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En nuestra era, la amenaza que suponen las enfermedades virales emergentes no tiene
precedentes en la historia de la humanidad. Virus nunca antes vistos surgen cada vez con mayor
frecuencia, impulsados por el crecimiento demográfico, los viajes planetarios y nuestra relación
con el medio ambiente.

Vivimos temiendo que un nuevo patógeno aparezca repentinamente, destruya hogares de las diferentes comunidades,
sin respetar las fronteras o la posición social y económica. Este temor puede costar inmensas sumas de dinero, tal y
como se observó con el pánico y el deterioro social causado por el Ebola y el virus Zika. Aun se ha intensificado debido
a las décadas de convivencia con la pandemia del HIV/SIDA, nuestra incapacidad para controlar rápidamente el Ebola
en África occidental y las imágenes inquietantes de la patología del Zika. No obstante, el mundo sigue siendo incapaz
de predecir cuándo, dónde o a partir de qué especie se desencadenará el próximo virus emergente.

Podemos prepararnos antes de que los virus emergentes salten hacia nosotros

Los autores consideran que se pueden evitar las atroces consecuencias del síndrome agudo respiratorio severo
(SARS), la influenza aviar y porcina, el Ebola, el síndrome respiratorio de Oriente Medio (MERS) y el virus Zika. La
prevención exitosa de las pandemias y de la propagación descontrolada de virus epidémicos, tales como el Ebola,
exige que pensemos y actuemos de manera diferente.

Por primera vez, los grandes progresos en las ciencias de la salud y una revolución tecnológica nos permiten imaginar
un mundo sin amenazas virales emergentes

El problema con las amenazas emergentes radica en que se originan en una reserva aparentemente interminable de
virus transportados por nuestros «familiares» del reino animal. Ya conocemos algunos de ellos: el HIV que se transmitió
de los chimpancés al hombre y que causó la gran pandemia del SIDA y el Ebola, con los murciélagos como portadores
del virus en África. Estimaciones recientes calculan en más de un millón y medio el número total de virus animales que
pueden amenazarnos, abarcando 24 familias virales [1, 2]. Esta «materia oscura», comparada con los más de 260 virus
conocidos de los humanos, representa el 99,9% de la potencial amenaza pandémica. Significa que, por cada cepa
conocida del virus Ebola, pueden existir otras decenas de miles desconocidas afines al Ebola y que, al circular en la
fauna silvestre, podrían terminar emergiendo. Este supuesto también aplica al HIV y a los retrovirus, al SARS y a los
coronavirus, al Zika y a los flavivirus. Cabe destacar que estos nuevos virus constituyen una amenaza no sólo para el
hombre, sino también para el ganado, como hemos presenciado en repetidas ocasiones con la influenza aviar, lo que
conlleva retos significativos para la disponibilidad de los alimentos y su seguridad sanitaria.

La iniciativa Global Virome Project (o proyecto de viroma mundial) se centra en esta vasta reserva de amenazas futuras
y «desconocidas» [3]. Se trata de una alianza mundial coordinada destinada a documentar y caracterizar la inmensa
mayoría de virus del planeta que puedan amenazar el hombre. El punto de partida es suponer que, si se emprende esta
tarea en la fauna silvestre, que son los huéspedes naturales, podremos prepararnos antes de que los virus salten hacia
nosotros. Es una forma de transformar nuestra cultura de salud pública en una iniciativa que responda a los últimos
brotes, que anticipe y prevenga futuras pandemias y amenazas epidémicas. El volumen de los nuevos datos
elaborados por el proyecto permitirá plantear hipótesis de riesgo y así desarrollar medidas correctivas.

Cabe imaginar la manera en que el Big Data virológico podría transformar el desarrollo de vacunas y medicamentos. El
conocimiento de cientos de miles de nuevos virus permitirá a la biotecnología desplazarse del enfoque por terapias y
vacunas virales individuales a una perspectiva que apunte a una familia completa de virus. Además, en la medida en

http://www.globalviromeproject.org
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que se constituye una fotografía de cada perfil ecológico del virus, es decir que especies infecta, en qué lugar de la
tierra se encuentra, las comunidades y el ganado que están expuestos, podremos destinar las vacunas y los
medicamentos a las poblaciones en la línea de frente de la próxima enfermedad emergente.

En el ámbito de las amenazas virales emergentes, el proyecto de viroma mundial equivaldrá a lo que el Proyecto
Genoma Humano significa en términos de una medicina personalizada. La inversión resultará rentable, ya que las
pandemias y las epidemias no controladas no causan tan sólo enfermedad, miseria y muerte, sino que también afectan
la economía mundial que depende cada vez más de fronteras abiertas, libre comercio y circulación global de
mercancías y servicios.

En el centro de este proyecto, una alianza internacional capacitará la próxima generación de científicos locales y
promoverá el acceso equitativo a la información y a sus beneficios. Con un respaldo mundial al proyecto, el planeta
estará mejor preparado para afrontar la aparición cada vez más frecuente de virus mortales procedentes del reino
animal. Para resumir, los resultados obtenidos marcarán el inicio del final de una era dominada por las pandemias.

http://dx.doi.org/10.20506/bull.2018.1.2769
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