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Variante omicron y el escape
inmunolégico

Omicron variant and the immune scape.

Alfredo Cabrera-Rayo

Resumen

La incidencia de la variante dmicron del SARS-CoV-2 se ha incrementado rapidamente
en todo el planeta, aun en personas vacunadas. Los resultados de la secuenciacion
indicaron que todas eran de un linaje nuevo y genéticamente distinto de SARS-CoV-2.
Este linaje fue designado variante de preocupacién y nombrado émicron por reco-
mendacion del Grupo Asesor Técnico sobre SARS-CoV-2. Se indican las subvariantes
predominantes en México, las causas del escape inmunolégico y las propuestas actuales
para tratar de contener el SARS-CoV-2.
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Abstract

The incidence of the omicron variant of SARS-CoV-2 has increased rapidly around
the entire planet, even in vaccinated people. Sequencing results indicated that they
were all from a new and genetically distinct lineage of SARS-CoV-2. This lineage
was designated variant of concern and named omicron on the recommendation of
the Technical Advisory Group on SARS-CoV-2. The main predominant subvariants
in Mexico, the reasons for the immune escape and the current proposal to contain
SARS-CoV-2 are presented.
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La incidencia de la variante émicron del SARS-
CoV-2 se ha incrementado rdpidamente en todo
el planeta, aun en personas vacunadas.

Desde mediados de noviembre de 2021 se
observé aumento de casos de COVID-19 en la
provincia de Gauteng, el centro econémico de
Sudafrica que contiene las ciudades de Tshwane
(Pretoria) y Johannesburgo.'

Esta oleada de casos estuvo acompafiada por
una mayor falla diagnéstica en el objetivo
del gen S (SGTF) durante las pruebas de PCR
de diagnéstico basadas en TagPath. Recor-
demos que recientemente la FDA otorgé la
autorizacién para “uso de emergencia” a la
prueba TagPath SARS-CoV-2 para el diagnéstico
de COVID-19 en muestras de saliva. La prueba
se utiliza también para la deteccién del SARS-
CoV-2 en hisopo orofaringeo y nasofaringeo.
De acuerdo con los informes de la FDA, la
concordancia fue del 100% con las muestras
naso y orofaringeas.?

Esta falla diagnéstica comentada por parte de los
reactivos ya se habia observado con la variante
Alpha debido a una eliminacién en las posi-
ciones de aminoacidos 69 y 70 (A69-70) en la
proteina pico del SARS-CoV-2. Debido a la baja
prevalencia de Alfa en Sudafrica, se priorizé la
secuenciacion especifica del genoma completo
de estos especimenes.?

Los resultados de la secuenciacion indicaron
que todas eran de un linaje nuevo y genética-
mente distinto de SARS-CoV-2. De tal forma
que estos genomas de SARS-CoV-2 fueron
designados como pertenecientes a un nuevo
linaje PANGO (B.1.1.529), que luego se dividi6
en sublinajes con BA.1, BA.2 y BA.3. El 26 de
noviembre de 2021, el linaje fue designado
variante de preocupacién y nombrado émicron
por recomendacién del Grupo Asesor Técnico
sobre SARS-CoV-2.4°
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En México, de acuerdo con el reporte de vi-
gilancia genémica del virus SARS-CoV-2, al
cierre de la semana 24 del afio 2022 habia 161
secuencias registradas y el 100% de la variante
o6micron. Los linajes predominantes incluyen
BA.5, BA.2.12.1 y BA.4.°

Las mutaciones y la recombinacién viral son res-
ponsables de los cambios en el cédigo genético
del virus SARS-CoV-2 durante la replicacion de
su genoma. Estos “errores” genéticos se asocian
con:’

1. Incremento de la virulencia.
2. Potencial escape inmunolégico.
3. Aumento de la transmisibilidad.

4. Variacion en la manifestacion clinica de
la enfermedad.

Disminucion de la eficacia de los medios
de diagndstico.

O3]

6. Cambio perjudicial en la epidemiologia
del COVID-19.

7. Riesgo de reinfectarse por esta variante
mayor que con otras.

Recientemente Hachmann y colaboradores eva-
luaron los titulos de anticuerpos neutralizantes
contra la referencia WA1/2020 del SARS-CoV-2
subvariantes BA.1, BA.2, BA.2.12.1 y BA.4 o
BA.5 en 27 participantes que ya habian sido
vacunados con BNT162b2 y en 27 participan-
tes que habian sido infectados por subvariantes
BA.1 0 BA.2. Seis meses después de la inmuni-
zacién doble con BNT162b2, la mediana del
titulo de anticuerpos neutralizantes fue de 124
frente a WA1/2020, pero inferior a 20 frente a
todas las subvariantes de émicron analizadas.
Dos semanas después de la tercera dosis, los
titulos se incrementaron sustancialmente en las
subvariantes, pero mucho menor en las BA.4

https://doi.org/10.24245/mim.v39i1.7965



Cabrera-Rayo A. Variante émicron y el escape inmunolégico

o BA.5. El mismo fenémeno inmunolégico se
observé en los pacientes postinfectados, en
los que los titulos mostraron elevacién para las
subvariantes diferentes a BA.4 o BA.5 y ademas
para BA.2.12.1, todas variantes predominantes
en México.®

En conclusion, los gobiernos y sobre todo la
poblacién debemos estar preparados para con-
vivir con esta nueva endemia, capaz de ser mas
transmisible, hacer en ocasiones menos eficaces
los medios diagnésticos e incrementar el riesgo
de reinfecciones como consecuencia de muta-
ciones y escape inmunoldgico. ;Deberiamos
pensar en una nueva vacuna? Yo pienso que
si. La préxima generacion de vacunas deberd
tener una cobertura de epitopos mas amplia
para proporcionar inmunidad cruzada contra las
nuevas variantes y subvariantes del SARS-CoV-2,
conferir una proteccién de mayor duracién y ser
facil de actualizar.®
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