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Debido a la pandemia de COVID-19, se han pospuesto 
muchas actividades clave de las Enfermedades 
Tropicales Desatendidas (designadas NTD por sus 
siglas en inglés). Este obstáculo se produce en un 
momento en que las NTDs están progresando hacia 
sus ambiciosos objetivos para 2030. El modelo 
matemático de varias ETD, a saber, enfermedad del 
sueño gambiense, filariasis linfática, oncocercosis, 
esquistosomiasis, helmintiasis transmitidas por el suelo 

109



Vol. LX, Nº 2, Agosto-Diciembre, 2020 109

Revista de Revistas

(STH), tracoma y Leishmaniasis visceral, muestra 
que el impacto de esta interrupción variará entre 
enfermedades cruzadas. Los programas enfrentan un 
riesgo de resurgimiento, que será más rápido en áreas 
de alta transmisión. Además, de las enfermedades por 
administración masiva de fármacos, es probable que 
la esquistosomiasis, las STH y el tracoma encuentren 
un resurgimiento más rápido. Es probable que las 
enfermedades que detectan casos (enfermedad del 
sueño gambiense y Leishmaniasis visceral) tengan 
menos casos detectados, pero pueden enfrentar una 
tasa subyacente cada vez mayor de nuevas infecciones. 
Sin embargo, una vez que los programas puedan 
reanudarse, hay formas de mitigar el impacto y acelerar 
el progreso hacia los objetivos de 2030. Palabras clave: 
Enfermedades Tropicales Desatendidas, Coronavirus, 
Modelo matemático.
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La pandemia de SARS-CoV-2 y las epidemias 
recurrentes de dengue en los países tropicales se han 
convertido en una amenaza para la salud mundial. 
Si bien ambas infecciones causadas por virus 
pueden revelar síntomas leves, también pueden 
causar enfermedades graves. Aquí, se analizó la 
posible aparición de un aumento dependiente de 
anticuerpos (designadas ADE, por sus siglas en 
inglés), conocido para las infecciones por dengue, 
cuando hay una segunda infección con una cepa de 
virus diferente. En consecuencia, los anticuerpos 
preexistentes no neutralizan la infección, sino 
que la potencian, posiblemente desencadenando 
la captación de virus mediada por el receptor 
de Fcγ. No existen datos clínicos que indiquen 
dicho mecanismo para el SARS-CoV-2, pero las 
infecciones previas por coronavirus o la infección 

por el SARS-CoV-2 convaleciente con diferentes 
cepas del SARS-CoV-2 podrían promover el ADE, 
como se ha demostrado experimentalmente para 
los anticuerpos contra la proteína MERS-CoVor 
SARS-CoVspike S. Palabras clave: 2019-nCoV, 
COVID-19, SARS-CoV-2, aumento dependiente 
de anticuerpos.
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A pesar de su proporción mundial relativamente 
baja de casos y muertes en África en comparación 
con otras regiones, la enfermedad por coronavirus 
2019 (COVID-19) tiene el potencial de desencadenar 
otras crisis más grandes en la región. Esto se debe 
a la vulnerabilidad de los sistemas económicos 
y de salud, junto con la alta carga del virus de la 
inmunodeficiencia humana (VIH), la tuberculosis 
(TB) y la malaria. Aquí examinamos las posibles 
implicaciones de COVID-19 en el control de estas 
enfermedades epidémicas más importantes en África. 
Usamos evidencia actual sobre la carga de enfermedad 
del VIH, la tuberculosis y la malaria, y la dinámica 
epidémica de COVID-19 en África, recuperada de la 
literatura. Nuestro análisis muestra que las medidas 
actuales para controlar el COVID-19 descuidan la 
realidad epidemiológica, social y económicaen África. 
Existe una similitud de las características clínicas de la 
tuberculosis y la malaria con los casos de COVID-19 
utilizados para el seguimiento. Esto, junto con la 
desconfianza institucional y la desinformación, puede 
dar lugar a que muchos pacientes con características 
clínicas similares a las del COVID-19 sean reacios a 
buscar voluntariamente atención en un centro de salud 
formal. Además, la mayoría de las personas en edad 
productiva en África trabajan en el sector informal, 
y la mayoría de las personas en el sector formal 
están subempleadas. Con las medidas actuales para 
controlar el COVID-19, estas poblaciones podrían 
enfrentar dificultades sin precedentes para acceder 
a los servicios esenciales, principalmente debido 
a la reducción de la capacidad de los pacientes para 

110



Bol. Mal. Salud Amb.110

Revista de Revistas

soportar los costos médicos directos e indirectos, y la 
falta de disponibilidad de medios de transporte para 
llegar a las instalaciones de salud. Por lo tanto, si no 
se acompañan de las consideraciones económicas y 
epidemiológicas adecuadas, anticipamos que estas 
medidas pueden dar lugar a dificultades sin precedentes 
entre los segmentos vulnerables de la sociedad para 
acceder a los servicios esenciales, incluidos los 
medicamentos antirretrovirales y profilácticos entre 
las personas que viven con VIH para prevenir el 
síndrome de inmunodeficiencia adquirida, drogas anti-
tuberculosis y tratamiento de la malaria. Esto puede 
aumentar la propensión de los pacientes a tomar dosis 
y/o medicamentos por debajo del estándar, lo que tiene 
el potencial de comprometer la eficacia y empeorar 
las calidades de salud en la región. Las respuestas de 
COVID-19 a nivel de país deben incluir medidas para 
proteger a los sectores vulnerables y desatendidos de 
la sociedad. Palabras clave: África, COVID-19, VIH, 
Sistemas de salud, Malaria, Tuberculosis.
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La mutación y la adaptación han impulsado la 
coevolución de los coronavirus (CoV) y sus huéspedes, 
incluidos los seres humanos, durante miles de años. 

Antes de 2003, se sabía que dos CoV humanos (HCoV) 
causaban una enfermedad leve, como el resfriado 
común. Los brotes de síndrome respiratorio agudo 
severo (SARS) y el síndrome respiratorio de Oriente 
Medio (MERS) han cambiado el valor de la zona hasta 
revelar cuán devastadora y potencialmente mortal 
podría ser una infección por HCoV. La aparición del 
SARS-CoV-2 en el centro de China a fines de 2019 
ha vuelto a impulsar al CoV en el punto de mira y nos 
ha sorprendido con su alta transmisibilidad, pero su 
patogenicidad reducida en comparación con su hermana 
SARS-CoV. La infección por HCoV es una zoonosis 
y comprender los orígenes zoonóticos de los HCoV 
nos vendría bien. La mayoría de los HCoV proceden 
de los combates donde no son patógenos. También 
se conocen los anfitriones intermedios del depósito 
de algunos HCoV. La identificación de los huéspedes 
animales tiene implicaciones directas en la prevención 
de enfermedades humanas. La investigación de las 
interacciones CoV-huésped en animales también puede 
obtener información importante sobre la patogenia del 
CoV en humanos. En esta revisión, presentamos una 
descripción general del conocimiento existente sobre 
los siete HCoVs, con un enfoque en la historia de su 
descubrimiento, así como en sus orígenes zoonóticos y 
su transmisión entre especies. Es importante destacar 
que comparamos y contrastamos los diferentes HCoV 
desde una perspectiva de la evolución del virus y la 
combinación de genómeros. La epidemia actual de 
laenfermedad CoV2019 (COVID-19) se discute en 
este contexto. También se destacan los requisitos para 
cambios de hospedadores y las implicaciones de la 
evolución del virus en la gravedad de la enfermedad. 
Palabras clave: COVID-19, MERS-CoV, SARS-CoV, 
SARS-CoV-2, reservorio animal.
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