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Reservorios de murciélagos relacionados con el SARS-CoV-2
Bat reservoirs  related to SARS-CoV-2
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Estimado editor,
Los murciélagos son mamíferos, documentados como infectados por coronavirus similares al SARS, relacionados con el SARS-CoV-2, que causan la COVID-19.(1) Los murciélagos representan aproximadamente el 20 % de todas las especies de mamíferos clasificados en 1 200 especies. Se alimentan principalmente de frutas, son dispersores de semillas y polinizadores alrededor del mundo,(2) esto hizo que esta especie fuera importante en la ecología de los ecosistemas. 
Cuando se declaró la pandemia de COVID-19 en diciembre de 2019, se encontraron orígenes en la secuenciación de coronavirus relacionados con murciélagos. Esto sugiere que estos animales pueden ser el huésped, reservorio a largo plazo de los betacoronavirus tipo coronavirus SARS y pueden recombinarse entre especies de murciélagos.(1) Las especies de murciélagos relacionadas con el coronavirus SARS son Rhinolophus affinis,  Rhinolophus sinicus y se distribuyen principalmente en China, Europa y África (Fig. 1).(3)
Las secuencias del nuevo coronavirus, se han enviado a GISAID y GenBank. El coronavirus más parecido al SARS, es el BetaCoV/bat/Yunnan/RaTG13/2013, que se encuentra en el Rhinolophus affinis, con un 96,2 % de similitud (acceso MN996532) con WH-Human_1 (SARS-CoV-2) (acceso MN908947) (Fig. 2). El primero muestra la secuenciación en humanos, aunque el SARS-CoV-2 estaba más cerca del bat_SL_CoVZC45 (acceso MG772933) y el bat_SL_CoVZXC21 (acceso MG772934), ambos encontrados en Rhinolophus sinicus.(3) El género Rhinolophus (murciélagos de herradura) en la familia Rhinolophidae demostró una alta posibilidad de ser el anfitrión de betacoronavirus similares al SARS(4) y podría causar un brote de enfermedad en el futuro. 
Hay que centrarse en posibles mutaciones y hospedadores, que puedan causar pandemias en el futuro, y su función zoonótica.
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Fig. 1 - Distribution of species of the Rhinolophidae family in the world. 
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Fuente: https://nextstrain.org/groups/blab/sars-like-cov
Fig. 2 – Filogenia de betacoronavirus similares al SARS, incluyendo al nuevo coronavirus SARS-CoV-2. 
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