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A medida que los virus se replican, surgen 

naturalmente mutaciones. El SARS-CoV-2 es 

un virus ARN con sentido positivo, vale decir, a 

diferencia del VIH no requiere un paso previo a 

ADN proviral para su replicación. En general los 

virus ARN pueden acumular una mayor cantidad 

de mutaciones y a través del proceso de 

selección natural, las mutaciones neutrales o 

beneficiosas pueden transmitirse de generación 

en generación. Se estimaba que este nuevo 

coronavirus acumularía una o dos mutaciones 

aleatorias cada mes, sin embargo, el explosivo 

número de casos en distintas partes del mundo y 

los viajes internacionales han permitido la 

emergencia y posterior diseminación de nuevas 

variantes1. 

Las variantes del SARS-CoV-2 han sido 

clasificadas por un grupo en EEUU interagencial 

de SARS-CoV-2 (SIG), que incluye distintas 

reparticiones del estado, como variantes de 

interés, variantes de preocupación y variantes de 

gran consecuencia2. 

Actualmente en el mundo, y también en nuestro 

país nos enfrentamos a la emergencia de 

variantes de preocupación, cuyas características 

incluyen evidencia de aumento de la 

transmisibilidad, enfermedad más grave 

(aumento de hospitalizaciones o muertes), 

reducción significativa de la neutralización por 

anticuerpos posterior a una infección o 

vacunación previa y posibles fallas en la 

detección diagnóstica.  

  

 
Tabla 1. Tabla comparativa de variantes de preocupación. 

Modificado CDC. Abril 2021. 

https://www.cdc.gov/coronavirus/2019-ncov/cases-

updates/variant-surveillance/variant-info.html 
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Dentro de las variantes de preocupación existen 

3 de ellas que se han propagado rápidamente por 

el mundo.  

 

La variante B.1.1.7 se describió por primera vez 

en el Reino Unido en diciembre de 2020, en el 

contexto de un brote con características 

epidemiológicas de rápida propagación en el 

condado de Kent, sin embargo, evidencia 

posterior demostró su circulación desde 

septiembre 20203.  Actualmente está reportada 

en 114 países.  

En esta variante destacan 23 mutaciones con 17 

cambios de aminoácidos. Es 56% más 

transmisible que la variante original de Wuhan y 

con un 61% mayor riesgo de muerte.  

 

Mutaciones más relevantes en la proteína Spike: 

- N501Y: favorece la afinidad del virus a la 

ACE2. 

- D614G: favorece la transmisibilidad al 

aumentar la densidad de la proteína Spike. 

- P681H: favorece la síntesis de nuevas proteínas 

Spike de manera más eficiente. 

 

La variante B.1.351 se describió por primera 

vez en Sudáfrica en diciembre de 2020. 

Actualmente ha sido reportada en 68 países, 

siendo el 16 de abril reportado el primer caso en 

Chile, en una viajera proveniente de EEUU. Un 

análisis preliminar del Instituto Nacional de 

Enfermedades Transmisibles de Sudáfrica 

reportó una asociación con mayor mortalidad, 

siendo un 20% más alta que la variante que 

predominaba. Es de destacar su rápida 

propagación, estimándose en un 50% más 

transmisible. En 12 semanas pasó de representar 

el 11% de los virus secuenciados a representar al 

87% en diciembre de 2020.   
 
Mutaciones clínicamente relevantes: 

- N501Y y D614 G que también se encuentra en 

las variantes B.1.1.7 y P1. 

- K417N: facilita la unión del virus a ACE2. 

- E484K: capaz de disminuir la neutralización 

por anticuerpos.  

La variante P.1 se reportó por primera vez en 

Japón en viajeros provenientes de Brasil en 

enero de 2021. Esta variante incluye 35 

mutaciones con 17 cambios de aminoácidos. A 

la fecha se ha reportado en 37 países4. Existen 

datos que sugieren un 50% más de 

transmisibilidad y mayor severidad.  

 
Variantes de preocupación e inmunidad 

natural 

 

La variante B.1.1.7 mostró una modesta 

disminución en la actividad de neutralización, en 

un factor de 1,5 veces, mientras que la variante 

B.1.351 mostró un escape completo de los 

anticuerpos neutralizantes en el 48% de las 

muestras de suero convaleciente5.  

 

Variantes de preocupación e inmunidad 

adquirida por vacunas 

 

La variante B.1.1.7 mostró una leve disminución 

en la actividad neutralizante en muestras de 

suero obtenidas de personas vacunadas6. 

La variante B.1.351 mostró una disminución 

significativa en la actividad neutralizante con 

varias vacunas, siendo variable con las vacunas 

BNT162b2 (Pfizer) y la vacuna mRNA-1273 

(Moderna), en un rango 1.6 a 8.6 veces. Además, 

se ha reportado una preocupante disminución en 

el efecto neutralizante de hasta 86 veces, 

incluido el escape inmune completo, para la 

vacuna AZD1222 (AstraZeneca)7,8. 

La actividad neutralizante para la variante P.1 

entre las personas vacunadas disminuyó hasta 

6.7 veces para la vacuna BNT162b2 y 4.5 veces 

para la vacuna mRNA-12739, 10. 

 

En el caso de la vacuna Coronavac (Sinovac) no 

existen datos revisados publicados, solo reportes 

preprint, uno de ellos un estudio observacional 

que incluyó a cerca de 800 personas en 

momentos en que la circulación de la variante 

P.1 era cerca del 75%, mostrando una 

efectividad de alrededor de un 50%11 
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La aparición de mutaciones y la selección 

natural de variantes con ventajas evolutivas que 

aumenten la transmisión, gravedad y disminuyan 

o evadan el efecto de las vacunas es una seria 

amenaza. Se necesita un mayor esfuerzo en 

vigilancia a través de la secuenciación de 

muestras y pesquisar así precozmente la 

emergencia de variantes, dado su impacto 

epidemiológico y en el control de la pandemia. 

Las vacunas salvan vidas y son eficaces, sin 

embargo, la emergencia de nuevas variantes 

refuerza la necesidad de mantener el 

distanciamiento social, un óptimo testeo y 

trazabilidad, medidas que parecen ser claves 

para el buen control. 
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