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El tratamiento de este síndrome consiste en establecer un pro-

grama de rehabilitación de logopedia y  deglución. En este caso,

el paciente presentó recuperación clínica completa de la  capaci-

dad deglutoria y  fonatoria al cabo de 6 meses de rehabilitación,

confirmándose una movilidad completa de las cuerdas vocales en

fibrolaringoscopia de control. Esta evolución sugiere una neuropra-

xia o axonotmesis leve como mecanismo lesional.

Aunque la evidencia científica es reducida, la mayoría de casos

diagnosticados son lesiones de tipo neuropraxia, que, por defi-

nición, es un proceso reversible10.  El diagnóstico definitivo se

establece por electromiografía, sin embargo, no se  realiza de

manera rutinaria por difícil acceso a  músculos de la laringe y tra-

tarse  de una técnica molesta. Así, una evolución clínica favorable

confirmaría dicha lesión. La terapia tiene como objetivo reducir el

tiempo de recuperación y  lograr de manera temprana la  funciona-

lidad.

Finalmente, se hace hincapié en las repercusiones neurológi-

cas que puede ocasionar la intubación orotraqueal relacionada con

cambios posicionales en prono. Aunque la mayor parte de los casos

de este síndrome son  leves, podrían presentarse daños irreversi-

bles, requiriendo uso de sonda nasogástrica o gastrostomía para

evitar riesgo de broncoaspiración.
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Aparición de novo de la mutación E484K en una
variante del linaje B.1.1.7 de SARS-CoV-2

De novo emergence of the mutation E484K in a SARS-CoV-2
B.1.1.7 lineage variant

Desde su primera descripción en diciembre de 20201, la variante

de preocupación VOC-202112/01 (también conocida como linaje

B.1.1.7, 20I/501Y.V1 o, recientemente, según la  OMS, simple-

mente alpha2)  del SARS-CoV-2 ha ido extendiéndose por todo el

mundo. En nuestra área geográfica se ha hecho predominante

desde comienzos de marzo de 2021, representando en junio más

del 90% de las nuevas infecciones3.  Esto se debe principalmente a

las mutaciones que esta variante acumula en el gen que codifica

la espícula (gen S) especialmente en la zona de unión al recep-

tor (RBD). Estas mutaciones, especialmente la mutación N501Y

que comparte con las variantes de preocupación beta (B.1.351 o

20H/501Y.V2) y  gamma (P.1 20J/501Y.V3), entre otras, se rela-

cionan con un aumento de la afinidad de la unión de la espícula

con la enzima convertidora de angiotensina II y  un aumento de la

transmisibilidad4. Estas dos últimas variantes comparten además la

mutación E484K, también en el entorno del RBD, que podría relacio-

narse con cierto grado de escape a  la acción de las  vacunas5. Por ello,

cuando aparecieron las  primeras secuencias del linaje B.1.1.7 con la

mutación E484K, las autoridades británicas las declararon varian-

tes de preocupación VOC-202102/026; aunque el clúster en el que

se enmarcaban esas variantes no  parece haber sido tan exitoso y

representa solamente el 0,225% de las secuencias del linaje B.1.1.7

incluidas en GISAID (Global Initiative on Sharing All Influenza Data).

Conforme al protocolo de cribado de variantes de nuestro cen-

tro, todas las muestras positivas para SARS-CoV-2 con Ct <  32  se

analizan empleando el kit AllplexTM SARS-CoV-2 Variants I Assay

(Seegene, Corea) que detecta de forma simultánea las mutacio-

nes H69/V70, E484K y N501Y. A finales de abril identificamos

una muestra positiva a  las 3 dianas estudiadas. Además de la

muestra del paciente que presentaba las  3 mutaciones, se secuen-

ciaron las muestras de los otros tres casos positivos del clúster

familiar de los que el paciente había sido contacto estrecho y

presentaban un perfil compatible con el linaje B.1.1.7 pero sin la

mutación E484K. Para la secuenciación del genoma viral se empleó

el panel Ion AmpliSeq SARS-CoV-2 Research Panel (Thermo Fis-

her Scientific, USA)7. Las librerías fueron preparadas siguiendo las

instrucciones del  fabricante y se cargaron en  un chip 540 y  en  la

plataforma Ion  GeneStudioTM S5 (Thermo Fisher Scientific, USA). El

genoma se ensambló mediante el plugin IRMA8 y se comprobó su

consistencia mediante el programa Integrative Genomics Viewer

(IGV)9. Además, se empleó la webApp Nextstrain10 tanto para la

asignación del  clado como para la visualización de las mutaciones.

Las secuencias obtenidas mediante secuenciación masiva confir-

maron los resultados de las técnicas de cribado de variantes por

PCR. La muestra problema presentaba la mutación G23012A que
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Tabla  1

Cobertura de las mutaciones presentes en el clúster familiar

Muestra Problema Familiar 1  Familiar 2 Familiar 3

C241T 2935 7356 4892 3110

C913T 5499 10533 7634 5110

C3037T 6899 10817 8752 8597

C3267T 1870 6997 4489 3645

C4464T 7318 13962 8950 5797

A5041G 3407 6980 4543 2567

C5388A 4309 8448 5309 3474

G5763A 7673 12951 9983 10079

C5986T 2074 3458 1213 449

T6954C 2822 7202 3136 933

11288-11297 6911 11107 8345 7157

C11668T 5339 7078 3973 2795

C12439T 6903 11349 7622 6920

C14407T 4004 6209 3489 2521

C14408T 4006 6230 3496 2525

C14676T 5486 8911 6115 4265

T15096C 3185 5267 3462 3199

C15279T 1811 6655 4096 2838

T16176C 6050 11721 8117 9837

C18647T 2354 6501 4085 3055

21766-21772 5587 6261 5807 5072

21994-21997 7153 7985 6569 5075

G23012A 8771

A23063T 2137 5422 4300 1691

C23271A 4375 7485 6071 5999

A23403G 13281 16004 13387 13398

C23604A 9736 12985 11754 14791

C23709T 7735 11037 9594 7600

T24506G 14234 17157 15581 13242

G24914C 9398 14695 11772 7804

C27972T 25717 28812 39283 27683

G28048T 25829 28835 39267 27589

A28095T 12218 16000 19763 6728

A28111G 12192 15990 19727 6687

28274 9517 11135 18433 8315

G28280C 10624 12112 19790 8916

A28281T 10686 12175 19865 8933

T28282A 10689 12181 19875 8936

C28320T 10853 12294 20071 9036

G28881A 6831 10521 12661 5721

8882A 6840 10531 12673 5728

G28883C 6841 10531 12673 5728

C28977T 6715 10284 12336 5378

condiciona el cambio de aminoácido en el gen S  E484K. Ninguna de

las otras tres muestras presentaba esa mutación en el ensamblado,

además las lecturas de A en la posición 23012 representaban menos

del 1% de las lecturas en  cada una de las muestras. Exceptuando la

mutación G23012A, las cuatro cepas del  clúster familiar eran idén-

ticas y  tenían tanto las mutaciones características del linaje B.1.1.7

como algunas propias (ver tabla 1).

Pese a pertenecer al linaje B.1.1.7 y presentar además la muta-

ción E484K, la secuencia de nuestra muestra no compartía el resto

de las mutaciones características de la  VOC-202102/02 por lo que

se trataba probablemente de una aparición de esta mutación inde-

pendiente a las encontradas en  febrero de 2021 en el Reino Unido,

de forma similar a  otras apariciones sincrónicas de esta mutación.

En este caso, la cadena de transmisión epidemiológica es  bastante

clara, ya que la infección del paciente con la mutación E484K es la

que aparece de forma más  tardía: una semana posterior al  resto

y cuando el paciente se  encontraba en aislamiento desde hacía

seis días por ser contacto estrecho de caso confirmado, por lo que,

probablemente, esta mutación apareció de novo, bien en el pro-

pio paciente o bien en cualquiera de los otros tres integrantes del

clúster tras la toma de sus respectivas muestras. Afortunadamente,

el paciente no tuvo contactos estrechos posteriores y  tampoco se

han observado nuevas variantes pertenecientes al  linaje B.1.1.7 con

la mutación E484K en los cribados diarios realizados en nuestra

organización sanitaria.
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Could the stethoscope be a  SARS-CoV-2 vector?

¿Podría ser el fonendoscopio un vector del SARS-CoV-2?

Dear Editor,

SARS-CoV-2 is a viral disease that is  transmitted by  different

mechanisms, among which are aerosols and fomites. The stethos-

cope is a medical device that is  used for different patients, which is

known for its ability to transmit other infectious diseases between

patients and healthcare workers.1,2 Usually, the stethoscope is pla-

ced on the front and back of the chest, while the patient breathes

or even coughs on it. Despite the exponential growth of know-

ledge about the infection by  SARS-CoV-2, to  date, no study has been

published that analyzes the possibility that the stethoscope acts as

a fomite in the transmission of SARS-CoV-2. We conducted the pre-

sent study to assess the ability of transmitting SARS-CoV-2 through

the stethoscope.

In our hospital, a clean stethoscope was placed in each iso-

lation room with symptomatic patients with pneumonia due to

SARS-CoV-2. During the months of January and February 2021, we

studied the presence of SARS-CoV-2 in  100 stethoscopes from spe-

cific SARS-CoV-2 rooms. Two hours after conducting the respiratory

assessment, samples for PCR detection of SARS-CoV-2 RNA were

taken using a swab with a synthetic tip and a  plastic shaft rub-

bing the diaphragm for 10 s. A  real-time Seegene PCR that detected

3 specific genes (RdRP, E and N) was used. The stethoscopes were

not disinfected since the first day of admission of the patients. Fifty-

four of them were in single rooms, and the remaining in double

rooms. The patients admitted to these rooms had a median hospi-

tal stay prior to inclusion in the study of 7 days (3–12). The presence

of SARS-CoV-2 was confirmed with nasopharyngeal swabs on the

day of admission. PCR was used in  75 of the cases, with a  mean

cycle threshold (Ct) of 26 ± 5.1. The remaining 71 were confirmed

by antigen detection by chemiluminescence, which could be a limi-

tation of the study. SARS-CoV-2 RNA was not detected in  any of the

samples obtained from the stethoscopes.

Despite the importance of standard precautions, such as

environmental cleaning and hand hygiene, which prevent the

transmission of  other microorganisms, the demonstration that a

single route of transmission is  capable of transmitting SARS-CoV-

2 in real situations is  very complex. The most studied and known

SARS-CoV-2 transmission mechanism is produced by  drops, caused

by direct, indirect or close contact with infected people through

the contaminated secretions expelled during speech (5–10 �m).

Airborne transmission caused by the suspension of aerosols in

the air for long periods, especially in closed environments with

poor ventilation (<5 �m),  has also been stablished.3 The last stu-

died mechanism, transmission by fomites, is caused by  respiratory

secretions deposited on different surfaces and objects, which can be

maintained for long periods (from hours to days), depending on the

type of surface, especially in hospital environments. This fact has

motivated the performance of various studies that consider the pos-

sibility of this route of transmission plausible, especially in rooms of

patients infected by SARS-CoV-2. The virus is  more stable in  plastic

and steel (stethoscope materials) than in copper and cardboard, and

viable virus remains can be detected up to 72 h later, with stability

kinetics like SARS-CoV-1.4 Environmental contamination has been

described in  rooms with symptomatic patients with SARS-CoV-2

infection, being more frequent on the floor and bed rail, associated

with a lower cycle threshold and during the first week of admission.

This is probably due to  direct contamination by either the patient

or by healthcare workers after contacting with infected respiratory

fluids.5 There are controversial studies that describe the presence

of SARS-CoV-2 RNA in the hospital environment, but none of them

has shown it as the cause of an outbreak.6,7 Our study revealed that,

despite including symptomatic patients with low Ct, the presence

of SARS-CoV-2 on stethoscopes was  not found.

In conclusion, the stethoscope as a  medical tool that is in contact

with the patient is not a  fomite capable of transmitting SARS-CoV-2

but this fact does not mean that systematic cleaning should not  be

performed.
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