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Una variante de SARS-CoV-2, inicialmente detectada en el Reino Unido
en septiembre de 2020, llamada B.1.1.7 tiene un expresivo numero de
mutaciones en relacion con la secuencia original del primer aislado de
Wuhan.

Aunque las mutaciones son frecuentes en el proceso de replicacion viral,
esta nueva ha sido motivo de preocupacion para las autoridades porque
rapidamente se convirtidé en la cepa predominante en Londres y el este y
sureste de Inglaterra.

La cepa fue denominada VOC-202012/01 el 18/12/20 por la autoridad
sanitaria inglesa (Public Health England, (1), donde VOC = Variant Of
Concern.

El hecho de que se esté convirtiendo en el mas frecuente en una extensa
region geografica sugiere una mayor capacidad infecciosa y / o de
transmision en comparacion con otras cepas. Datos adicionales demuestran
que la cepa también se asocia con mayores cargas virales, lo que también
puede contribuir a su mayor transmisibilidad (2).

De las mutaciones encontradas, se observa que 8 de ellas ocurren en la
region que codifica la proteina de pico viral (S = "Spike").

Mutaciones en el pico, particularmente en el RBD (Receptor Binding
Domain) involucrado en la union al receptor de células ACE2 , tienen el
mayor potencial para alterar algunas de las propiedades bioldgicas del
virus, por lo que estas mutaciones han sido las mas investigadas (3)

No se ha encontrado evidencia de que esta variante sea mas patdogena.

La principal preocupacion es el impacto de estas mutaciones en el
rendimiento de las pruebas diagnosticas en uso en este momento (enero de
2021).
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