
2019-nCoV es un 

virus de ARN 

monocatenario 

con polaridad 

positiva.1,2

Científicos aislaron el ARN viral y 

secuenciaron el genoma.3
Permitiendo realizar comparaciones

secuenciales con otros coronavirus.3

SARS-CoV

79%

SARS-CoV-2 

(2019-nCoV)

Se determinó que el 

2019-nCov comparte un

79% de identidad

secuencial con el 

coronavirus  SARS-CoV.3

A finales de diciembre de 2019, severos casos de neumonía fueron reportados en la ciudad de Wuhan, China.                                    

El agente causal fue identificado como un nuevo coronavirus denominado inicialmente 2019-nCoV. 1

Esto permitió 

denominar el virus como 

SARS-CoV-2.4

Se han aislados y caracterizado 7 

coronavirus con capacidad de 

provocar infecciones en humanos. 

Incluyendo al SARS-CoV-2.5

El SARS-CoV originó la epidemia del 

Síndrome Respiratorio Agudo Grave (SARS) 

en 2003.6

COVID-19 es la enfermedad ocasionada por 

el virus SARS-CoV-2, declarada pandemia 

en Marzo de 2020.7

El SARS-CoV-2 necesita ingresar 

a la célula para poder hacer más 

copias de sí mismo.8

CÉLULA HUMANA

SARS-COV-2

Para lograr la entrada a la 

célula, el SARS-CoV-2 emplea 

la proteína S expresada en la 

superficie viral.8

ARN

El receptor de la célula 

huésped es la Enzima 

Convertidora de 

Angiotensina 2 (ACE2).8

Receptor ACE2

MEMBRANA CELULAR 

Las células epiteliales del 

aparato respiratorio expresan 

el receptor ACE2.9

Sin embargo, hay otras células que 

también expresan este receptor.9
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PROTEÍNA S 

La proteína S es una

glicoproteína de 

transmembrana tipo I 

constituida por tres 

protómeros idénticos que 

forman un trímero.10

Cada protómero contiene 

dos subunidades, S1 y S2.10

RBD
El dominio de unión al receptor 

(RBD) se encuentra en el 

subunidad S1. La conformación 

RBD up es accesible al receptor, 

uno de los tres protómeros debe 

estar bajo esta conformación 

para ser reconocido por el 

receptor.11

El dominio N-terminal 

(NTD) pertenece a la 

subunidad S1.11

NTD

HR1
Heptad repeat 1 (HR1) 

es una región de la 

subunidad S2 en la 

que se repiten siete 

aminoácidos.

Las regiones HR1 y HR2 

participan en la 

fusión de 

membranas.12

PROTÓMERO DE LA PROTEÍNA S 

EN CONFORMACIÓN RBD UP

CH
Hélice central (CH) 

pertenece a la 

subunidad S2.11

CD
Dominio conector 

(CD)  forma parte 

de la subunidad 

S2.11

FP
El péptido de fusión 

(FP) pertenece a la 

subunidad S2 y 

conecta la membrana 

viral a la membrana 

de la célula huésped.12

SD1 Y SD2
Subdominio 1  (SD1) y 

subdominio 2 (SD2).

En el punto S1/S2 se realiza 

la primera escisión, seguido 

de una escisión en el punto 

S2’ la cual deja expuesto el 

péptido de fusión.12

PROTÓMERO DE LA PROTEÍNA S 

EN CONFORMACIÓN RBD DOWN
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El dominio de unión 

al receptor (RBD) 

es el encargado 

de reconocer y 

unirse al receptor 

celular.10

Esto no puede ser

posible bajo la

conformación RBD 

down debido a que 

esta es inaccesible al 

receptor.11
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