2 koronabirus berriaren dibulgazio zientifikoa laborategi klinikotik

Scientific dissemination of the new SARS-CoV-2 coronavirus from the clinical 
laboratory

Introducción
Estamos asistiendo estupefactos y con mucho miedo y
temor a la gran cantidad de contagios que se están pro-
duciendo en nuestro país y en mundo entero por el
nuevo SARS-CoV-2, cuyo brote empezó en Wuham
(China) recientemente1-8. 

La gestión de nuestras autoridades sanitarias tanto
a nivel autonómico como central, estamos observando
que ha sido nefasta, debido a lo que todos sabemos sobre
la desprotección que se ha producido de todo el personal
sanitario, por la falta de equipos de protección individual
(EPI) como de mascarillas, sean quirúrgicas o FPP2 y
FPP3. Y qué podemos decir sobre el tema de los reacti-
vos y pruebas rápidas que gestionan nuestras autorida-
des.

Esto solo y exclusivamente se debe a todos los recor-
tes que se han producido todos estos años en la sanidad
pública y también en la privada en nuestro país, de los
cuales ahora estamos recogiendo todas las consecuen-
cias. Con lo que respecta al laboratorio clínico, también
los hemos sufrido, quizás en mayor medida, ya que solo
haciamos análisis y no habíamos profundizado en otras
áreas, como son los conocimientos científicos y la inves-
tigación.

La emergencia de este virus desconocido hace que
las primeras medidas se deban tomar en función del co-
nocimiento científico existente y el principio de precau-
ción. La evolución de las cifras de contagio producidas
por el virus es espectacular y hay que destacar el es-
fuerzo conjunto de la comunidad científica mundial, que
ha generado gran cantidad de conocimientos que se van

a ir actualizando en función de los nuevos descubrimien-
tos.

Un diagnóstico rápido de todos los casos de infección
es fundamental para identificar, aislar y tratar rápidamente
a los enfermos infectados con SARS-CoV-2, para poder im-
pedir la transmisión del virus y poder descongestionar los
hospitales, principalmente las unidades de cuidados inten-
sivos y los servicios de urgencias hospitalarios3, 7. 

Una de las principales medidas que se hubieran ne-
cesitado era haber puesto a disposición de todos los la-
boratorios clínicos de los hospitales los test rápidos y
que éstos tuvieran una elevada sensibilidad. También
son necesarias estas pruebas para haber realizado un
cribado entre todos los profesionales que han estado en
contacto con los enfermos9.

Las pruebas y test desde el laboratorio actualmente
más utilizados son las pruebas basadas en la detección
de ácidos nucleicos y las pruebas basadas en la reacción
antígeno-anticuerpo (Ag-Ac), entre las que existen ac-
tualmente, éstas detectan antígenos o bien anticuerpos
(IgM e IgG)10-13.

Lo que sí parece que está claro, es que el nuevo coro-
navirus pudo haber circulado entre humanos sin ser de-
tectado, contrarrestando así la teoría que sostenían
algunos, que el SARS-CoV-2 habría sido creado en un la-
boratorio, ya que un progenitor del nuevo virus pudo
haber saltado a los humanos tras alguna de sus mutacio-
nes, antes de que el patógeno fuera tan contagioso como
en la actual pandemia.

Ya que es muy posible que el SARS-CoV-2 llevase más
tiempo entre nosotros de lo que pensábamos y una vez
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en nuestro organismo haya ido adaptándose hasta al-
canzar las características genómicas del nuevo corona-
virus. Ya que una vez adquiridas, estas adaptaciones
pudieron desatar el actual potencial agresivo de este
virus14.Debido a que se ha producido el contacto directo
con los animales infectados o sus secreciones. 

En distintos estudios con modelos animales con
otros coronavirus se ha visto un tropismo por las células
de distintos órganos y sistemas, produciéndose así cua-
dros respiratorios y gastrointestinales, lo que indicarían
que la transmisión del animal a humanos pueda ser por
las secreciones respiratorias o por el material proce-
dente del sistema digestivo15.

Actualmente ya se ha conseguido secuenciar el ge-
noma del coronavirus por diferentes investigadores de
todo el mundo16-21. En España también ha habido dife-
rentes comunidades autónomas que han secuenciado el
genoma completo de distintas cepas del virus SARS-CoV-
2 en los pacientes, lo que permitirá comparar las secuen-
cias entre diferentes poblaciones y países para ver cómo
el virus ha ido cambiando a medida que se extiende
entre nosotros la nueva variante del coronavirus espa-
ñol. Las secuencias ya están accesibles en la base de
datos de Gisaid, que es un consorcio público dedicado al
estudio de la gripe (https://www.gisaid.org/); la plata-
forma Nextstrain, permite visualizar la progresión espa-
cial y temporal de la pandemia a partir de los más de 500
genomas insertados por muchos países (https://nexts-
train.org/); además de la base de datos Genbank de se-
cuencias genéticas del NIH (National Institutes of Health
de EE. UU.) (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank).

El estudio de estos análisis de los genomas permite
conocer las vías por las cuales ha entrado el virus a la
sociedad y cómo se transmite actualmente, lo que ayu-
dará a controlar la expansión del virus en nuestro país.
Tambíén esta secuenciación permite conocer las muta-
ciones que ha sufrido el virus desde inicio de la epidemia
y que después del estudio del análisis llevado a cabo, no
se ha encontrado ninguna mutación asociada a una
mayor virulencia o letalidad u a otros factores que tuvie-
ran más relevancia clínica.

Se ha analizado la información genómica disponible
del virus SARS-CoV-2 utilizando aplicaciones bioinformá-
ticas, y se ha observado que el dominio proteico de unión
al receptor del virus (RBD), que es la proteína que permite
al virus penetrar en las células humanas, es tan efectivo
que su origen tuvo que ser consecuencia de la selección
natural. Además, las mutaciones en la proteína S y la es-
tructura molecular del virus descartan que este hubiera
sido creado en un laboratorio. También se ha observado
que estas características genómicas del virus difieren de
las de otros coronavirus conocidos, pero que en su mayo-
ría son similares a las halladas en murciélagos y pangoli-
nes. Apoyándose en esta teoría, los científicos afirman que
la selección natural del coronavirus ocurrió en un hués-
ped animal antes de que pasase a los humanos, ya que los
coronavirus hallados en animales presentan un genoma
muy parecido al que infecta a los humanos.

Otra teoría señala que la selección natural ocurrió en
humanos después de que el virus se transmitiese entre

individuos de nuestra especie, tras saltar de un huésped
animal, y que, debido a los cambios evolutivos produci-
dos a lo largo de los años, consiguió la capacidad de pro-
pagarse entre las personas, e incluso de causar
enfermedades graves22.

Pruebas de laboratorio en la detección del nuevo co­
ronavirus SARS­CoV­2
La detección de la presencia de ácidos nucleicos del virus
en los pacientes por reacción en cadena de la polimerasa
(PCR) es la técnica más adecuada para usar en el diag-
nóstico y por tanto debe ser considerada como la técnica
de referencia, debido a que permite estudiar un gran nú-
mero de pacientes, debido a que se pueden automatizar
los procedimientos, es mucho más sensible y específica
que el resto de las técnicas disponibles y también debido
a que se detecta la presencia del virus en muestras naso-
faríngeas desde los inicios de la infección, además de en
otras muestras como son el aspirado endotraqueal, bron-
coaspirado y lavado broncoalveolar10, 13.

Han sido también comercializados diferentes kits de
sistemas rápidos de PCR, que permiten el diagnóstico
rápido y correcto de los pacientes, en muy poco tiempo
y de estos algunos ya disponen de la aprobación de la
FDA americana10-12.

Debido a los estudios de que se disponen, la carga
viral en las fosas nasales es mayor que en la orofaringe
y que en los inicios de la infección la carga viral varía
entre 104-108 copias de ARN/ml, por lo que lleva a pen-
sar, que la detección de antígenos del SARS-CoV-2 en
este tipo de muestras podría tener una buena sensibili-
dad si se tiene y dispone de un buen anticuerpo.

También existen tanto en el mercado nacional e in-
ternacional, kits o test de detección de anticuerpos IgM
e IgG en suero, plasma o sangre en la misma prueba me-
diante la técnica de inmunocromatografía. En un estudio
de Li y cols, afirman que presentan una sensibilidad del
88.6% y una especificidad del 90.6%23.

Entre las ventajas que presentan, se encuentra que
se pueden utilizar tanto suero, plasma y sangre de pun-
ción capilar; además podría complementar a los estu-
dios de PCR cuando éstos son negativos en los pacientes
que presentan una clínica sugestiva o que ya no exista
carga viral en las muestras de las vías respiratorias su-
periores o que no se puedan obtener muestras de tracto
respiratorio inferior; además de la rapidez, los ensayos
de immunocromatografía suelen generar resultados en
pocos minutos.

Y entre las desventajas se encuentran la dificultad de
usarse como técnica de cribado ante la PCR o detección
de antígeno, que tengan una baja sensibilidad y especi-
ficidad o que presenten una variable o incierta dinámica
de respuesta IgM e IgG a lo largo de la infección que hace
que un resultado negativo de IgM y de IgG no sea exclu-
yente para que el paciente esté infectado, principal-
mente entre pacientes que estén inmunodeprimidos6, 7.

Se está trabajando a marchas forzadas en diferentes
ensayos clínicos con las nuevas terapías farmacológicas,
intentando aplicar diferentes fármacos usados en otras
enfermedades y en conseguir una vacuna24, 25.

https://www.gisaid.org/
https://nextstrain.org/
https://nextstrain.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank
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