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Resumen
A PALABRAS La pandemia de COVID-19 impacta directa e indirectamente todas
CLAVE: las actividades de la sociedad. El objetivo de este estudio es realizar

bibliometria, mapas
de redes, metadatos
bibliogréaficos, del SARS-CoV-2 sobre la productividad cientifica en el campo
MEDLINE/PubMed,
variantes del SARS-
CoV-2. documentos publicados sobre las variantes del SARS-CoV-2 en la

base MEDLINE/PubMed del 1 de enero de 2019 al 30 de junio de

2022. Las visualizaciones de los mapas de redes bibliométricas se realizaron con el programa

un andlisis de mapas bibliométricos de la influencia de las variantes

biomédico. Metodologia: Se realiz6 una basqueda de los

VOSviewer. Se revisé la ocurrencia, cantidad de enlaces, fuerza total de enlace y los
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conglomerados (“clusters”) generados por el programa. Los resultados muestran que la
cantidad de documentos encontrados sobre las variantes omicron y delta es 1339 y 1741,
respectivamente. Las publicaciones sobre la variante omicron presentan 156 ocurrencias, 81
enlaces y una fuerza total de enlace de 456. Los articulos de la variante delta sobresalen en
su conglomerado con 258 ocurrencias, 124 enlaces y una fuerza total de enlace de 881. En
51 articulos se resalta la variante alpha, los que constituyen 35 enlaces y una fuerza total de
enlace de 175. Diecinueve nombres de autores aparecieron en 15 o méas documentos
relacionados con las variantes del SARS-CoV-2 y 13 nombres de organizaciones aparecieron
en 6 0 mas de dichos documentos. En conclusién, el analisis de mapas de redes bibliométricas
refleja la influencia de las variantes del SARS-CoV-2 sobre la productividad cientifica en el
campo biomédico y puede contribuir a la descripcion de la evolucion de problemas de salud

publica como la pandemia de COVID-19.

Abstract

KEY WORDS- The COVID-19 pandemic directly and indirectly impacts all
bibliometrics, activities of society. The objective of this study is to carry out an
n_etV\_/ork maps, analysis of bibliometric maps of the influence of SARS-CoV-2
bibliographic

metadata, variants on scientific productivity in the biomedical field.
MEDLINE/PubMed, . . )
SARS-COV-2 Methodology: A search of the documents published on the SARS
variants. CoV-2 variants was carried out in the MEDLINE/PubMed

database from January 1, 2019 to June 30, 2022. The
visualizations of the bibliometric network maps were performed with the VOSviewer
program. The occurrence, number of links, total link strength and clusters generated by the
program were reviewed. The results show that the number of documents found on the
omicron and delta variants is 1339 and 1741, respectively. The publications on the omicron
variant present 156 occurrences, 81 links, and a total link strength of 456. Delta variant
articles excel in their conglomerate with 258 occurrences, 124 links, and a total link strength
of 881. In 51 articles the alpha variant is highlighted, which constitute 35 links and a total
link strength of 175. Nineteen author names appeared in 15 or more documents related to
SARS-CoV-2 variants and 13 organization names appeared in 6 or more such documents. In
conclusion, the analysis of bibliometric network maps reflects the influence of SARS-CoV-
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2 variants on scientific productivity in the biomedical field and can contribute to the

description of the evolution of public health problems such as the COVID-19 pandemic.

Introduccion

Los mapas bibliométricos o mapas de ciencia constituyen herramientas Utiles para la
organizacion y analisis de la informacion en diferentes areas del conocimiento (Guzman y
Trujillo, 2013, Sampieri y Trejo, 2015). E131 de diciembre de 2019, la “WHO China Country
Office” fue informada de casos de neumonia de etiologia desconocida detectados en la ciudad
de Wuhan, Provincia de Hubei en China (World Health Organization [WHO], 2020a). La
enfermedad por coronavirus de 2019 (COVID-19) causada por el SARS-CoV-2 (coronavirus
de tipo 2 causante del sindrome respiratorio agudo severo), se extendié rapidamente por el
mundo y en marzo de 2020, la Organizacion Mundial de la Salud (OMS) declard
formalmente la pandemia de COVID-19 (WHO, 2020b).

Hasta el 6 de marzo de 2023, 676,081,008 personas se contagiaron de COVID-19 a
nivel mundial, de las cuales 6,877,696 fallecieron (Johns Hopkins University, 2023). Estos
hechos han originado que gran parte de la actividad cientifica se enfoque al estudio de la
COVID-19. Esta productividad se refleja en la enorme cantidad de articulos publicados sobre
esta enfermedad y su agente etiolégico. Por lo que se hace imprescindible el analisis
bibliométrico de estos metadatos bibliograficos como una medida del estado del arte y del

impacto que tiene el SARS-CoV-2 en la investigacion biomédica.

En mayo de 2021, la OMS denomind las variantes del SARS-CoV-2 utilizando el
alfabeto griego. Las variantes de este coronavirus y los paises donde se detectaron por
primera vez son: Alpha (Reino Unido), Beta (Sudéafrica), Gamma (Japon / Brasil), Delta
(India), Epsilon (Estados Unidos), Eta (Reino Unido / Nigeria), lota (Estados Unidos), Kappa
(India), Zeta (Brasil), Mu (Colombia), Omicron (Sudafrica). Entre las variantes bajo
monitoreo (VBM, variant being monitored) estan: Alpha, Beta, Gamma, Delta, Epsilon, Eta,
lota, Kappa, Zeta, Mu. Mientras que Omicron es la variante de preocupacion (VOC, variant

of concern) mas reciente (Centers for Disease Control and Prevention [CDC], 2021, 2022).
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Varios investigadores realizaron visualizaciones bibliométricas sobre la COVID-19
en campos especializados de la medicina como inmunologia (Xia et al. 2022), neurologia
(Zhang et al. 2022a) y gastroenterologia (Zyoud et al. 2022). Sin embargo, aun quedan
aspectos que estudiar acerca de mapas bibliométricos que describan la influencia de
problemas de Salud Publica sobre la productividad de la comunidad cientifica. El objetivo
de este estudio es realizar un analisis bibliométrico sobre la influencia de las variantes del
SARS-CoV-2 mediante la visualizacion de mapas de redes de productividad biomédica, ya
que podria ser de utilidad en la bdsqueda, seleccion y analisis de informacion para la
deteccion de topicos “calientes” y la toma de decisiones fundamentadas en la actividad

cientifica.

Desarrollo

La actividad cientifica responde a las necesidades de la humanidad, por lo que la
productividad cientifica biomédica representada por la publicacion de articulos cientificos
puede reflejar la respuesta de la comunidad cientifica a la dinamica de la pandemia causada
por el SARS-CoV-2. Estudios previos realizados por otros investigadores incluyen el analisis
bibliométrico de COVID-19 y las respuestas inmunes, el cual muestra la evolucion de los
puntos criticos de investigacion y brinda informacion atil para los estudios de seguimiento
(Xia et al. 2022).

La base de publicaciones cientificas MEDLINE/PubMed es ampliamente reconocida
en el campo de la Biotecnologia y Ciencias Biomédicas. Esta base de datos incluye
publicaciones periodicas de revistas cientificas indexadas y cuyos articulos son revisados por
pares, lo que permite el analisis de estos metadatos para observar y describir las tendencias
de la actividad cientifica biomédica durante la pandemia a medida que surgen nuevas
variantes del SARS-CoV-2.
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Metodologia
Busqueda de la Informacion

La basqueda de las publicaciones fue realizada en el idioma inglés en la base de datos
MEDLINE/PubMed. Los términos de busqueda se limitaron al titulo y al resumen de las
publicaciones y se utilizo el operador booleano AND. Las palabras de busqueda fueron
“SARS-CoV-2” AND “variant” AND el nombre (segun la OMS) de la respectiva variante:

13 2 13 2

“alpha”, “beta”, “gamma”, “delta”, “epsilon”, “eta”, “iota”, “kappa”, “mu”, “zeta”,

“omicron”. La busqueda se restringi6 al periodo del 01/01/2019 hasta el 30/06/2022.

Visualizacion de mapas bibliométricos

La visualizacion de los mapas de redes bibliométricas de cada una de las variantes del
SARS-CoV-2 antes mencionadas fue realizada con el programa VOSviewer version 1.6.17
(Leiden University, Leiden, The Netherlands) (van Eck y Waltman, 2010). Para esto, se
realizaron visualizaciones de co-ocurrencia de palabras clave (de los autores) y co-autoria
basadas en metadatos bibliogréficos utilizando archivos descargados de MEDLINE/PubMed.
Para cada una de las palabras clave de los autores, el programa determind su ocurrencia, la
cantidad de enlaces, la fuerza total de los enlaces de co-ocurrencia con otras palabras clave
y las agrupd en conglomerados (“clusters”). Los mapas fueron generados por medio de
VOSviewer con las palabras clave que mostraron la mayor fuerza total de los enlaces y se
selecciond la visualizacion que tuvo el conjunto mas grande de palabras clave conectadas.
Adicionalmente, se realiz6 un procedimiento similar para cada uno de los autores y de las
organizaciones. En los resultados, solo se presentan las visualizaciones de las redes

bibliométricas de las cinco variantes del SARS-CoV-2 con mas publicaciones.

Analisis de mapas bibliométricos con VOSviewer

En las visualizaciones de red (Network Visualization), cada circulo represento una

palabra clave, autor u organizacion. El tamafio de los circulos se relaciond con la cantidad de
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publicaciones en las que aparecio cada palabra clave, autor u organizacion segun el analisis
del que se tratase, es decir, a mayor tamafio mas publicaciones. La distancia entre dos circulos
unidos por una linea reflejo la fuerza de enlace, o sea, a menor distancia mayor cantidad de
publicaciones en las que aparecieron, a la vez, las dos palabras clave, autores u
organizaciones segun fuera el caso. Cada conglomerado constituyé un conjunto de nodos

estrechamente relacionados que se representd del mismo color.

Ademas, se realizaron visualizaciones de superposicion (Overlay Visualization) en la
que los circulos amarillos correspondieron a las publicaciones mas recientes mientras que los

circulos azules y verdes representaron los documentos menos recientes.

Resultados

Los resultados muestran que la cantidad de articulos publicados varia notablemente
de una variante a otra del SARS-CoV-2 (Figura 1).
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Figura 1

Produccion cientifica relacionada con las variantes del SARS-CoV-2 del 01/01/2019 al
30/06/2022
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Variante del virus SARS-CoV-2

Las palabras clave “SARS-CoV-2" y “COVID-19” son las de mayor ocurrencia entre
los 4697 documentos y forman parte de los conglomerados “clusters” de mayor numero de
palabras clave. Las publicaciones sobre cada una de las variantes de este coronavirus
empiezan a aparecer progresivamente en los metadatos estudiados. Adicionalmente, este
analisis muestra que los documentos que destacan topicos como coronavirus, ace2 y proteina

“spike” se publican desde muy temprano en la pandemia (Figura 2).
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Figura 2

Visualizacion de superposicion
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Nota. Visualizacion de superposicion (Overlay Visualization) de la red de las palabras clave
de las publicaciones relacionadas con las variantes del SARS-CoV-2 desde 01/01/2019 hasta
el 30/06/2022. En esta visualizacién, los circulos amarillos corresponden a las publicaciones
mas recientes mientras que los circulos azules y verdes representan los documentos menos
recientes. Ecuacion de busqueda: (SARS-CoV-2[Title/Abstract]) AND

(variant[Title/Abstract]). Resultados obtenidos: 4697 documentos.

Diecinueve nombres de autores aparecieron en 15 0 mas documentos relacionados
con las variantes del SARS-CoV-2 (Tabla I). Entre tanto, 13 nombres de organizaciones

aparecieron en 6 0 mas de dichos documentos en el mismo periodo.
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Nombres de autores que aparecen en 15 0 mas publicaciones relacionadas con las variantes

del SARS-CoV-
Nombre Documentos Fuerza Total de
Enlace
Raoult, Didier 30 62
Colson, Philippe 28 61
Yuen, Kwok-Yung 23 29
Hoffmann, Markus 22 19
Yadav, Pragya D 21 0
To, Kelvin Kai-Wang 20 27
Levasseur, Anthony 19 47
Péhlmann, Stefan 19 19
Shi, Pei-Yong 19 27
Diamond, Michael S 18 6
Fournier, Pierre-Edouard 18 50
Lu, Lu 18 20
Pekosz, Andrew 17 7
Dhama, Kuldeep 16 0
Giovanetti, Marta 16 0
Kawaoka, Yoshihiro 15 4
Liu, Yang 15 20
Mostafa, Heba H 15 7
Xie, Xuping 15 25

Nota. Nombres de autores que aparecen en 15 0 mas publicaciones relacionadas con las
variantes del SARS-CoV-2 desde 01/01/2019 hasta el 30/06/2022. Ecuacion de busqueda:
(SARS-CoV-2[Title/Abstract]) AND (variant[Title/Abstract]). Resultados obtenidos: 4697

documentos.

En 51 articulos se resalta la variante alpha, los que constituyen 35 enlaces y una fuerza

total de enlace de 175. Ademas, forman parte de un conglomerado que también incluye

publicaciones sobre las variantes beta, gamma y delta (Figura 3). Ciento catorce nombres de

autores y 17 de organizaciones aparecieron en publicaciones relacionadas con la variante
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alpha del SARS-CoV-2 conformando seis y dos conglomerados, respectivamente, en el

analisis de las redes bibliométricas.
Figura 3

Mapa de red de las palabras clave de las publicaciones relacionadas con la variante alpha
del SARS-CoV-2.
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Nota. Mapa de red de las palabras clave de las publicaciones relacionadas con la variante
alpha del SARS-CoV-2. Ecuacion de busqueda: ((SARS-CoV-2[Title/Abstract]) AND
(variant [Title/Abstract])) AND (alpha [Title/Abstract]). Resultados obtenidos: 880

documentos.

Veinticuatro publicaciones destacan la variante beta, con 26 enlaces y fuerza total de

enlace de 93, en un conglomerado que lideran los documentos sobre las variantes de
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preocupacidn, con 55 ocurrencias, 32 enlaces y una fuerza total de enlace de 139 (Figura 4).
Los nombres de autores de las publicaciones relacionadas con la variante beta del SARS-
CoV-2 estan distribuidos en cuatro conglomerados que agrupan 80 nombres de autores. Los
nombres de las instituciones con publicaciones relacionadas con esta variante estan

distribuidos en tres conglomerados que agrupan 24 nombres de organizaciones.
Figura 4

Visualizacion de la red de las palabras clave de las publicaciones relacionadas con la
variante beta del SARS-CoV-2
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Nota. Visualizacion de la red de las palabras clave de las publicaciones relacionadas con la
variante beta del SARS-CoV-2. Ecuacion de busqueda: ((SARS-CoV-2[Title/Abstract])
AND (variant [Title/Abstract])) AND (beta [Title/Abstract]). Resultados obtenidos: 616

documentos.

Veinte documentos sobre la variante gamma constituyen el nodo principal de su

conglomerado, el cual presenta 29 enlaces y una fuerza total de enlace de 82. Ademas, dentro
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de este conglomerado, estos articulos se enlazan bibliométricamente con mayor fuerza con
publicaciones en las que sobresale la palabra clave “brazil” (Figura 5). Cincuenta y seis
nombres de autores de estos documentos estan distribuidos en tres conglomerados. Quince
nombres de organizaciones con publicaciones relacionadas con la variante gamma estan

agrupadas en dos conglomerados.
Figura 5

Mapa de red de las palabras clave de las publicaciones relacionadas con la variante gamma
del SARS-CoV-2
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Nota. Mapa de red de las palabras clave de las publicaciones relacionadas con la variante
gamma del SARS-CoV-2. Ecuacion de busqueda: ((SARS-CoV-2[Title/Abstract]) AND
(variant [Title/Abstract])) AND (gamma [Title/Abstract]). Resultados obtenidos: 420

documentos.

Los articulos de la variante delta sobresalen en su conglomerado con 258 ocurrencias,

124 enlaces y una fuerza total de enlace de 881. En esta agrupacion, estos documentos se



. CONDUCTA CIENTIFICA

ANALISIS DE LA INFLUENCIA | 21

enlazan con mayor proximidad con publicaciones en las que destaca el linaje “b.1.617.2”
(Figura 6). 413 nombres de autores y 10 de instituciones con documentos relacionados con
la variante delta del SARS-CoV-2 constituyen 19 y dos conglomerados, respectivamente.

Figura 6

Visualizacion de la red de las palabras clave de las publicaciones relacionadas con la
variante delta del SARS-CoV-2
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Nota. Visualizacion de la red de las palabras clave de las publicaciones relacionadas con la
variante delta del SARS-CoV-2. Ecuacion de busqueda: ((SARS-CoV-2[Title/Abstract])
AND (variant [Title/Abstract])) AND (delta [Title/Abstract]). Resultados obtenidos: 1741

documentos.

Las publicaciones sobre la variante omicron constituyen el nodo principal de su
conglomerado, con 156 ocurrencias, 81 enlaces y una fuerza total de enlace de 456.
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Adicionalmente, se enlazan fuertemente con documentos que resaltan la vacunacion.
También destacan en esta agrupacion, articulos en los que sobresalen tépicos como vacuna,
neutralizacion, refuerzo y anticuerpo (Figura 7). Los nombres de autores de las publicaciones
relacionadas con esta variante forman 11 agrupaciones bibliométricas que suman 193
nombres de autores. Por su parte, los nombres de instituciones con publicaciones
relacionadas con la variante omicron del SARS-CoV-2 forman tres conglomerados que

suman 23 nombres de organizaciones.

Figura7

Mapa de red de las palabras clave de las publicaciones relacionadas con la variante omicron
del SARS-CoV-2
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Nota. Mapa de red de las palabras clave de las publicaciones relacionadas con la variante
omicron del SARS-CoV-2. Ecuacion de busqueda: ((SARS-CoV-2[Title/Abstract]) AND
(variant [Title/Abstract])) AND (omicron [Title/Abstract]), del 01/01/2019 hasta 30/06/2022.
Resultados obtenidos: 1339 documentos.
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Discusion

La Bibliometria aplicada al estudio de la productividad cientifica relacionada con las
variantes del SARS-CoV-2 puede ser de utilidad para conocer el estado del arte y para la
toma de decisiones en materia de Salud Publica durante la pandemia de la COVID-19. En
nuestro trabajo, el analisis bibliométrico de las publicaciones relacionadas con las variantes
del SARS-CoV-2 permite observar que las publicaciones mas numerosas son las de aquellas
variantes que en algin momento fueron consideradas por la comunidad cientifica como
variantes de preocupacion, es decir, las variantes alpha, beta, gamma, delta y omicron.
Ademas, este estudio permite visualizar cuando empiezan a publicarse los documentos de

estas variantes.

Para los efectos de este estudio, se considera que aquellas palabras clave con varias
ocurrencias, multiples enlaces y elevada fuerza total de enlace, marcan una tendencia y, por
ende, deberian darseles prioridad para andlisis mas profundos que podrian arrojar
informacion relevante. En este sentido, se destacan topicos calientes como “SARS-CoV-2”,
“COVID-197, “alpha variant”, “beta variant”, “gamma variant”, “delta variant”, “omicron
variant”, “vaccine”, “epidemiology”, ‘“coronavirus”, ‘“spike protein”, ‘“ace2”,
“neutralization”, “booster” y “antibodies”. Una revision més profunda de cada publicacion
realizada por especialistas en estos campos del conocimiento podria confirmar la
trascendencia de dichos temas para el estudio del SARS-CoV-2. Resulta evidente la
importancia de estos tdpicos, toda vez que involucran: a) las variantes de preocupacion de
este coronavirus, b) una proteina crucial en la patogénesis y su receptor, ¢) el comportamiento
epidemioldgico de la COVID-19, d) la vacuna y los refuerzos contra esta enfermedad y e)
los anticuerpos neutralizantes que puedan generarse contra el SARS-CoV-2 (Hoffmann et al.

2021, Kannan et al. 2021, Plante et al. 2021, Garcia-Beltran et al. 2022, Lupala et al. 2022).

El anélisis cronoldgico por medio de la visualizacion de superposicion (Overlay
Visualization) de redes bibliométricas de las palabras clave de las publicaciones de las
variantes del SARS-CoV-2 es consistente con la aparicion a nivel mundial de las variantes
de preocupacion del SARS-CoV-2. La variante alpha es de las primeras en detectarse
mientras que la variante omicron, es de las mas recientes. Este analisis también sugiere la

trascendencia temprana de temas como coronavirus, ace2 y proteina “spike”.
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Por su parte, la expresion “gamma variant” se enlaza fuertemente con la palabra clave
“brazil”, lo que no es de extrafiar considerando que esta variante se reportd primero en Brasil.
En este trabajo, también se visualiza la proximidad del vinculo entre “delta variant” y
“b.1.617.2”. No olvidemos que b.1.617.2 es linaje de la variante delta del SARS-CoV-2
(CDC, 2021, 2022). La visualizaciéon de la red bibliométrica de la palabra clave “omicron
variant” probablemente es el reflejo de la relacion trascendental entre esta variante y la
vacunacion, neutralizacion, refuerzo y anticuerpos, toda vez que ya se cuenta con vacunas
contra el SARS-CoV-2.

La actividad cientifica sobre las variantes del SARS-CoV-2 de los afios 2020, 2021 y
parte del 2022 involucra grupos de investigacion muy productivos pertenecientes a distintas
organizaciones. Varios de estos grupos estan vinculados entre si a través de uno o mas
investigadores, lo que origina fuertes redes bibliométricas. En estudios realizados por otros
investigadores, se utilizan métodos bibliométricos tradicionales e inteligentes para realizar
un analisis multidimensional de trabajos de investigacion genética sobre COVID-19 (Wu et
al. 2021). Nuestros resultados son consistentes con dichos estudios en el sentido de que la
productividad cientifica incluye tdpicos relacionados con el diagndstico, manifestaciones
clinicas, vacunas y epidemiologia, entre otros. Lo que concuerda con que la gendmica, la
epidemiologia, la respuesta inmune y la eficacia de la vacuna de las variantes de COVID-19
son los principales enfoques de investigacidn en estas publicaciones (Zhang et al. 2022b).

La variante omicron del SARS-CoV-2 fue una de las ultimas en surgir durante la
pandemia de la COVID-19 y es considerada por los cientificos como una variante de
preocupacion, estos hechos podrian estar relacionados con el notorio aumento de la cantidad
de publicaciones sobre esta variante omicron de enero a junio del 2022. Nuestros resultados
también podrian explicarse si consideramos que otros investigadores reportan que el perfil
epidemiolégico mundial es el reflejo de la propagacidn sin precedentes de la variante omicron
(Sun et al. 2022). Omicron es la variante de preocupacion circulante en la actualidad mientras
que alpha, beta, gamma y delta fueron variantes de preocupacion previas, en todo caso, las

variantes de preocupacion son las que presentan mas publicaciones segun este estudio.

Interesantemente, las publicaciones en las que sobresalen topicos como vacuna y

epidemiologia se visualizan tempranamente en los mapas de redes bibliométricas de las
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diferentes variantes del SARS-CoV-2, esto probablemente sea el resultado de la busqueda de
una vacuna contra la COVID-19 desde los inicios de esta pandemia. De hecho, la eficacia de
las vacunas enfrent6 grandes retos de las variantes del SARS-CoV-2 (Sun et al. 2022). Los
vinculos entre las diferentes variantes del SARS-CoV-2 y términos como vacunas,
epidemiologia, neutralizacién, mutaciones, entre otros, constituyen una tendencia en los
diferentes mapas bibliométricos analizados. Esto podria deberse tanto a la influencia del
surgimiento de nuevas variantes de este coronavirus como a la importancia de las
investigaciones realizadas por cientificos de campos como la biologia molecular, virologia,
epidemiologia, inmunologia, etc., para salvaguardar la salud publica. En este sentido, las
nuevas variantes del SARS-CoV-2 influyen en la epidemiologia de la COVID-19 (Tao et al.
2021) mientras que otros autores predijeron que los hallazgos patoldgicos, el tratamiento, la
proteina “spike” y la vacuna podrian ser puntos criticos en el progreso de la investigacion de

esta enfermedad (Yu et al. 2020, Zyoud y Al-Jabi 2020, Xia et al. 2022).

Conclusiones

Luego de aproximadamente tres afios de pandemia por COVID-19, se puede apreciar
que la productividad cientifica relacionada con las variantes del SARS-CoV-2 vari6 a lo largo
de los afios 2020, 2021 y mediados del 2022, probablemente debido, entre otras causas, a la
preocupacion de la sociedad por el surgimiento de nuevas variantes de este virus. EI analisis
de mapas de redes bibliométricas a partir de la informacion almacenada en bases de datos de
literatura de investigacién biomédica puede contribuir a la descripcién de la evolucion de
problemas de salud publica como la pandemia de COVID-19. En este trabajo, también se
puede apreciar el producto de las colaboraciones entre cientificos de diferentes centros de
investigaciones. Este estudio bibliométrico puede reflejar tempranamente topicos “calientes”
sobre la investigacion del SARS-CoV-2 y otros temas menos estudiados que requieran de

mas atencion.
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