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Introducción 
 

n marzo 2020, la Organización Mundial de la Salud declaró la pandemia de la 

enfermedad por Coronavirus-2019 (COVID-19), la cual es ocasionada por el 

Coronavirus tipo 2 que ocasiona el síndrome respiratorio agudo (SARS-CoV-

2). Hasta mayo 2022, esta enfermedad ha ocasionado 5,725,075 casos 

acumulados y 323,891 muertos, reportando en promedio 464 casos positivos 

y 43 muertos confirmados por día (Secretaria de Salud 2022). 

  SARS-CoV-2 está integrado por una sola cadena de RNA con sentido positivo, 

cuyo genoma es de aproximadamente 30 kb, con forma helicoidal envuelto en una 

membrana de proteína y lípidos -o grasa- que tiene forma de corona, lo que le da su 

nombre y lo agrupa con otros agentes que ocasionan principalmente cuadros 

respiratorios e infecciones intestinales en animales y humanos. Estos virus de RNA 

tienen la característica de tener una mayor tasa de mutación, lo que ha ocasionado 

complicaciones en las estrategias de prevención y control, como ha ocurrido con la 

COVID-19, debido a la amplia gama de variantes génicas generadas (Wu et al. 2020, Jo 

et al. 2021)  

 De manera general, la filogenia agrupa cuatro géneros de virus según su historia 

evolutiva: Alphacoronavirus, Betacoronavirus, Gammacoronavirus y Deltacoronavirus. Hasta 

el momento, se conocen siete especies que pueden afectar al ser humano: dos 

Alphacoronavirus (HCoV-229E y HcoV-NL63) y siete Betacoronavirus (HCoVOC43, HcoV-

HKU1, SARS-CoV, MERS-CoV y SARS-CoV-2) (Ahmad et al. 2020). Todos pueden 

presentar diferentes grados de patogenicidad y virulencia. Alphacoronavirus y 

Betacoronavirus se originan en los murciélagos, mientras que Gammacoronavirus y 

Deltacoronavirus en aves y cerdos. Se sospecha que los reservorios iniciales del SARS-

CoV-2 son los murciélagos de herradura del género Rhinolophus. Si bien ésta es la 
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hipótesis más aceptada, sigue sin comprobarse (Lytras et al. 2021). El objetivo de este 

trabajo es aportar información sobre el SARS-CoV-2 y la importancia de la fauna 

silvestre en la COVID-19. 

 

Importancia de los Ambientes Antropogénicos 

La migración y el desplazamiento humano,  por el crecimiento poblacional y la expansión 

de la agricultura y ganadería, han ocasionado la invasión del hábitat de animales de vida 

silvestre, y con ello la interacción de humanos-animales silvestres-domésticos y sus 

vectores. Este escenario ha establecido nuevos ciclos de transmisión de algunas 

enfermedades zoonóticas emergentes y reemergentes ocasionadas por agentes 

biológicos y la posibilidad del origen de nuevas pandemias (Figura 1). Este escenario 

conlleva a la creación de ambientes antropogénicos que son provocados por la acción del 

hombre, donde ha ocurrido la fragmentación de hábitat, deforestación, y en ocasiones el 

reemplazo de vegetación natural por cultivos (Chomel et al. 2007, Jones et al. 2013). 

Estudios realizados en patógenos, que afectan a los humanos, revelan que 26% de estos 

patógenos es compartido con animales domésticos y silvestres. Algunas enfermedades 

humano-fauna silvestre son el SIDA, el Ébola, la Rabia, la enfermedad del bosque de 

Kyasanur (enfermedad del mono) y la COVID-19, entre otras (Jones et al. 2013). 

 

 

Figura 1. Cambios del uso del suelo para la crianza de ganado bovino. 
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 Experimentos han demostrado que el SARS-CoV-2 puede afectar tanto animales 

domésticos y silvestres, además del ser humano, por lo que es importante conocer la 

susceptibilidad de las especies, ya que es de suma saber si existen posibilidades de 

contagio zoonótico inverso (anteriormente denominado como antropozoonosis), que 

puedan ocasionar brotes virales en poblaciones animales y que puedan jugar un papel 

importante como reservorio de SARS-CoV-2 (Olival et al. 2020). En consecuencia, la 

COVID-19 es una emergencia sanitaria mundial y su presencia ha dejado ver la 

vulnerabilidad del ser humano ante la presencia de nuevas enfermedades zoonóticas y de 

carácter emergente, por lo que se requiere fortalecer y trabajar coordinadamente la 

vigilancia de la salud animal y humana sin olvidar la salud de los ecosistemas (Kiros et 

al. 2020, Olival et al. 2020). 

 

El flujo epidemiológico del SARS-CoV-2 

El SARS-CoV-2 afecta tanto al ser humano como a los animales domésticos y silvestres. 

El Departamento de Agricultura de E.U.A. reportó el 11 de abril del 2022, casos 

confirmados de SARS-CoV-2 en animales de compañía, y otros animales bajo cuidado 

del humano, como gatos, perros, tigres, león, gorila, leopardo de nieve, hiena manchada, 

coatí, puma, hurón, gato pescador, lince y binturong. El porcentaje de casos positivos 

para SARS-CoV-2 , usando la prueba de Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR) en 

animales de compañía, fue de 69% (250/362), 88.9% para granjas de visones y 100% en 

fauna silvestre, mientras que para la detección de anticuerpos fue 30.9% (31/362) en 

animales de compañía y 11.1% en granjas de visones (APHIS-USDA, 2022). Estos datos 

dan una idea de la importancia de conocer la circulación del virus en la fauna silvestre 

en los ecosistemas nativos y creados por el hombre. Así mismo, es necesario monitorear 

en México la fauna silvestre susceptible a SARS-CoV-2 y entender el papel 

epidemiológico que pueden estar desempeñando en la transmisión y mantenimiento del 

virus en las poblaciones. 

 Algunas variantes del virus, detectadas en ciervos, son ocasionadas por la 

propagación por seres humanos del virus en zonas cercanas en donde habitan los ciervos. 

Sin embargo, otros estudios indican la evolución del virus por la presencia de 

mutaciones, por lo que no está definido si la transmisión de los ciervos hacia los seres 

humanos pudiera provocar brotes y que la fauna silvestre pudiera jugar un papel de 

reservorio, ocasionando brotes y generar nuevas variantes como el caso de la variante 
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Ómicron que durante un periodo estuvo en animales antes de ser transmitido hacia el 

ser humano (Mallapaty 2022, Murphy y Ly, 2021, Leroy et al. 2020). 

 Experimentos para conocer la susceptibilidad de la COVID-19 han demostrado 

que su virus puede transmitirse de persona a persona y que diversos coronavirus pueden 

afectar a varios animales, como cerdos, aves, ganado, caballos, conejos, ratas, gatos, 

hurones. Estos virus pueden ser adaptables a nuevas especies al presentar mutaciones o 

recombinaciones genéticas que permitan una infección prolongada. Algunas especies son 

altamente susceptibles al virus, tanto de forma experimental como natural. Tal es el caso 

de los gatos domésticos (Felis silvestris catus). En un análisis in silico de ACE2-RBD, es 

decir de la unión de la proteína “S” que contiene el dominio de unión al receptor (RBD) 

y el receptor presente en las células diana, la enzima convertidora de angiotensina 2 

(ACE2) para predecir la susceptibilidad en diversas especies al SARS-CoV-2 (Damas et 

al. 2020, Lam et al. 2021, Zhai et al. 2020), se detectaron discrepancias en las 

predicciones in silico/in vitro e in vivo con respecto a la susceptibilidad. La expresión de 

receptores y co-receptores, y la respuesta inmune por parte del hospedero in vivo, hacen 

compleja la evaluación de la susceptibilidad en varias especies. Sin embargo, es necesario 

realizar este tipo de estudios in silico e in vitro para detectar variantes emergentes del 

SARS-Cov-2. Los mamíferos, que pueden ser susceptibles al virus, son los visones, 

hámsteres, gatos, mapaches, hurones y conejos, y que pueden cursar una infección y 

transmitir el virus hacia otros animales susceptibles. Por otro lado, el ganado vacuno, 

cerdo y perro son pocos susceptibles a la infección y a la amplificación del SARS-CoV-2 

(Kiros et al. 2020, Murphy y Ly 2021, Meekins et al. 2021). 

 Al recopilar esta información, surge la pregunta ¿cómo se infectan los animales 

en la naturaleza?, es decir ¿cómo aparecen estos saltos antropo-zoonóticos? Como se 

mencionó, el contacto humano con animales silvestres, como el venado cola blanca, suele 

estar muy cerca de poblaciones humanas; sin embargo, debido al número elevado de 

casos por SARS-CoV-2 en estos animales es difícil culpar únicamente al contacto 

humano-animal y probablemente otros factores, como los ambientales, pudieran estar 

jugando un papel epidemiológico importante en la transmisión (Figura 2). Esto pudiera 

estar relacionado con la alimentación, o consumo de agua contaminada, por el ser 

humano. En el caso del venado cola blanca, la transmisión puede darse por contacto 

directo entre ellos, ya que estos animales son sociables y al acicalarse, más aún durante 

el apareamiento donde migran hacia otras zonas, aumentan el riesgo de llevar el virus 

hacia otros sitios. Se desconoce todavía si existe transmisión del ciervo hacia el humano 
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y si hubiera reinfecciones en ellos, situaciones que, de ser confirmadas, serían alarmantes 

ya que sugeriría que el virus permanecería en los ecosistemas silvestres (Mallapaty 

2022).  

 

 

Figura 2. Roedores como posibles hospederos de virus zoonótico. 

 

 

Conclusiones 

Algunas especies de animales silvestres son susceptibles al SARS-CoV-2 y pueden 

transmitirlo hacia otras especies. La antropización de los ecosistemas facilita la 

transmisión de agentes patógenos, como el SARS-CoV-2, entre animales silvestres, 

domésticos y el propio ser humano. 
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