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Conocer y descifrar los cambios o mutaciones que experimentan los virus en el tiempo es crucial 
para desarrollar las estrategias de vigilancia epidemiológica del SARS CoV 2. El virus tiene un ARN 
monocatenario y posee mecanismos de evolución llamados mutaciones, las cuales le confieren 
eficacia biológica para aumentar su transmisibilidad, modificar su patogenicidad, con lo cual evaden 
la inmunidad del huésped, modificando así la respuesta antigénica. Hace algún tiempo se creía que 
los cambios en los coronavirus eran más lentos que en la mayoría de los ARN virus, pero hoy se han 
observado mutaciones relevantes en SARS CoV-2 (1). 

La diseminación de los virus en los ecosistemas vivientes requiere que los microorganismos se adapten 
a diferentes huéspedes o que los humanos y los animales respondan inmunológicamente al ataque.  
Este fenómeno genera una carrera por la supervivencia evolutiva de los patógenos que dependen 
de la capacidad de infectar a nuevos huéspedes y que en algunas ocasiones puedan “saltar” a otras 
especies. Sin embargo, el sistema inmune del nuevo huésped intentará eliminar a estos patógenos, 
lo que significa que virus y huéspedes están encerrados en un juego evolutivo destinado a encontrar 
nuevas estrategias para vencerse mutuamente. Durante este proceso, los virus ARN ganan eficacia 
biológica y son capaces de evadir los ataques del huésped (2).

Existen más de 200 coronavirus que conviven con los murciélagos sin causarles enfermedad, y muchos 
de ellos, tampoco causan enfermedades ni en humanos ni en animales.  Las evidencias señalan que 
dentro de los murciélagos ocurren eventos de recombinación, particularmente asociados al gen que 
codifica para la proteína S (espiga), la cual es la encargada de la interacción y unión al receptor 
ACE2 (3). Por esta razón se presume que el SARS CoV-2 provino de los murciélagos y que hubo un 
huésped intermediario en el que probablemente surgieron los mutantes capaces de interaccionar 
con los receptores de las células humanas, tal como ocurrió con la epidemia de SARS CoV en 2003 y 
MERS en 2013. Pero no está claro aún si el contacto entre los murciélagos y los animales silvestres 
del mercado de Wuhan en China, facilitaron la entrada del virus en el humano, iniciándose así, la 
pandemia de COVID-19 (4).

La búsqueda del huésped intermediario ha señalado erróneamente a los animales silvestres como 
pangolines, serpientes, tortugas y civetas (5). No obstante, las secuencias genéticas no demostraron 
un salto desde estos animales hacia los humanos (Figura 1).  
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Figura 1. Dispersión de Coronavirus SARS CoV 2 entre especies. 

Los humanos infectados con SARS CoV-2 propician 
la diseminación del virus hacia otras especies 
como perros, gatos, animales en cautiverio 
como grandes felinos, gorilas (7), y animales 
criados para obtener su piel como los visones 
(8). Con este panorama es importante realizar 
una vigilancia ecoepidemiológica en los animales 
que comparten el receptor celular ACE2, sitio en 
donde el virus SARS CoV-2 entra a las células 
del huésped. Se deberían estudiar los mustélidos 
(visones, nutrias, comadrejas y hurones), así 
como los felinos y diferentes mamíferos silvestres 
como venados y musarañas (6). 

Durante los brotes virales diferentes a SARS 
CoV-2 que involucraron animales domésticos, se 
aplicaron medidas drásticas como la eliminación 
masiva de rebaños de animales de producción 
como cerdos y aves para evitar la diseminación 
viral.  Sin embargo, cuando está implicada 
la fauna silvestre no se puede acudir a estas 
medidas extremas debido a las múltiples 
funciones ecológicas de importancia económica, 
como control de plagas, dispersión de semillas o 
polinización, entre otras. Por lo anterior es crucial 
conservar los ambientes naturales y educar a 
la población para el cuidado y protección de la 

biodiversidad.  La fauna silvestre no es mascota, 
no es alimento y se debe aprender a convivir con 
las medidas de precaución que promulguen las 
autoridades ambientales y de salud.

Es necesario que mientras se tengan animales 
bajo cuidado humano como ocurre en zoológicos 
y zoocriaderos, el equipo humano responsable 
debe atender las medidas de bioseguridad 
correspondientes (9).

Para realizar la vigilancia epidemiológica 
oportuna que permita identificar mutaciones 
en el virus SARS CoV-2, es necesario   recurrir 
a la secuenciación y a su análisis con el 
fin de caracterizar los aspectos genómicos 
del virus. Además, la información debe 
integrarse y completarse con los datos clínicos 
y epidemiológicos del caso. 

La pandemia por SARS CoV-2 ha revelado la 
necesidad de trabajar integradamente la salud 
humana y animal bajo el enfoque One health 
como se ha propuesto anteriormente (10). Hay 
que prestar mucha atención a los animales que 
nos rodean, ellos podrían ser el puente que nos 
lleve a un próximo evento zoonótico catastrófico. 
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