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INTRODUCCION

En el presente articulo de opinién, se analiza el potencial del estudio de aguas residuales como predictor epidemiologico de
futuras emergencias de salud publica. La deteccion de SARS-CoV-2 de forma preliminar a la manifestacion de brotes clinicos
en aguas residuales urbanas; y, la correlacion entre determinados marcadores bioldgicos con caracteristicas intrinsecas de la
poblacion nos permite elucidar que su analisis podria ser utilizado como alerta temprana del aparecimiento de futuras
emergencias de salud publica. De acuerdo con diversas predicciones, la humanidad enfrentara varias crisis sanitarias en este
siglo derivadas del cambio climatico y la contaminacion antropogénica. La aplicacion de herramientas 6micas en el analisis
de aguas residuales permite detectar modificaciones en los patrones de microorganismos patégenos, por ende, es necesaria la

optimizacion de metodologias que permitan aplicar estas tecnologias como herramientas epidemiologicas a nivel global.
CUERPO

La influencia antropogénica ha acelerado el ritmo evolutivo y ha modificado drasticamente el equilibrio ecologico de forma
casi irreversible, impactando en el surgimiento y diseminacion de agentes infecciosos emergentes (Cavicchioli et al., 2019).
Emergencias sanitarias globales como la del Sindrome Respiratorio Severo Agudo [SARS], Enfermedad del Coronavirus
2019 (COVID-19), Enfermedad por el virus del Ebola, Sindrome de Inmunodeficiencia Adquirida [SIDA], Gripe Aviar
(H5N1), Sindrome Respiratorio del Oriente Medio [MERS] y la Enfermedad por el virus del Zika emergieron a partir de
reservorios animales (Cascella et al., 2020; Reperant y Osterhaus, 2017). Segtin la Organizacién de las Naciones Unidas
alrededor del 60% de las infecciones en humanos, y el 75% de las enfermedades emergentes o reemergentes son de origen
zoondtico (UNEP, 2016). Esta realidad, en combinacion con episodios ambientales y sociales drasticos nos hacen prever que
el surgimiento de nuevos episodios sanitarios criticos es altamente probable para los proximos afios (Manzanedo y Manning,
2020; Rodriguez-Verdugo et al., 2020).

El aislamiento social, las restricciones comerciales, de transporte y la adopcion de medidas drasticas a nivel global han
derivado en una crisis socioeconomica sin precedentes, con prondstico atun reservado (Nicola et al., 2020). Los sectores de
investigacion, la academia, salud publica y privada, y las agencias regulatorias alrededor del mundo se han enfocado en la
contencién, diagndstico, elucidacion y en la busqueda de soluciones a corto plazo en un tiempo récord. Sin embargo, es
necesario tener en cuenta que algunas investigaciones aplicadas vaticinaron una potencial pandemia relacionada con la
familia de los Coronavirus afios atras, considerando la diversidad viral, las rutas de diseminacion y distribuciones geograficas
de los murciélagos, los cuales representan los principales reservorios y vectores de los géneros Alphacoronavirus y

Betacoronavirus, quienes eventualmente pueden transmitirse al ser humano (Fan et al., 2019; Woo et al., 2012).
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La via de transmision del agente causal del COVID-19 (SARS-CoV-2), asi como de los coronavirus en general, es por medio
de particulas nasales o por contacto directo humano-humano. Sin embargo, este virus ha sido detectado también en materia
fecal de los portadores; por lo cual, la potencial transmision fecal-oral necesita ser investigada y elucidada (La Rosa et al.,
2020). La deteccion de material genético especifico de SARS-CoV-2 en aguas residuales y en cuerpos de agua que han recibido
impacto antropogénico es de considerable interés, considerando que ciertas investigaciones han detectado la presencia de este
virus en estaciones de tratamiento de agua residual de forma anticipada a que se reporten casos clinicos confirmados (Medema
et al., 2020). En la actualidad, diversas publicaciones reportan la deteccion de este virus en aguas residuales alrededor del
mundo, en las cuales utilizan en su mayoria la metodologia de deteccion y cuantificacion para muestras clinicas, basada en la
reaccion de la cadena de la polimerasa de transcripcion inversa (RT-qPCR) (La Rosa et al., 2020; Nufiez-Delgado, 2020;
Singer y Wray, 2020).

El estudio de las aguas residuales como herramienta epidemiolégica (WBE, del inglés wastewater-based epidemiology) se
fundamenta en la elevada correlacion existente entre los contaminantes y biomarcadores detectados en estas matrices, y datos
cualitativos y cuantitativos de las poblaciones de las cuales provienen (Lorenzo y Pico, 2019). Esta herramienta esta siendo
utilizada en la deteccion de perfiles de resistencia a antibioticos a partir de metagenomas alrededor del mundo, revelando
diferencias notables en diversidad y abundancia de acuerdo con los niveles de sanitizacion de origen (Hendriksen et al.,
2019). A nivel de viromas (coleccion total de virus), una de las principales preguntas de investigacion pendientes es la
estandarizacion de técnicas de extraccion, purificacion, secuenciacion y analisis bioinformatico, con la finalidad de evitar

sesgos sistematicos (Calero-Caceres, Ye, y Balcazar, 2019).

La deteccion y cuantificacion de SARS-CoV-2 en aguas es un desafio complejo, considerando el efecto de dilucion que
podrian tener dependiendo el caudal, el cual podria facilmente opacar la concentracion detectable, mas atin cuando se utilizan
volimenes pequefios para la extraccion y purificacion (Bogler et al., 2020). Por lo tanto, es imprescindible que las metodologias
de analisis sean armonizadas, con la finalidad de poder utilizar a las variaciones en las tendencias de abundancia de determinadas
familias de virus como indicadores de potenciales brotes clinicos futuros. Los recientes avances en técnicas de secuenciacion
y bioinformatica han transformado rapidamente el analisis de la diversidad y abundancia de los componentes microbianos en
diversos ecosistemas. Actualmente, los costos de realizacion de analisis genomico de Gltima generacion, y la disponibilidad
de paquetes informaticos para su interpretacion, permite su aplicacion rutinaria en muchos paises (Ji et al., 2020; Watts y
Hurwitz, 2020). Un reciente articulo detalla la caracterizacion de viromas de aguas residuales de 81 areas densamente pobladas
alrededor del mundo, detectando una elevada diversidad de familias de virus, muchos de ellos de interés sanitario
(Nieuwenhuijse et al., 2020), estableciendo una linea base que podria ser utilizada para el disefio de estrategias de vigilancia

epidemiologica viral.
CONCLUSIONES

Por medio del WBE, se podria contar con una herramienta economicamente factible y éticamente aceptada para la deteccion
temprana de determinantes de potenciales enfermedades de interés en salud publica, permitiendo tomar decisiones oportunas
para contener de forma mas eficiente futuras emergencias de salud publica. Sin embargo, es necesaria la estandarizacion de
las metodologias de analisis para evitar sesgos sistematicos que limiten la interpretacion adecuada de los resultados obtenidos.
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