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¿La nueva variante del virus COVID-19 JN1Pirola representa una amenaza a la 

salud pública? 

Does the new variant of the COVID-19 virus JN1Pirola represent a threat to public 

health? 
 

Diana V. Sánchez-Martínez a Jesús C. Ruvalcaba-Ledezma b 

 

Abstract: 

The SARS-CoV-2 virus belongs to the coronavirus family, which is due to its “crown”-shaped anatomy. The JN1 Pirola variant is the 

most current of the coronaviruses, since its first appearance in the city of Wuhan, China, where the COVID-19 pandemic, also known 

as the coronavirus pandemic, emerged in 2019. The genetic code of viruses constantly mutates and has recombinations during genome 

replication, a situation that has allowed diversity in SARS-CoV-2 variants to exist throughout the COVID-19 pandemic, in different 

parts of the world. Scientists use different systems to classify, describe their characteristics, and communicate the similarities or 

differences they present. This document mentions a list of variants, which also includes the JN1Pirola variant as the most recent and 

available in Mexican territory, as well as its characteristics and factors that consider it a threat to public health. 
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Resumen: 

El virus SARS-CoV-2 pertenece a la familia coronavirus, la cual se debe a su anatomía con forma de “corona”. La variante JN1 Pirola 

es la más actual de los coronavirus, desde su aparición por primera vez en la ciudad de Wuhan, China, lugar donde surgió la pandemia 

por COVID-19, conocida también como pandemia por coronavirus en el año 2019. El código genético de los virus muta 

constantemente y tiene recombinaciones durante la replicación del genoma, situación que ha permitido que exista una diversidad en 

las variantes de SARS-CoV-2 durante toda la pandemia COVID-19, en distintas partes del mundo. Los científicos emplean distintos 

sistemas para clasificar, describir sus características y comunicar las similitudes o diferencias que presentan. En este documento se 

menciona una lista de variantes, en donde además se incluye la variante JN1Pirola como la más reciente y disponible en el territorio 

mexicano, así como sus características y factores que la consideran como una amenaza para la salud pública.  
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Introducción 

De acuerdo al National Human Genome 

Research Institute (NIH), (2024), se considera un “virus” a 

un microorganismo infeccioso que está integrado por 

fragmentos de ácido nucleico (ADN o ARN) y que se 

encuentra cubierto por una capa proteica. No obstante, es 

imposible que un virus se replique por sí solo, este tiene 

que infectar a una célula, que para este caso actúa como 

un huésped y además usa sus componentes para elaborar 

réplicas de sí mismo. En la mayor parte de las ocasiones, 

el virus concluye el proceso de infección dando al ciclo de 

vida de la célula, ocasionando daños al huésped.  

 

https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/deed.es
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Desde la antigüedad, los virus han sido la causa de 

diversas enfermedades en todos los seres vivos e incluso 

ocasionándoles la muerte. Por ejemplo: viruela, fiebre 

amarilla, poliomielitis, gripe, encefalitis, etc. Infectan a 

plantas, animales diversos e incluso a bacterias. Los 

antiguos médicos japoneses determinaron el virus de la 

encefalitis, así como la inducción de vaccinia introducido 

a Europa por mongoles, la fiebre amarilla introducida por 

los africanos a América, motivo que ocasiono la muerte de 

conquistadores, nativos y emigrantes, son algunos 

acontecimientos históricos que no se deben pasar 

inadvertidos [1], [2].  

 

La constitución de los virus y su mecanismo de 

sobrevivencia ha generado controversia en su estudio, ya 

que hay científicos que afirman que solo son estructuras 

inanimados, pertenecientes a un “nanomundo” por su 

diminuto tamaño y que es preciso esperar primeramente 

por el desarrollo de ciencias como la cristalografía de los 

rayos X y la microscopía electrónica. No obstante, hay 

quienes afirman que la acción de los virus pertenece a una 

especie como tal, con características histólogicas, debido 

a que muchos de ellos parasitan un solo tipo de células y 

esto le confiere una acción autóctona sobre el ADN del 

huésped, esto conlleva a los microbiólogos a integrarlos 

en la taxonomía de los seres vivos. 

 

El descubrimiento de los virus data de la década 

de los años 30´s, realmente es muy reciente, por lo que 

sus características, diversidad y la constante evolución de 

estos representa un desafío para la ciencia y que logren 

prevenir los contagios y evadir las amenazas de 

pandemias globales como el VIH, SARS, Influenza H5 N1 

y más que podrían aparecer. 

 

Desarrollo 

 

La pandemia por COVID-19 

 

El día 08 de diciembre del año 2019, se informó 

en Wuhan sobre un primer caso de un paciente con 

neumonía y después de este hecho se presentaron más 

casos de hospitalización, en la provincia de China [3]. 

 

A partir de un muestreo, el 05 de enero de 2020 

[4], se identificó la secuencia genética de un virus nuevo 

de ácido ribonucleico (ARN) perteneciente al género 

Betacoronavirus, causa de la aparición del síndrome 

respiratorio agudo severo (SARS-CoV-2). La propagación 

del virus fue muy rápida, a pesar de las intervenciones en 

salud pública.  

 

En los meses posteriores al primer caso, la 

Organización Mundial de la Salud (OMS) declaró de 

manera oficial el inicio de una pandemia por coronavirus, 

causante de la enfermedad COVID-19. Además, para el 

día 18 de mayo de 2020, ya existían cerca de cinco 

millones de casos y un poco más de 300,000 decesos, en 

210 lugares a nivel mundial [5], ocasionando severos 

daños en diversos sectores de la vida cotidiana, tales 

como salud, educación, economía, ambiente, etc. Sin 

duda esto representó un evento histórico para la sociedad, 

que marcó un antes y después. 

 

La COVID-19 se transmite de manera aérea, 

principalmente en el momento que un individuo infectado 

exhala gotas de pequeño tamaño y partículas respiratorias 

de pequeño tamaño que contienen al virus. Estas a su vez 

pueden ser inhaladas por personas sanas a través de la 

boca, ojos o nariz. Además, se pueden contaminar ciertas 

superficies que tocan [6] , por ello una de las medidas más 

eficaces para detener los contagios es el uso de la 

mascarilla, mantener la sana distancia (1.5 metros) y 

desde luego lavarse constantemente las manos. 

 

Por lo tanto, la vía de transmisión se facilita 

cuando una persona no guarda una sana distancia (menor 

a un metro) con una persona que ha sido infectada 

previamente, ya sea que presente o no síntomas, por ello 

es necesario evitar tocarse la cara con las manos sucias. 

  

Las personas con morbilidades como: diabetes, 

hipertensión arterial, enfermedades cardiovasculares, 

respiratorias crónicas y cáncer suelen verse mayormente 

afectadas por el virus.  

 

De manera general, para la familia coronavirus, 

los síntomas clínicos comunes son: dolor de cabeza, 

disnea, fiebre, tos seca, mialgia/fatiga, y neumonía [7]. 

 

Familia de coronavirus 

 

La Organización Panamericana de la Salud [8], 

menciona que los coronavirus (CoV) pertenecen a una 

familia de virus que es diversa y por lo tanto las afecciones 

que causan son muy variadas, desde un resfriado común 

hasta complicaciones severas, como el síndrome 

respiratorio de Oriente Medio (MERS-CoV) o el 

coronavirus que ocasiona el síndrome respiratorio agudo 

severo (SARS-CoV). Por lo que, una nueva cepa 

representa un agente que no ha sido clasificado y/o 

diagnosticado previamente en el cuerpo humano.  

 

García L., et al., (2021) [9], menciona que el 

SARS-CoV-2 es un coronavirus monocatenario de ARN y 

sentido positivo, detectado en el mes de diciembre del año 

2019, como se había mencionado anteriormente, en la 

ciudad de Wuhan, China, causante de la enfermedad 
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COVID-19. La tasa de mutación en los virus con genoma 

ARN es sumamente elevada, sin embargo, el SARS-CoV-

2, corrige errores en la replicación, por lo que la tasa de 

mutación disminuye. No obstante, a pesar de este 

mecanismo, ocurren ciertas fallas que conducen a 

diversas mutaciones en las que hay una población 

dominante, facilitando una rápida propagación y 

originando una variedad viral. En ocasiones, las 

diferencias genéticas de las variantes no tienen efecto 

alguno sobre la propagación y síntomas, pero en otras 

ocasiones otorgan cargas virales más altas, mayor 

capacidad de transmisión y letalidad, incluso les permite 

evitar la reacción inmunológica del huésped. 

 

De acuerdo con los centros para el control y la 

prevención de enfermedades [10], durante la pandemia de 

COVID-19, se identificaron variantes del SARS-CoV-2 en 

el mundo y actualmente los científicos emplean sistemas 

distintos para clasificar y describir sus semejanzas y 

diferencias que existen entre los virus, hasta ahora. 

 

La clasificación de las variantes incluye a un 

grupo intersectorial por el SARS-CoV-2 y en los Estados 

Unidos es denominado como Grupo Interagencial por el 

SARS-CoV-2 (SIG) [10], el cual tiene como objetivo 

coordinar los centros para el control de las enfermedades, 

así como caracterizar a las variantes emergentes y 

monitorea los alcances de las inmunizaciones, 

tratamientos e incluso características de su diagnóstico. 

La evaluación de dichas variantes en la población permite 

emitir las recomendaciones necesarias, conforme a su 

proporción en la población. Del mismo modo, la taxonomía 

es empleada en la toma de decisiones por parte de 

instituciones gubernamentales, elaboración de vacunas, 

tratamientos, diagnósticos médicos, mecanismos de 

contagio y alcance de la enfermedad. 

 

La clasificación muestra la tabla 1, incluye la 

nomenclatura de la OMS, el linaje Pango, el cual es 

jerárquico, como un árbol genealógico, estado actual y la 

fecha de designación del virus. 

 

     Esta variedad de cepas representa un desafío para la 

salud pública, ya que la particularidad de estas se traduce 

en una gama de síntomas que podrían confundirse con 

otro tipo de infecciones respiratorias y tratamientos poco 

certeros. 

   Tabla 1. Lista de variantes [10]. 

 
 

La variante Pirola, análoga a la variante Omicron, 

probablemente haya surgido en pacientes 

inmunodeprimidos, representando un salto cualitativo en 

el proceso evolutivo del SARS-CoV-2. La proteína de pico 

de la variante Pirola (Figura 1) alberga más de 30 

mutaciones en relación con su variante precursora, BA.2, 

y se desconoce en gran medida cómo estas mutaciones 

afectan las propiedades biológicas del virus [11]. 
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Figura 1. La proteína de pico de la variante Pirola 

fuertemente mutada alberga dos mutaciones, S50L y 

K356T, que aumentan la entrada infecciosa a las células 

pulmonares [12]. 

 

Consideraciones de la variante BA.2.86 Pirola.  

 

La nueva variante BA.2.86 del SARS-CoV-2, 

mejor conocida como “Pirola” continúa propagándose por 

todo el mundo y contiene diversos cambios en los 

fragmentos del gen Spike, la primera vez que se identificó 

fue en Dinamarca a finales del mes julio [13], ha sido 

identificada en distintos lugares, como: Estados Unidos 

Canadá, Sudáfrica, Portugal, Israel, Suecia y Reino Unido.  

 

Por su parte en Reino Unido, la Agencia de 

Seguridad Sanitaria del (UKHSA) [14] detectó 34 casos en 

Inglaterra hasta el 4 de septiembre del 2023, cinco de ellos 

fueron ingresos en el hospital. En específico, 28 casos se 

relacionaron a un brote al interior de residencia de 

ancianos de Norfolk. La UKHSA [14] mencionó que hasta 

ahora “no se cuenta con pruebas suficientes para 

identificar si la variante influye en la gravedad clínica o 

prevalecerá en el Reino Unido” o en el mundo. 

 

En los Estados Unidos, los CDC alertaron sobre 

la aparición en nueve estados con esta variante hasta el 8 

de septiembre de 2023. Sin embargo, el incremento en los 

casos de COVID-19 y las admisiones hospitalarias no son 

a causa de BA.2.86 sino por otros virus que prevalecen en 

la población. [10] 

 

Estados Unidos, implementó vacuna contra la 

COVID-19 2023-24 a mitad del mes de septiembre, sin 

embargo, declaró un incremento del 8,7% en los ingresos 

hospitalarios hasta el 2 de septiembre del 2023, mientras 

que los decesos incrementaron un 10,5% en el mismo 

tiempo. Los CDC (2023) [10] resaltaron que los análisis 

iniciales propusieron que los anticuerpos actuales 

responden contra la nueva variante BA.2.86. 

 

Por otro lado, la UKHSA [14], menciona que en el 

Reino Unido y a nivel mundial, prevalece en cierta medida 

una transmisión comunitaria que se ha generalizado en la 

población por lo que se debe continuar trabajando, para 

determinar sus efectos. No obstante, es imperante que la 

población recibiera su vacuna de otoño tan pronto como 

se la ofrecieran. 

 

En el caso de Inglaterra se notificaron 8.961 

casos de SARS-CoV-2 el 2 de septiembre, un 22,6 % más 

(1.649) que la semana anterior [15]. Por lo que, el 11 de 

septiembre de 2023, el Departamento de Salud y 

Asistencia Social adelantó la aplicación para dosis de 

refuerzo de la vacuna en el período de otoño para 

Inglaterra como mecanismo de respuesta a la variante 

BA.2.86. 

 

La variante JN.1 Pirola de COVID-19, con 

potencial de volverse dominante llegó a México siete 

meses después de que se decretará el fin de la 

emergencia sanitaria el pasado mes de mayo de 2023. El 

primer caso que fue detectado ocurrió en la ciudad de 

México, el pasado 11 de diciembre de 2023, por lo que se 

desconoce con exactitud su comportamiento en la 

población mexicana, científicamente solo se tiene 

evidencia de que posee una mayor capacidad de 

transmisión que sus antecesoras, sin embargo no está 

relacionada con un aumento en casos COVID grave, a 

pesar que el virus refiere a una subvariante de ómicron, 

mismo que ha encabezado la mayoría de contagios desde 

diciembre de 2021 [16], [17].  

 

Actualmente, el personal de salud se mantiene 

alerta, ya que, aunque la variante había surgido en meses 

pasados, se trata de una subvariante de la Pirola (JN1), 

es la primera que tiene su propia subvariante y la que 

mejor se adapta a su huésped, motivo por el cual parece 

ser la más contagiosa que ha existido después de la 

original. Sin duda, representa un mecanismo viral de 

sobrevivencia que nos indica que la COVID-19 llego para 

quedarse y perpetuar su especie. 

 

La variante altamente contagiosa se encuentra 

en varios países y se espera que los contagios 

incrementen exponencialmente en todo el mundo las 

siguientes semanas, particularmente en la época invernal, 

junto con la influenza y el virus sincicial respiratorio (VSR). 

  

Sin embargo, aunque las evidencias científicas 

proponen que tiene una mayor capacidad de transmisión, 

no desencadena en casos graves, por lo que el riesgo que 

supone para la salud pública a nivel mundial es 

relativamente bajo. No obstante, este criterio puede 
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tomarse como un criterio a los movimientos antivacunas 

por el simple hecho de considerar que no hay gravidez. 

 

Por lo anterior es necesario difundir información 

científica, no solo de las variantes, sino también de los 

signos y síntomas para que la población se encuentre 

alerta y participe en la inmunización de manera oportuna.  

 

Se sabe al momento, que los síntomas son 

similares a los coronavirus y también coinciden con una 

gripe común. Por lo que existen razones suficientes para 

pensar que las vacunas para el SARS-CoV-2, incluyendo 

las de segunda y tercera generación puedan funcionar 

contra Pirola [18].  

 

Algunos de los síntomas frecuentes relacionados a esta 

variante son: 

• Fiebre 

• Escalofríos 

• Dolor de garganta 

 

Mientras que los síntomas con menor frecuencia son [19], 

[20], [21]. : 

 

• Dolor muscular (brazos o piernas)  

• Fatiga  

• Secreción nasal  

• Nariz congestionada 

• Estornudos 

• Cefalea 

• Dolor ocular 

• Mareo 

• Tos  

• Opresión en el pecho 

• Dificultad respiratoria 

• Ronquera 

• Entumecimiento u hormigueo 

• Pérdida de apetito 

• Náuseas  

• Vómito 

• Dolor abdominal  

• Diarrea 

• Pérdida o cambio del sentido del gusto y/o del 

olfato 

• Dificultad al dormir 

• Erupciones cutáneas 

• Úlceras bucales o linguales 

• Prurito ocular  

 

Cabe mencionar que la presencia de síntomas no 

basta, ya que siempre será necesario realizar una prueba 

diagnóstica que permita detectar al virus de manera 

profesional a través de una prueba de detección. 

 

De manera general, las pruebas virales se emplean 

para identificar si se tiene una infección por SARS-CoV-2, 

por lo que se deben analizar muestras extraídas 

directamente de la nariz y/o boca. 

 

Existen dos tipos de pruebas: 

 

1) Las pruebas de reacción en cadena de la polimerasa 

(PCR): Se amplifica el ácido nucleico (NAAT), que 

tiene mayor alcance para detectar el virus, en 

comparación con los antígenos. La muestra se toma 

por el personal médico y se analiza en el laboratorio, 

generalmente se emiten sus resultados 3 días 

después. 

 

2) Las pruebas de antígenos: Las cuales suelen ser más 

rápidas y con resultados a partir de los 15-30 minutos. 

Las pruebas positivas son precisas y confiables. No 

obstante, existe una menor posibilidad para identificar 

el virus, en relación con las pruebas de PCR, en 

particular cuando no se han presentado síntomas. Por 

lo tanto, los resultados negativos aislados en este tipo 

de pruebas, no descarta la infección [10].   

 

En caso de no presentar síntomas, pero de haberse 

expuesto al virus, se debe esperar por lo menos 5 días 

completos de la exposición antes de realizar las pruebas 

necesarias. 

 

En la ciudad de México, la Secretaría de Salud 

comunicó a finales del año 2023 que la aplicación de 

vacunas sería a través de los centros de salud y que el 

biológico de dosis única sería: Sputnik y Abdala, sin 

ningún costo y sin previa cita.  

 

En la figura 2 se observan las características de las 

personas prioritarias para la aplicación de esta, así como 

las fechas en que se deben acudir al centro de salud más 

cercano para que solicitar la aplicación. 
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Figura 2 Características de las personas prioritarias a 

vacunarse contra COVID-19. [22] 

 

Por otro lado, respecto a las vacunas Pfizer y/o 

Moderna será necesario adquirirlas a través de su compra 

y aunque no son específicas para JN1, resultan efectivas 

contra la cepa actual, ya que es una variante de ómicron. 

Representan la versión más actualizada para protegernos 

de enfermedades graves e inclusive la muerte por los virus 

que causan la COVID-19. 

 

La OMS considera a la cepa de coronavirus JN.1 

como “variante de interés”, debido a que presenta 

cambios que influyen en la etología del virus, así como en 

los efectos en la salud pública. Su potencial de 

propagación y en consecuencia, diagnóstico y tratamiento 

con cierta facilidad y/o limitaciones [23].  

 

 

Conclusiones 

 

La capacidad de mutación que tienen los virus les 

aporta ciertas ventajas para sobrevivir y coexistir con 

diversas especies de organismos en este mundo, incluso 

con los avances médicos, sus mecanismos de transmisión 

se ven favorecidos por la globalización. La alta tasa de 

mutación de los virus de ARN, explica su diversidad con 

más de 12000 variantes y con los altos niveles de contagio 

en la población, en consecuencia, las replicaciones virales 

favorecen nuevas mutaciones en la población humana. 

 

Aunque actualmente es demasiado pronto para 

asegurarlo, la propagación de la variante podría ocasionar 

que se convierta en dominante, sin embargo, por ahora no 

se considera como una amenaza para la salud pública. 

Sin embargo, es necesario adoptar programas de salud 

pública que favorezcan la vacunación de la población, 

específicamente personas mayores de 60 años, 

embarazadas, con sobrepeso, diabetes, cáncer, VIH o 

enfermedades crónicas, para hacer frente a cualquier 

escenario en donde se encuentren el virus como 

protagonista. Además, optar por los espacios ventilados, 

el estornudo de etiqueta, sana distancia, lavado frecuente 

de manos y uso de mascarilla son solo algunos aspectos 

que podemos implementar para evitar reinfecciones. 
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