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1. Título  

 

Detección de virus respiratorios de la familia Coronaviridae en quirópteros urbanos de las 

provincias de Loja y Zamora Chinchipe. 
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2. Resumen 

Los coronavirus son una familia de virus que pueden causar enfermedades altamente patógenas 

y zoonóticas tanto en animales como en humanos. Uno de los miembros más conocidos de esta 

familia es el Coronavirus tipo 2 (SARS-CoV-2), virus responsable de la pandemia de COVID-

19 que ha tenido impacto global sin precedentes. Los murciélagos son reconocidos como 

reservorios naturales de los coronavirus, lo que significa que estos animales pueden albergar y 

transmitir el virus de forma asintomática. Dada la capacidad de los coronavirus para mutar y 

evolucionar, es esencial llevar a cabo una vigilancia continua de la presencia y evolución del 

SARS-CoV-2 en poblaciones de murciélagos, ya que esto puede proporcionar información 

valiosa para la prevención de futuras pandemias y la protección de la salud pública. En Ecuador, 

existen escasos estudios relacionados a la aproximación de los reservorios naturales del SARS-

CoV-2, ante esta situación, se estableció un estudio de carácter observacional y transversal, 

enfocado en identificar la presencia de SARS-CoV-2 y otros coronavirus en murciélagos. 

Siendo así, se capturó un total de 126 murciélagos como muestreo no probalístico 

(por conveniencia) provenientes de las provincias de Loja y Zamora Chinchipe. En esta 

investigación, hemos integrado enfoques moleculares como la técnica RT-qPCR (Reacción en 

cadena de la polimerasa cuantitativa). Los resultados revelaron una frecuencia de infección por 

SARS-CoV-2 del 13,49 % en 4 especies distintas (Desmodus rotundus, Anoura geoffroyi, 

Carollia perspicillata, Carollia sp). Además, identificamos la presencia de otros coronavirus 

(CoV) en el 24,60 % de las muestras, con los virus (HCoV-NL63, HCoV-HKU1, HCoV-229E, 

HCoV-OC43). Finalmente, empleamos la técnica de secuenciación de genoma completo 

(ILLUMINA), evidenciando similitudes que varían entre el 57 % y el 78 % entre los genomas 

analizados y la secuencia de referencia para SARS-CoV-2 en humanos (NC_045512.2). La 

detección de similitudes genómicas entre los genomas analizados y la secuencia de referencia 

para SARS-CoV-2 en humanos destaca la importancia de comprender la diversidad viral en 

poblaciones de murciélagos, lo que puede tener implicaciones para la vigilancia epidemiológica 

y la comprensión de la posible transmisión zoonótica de coronavirus.  

Palabras clave: Coronavirus; Transmisión inversa; RT-qPCR; SARS-CoV-2; murciélagos.  
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Abstract 

Coronaviruses are a family of viruses that can cause highly pathogenic and zoonotic diseases 

in both animals and humans. One of the best-known members of this family is Coronavirus 

type 2 (SARS-CoV-2), the virus responsible for the COVID-19 pandemic that has had 

unprecedented global impact. Bats are recognized as natural reservoirs of coronaviruses, which 

means that these animals can harbor and transmit the virus asymptomatically. Given the ability 

of coronaviruses to mutate and evolve, it is essential to conduct ongoing surveillance of the 

presence and evolution of SARS-CoV-2 in bat populations, as this may provide valuable 

information for the prevention of future pandemics and the protection of public health. In 

Ecuador, there are few studies related to the approximation of the natural reservoirs of SARS-

CoV-2. In view of this situation, an observational and cross-sectional study was established, 

focused on identifying the presence of SARS-CoV-2 and other coronaviruses in bats. Thus, a 

total of 126 bats were captured as a non-probabilistic sampling (by convenience) from the 

provinces of Loja and Zamora Chinchipe. In this research, we integrated molecular approaches 

such as the RT-qPCR technique (Quantitative Polymerase Chain Reaction). The results 

revealed an infection frequency of 13.49 % with SARS-CoV-2 across four different species 

(Desmodus rotundus, Anoura geoffroyi, Carollia perspicillata, Carollia sp). Additionally, we 

identified the presence of other coronaviruses (CoV) in 24.60 % of the samples, including 

viruses (HCoV-NL63, HCoV-HKU1, HCoV-229E, HCoV-OC43). Finally, we employed the 

full genome sequencing technique (ILLUMINA), revealing similarities ranging between 57 % 

and 78 % among the analyzed genomes and the reference sequence for SARS-CoV-2 in humans 

(NC_045512.2). The detection of genomic similarities between the analyzed genomes and the 

reference sequence for SARS-CoV-2 in humans underscores the importance of understanding 

viral diversity in bat populations, which may have implications for epidemiological surveillance 

and the understanding of potential zoonotic transmission of coronaviruses.  

Keywords: Coronavirus; Reverse transmission; RT-qPCR; SARS-CoV-2; bats. 
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3. Introducción 

Los coronavirus presentan en su genoma Ácido Ribonucleico (ARN) segmentado 

monocatenario que infectan a diversos animales de importante actividad económica 

(Gorbalenya et al., 2020). Entre los virus que han causado pandemias mundiales se encuentran 

el Coronavirus Agudo Severo (SARS-CoV) causante de la Pandemia en el año 2002-2003, el 

Coronavirus del Oriente Medio (MERS-CoV) responsable de la pandemia en el año 2012 y el 

Coronavirus de tipo 2 (SARS-CoV-2) autor principal de la enfermedad con origen zoonótico 

COVID-19, que provoco la pandemia del año 2019-2020, por transmitirse de un huésped animal 

a un humano (Wong et al., 2020; Zhou et al., 2020a).  

Los murciélagos son reservorios de diversos virus y poseen una amplia distribución geográfica, 

al igual que muchos huéspedes y patógenos virales humanos (Zhou et al., 2020a). El SARS-

CoV-2 es el agente de la nueva enfermedad por coronavirus 2019 (COVID-19), misma que es 

una zoonosis asociada a los murciélagos, mamíferos que portan de forma natural este tipo de 

virus (Athni et al., 2021). De acuerdo con Simmons y Cirranello (2020) en la Tierra hay más 

de 1,400 especies de murciélagos, los mismos que se clasifican en frugívoros (se alimentan de 

frutos), nectarívoros (se alimentan del néctar y polen de las flores), carnívoros (que cazan aves, 

ratones, ranas y pececillos) y finalmente vampiros (que se alimentan de sangre).  

Varios estudios a nivel internacional han reportado la presencia de SARS-CoV-2 y otros 

coronavirus en murciélagos (Zhang et al., 2020b; Dileepan et al., 2021; Woo et al., 2006b; Eloit 

et al., 2020; Schlottau et al., 2020; Ge et al., 2016). En la actualidad se desconoce exactamente 

el origen del SARS-CoV-2, así como su introducción a la población humana. Desde su 

aparición, se han estudiado numerosas especies animales para identificar posibles reservorios o 

huéspedes intermediarios.  

Existe una gran variedad de murciélagos insectívoros del género Rhinolophus relacionados con 

el SARS-CoV-2 como el R. shameli aislado en Camboya en el año 2010 (Delaune et al., 2021), 

R. pusillus y R. malayanus descubiertos en China durante los años 2020 y 2019, 

respectivamente (Zhou et al., 2021b), R. acuminatus encontrado en Tailandia en el año 2020 

(Wacharapluesadee et al., 2021) y R. cornutus aislada en Japón en el año 2013 (Murakami et 

al., 2020). El genoma más cercano del SARS-CoV-2 transmitido por murciélagos sigue siendo 

el de R. affinis, RaTG13 descubierto en China en el año 2013 (Zhou et al., 2020a; Rahalkar et 

al., 2020), con un 96,1 % de identidad a nivel del genoma completo.  
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Desde su aparición en humanos, el SARS-CoV-2 ha evolucionado a través de mutaciones 

esporádicas y eventos de recombinación, que permiten al virus propagarse más ampliamente, o 

escapar a los anticuerpos neutralizantes (Jackson et al., 2021; Rochman et al., 2021).  

Sin embargo, existe escasa información en el Ecuador sobre coronavirus en especies 

caracterizadas como reservorios naturales, por lo que, es importante cuestionarse si el origen 

está basado en el salto inter-especie a partir de la fauna silvestre para poder abordar la necesidad 

de incorporar procesos de investigación sistemáticos orientados a conocer las enfermedades 

emergentes que afectan a una especie determinada o aérea geográfica.  

Numerosos coronavirus estudiados previamente han demostrado la capacidad de cruzar la 

barrera entre especies y transmitirse de animales a humanos. Por consiguiente, resulta crucial 

investigar si el SARS-CoV-2 comparte esta característica. Actualmente, se plantean varias 

hipótesis sobre su origen, entre las cuales destaca la posibilidad de un origen zoonótico, donde 

ciertos animales podrían desempeñar roles tanto de hospedadores naturales como 

intermediarios. Así mismo, se pone en duda la relación existente entre el contacto estrecho que 

poseen los humanos con otras especies animales domésticas. Con base a estos antecedentes, se 

planteó los siguientes objetivos: Detectar coronavirus relacionados con el síndrome respiratorio 

agudo severo en murciélagos de las provincias de Loja y Zamora Chinchipe. Para ello se 

determinó la transmisión de SARS-CoV-2 entre las especies. 
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4. Marco Teórico 

4.1 Generalidades de los coronavirus  

Los coronavirus (CoV) son una amplia familia de virus que producen diversas 

afecciones desde el resfriado común hasta enfermedades graves. Poseen una nucleocápside 

helicoidal y punta en forma de corona. Actualmente existen 39 especies (Organización Mundial 

de la Salud, 2020a). Entre los virus altamente patógenos y causantes de pandemias mundiales 

tenemos el Coronavirus Agudo Severo (SARS-CoV), el Coronavirus de Oriente Medio (MERS-

CoV), el Coronavirus tipo 2 (SARS-CoV-2) autor principal de la enfermedad con origen 

zoonótico conocida como COVID-19 (Cui et al., 2019; Zhou et al., 2020a). Se estima que 6 

coronavirus infectan a huéspedes humanos como el Coronavirus humano 229E (HCoV‐229E), 

Coronavirus humano OC43 (HCoV‐OC43), Coronavirus humano NL63 (HCoV‐NL63), 

Coronavirus humano de HKU1 (HCoV-HKU1), Coronavirus Agudo Severo (SARS-CoV), 

Coronavirus de Oriente Medio (MERS-CoV) (Fehr y Perlman, 2015).  

4.1.1. Taxonomía de los coronavirus 

Según el Comité Internacional de Taxonomía de Virus (CITV) (2020), los CoV se 

clasifican basándose en pruebas serológicas y moleculares. La mayoría de los coronavirus de 

tipo alfa y beta tienen como hospedadores a mamíferos, mientras que los coronavirus de tipo 

gamma generalmente infectan aves. Los coronavirus de tipo delta, descubiertos recientemente, 

se han encontrado tanto en aves como en cerdos (Khalil y Khalil, 2020; Woo et al., 2012a). 

Además, dentro del género beta-coronavirus existen 4 linajes: A, B, C y D.  

4.1.2 Características morfológicas y estructurales 

Los coronavirus son un grupo de virus envueltos con genomas de ARN no segmentado, 

monocatenario y de sentido positivo (Schoeman y Fielding, 2019). En promedio su estructura 

genómica posee 30 kilobases (kb) y se encuentra rodeado por 4 proteínas estructurales: proteína 

de nucleocápside (N), proteína transmembrana (M), proteína de la envoltura (E) y la proteína 

de espiga (S) (Vlasova et al., 2007).  

Proteína N: al unirse al genoma del ARN del CoV, se encarga de la replicación del 

ARN vírico y da la respuesta del huésped a la infección vírica. Como se encuentra ubicada en 

el retículo endoplasmático (RE) colabora en el ensamblaje y la gemación (Chen et al., 2020). 
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Glicoproteína S: facilita la unión viral a células susceptibles, provoca la fusión celular 

e induce anticuerpos neutralizantes. Los cambios en la glicoproteína S son responsables de la 

variedad de hospedadores de los coronavirus y del tropismo tisular (Wan et al., 2020). Presenta 

2 subunidades, la S1 posee actividad neutralizante y se asocia a receptores; la S2 media la fusión 

de las membranas virales y celulares (Hasoksuz et al., 2002; Vlasova et al., 2007). 

Proteína M: convierte las membranas celulares en fábricas, donde los factores del virus 

y del huésped se unen para formar nuevas partículas víricas, es decir, favorece el ensamblaje y 

están dirigidas a las proximidades del aparato de Golgi (Neuman et al., 2011). 

Proteína E: es la más pequeña y se expresa abundantemente en el interior de la célula 

infectada durante el ciclo de replicación, se localiza en el compartimiento intermedio RE- 

Golgi, el lugar de tráfico intracelular, donde participa en el ensamblaje y la gemación viral. 

Además, es esencial para la liberación de viriones y está implicada en la patogénesis del virus 

(Schoeman y Fielding, 2019). 

4.1.3 Interacciones de la proteína S y su receptor  

Las interacciones entre la proteína S y su receptor inician con la adhesión inicial del 

virión a la célula huésped (Bosch et al., 2003). Los sitios de dominio de unión al receptor (RBD) 

se encuentran en el N-terminal de S1 (MHV), y otros como (SARS- CoV y SARS- CoV-2) en 

el C-terminal de S1. La unión al receptor y el acceso al citosol de la célula huésped, se consigue 

mediante la escisión proteolítica ácido-dependiente de la proteína S por una catepsina, proteasa 

transmembrana serina 2 (TMPRRS2) u otra proteasa, seguida de la fusión de las membranas 

viral y celular (Wan et al., 2020). 

Según Li (2015) muchos coronavirus alpha (HCoV-229E, TGEV, PEDV, FIPV, CCoV) 

para ingresar a las células huésped emplean la aminopeptidasa N (APN), otros como HCoV-

NL63, SARS-CoV, y el SARS-CoV-2 utilizan la enzima convertidora de angiotensina 2 

(ACE2).  

4.1.4 Presencia Virus Respiratorios en animales  

Desde tiempos remotos las enfermedades infecciosas han existido en la humanidad, 

causando infecciones severas provocadas por patógenos emergentes provenientes de animales, 

considerados como vectores zoonóticos. Así, por ejemplo: en diferentes estudios se han 
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detectado secuencias genómicas muy similares al virus de la diarrea epidémica porcina (PEDV) 

en murciélagos (LePan, 2020; Ismail et al., 2001; Menachery et al., 2015).  

También se ha determinado que el virus de la peritonitis infecciosa felina (FIPV) 

provoca el desarrollo de una enfermedad letal denominada peritonitis infecciosa felina (FIP) 

que posee forma seca y húmeda (Tekes y Thiel, 2016). 

Por otro lado, el virus de la gastroenteritis transmisible porcina (TGEV) y la diarrea 

epidémica porcina (PEDV) reconocida en 1946, causan gastroenteritis graves en lechones 

jóvenes que provocan una morbilidad y mortalidad significativas. La industria ganadera se vió 

afectada por coronavirus bovinos (BCoV) y su infección se propagó a una variedad de rumiantes 

incluyendo alces, jirafas, ciervos y camellos (Alekseev et al., 2008).  

Otro ejemplo es el virus de la bronquitis infecciosa (IBV) que afecta al tracto urogenital 

de los pollos, causando enfermedad renal. La producción de huevos se reduce 

significativamente y fue el primer CoV notificado por Beaudette y Hudson en 1937 (Jackwood, 

2012; Ismail et al., 2001).  

El CoV animal más estudiado es el virus de la hepatitis murina (VHM), que causa una 

variedad de afecciones en ratones, incluidas infecciones respiratorias, entéricas, hepáticas y 

neurológicas, fue identificado por primera vez por Cheever y sus colaboradores en 1949 

(Perlman y Netland, 2009; Cheever et al, 1949).  

4.2 SARS-CoV-2 a nivel mundial 

Wong y colaboradores (2020) mencionan que, en diciembre del 2019 se conocía que los 

coronavirus infectan a diversos vertebrados de importancia económica tales como aves, ganado 

bovino y porcino; además de animales salvajes como murciélagos, ratones, jirafas, ballenas, 

entre otros. Tyrrell y Bynoe (1965) describieron el primer caso de coronavirus humano (B814) 

a partir de un cultivo de órganos de tráquea embrionaria humana tomada de un escolar resfriado. 

Hamre y Procknow (1966) recuperaron 5 cepas del virus en cultivos de tejidos tomados de 

estudiantes de medicina resfriados en la misma época.  

Por su lado, Almeida y Tyrrell (1967) examinaron la cepa prototipo HCoV 229E, y su 

morfología resultó ser idéntica a la de B814. Mediante la técnica de cultivo de órganos 
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posteriormente se recuperaron otras 6 cepas prototipo HoV OC43, así como 3 cepas 

consideradas antigénicamente no relacionadas con OC43 o 229E.   

En la provincia china de Guangdong, durante el invierno de 2002 a 2003, apareció una 

forma inusual y mortal de neumonía, etiquetada como síndrome respiratorio agudo severo 

(SARS). Esta enfermedad se extendió a Hong Kong a finales de febrero y, en cuestión de días, 

se propago el virus sembrando brotes en Vietnam, Singapur, Canadá y otros lugares. El punto 

de aparición inicial del SARS-CoV en un reservorio animal fue en los mercados de animales 

vivos de Guangdong (Menachery et al., 2015).  

En el sur de China, una enfermedad respiratoria vírica apareció por primera vez en 

noviembre del 2002, misma que se propagó rápidamente a otros países, dando lugar a más de 

8000 casos confirmados al final de la epidemia en junio de 2003 (Perlman y Netland, 2009). El 

agente etiológico se identificó como SARS-CoV, un beta-coronavirus zoonótico originado en 

murciélagos de herradura que posteriormente se adaptó para infectar al huésped intermediario 

civeta de palma y finalmente a los humanos (Li et al., 2005c; Song et al., 2005).  

El coronavirus del síndrome respiratorio de Oriente Medio (MERS-CoV) se aisló en 

2012 del pulmón de un paciente de 60 años de edad que desarrolló neumonía aguda e 

insuficiencia renal en Arabia Saudita. Incluso el MERS-CoV se descubrió en frotis nasales de 

camellos dromedarios (reservorio), convirtiéndolo en uno de los virus más devastadores 

conocidos por el ser humano (Perlman y Netland, 2009).  

En 2016 al sur de China, existió un brote a gran escala de una enfermedad causada por 

un coronavirus en murcielagos (Bat-CoV) relacionado con HKU2, que afecto a 24000 lechones 

causando el síndrome de diarrea aguda porcina CoV (Menachery et al., 2015). 

Aunque no se ha registrado ningún caso de SARS desde 2004, en una cueva de Yunnan 

(China) se descubrió una rica reserva genética de coronavirus de murciélagos relacionados con 

el SARS, lo que pone de relieve la necesidad de prepararse para una futura reemergencia.  

Las especies de murciélagos relacionadas con el coronavirus causante del síndrome 

respiratorio agudo grave (SARS) son Rhinolophus affinis, Rhinolophus sinicus y se distribuyen 

principalmente en China, Europa y África (Hu et al., 2017). 
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La enfermedad por coronavirus 2019 (COVID-19) causante del síndrome respiratorio 

agudo severo coronavirus 2 (SARS-CoV-2), se detectó en Wuhan-China el 31 de diciembre del 

2019 (Wu et al., 2020). El 12 de enero de 2020, China compartió la secuencia genética del 

nuevo coronavirus (Lu et al., 2020). En poco tiempo se había propagado por todo el mundo y 

el 30 de enero del 2020 la Organización Mundial de la salud (OMS) informo oficialmente la 

epidemia de COVID-19 como una emergencia internacional (Gorbalenya et al., 2020). Las 

infecciones por SARS-CoV-2 están ahora muy extendidas según el informe de situación 

epidemiológica (SITREP) en más de 210 países (Lu et al., 2020).  

La investigación para determinar el agente causal del COVID-19 fue tan exhaustiva que, 

para el 7 de enero de 2020, científicos del Centro Clínico de Salud Pública de Shanghai, 

asociado a la Universidad de Fudan, identificaron el patógeno responsable del COVID-19 y lo 

caracterizaron genómicamente (Liu et al., 2020a).  Científicos de Hong Kong, Japón, China, 

Tailandia y Estados Unidos, asociados a universidades e institutos públicos compartieron sus 

protocolos de detección a la OMS entre el 23 y 28 de enero de 2020 (Corman et al., 2020).  

Cuando se comparó el gen S del SARS-CoV-2 con el gen S del SARS-CoV, bat-CoV 

(As6526), bat-CoV (RaTG13), visón-CoV, y pangolín-CoV, se encontró que una similitud del 

71,41 %, 68,17 %, 92,86 %, 30,89 %, y 90 %, respectivamente (Li et al., 2020b).  

4.2.1 SARS-CoV-2 en el Ecuador 

Según la OMS (2020a) la expansión del brote de COVID-19 inició en Wuhan-China y 

se alertó desde inicios de 2020 a todos los países del mundo y a mediados de febrero llegó a 

Latinoamérica. En Ecuador, el primer caso confirmado venía de una adulta mayor ecuatoriana 

que llegó de España el 14 de febrero. Al momento del arribo no presentó ningún síntoma, pero 

días después presentó fiebre, malestar general, luego de realizar las pruebas pertinentes, dio 

positivo para COVID-19. Quince días después, el 13 de marzo, se convirtió en la primera 

fallecida por la enfermedad en territorio nacional. Aunque se la reportó el 29 de febrero del 

2020 como primer caso en Ecuador (Periodista digital, 2021). 

Mediante acuerdo Ministerial No 00126-2020 emitido el 11 de marzo de 2020 por la 

Ministra de Salud, se declara el Estado de Emergencia Sanitaria en el Sistema Nacional de 

Salud (Ministerio de Salud Pública, 2020). 

https://www.salud.gob.ec/
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La provincia más afectada fue Guayaquil, donde hospitales y funerarias no se abastecían 

con las personas fallecidas, los contagios en Guayas, Manabí, Santa Elena, El Oro y Los Ríos 

se iban acelerando. Los médicos luchaban contra un enemigo del que poco se sabía. Los 

contagios se incrementaron exponencialmente en provincias de la Sierra, sobre todo en 

Pichincha, cuya capital es Quito, encaminándose hacia Cuenca, Loja. Finalmente llego al 

Oriente desde Zamora a Orellana (Periodista digital, 2021).  

4.2.2 SARS-CoV-2 en animales domésticos y carnívoros salvajes 

Existen algunos estudios experimentales realizados en animales para determinar la 

susceptibilidad al SARS-CoV-2, así como en una investigación se inoculó el virus vía intranasal 

demostrando que tanto los gatos como los hurones son muy susceptibles al SARS-CoV-2, 

mientras que los perros presentan una susceptibilidad baja (Shi et al., 2020). Los perros 

mapache fueron considerados anteriormente y actualmente como hospedadores puente a la 

infección. Sin embargo, los pollos, patos y cerdos son poco susceptibles a este nuevo virus 

(Meekins et al., 2020; Schlottau et al., 2020).  

En otro trabajo se realizó una prueba de ELISA tipo Sandwich para detectar la presencia 

de anticuerpos específicos del SARS-CoV-2 en ganado doméstico (vacas, caballos, ovejas 

(vaca, caballo, oveja y cerdo), aves de corral (pollo, pato y ganso), animales de compañía (perro 

y gato) y animales de experimentación (ratón, rata, conejo, cobaya y mono), sin embargo, 

ninguna de las muestras resultó positiva (Deng et al., 2020).  

También en un estudio se realizó la inoculación experimental del coronavirus en ovejas 

para investigar su susceptibilidad al SARS-CoV-2, en donde los resultados indicaron que estos 

animales tienen una baja susceptibilidad a la infección por SARS-CoV-2. Desde su propagación 

en humanos, se han documentado saltos secundarios del SARS-CoV-2 de los humanos a 

múltiples poblaciones domésticas y salvajes de mamíferos. Comprender el grado de adaptación 

a estos huéspedes animales es fundamental para evaluar la amenaza que supone la propagación 

del SARS-CoV-2 adaptado de los animales a los humanos (Gaudreault et al., 2021).  

4.2.3 Expresión de ACE2 en animales  

Una especie que posee un receptor ACE2 corre el riesgo de infectarse con el SARS-

CoV2 (Wei et al., 2021). Según los estudios de homología ACE2, la transmisión directa del 

SARS-CoV-2 del murciélago al ser humano es poco probable. Sin embargo, la rápida 

adaptación de un CoV similar al SARS de los murciélagos en diferentes especies de mamíferos 
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de alto riesgo comparte una buena homología que podría permitir la unión con receptores ACE2 

similares a los humanos (Wei et al., 2021, Khan et al., 2021). 

El ACE2 se expresa en tejidos como el riñón y el hígado en gran medida. Los gatos 

como los hurones expresan ACE2 en los pulmones, mientras que el perro y el gato lo expresan 

en la piel (Shi et al., 2020). Existen especies conocidas que por su falta de susceptibilidad a la 

infección por SARS-CoV-2 presentan mutaciones no conservativas en varios residuos de 

aminoácidos de ACE2.  

Las familias Primates, Cricetidae, Bovidae, y Cetacea presentan aminoácidos críticos 

que tienen la capacidad de unión con el RBD del SARS-CoV-2 (Luan et al., 2020b). El análisis 

genético de la secuencia ACE2 y TMPRSS2 ha sugerido que los monos de la sabana 

(Chlorocebus sp.) se consideren como huéspedes susceptibles a la infección por SARSCoV-2, 

con posibilidad de infecciones bidireccionales con los humanos (Sharun, et al., 2021).  

En un estudio realizado por Damas y colaboradores (2020), se comparó la capacidad de 

unión de ACE2 del SARS-COV2 en diversos animales que incluye especies de cetáceos (12), 

roedores (7), cérvidos (3), primates lemuriformes (3), junto con el oso hormiguero gigante 

(Myrmecophaga tridactyla), el oso melero u oso hormiguero amazónico (Tamandua 

tetradactyla) y el colobo de Angola (Colobus angolensis).  

El análisis genómico identificó que el SARS-CoV-2 está estrechamente relacionado con 

los CoV derivados de animales salvajes, entre ellos Paguma larvata (civeta de palma 

enmascarada), Paradoxurus hermaphroditus (civeta palmera asiática), Aselliscus stoliczkanus 

(murciélago tridente de Stoliczka) y Rhinolophus sinicus (murciélago de herradura rufo chino) 

(Li et al., 2020b; Sharun, et al., 2021).  

4.2.4 Variantes de SARS-CoV-2 

El SARS-CoV-2 ha mutado constantemente durante el transcurso de la pandemia, lo 

que dio como resultados variantes que son diferentes del virus SARS-CoV-2 original. En los 

últimos meses del 2020 aparecieron diversas variantes del SARS-CoV2 que suponen un alto 

riesgo para la salud pública mundial. Estas variantes se clasifican en Variantes de Interés (VOI) 

y Variantes Preocupantes (VOC) con el fin de priorizar la vigilancia y la investigación a escala 

mundial (Organización Mundial de la Salud, 2019a).  



 

13 

 

Una mutación adaptativa localizada en el dominio RBD del SARS-CoV-2 denominado 

(Y453F), se ha detectado en más 200 granjas de visones, se especula que las poblaciones con 

COVID-19 transmitieron el SARS-CoV-2 a visones en los Países Bajos en abril del 2020. 

Posteriormente, el virus asociado a los visones (miSARS-CoV-2) se propagó a los humanos 

(Bayarri et al., 2021). Hallazgos recientes indican que los animales de compañía como perros 

y gatos también son susceptibles a las variantes de SARS-CoV-2 identificadas en seres 

humanos (Ferasin et al., 2021).  

Los primeros casos conocidos de infección por SARS-CoV-2 con la variante de Reino 

Unido (B.1.1.7) fueron en un gato doméstico de pelo corto y un perro labrador negro que 

convivían en el mismo hogar Texas-Estados Unidos (Mallapaty, 2020; Eiros y Hernández, 

2022).  

Por lo tanto, se necesitan más estudios para evaluar si las nuevas variantes de SARS-

CoV-2 son más transmisibles o peligrosas en animales. También se ha especulado con la 

posibilidad de que los gatos y otros mamíferos acaben convirtiéndose en huéspedes de 

mantenimiento del SARS-CoV-2 tras la propagación, contribuyendo así a complicar a 

complicar el panorama epidemiológico (Bosco et al., 2020, Franklin y Bevins, 2020). 

4.2.4.1 Variantes de interés (VOI) 

Las VOI poseen marcadores genéticos específicos que afectan a la transmisibilidad 

viral, virulencia, la reducción de la neutralización por anticuerpos obtenidos mediante infección 

natural o la vacunación, la capacidad de eludir la detección, o una disminución de la eficacia de 

la terapéutica o la vacunación. Entre ellos Epsilon (B.1.427 y B.1.429); Zeta (P.2); Eta 

(B.1.525); Theta (P.3); Lota (B.1.526); Kappa (B.1.617.1), Lambda (C.37) y Mu (B.1.621) 

(CDC, 2021; Eiros y Hernández, 2022). 

4.2.4.2 Variantes preocupantes (VOC) del SARS-CoV-2   

Alfa (linaje B.1.1.7). Descrita en el Reino Unido, presenta 17 mutaciones (8 mutaciones 

en la proteína Spike-Δ69-70 deleción, Δ144 deleción, N501Y, A570D, P681H, T716I, S982A, 

D1118H) en el genoma viral. La mutación N501Y en la proteína S, muestra un aumento de la 

afinidad de la proteína por los receptores ACE 2 [35,36] receptores ACE 2 (Volz et al., 2021; 

Galloway et al., 2020). 
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Beta (linaje B.1.351 o GH501Y⋅V2). Detectada por primera vez en Sudáfrica en 

octubre de 2020 y fue responsable de la segunda oleada de infecciones por COVID-19. Nueve 

mutaciones (L18F, D80A, D215G, R246I, K417 N, E484K, N501Y, D614G yA701V) en la 

proteína S, tres mutaciones (K417 N, E484K y N501Y) situadas en el dominio de unión al 

receptor (RBD) aumentan la afinidad de unión a los receptores ACE (Tegally, 2021). 

Gamma (linaje P.1 o GR/501Y⋅V3). Identificada en diciembre de 2020 en Brasil, 

presenta diez mutaciones en la proteína S (L18F, T20 N, P26S, D138Y, R190S, H655Y, 

T1027IV1176, K417T, E484K y N501Y) con tres mutaciones (L18F, K417 N, E484K) en el 

RBD (CDC, 2021; Tegally, 2021).  

Delta (linaje B.1.617.2). Identificada inicialmente en diciembre de 2020 en India, fue 

responsable de la mortífera segunda oleada de COVID-19. Alberga diez mutaciones (T19R, 

(G142D*), 156del, 157del, R158G, L452R, T478K, D614G, P681R, D950N) en la proteína S 

[34,38]. Su sublinaje asignado como AY.1 (Delta Plus) detectado en la India tiene una mutación 

adicional (K417N) en la RBD (Jacob et al., 2021). 

Ómicron (B.1.1.529). Informada por primera vez en Sudáfrica en noviembre de 2021 y 

se extendió por todo el mundo convirtiéndose en la variante más dominante, incluida la de la 

India. Posee al menos 50 mutaciones, 30 de ellas en el gen S. Tiene una alta transmisibilidad 

con escape del gen S en los kits de diagnóstico RT-PCR (CDC, 2021; Organización Mundial 

de la Salud, 2019a). 

4.2.5 Vectores u hospedadores 

Los coronavirus son conocidos por su capacidad de saltar la llamada "barrera de 

especies" que facilita la transmisión de patógenos entre especies diferentes (Zhang y Holmes 

2020b; Dhama et al., 2021). En general, los animales domésticos también pueden desempeñar 

un papel como huéspedes intermediarios que permiten la transmisión del virus (Chan et al., 

2020). 

 

4.2.5.1 Coronavirus del pangolín.  

El pangolín es un animal que se encuentra en peligro de extensión, se han aislado de 

pangolines enfermos coronavirus que presentaban un parecido con el CoV-2 del SARS 

(Dimonaco et al., 2020). Los pangolines pueden actuar como huéspedes naturales de 
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betacoronavirus que tienen el desconocido potencial para infectar a los seres humanos (Liu et 

al., 2020a).   

También se informó de que el virus SARS-CoV-2 no procedía directamente de los 

pangolines, no obstante, el genoma del SARS-CoV-2 comparte una similitud genómica del 

90,32 % con coronavirus de pangolín. En definitiva, es probable que surjan nuevos coronavirus 

periódicamente en los seres humanos dada la alta prevalencia y la amplia distribución de los 

coronavirus, la gran diversidad genética y la frecuente recombinación de sus genomas, y el 

creciente nivel de interacción humano-animal (Li et al., 2020b). 

4.2.5.2 Coronavirus de civetas.  

Las civetas de palma enmascaradas que no habían estado expuestas a mercados de 

animales vivos dieron negativo en las pruebas de detección del SARS-CoV, lo que implica que 

las civetas de palma sirven de huésped amplificador intermedio, pero no de reservorio natural 

del SARS-CoV. La similitud genómica con coronavirus de civetas resultó ser del 99,8 % 

(Cheng et al., 2007; Song et al., 2005; Ye et al., 2020).  

4.2.5.3 Coronavirus del murciélago.  

Se considera que los murciélagos son el principal reservorio natural de Coronavirus. El 

murciélago de herradura perteneciente al género Rhinolophus se considera el reservorio de CoV 

similares al SARS-CoV (Watanabe et al., 2010). El genoma del SARS-CoV-2 comparte una 

similitud genómica del 96,2 % con coronavirus de murciélago. Esto indica la posibilidad de que 

este nuevo virus pueda haberse originado de murciélagos de forma similar a sus predecesores, 

MERS-CoV y SARS-CoV (Zhou et al., 2020a). Se descubrió que una mutación en la proteína 

N y la proteína S del SARS-CoV-2 puede apoyar aún más la hipótesis de que el SARS-CoV-2 

se originó en murciélagos tras adquirir la capacidad de infectar a humanos tras una serie de 

mutaciones. La secuenciación y el análisis del SARS-CoV de murciélago está estrechamente 

relacionado con el SARS-CoV de humanos y civetas (Benvenuto et al., 2020).  

4.2.6 Vías de transmisión   

El COVID-19 se puede propagar a través de gotas respiratorias cuando una persona 

infectada tose, estornuda o habla, y esas partículas son inhaladas por otra persona cercana. 

Además, el virus se puede propagar al tocar una superficie o un objeto contaminado con el virus 

y luego tocarse la boca, la nariz o los ojos (Holmes et al., 2021). 



 

16 

 

También se ha registrado la transmisión del virus por pequeñas partículas llamadas 

aerosoles que permanecen en el aire durante períodos prolongados de tiempo y se inhalan (Li 

et al., 2020b). El SARS-CoV-2 y el SARS-CoV-1 tienen una estabilidad similar. Ambos virus 

pudieron detectarse en aerosoles hasta 3 horas, hasta 4 horas en cobre, hasta 24 horas en cartón 

y hasta 2 o 3 días en plástico y acero inoxidable, al igual que otros CoV, es sensible a los rayos 

ultravioleta y al calor (Ong et al., 2020). 

No hay informes científicos con evidencia actual de que las personas puedan 

contraer COVID-19 a través del agua potable o que la manipulación o el consumo de 

alimentos pueda propagar el COVID-19. Se debe seguir las normas de inocuidad y seguridad 

de los alimentos al manipular y lavar productos frescos (Centers for Disease Control and 

Prevention, 2019b). 

Los Centros para el Control y la Prevención de Enfermedades (CDC) (2022a) indican 

que las personas pueden transmitir el virus del SARS-CoV-2 a los animales, sobre todo si 

mantienen un contacto estrecho. Sin embargo, el riesgo de que los animales transmitan el 

COVID-19 a las personas se considera bajo. Aunque las pruebas actuales sugieren un bajo 

riesgo de animales domésticos y de compañía, no se puede descartar la posibilidad de que los 

animales domésticos actúen como reservorios víricos del SARS-CoV-2 (Hobbs y Reid, 2020). 

Esto exige la aplicación de estrategias de "Una sola salud" que impliquen la ampliación de la 

vigilancia epidemiológica en curso a las poblaciones animales pertinentes (Ferasin et al., 2021; 

WHO, 2021b). 

Las investigaciones genéticas y epidemiológicas identificaron la ocurrencia de 

transmisión visón-humano en al menos dos trabajadores de una granja de visones que se han 

contagiado del virus. Este fue el primer caso de sospecha de transmisión de animal a humano 

del SARS-CoV-2 notificado en el mundo (Enserink, 2020; Oude et al., 2020). La 

susceptibilidad de los visones al SARS-CoV-2 no fue una sorpresa, ya que están estrechamente 

emparentados con los hurones (Richardson et al., 2020; Shi et al., 2020).  

4.2.7 Patogenia del SARS-CoV-2 

El periodo de incubación medio (el tiempo transcurrido desde la exposición hasta la 

aparición de los síntomas) para la COVID-19 es de aproximadamente 5 (2-7) días 

(Lauer et al., 2020; Guan et al., 2020a). El virus ingresa a través de la membrana mucosa en la 

nariz, boca o garganta y se une a la proteína ACE2, que se encuentra en la superficie de las 
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células humanas. Una vez que el virus se une a esta proteína, se fusiona con la membrana celular 

y libera ARN viral en las células huésped (Mousavizadeh y Ghasemi, 2021). 

El SARS-CoV-2 se replica en las células huésped, lo que conduce a la muerte celular y 

la inflamación de los tejidos. A medida que el virus se replica, se liberan proteínas virales y los 

productos de estas proteínas desencadenan una respuesta inmunitaria del huésped (Shah et al., 

2020).  Es por eso que la prevención de la infección por SARS-CoV-2 es crucial para disminuir 

el impacto de la enfermedad COVID-19 (Mousavizadeh y Ghasemi, 2021). 

4.2.8 Fisiopatología del SARS-CoV-2  

Pueden estar implicados varios mecanismos patogénicos potenciales, como la 

coagulopatía, la disfunción endotelial y la liberación excesiva de citoquinas proinflamatorias. 

La disfunción endotelial causada por la infección, activa la generación excesiva de trombina e 

inhibe la fibrinólisis, lo que conduce a la hipercoagulabilidad. La linfopenia es frecuente en 

pacientes con COVID-19 (Xu et al., 2020). En los pacientes que mueren de insuficiencia 

respiratoria asociada a COVID-19, el patrón histológico en pulmón periférico era el daño 

alveolar difuso con infiltración perivascular de células T9. Los microtrombos capilares 

alveolares eran frecuentes, con un alto nivel de crecimiento de nuevos vasos (angiogénesis 

intususceptiva) (Huang et al., 2020; Chan et al., 2020). 

SARS-CoV-2 se une a ACE2 mediante la proteína S e infecta las células y a su vez es 

necesaria la activación por TMPRSS2 como proteasa (Hoffmann et al., 2020). Después de que 

el virus entre en la célula huésped empieza la replicación y transcripción del genoma del 

coronavirus que tienen lugar en las membranas citoplasmáticas e implican procesos 

coordinados de síntesis de ARN tanto continuos como discontinuos, mismo que está compuesto 

por hasta 16 subunidades virales y varias proteínas celulares (Mousavizadeh y Ghasemi, 2021).  

4.2.9 Manifestaciones clínicas del COVID-19 

De acuerdo con Team (2020) los síntomas más habituales de la COVID-19 son fiebre, 

escalofríos, fatiga, tos seca y cansancio. Algunos síntomas menos frecuentes son pérdida del 

gusto o el olfato, congestión nasal, conjuntivitis, dolor de garganta, dolor de cabeza, dolores 

musculares o articulares, diferentes tipos de erupciones cutáneas, náuseas o vómitos, diarrea, 

irritabilidad, merma de la conciencia, ansiedad, depresión, trastornos del sueño, accidentes 

cerebrovasculares, inflamación del cerebro, estado delirante y lesiones neurales, pérdida de 
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apetito, confusión, dolor u opresión persistente en el pecho, temperatura alta (arriba de 38° C). 

A continuación, se describe algunos signos con respecto al órgano afectado descritos por 

Docherty et al., (2020).  

• Corazón y vasos sanguíneos. Hipotensión que puede llegar al shock, taquicardia, 

arritmias, edema, palidez, frialdad. 

• Cerebro y sistema nervioso. Cefalea, confusión, crisis convulsivas, alucinaciones, 

estupor, coma.  

• Pulmones. Tos, polipnea, cianosis, trastornos de la ventilación perfusión, arritmias 

respiratorias, disnea. 

• Renal. Disminución de la diuresis que puede llegar a la anuria. 

• Hepático. Ictericia, hepatomegalia. 

• Hematología. Alteraciones de la coagulación sanguínea caracterizada por 

hemorragia a diferentes niveles. 

4.3 Respuesta inmune  

Wang y colaboradores (2020b) indican que el virus una vez que accede al interior de la 

célula diana, es reconocido por completo por el sistema inmunitario del huésped, provocando 

la respuesta inmunitaria innata o adaptativa (di Mauro et al., 2020). Se detectan anticuerpos 

IgA, IgG e IgM específicos del SARS-CoV tras el inicio de los síntomas en diferentes 

momentos en pacientes infectados (Guo et al., 2020).  

Los fagocitos, como los macrófagos, son capaces de identificar la presencia del SARS-

CoV-2 mediante la activación de receptores tanto endosómicos (como TLR3 y TLR7/TLR8) 

como citosólicos (MDA-5 y RIG-1). Este reconocimiento inicia una serie de respuestas 

inmunitarias, incluyendo la liberación de citocinas y del interferón tipo 1 (IFN-1). Estas 

moléculas desencadenan un estado antiviral en las células, estimulan la actividad de las células 

asesinas naturales (NK) para eliminar células infectadas, y favorecen la maduración de las 

células dendríticas, que a su vez activan a los linfocitos T CD4+ y CD8+ (Zhang et al., 2020a; 

di Mauro et al., 2020). 

Los linfocitos T CD4+ colaboran con los linfocitos CD8+ en la eliminación de células 

infectadas y también orientan a los linfocitos B para generar anticuerpos específicos contra los 

antígenos del SARS-CoV-2. En este punto, los coronavirus emplean diversas estrategias de 

evasión, como a) eludir el reconocimiento del sistema inmunitario del huésped mediante la 



 

19 

 

formación de vesículas de doble membrana, b) inhibir la señalización de receptores que activan 

la respuesta antiviral del interferón tipo 1 (IFN-1) (como TLR3, TLR7/TLR8, MDA-5 y RIG-

1) y de otras citocinas (como IFNRA y TNF-R), y c) evitar los mecanismos de respuesta de los 

linfocitos T mediante la inducción de apoptosis y la muerte celular (Kumar et al., 2020; Wang 

et al., 2020b). 

4.3.1 Funciones inmunitarias innatas. 

 Las células epiteliales del sistema respiratorio son las primeras en ser atacadas, ya que 

expresan receptores de reconocimiento de patrones (RRP) como los receptores tipo Toll (TLR-

7 y TLR-8), la proteína 5 asociada a la diferenciación de melanoma (MDA5) y la proteína 

inducible por ácido retinoico del gen I (RIG-I) (Li et al., 2020b; Shah et al, 2020).  

Los macrófagos alveolares, macrófagos diferenciados y neutrófilos reclutados realizan 

la fagocitosis de células infectadas, cuerpos apoptóticos que contienen virus, partículas virales 

y virones. Además, liberan citocinas proinflamatorias como la IL-1, IL-6, IL-8, IL-12, IL-18, 

INFα, INFβ, TNFα, G-CSF y GM, las cuales contribuyen a la eliminación viral pero también 

pueden provocar daño alveolar difuso y edema pulmonar (Konradt & Hunter, 2018).   

La acumulación de estas células en el pulmón resulta en una alta producción de citocinas 

proinflamatorias, lo que conduce a la tormenta de citocinas, caracterizada por la liberación 

descontrolada de IL-1β, IL-2, IL-6, IL-8, IL-10, TNFα, G-CSF, GM-CSF y MCP-1 (CCL-2), 

lo cual puede provocar síndrome de distrés respiratorio agudo (SDRA), fallo multiorgánico y 

aumento de los parámetros inflamatorios (Wang et al., 2020; Katze, 2012; Nenasheva et al., 

2020) 

4.3.2 Funciones inmunitarias humorales.  

Esta mediada por los linfocitos B que reconocen los antígenos de SRAS-CoV, se 

provoca una respuesta precoz contra la proteína N, mientras que los anticuerpos contra la 

proteína S podrían detectarse a los 4-8 días de la aparición de los síntomas iniciales (Shah et 

al., 2020; Kumar et al., 2020).  

Los resultados obtenidos por Zhang y su equipo (2020a) indican que la mediana del 

tiempo requerido para la seroconversión de IgM fue de 12 días, mientras que para IgG fue de 

14 días. Observaron que, de 173 individuos estudiados, se produjo seroconversión en el 82,7 % 

de ellos para IgM (143 de 173), mientras que solo el 64,7 % mostró seroconversión para IgG 

(112 de 173). Por otro lado, Wang y sus colegas (2020b) observaron una disminución 
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significativa en los linfocitos B en la sangre periférica de pacientes con neumonía moderada y 

severa, lo que podría sugerir un papel importante en la respuesta contra el virus. 

4.3.3 Funciones de la inmunidad celular.  

Los linfocitos CD4+, especialmente el subtipo 1, desempeñan un papel crucial en la 

erradicación de las células infectadas. Estos linfocitos son responsables de la producción de IL-

2, IL-12 e INFγ, siendo la IL-2 fundamental para la proliferación y diferenciación de los 

linfocitos B y los linfocitos T CD8+ (Astuti y Ysrafil, 2020). La reacción de los linfocitos T 

citotóxicos (CTLs) es crucial para alcanzar una resolución completa de la infección causada por 

el SARS-CoV-2 (Janice et al., 2012). Además, los CTLs liberan moléculas señalizadoras como 

el factor de necrosis tumoral alfa (TNFα) y el interferón gamma (INFγ). Este último, a su vez, 

promueve la producción de interleucina 12 (IL-12) por parte de las células dendríticas y facilita 

la diferenciación de los linfocitos T CD8+ inmaduros en células citotóxicas (Channappanavar 

et al., 2014). 

4.4 Técnicas de Diagnóstico  

El Diagnóstico clínico de COVID-19 se basa principalmente en la historia 

epidemiológica, manifestaciones clínicas y análisis de laboratorio mediante una variedad de 

métodos (Frustagli, 2020). Entre algunos métodos para detección temprana está la toma de 

muestras con hisopados nasofaríngeas, orofaríngeas, sangre o aspirados bronquiales (Chan et 

al., 2020; Avetyan et al., 2021).   

4.4.1 Tomografía computarizada torácica (CT).  

Fue una de las primeras técnicas de imagen en vivo usadas para determinar 

enfermedades por neumonía. Tiene una sensibilidad del 69 % (Chan et al., 2020). 

4.4.2 Reacción en cadena de la polimerasa de transcripción inversa (RT-PCR).  

Exige una alta calidad de muestras que contengan ARN del SARS-CoV-2. Se basa en 

la detección cualitativa (positiva o negativa) y simultánea de genotipos del virus, en donde 

existe una amplificación de una región específica del gen (N, S y E), utilizando oligonucleótidos 

que detectan el ADN viral y sondas específicas que permiten de manera simultánea su 

diferenciación por genotipos específicos de alto riesgo (Khalil y Khalil, 2020). Se considera el 

método más recomendado por la OMS y los CDC. Tiene una sensibilidad del 91 % (Chan et 

al., 2020; Corman et al., 2020). 
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El análisis bioinformático del coronavirus SARS-CoV-2 determinan genes objetivos 

como ORF1ab, gen S y gen N, los cuales demuestran un nivel de identidad de secuencia que 

predice más del 99,4 % de detección de todas las secuencias de SARS-CoV-2 de buena calidad 

y que son publicadas en (GISAID) Iniciativa Mundial para Compartir Todos los Datos sobre la 

Gripe (Novelli, 2020; Montesinos et al., 2020).  

4.4.3 La amplificación isotérmica mediada por bucle (LAMP) 

Es una amplificación de ácidos nucleicos basada en la PCR, amplifica específicamente 

la secuencia diana de forma muy eficaz y rápida en condiciones isotérmicas. Se basa en el uso 

de cuatro a seis cebadores diferentes que reconocen cuatro o seis regiones del gen diana y la 

ADN polimerasa Bst. El producto amplificado puede identificarse visualmente añadiendo un 

colorante fluorescente (Broughton et al., 2020). 

4.4.4 Repeticiones palindrómicas cortas agrupadas e interespaciadas (CRISPR) 

Requiere ARN guía que se une a la secuencia complementaria diana y la enzima 

nucleasa escinde en el sitio preciso. Esta técnica ultrasensible se dirige al gen de la envoltura 

del SARS-CoV-2 y los resultados pueden analizarse por fluorescencia o/mediante el método de 

flujo lateral (Broughton et al, 2020). 

4.4.5 Prueba de amplificación de ácidos nucleicos basada en cartuchos y TrueNAT 

(CBNAAT).  

Es la técnica de amplificación totalmente automatizada que utiliza la tecnología 

GeneXpert para el diagnóstico de la tuberculosis (TB). Esta técnica se dirige al gen E y al gen 

N2 del SARS-CoV2 para el cribado y la confirmación, respectivamente. Otra prueba basada en 

ácidos nucleicos denominada TrueNAT, dirigida al gen E para y el gen RdRp para la 

confirmación de COVID-19 (Wang et al., 2020a).  

4.4.6 Ensayos serológicos 

Se basa en la identificación de anticuerpos, la presencia de anticuerpos IgM indica 

exposición reciente a la infección viral, mientras que los anticuerpos IgG indican exposición 

previa a la infección vírica por SARS-CoV-2 (Wang et al., 2020a). 

• Kits de prueba rápida: el fundamento subyace en el inmunodiagnóstico de 

anticuerpos desarrollados en respuesta a la infección vírica (IgG e IgM). Aunque 

puede producir resultados falsos negativos o positivos, debido a una inadecuada 

manipulación (Long et al., 2020). 
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• ELISA directo: los anticuerpos específicos del antígeno pueden detectarse en un 

paciente después de 3 a 6 días, y la IgG podría detectarse en las últimas etapas de la 

infección. La validación preliminar de este modelo ha demostró una alta sensibilidad 

y especificidad en la detección de la infección por SARS-CoV-2 (Bundschuh et al., 

2020).  

• ELISA indirecto: la prueba utiliza una placa ELISA recubierta con la proteína 

nucleocápside recombinante del SARS-CoV-2 para detectar la presencia de IgG 

humana contra el antígeno COVID-19 recombinante (Bundschuh et al., 2020). 

• Inmunoensayo de quimioluminiscencia (CLIA): la detección se basa en la 

reacción en la que las enzimas utilizadas para la reacción inmunoquímica convierten 

el sustrato de quimioluminiscencia en un producto de reacción, que emite un fotón 

de luz en lugar del desarrollo del color (Infantino et al., 2020) 

• Inmunoensayo de flujo lateral: se basa en el principio de las reacciones antígeno-

anticuerpo en el que la muestra que se va a analizar se coloca en un dispositivo y los 

resultados se muestran en 5-15 minutos. Es de fácil realización. Tiene una 

sensibilidad del 70 % (Montesinos et al., 2020).  

Existen varios kits ELISA disponibles para el diagnóstico de la infección por SRAS-

CoV-2 mediante el análisis de anticuerpos IgM e IgG (Long et al., 2020). En los pacientes 

sintomáticos de COVID-19, la duración media para la detección de anticuerpos IgM e IgA fue 

de 5 días y la de IgG se detectó en 14 días. La eficacia de detección de IgM ELISA fue superior 

que la de RT-qPCR después de 5,5 días de la aparición de los síntomas (Bundschuh et al., 

2020).  

4.4.7 Ensayo en el punto de atención POC 

Se realiza junto a la cama del paciente o cerca del lugar donde éste se encuentra, tiene 

un tiempo de respuesta rápido que facilita diagnóstico de la enfermedad COVID-19, el 

seguimiento y el cambio en la gestión de la atención al paciente. Existen 233 ensayos Point-of-

Care (POC) disponibles comercialmente para detectar antígenos del SARS-CoV-2 como la 

proteína S o anticuerpos contra antígenos virales (Kozel y Burnham, 2017). 

4.4.8 COVID-19 Ag Respi-Strip, ensayo inmunocromatográfico (ICT) 

COVID-19 Ag Respi-Strip representa un prometedor ensayo rápido del antígeno SARS-

CoV-2 para el diagnóstico de primera línea del COVID-19, a partir de muestras nasofaríngeas. 
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Está dirigido a la región nucleoproteína altamente conservada del SARS-CoV-2 y capaz de 

detectar los antígenos en 15 minutos con una sensibilidad y especificidad globales del 57,6 % 

y 99,5 %, respectivamente (Mertens et al., 2020). 

4.5 Otros Coronavirus Humanos (HCoV-NL63, -229E, -OC43 y -HKU1) 

Los CoV endémicos a nivel mundial (HCoV-NL63, -229E, -OC43 y -HKU1) causan 

frecuentes infecciones respiratorias leves. En el caso del HCoV-OC43, se sospecha que se trata 

de animales ungulados y, en el caso del HCoV-229E, existen pruebas de que esta variante vírica 

se transmitió originalmente de los murciélagos a los humanos a través de los camellos (Xin et 

al., 2019; Al-Sharif et al., 2021). En algunos betacoronavirus, incluidos el HCoV-OC43 y el 

HCoV-HKU1, también se observan proyecciones más cortas de la proteína hemaglutinina-

esterasa (HE) (Li, 2015a).  

4.5.1 Características morfológicas y estructurales  

Los tamaños del genoma son de aproximadamente 27,5 kb para HCoV-229E y HCoV-

NL63, y de más de 30 kb para HCoV-OC43 y HCoV-HKU1, aunque el SARS-CoV-2 tiene un 

tamaño establecido de 30 kb. Debido a que el ARN genómico alberga una estructura 5′-cap y 

una cola 3′-poliadenilato, puede actuar directamente como un ARN mensajero (ARNm) que 

codifica la replicasa viral. Además, el genoma también sirve como molde para la replicación 

del ARN y el genoma se empaqueta en viriones progenie (Malik, 2020; Ding et al., 2021).  

Hay dos regiones no traducidas (UTR) que flanquean la región codificante. La 5′-UTR 

tiene 292, 210, 286 y 205 nucleótidos de longitud en HCoV-229E, -OC43, -NL63 y -HKU1, 

respectivamente, y contiene una secuencia líder (~70 nucleótidos de longitud) en su 5′-terminal. 

En el otro extremo del genoma, el 3′-UTR tiene una longitud de 462, 288, 287 y 281 nucleótidos 

en HCoV-229E, -OC43, -NL63 y -HKU1 respectivamente, y contiene una secuencia 

octamérica altamente conservada de ~70 nucleótidos aguas arriba de la cola poli(A) (Cui et al., 

2019; Chan et al., 2020). 

En concreto, el HCoV-229E codifica dos proteínas accesorias 4a y 4b; el HCoV-OC43 

codifica tres proteínas accesorias ns2a, ns12.9 (también conocida como ns5a) y la proteína I 

(también conocida como proteína N2 o proteína ORF interna N); el HCoV-NL63 codifica una 

única proteína accesoria 3; y el HCoV-HKU1 codifica dos proteínas accesorias: la proteína 4 y 

la proteína (Yuan et al., 2015). De hecho, el gen accesorio que codifica la proteína I de HCoV-

OC43 y HCoV-HKU1 se codifica internamente de los genes N. n particular, un estudio reciente 
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informó de que la expresión ectópica de HCoV-NL63 PLP2 induce la degradación proteasomal 

de p53, inhibiendo así la producción dependiente de p53 de IFN tipo I y la respuesta inmune 

innata (Friedman et al., 2018; Xin et al., 2019). 

4.5.2 Receptores del dominio de unión RBD  

El dominio de unión al receptor (RBD) de S1 varía entre los distintos coronavirus. Los 

RBD de HCoV-229E, HCoV-NL63 y HCoV-HKU1 se localizan en la región C-terminal pero 

no en los dominios N-terminal de las respectivas subunidades S1 (Wan et al., 2020; Hasoksuz 

et al., 2002). Los receptores proteicos de cada coronavirus, aminopeptidasa N (APN) para el 

HCoV-229E, la dipeptidil peptidasa 4 (DPP4) para el MERS-CoV, y ACE2 para el HCoV-

NL63, el SARS-CoV y el SARS-CoV-2 (Zeng et al.,2018; Ou et al., 2017).  

Por otra parte, el HCoV se une a proteínas celulares y carbohidratos de la membrana 

plasmática como receptores. Por otro lado, HCoV-OC43 y HCoV-HKU1 emplean receptores 

basados en glicanos que llevan ácido siálico 9-O-acetilado (Ding et al., 2021).  

4.5.3 Epidemiologia de otros CoV 

4.5.3.1 HCoV-229E. El coronavirus humano 229E fue aislado por primera vez en 1966, 

procede de murciélagos hipospéridos africanos y adopta a los camélidos como huéspedes 

intermediarios. El periodo de incubación es de aproximadamente 2-5 días, seguido de una 

enfermedad que dura entre 2 y 18 días. Los síntomas incluyen dolor de cabeza, secreción nasal, 

estornudos, dolor de garganta y malestar general. Las características clínicas pueden 

distinguirse de las infecciones de las vías respiratorias causadas por otros patógenos como el 

virus de la gripe A. Tiende a ser epidémico durante el invierno en los países de clima templado, 

y las pruebas de una cepa de laboratorio del HCoV-229E sugieren que es relativamente estable 

en el medio ambiente (Susan, 2018a).  

4.5.3.2 HCoV-OC43. El coronavirus humano OC43 fue descubierto por primera vez en 

1967, no tiene reactividad serológica cruzada con el HCoV-229E. Sin embargo, los pacientes 

infectados manifiestan dolor de garganta. Se asocia generalmente a infecciones leves de las vías 

respiratorias superiores, aunque también se ha demostrado que tiene propiedades 

neuroinvasoras (Schirtzinger et al., 2022). Estudios in vivo en ratones han demostrado que el 

HCoV-OC43 puede infectar neuronas y causar encefalitis. También se ha demostrado que el 

virus causa infecciones persistentes en líneas celulares neuronales humanas. Desde el primer 

aislamiento en la década de 1960, se han identificado siete genotipos (A-G) mediante análisis 
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filogenético. Se transmite principalmente durante el invierno en climas templados (Susan y 

Julián, 2011b).  

4.5.3.3 HCoV-NL63. El coronavirus humano NL63, se aisló de una niña de 7 meses con 

coriza, conjuntivitis, fiebre y bronquiolitis en los Países Bajos en 2004 (van der Hoek et al., 

2004). Las infecciones suelen ser mixtas, no suele aumentar la gravedad de la enfermedad. En 

la mayoría de los pacientes se asocia a síntomas relativamente leves como fiebre, tos, dolor de 

garganta y rinitis. Además, se considera una de las principales causas de crup en niños. Infecta 

a personas de todas las edades, y la mayor tasa de infección se produce antes de los 5 años. Se 

estima que entre el 1 % y el 10 % de la población sufre anualmente síntomas, muestra un pico 

durante la primavera y el verano en Hong Kong (Milewska et al., 2018; Dewald et al., 2022). 

4.5.3.4 HCoV-HKU1. El coronavirus humano HKU, se aisló de un adulto que padecía una 

enfermedad pulmonar crónica en Hong Kong. Los síntomas clínicos incluían rinorrea, tos, 

congestión nasal, fiebre, esputo, dolor de garganta, escalofríos, secreción postnasal e hipertrofia 

amigdalar. Alrededor del 50 % de los pacientes experimentan convulsiones febriles. Además, 

se lo ha asociado a sibilancias y exacerbaciones del asma (Ou et al., 2017).  

Un estudio reciente ha examinado la circulación del HCoV en Israel durante 2015-2016. 

En la encuesta sobre la gripe de invierno, el 10,36 % de los pacientes estaban infectados con 

los otros tres HCoV comunes; entre ellos, el 43,43 % estaban infectados con HCoV-OC43, el 

44,95 % con HCoV-NL63 y el 11,62 % con HCoV-229E. Aunque está ausente en la encuesta 

de invierno, el 22,6 % de los pacientes hospitalizados dieron positivo por HCoV-HKU1, 

principalmente durante el periodo primavera-verano (Berche, 2022). 

4.5.4 Patogenia de otros Coronavirus Humanos 

HCoV-229E, -OC43, -NL63 y -HKU1 se consideran patógenos causantes de enfermedades 

de las vías respiratorias superiores y responsables de hasta el 15 %-30 % de los resfriados 

comunes (Al-Sharif et al., 2021). El HCoV-229E y el HCoV-OC43 se replican principalmente 

en las células epiteliales de las vías respiratorias superiores, donde producen virus y causan 

síntomas respiratorios locales (Zeng et al., 2018).  

El HCoV-229E aislado en lugares geográficamente distintos muestra poca variabilidad 

genética, mientras que en el caso del HCoV-OC43 ocurre lo contrario. La capacidad del HCoV-

OC43 para tolerar mutaciones probablemente explica su capacidad para crecer en células de 

ratón e infectar también el cerebro de ratón (Susan y Julián, 2011b). En cuanto al HCoV-NL63, 
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comparte homología con el HCoV-229E y los análisis filogenéticos sugieren que el HCoV-

NL63 y el HCoV-229E divergieron hace aproximadamente 1000 años (Al-Sharif et al., 2021).  

4.5.5 Mediadores de respuesta inmune  

La expresión de importantes mediadores de la respuesta inmunitaria innata se redujo en las 

células que expresaban HCoV-OC43 ns12.9, posiblemente debido a la inhibición de la 

actividad promotora de ISRE, IFN-β y NF-κB. Sin embargo, para evitar desencadenar una 

respuesta inmunitaria innata, es más probable que el HCoV-229E entre en las células a través 

de la vía TMPRSS2, ya que la endosoma es un sitio principal para el reconocimiento por los 

receptores tipo Toll. Del mismo modo, la entrada del SARS-CoV depende de la cisteína 

proteasa endosomal catepsina L y de otra serina proteasa similar a la tripsina para activar la 

proteína S. El HCoV-OC43 emplea una vía de endocitosis dependiente de caveolina-1, y la 

escisión de las vesículas que contienen virus de la superficie celular es dependiente de dinamina 

(Shah et al, 2020; Zhang et al., 2020a).  

Las proteínas transmembrana inducibles por interferón (IFITMs) exhiben funciones 

antivirales de amplio espectro contra varios virus ARN (Channappanavar et al., 2014). Las 

IFITM restringieron la entrada de HCoV-229E y HCoV-NL63, así como de SARS-CoV y 

MERS-CoV. Por el contrario, IFITM2 o IFITM3 sirven como factor de entrada para promover 

la infección de HCoV-OC43. La secuencia central del TRS del HCoV es un hexámero 

conservado CUAAAC en el HCoV-229E y el HCoV-NL63, y un heptámero conservado 

UCUAAAC en el HCoV-OC43 y el HCoV-HKU1 (Ding et al., 2021).  

4.6 Control y prevención  

Las entidades competentes también han proporcionado recomendaciones para la 

prevención de la infección que incluyen información básica sobre cocinar bien la carne y los 

huevos (Sharma, 2021). El riesgo de infección puede reducirse con una buena higiene de las 

manos y un buen protocolo al toser, además del mínimo contacto de personas enfermas con 

animales sanos. Antes de un brote, los funcionarios de sanidad animal y de salud pública deben 

considerar desarrollar planes de bioseguridad específicos de los criaderos, zoológicos, animales 

silvestres, etc (Centers for Disease Control and Prevention, 2019b; Organización Mundial de la 

Salud, 2020a: WHO, 2021b). Es importante seguir las precauciones recomendadas por las 

autoridades sanitarias para evitar la propagación del virus. A continuación, se especifican los 

más importantes:  



 

27 

 

• Uso de mascarilla 

• Permanecer en casa si se muestran síntomas de la enfermedad,  

• Desinfectar con frecuencia el hogar y los objetos de uso habitual 

• Distanciamiento social 

• Higiene de las manos 

• Seguridad del trabajador durante actividades de alto riesgo en criaderos infectados o 

bajo sospecha 

• Medidas de cuarentena para criaderos presuntamente infectados y confirmados 

• Educar a los operadores del criadero para que informen sobre visones enfermos 

4.7 Enfoque General sobre los Murciélagos 

En el manual de campo sobre los mamíferos ecuatorianos de Solari (2007a), se destaca 

a los murciélagos como los únicos mamíferos con capacidad de vuelo, distribuidos en los 

ecosistemas, tanto en zonas tropicales como en praderas. A nivel mundial, se estima que existen 

alrededor de 1400 especies de murciélagos, con más de 300 de ellas presentes en Sudamérica, 

algunas de las cuales se congregan en colonias mientras que otras son solitarias. Desde una 

perspectiva ambiental, desempeñan un papel crucial como controladores biológicos, 

contribuyendo significativamente a la polinización, al control de plagas y al proceso de 

dispersión de semillas, lo que favorece la restauración de áreas boscosas y selváticas.  

4.7.1 Taxonomía de los murciélagos  

El orden Chiroptera es uno de los órdenes de mamíferos más diverso (Altringham et al., 

2005), y se agrupa en 19 familias y 177 géneros (Solari y Martínez, 2017b). La taxonomía de 

los murciélagos se describe en la Tabla 1 (Hutson y Mickleburgh, 2001). 

Tabla 1. Clasificación taxonómica de los murciélagos 

 

 

 

 

 

 

Nivel Descripción  

Reino Animalia 

Filo Chordata 

Subfilo Vertebrata 

Orden  Chiroptera 

Superorden Laurasiatheria 

Clase Mammalia 

Subclase Theria 

Infraclase Eutheria 

Clado Boreoeutheria Epitheria 

Nota. Adaptado de Solari, (2007) 
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En el registro de Díaz y colaboradores (2016a) clasifican a los murciélagos como: 

Frugívoros que se alimentan de frutos y dispersan semillas de cientos de plantas silvestre. 

Nectarívoros: se alimentan del néctar y polen de las flores, polinizando cientos de especies de 

plantas. Insectívoros o artropodófagas: se alimentan de insectos y predominan en cantidad. 

Hematófagos se alimentan de sangre de otros mamíferos (ganado o de aves).  

Quintana y Pacheco (2007) afirman que los murciélagos hematófagos comprenden 

especialmente 3 especies: Desmodus rotundus, Desmodus youngi y Diphylla ecaudata. El 

ataque de esta especie presenta un problema económico-sanitaria por transmitir enfermedades 

como Rabia y Trypanosomiasis. En un estudio llevado a cabo por Frustagli (2020), se señala 

que los murciélagos actúan como portadores de varios virus zoonóticos, aunque ellos mismos 

no desarrollan la enfermedad, tienen la capacidad de transmitirla a otros animales e incluso a 

los seres humanos. Recientemente, se han identificado nuevos virus de la influenza tipo A (Bat-

FLUAVs) en murciélagos de especies frugívoras en Guatemala y Perú. Además, se ha 

confirmado la presencia de coronavirus en dos especies de murciélagos insectívoros, Tadarida 

brasiliensis y Molossus molossus, encontrados en las provincias de Santa Fe y Córdoba, 

respectivamente (Novelli, 2020).  

4.7.2 Características Morfológicas  

Entre sus características más importantes se encuentran las siguientes, tienen sangre 

caliente y están cubiertos de pelo, sus crías nacen y son alimentadas por sus madres. Son muy 

abundantes, pero casi no los percibimos porque son nocturnos y silenciosos, vuelan y se 

alimentan en plena oscuridad, orientándose mediante el sistema llamado ecolocalización, son 

sorprendentemente longevos llegando a vivir entre 15-18 o más años (Rivera et al., 2013). 

Existen de diversos colores blancos, negros, marrones, amarillos y rojizos y sus fuentes de 

alimentación son variadas. Sin embargo, la mayoría de murciélagos independientemente de su 

especie pueden ser identificados según las claves taxonómicas (Ossa et al., 2015). Los 

caracteres utilizados en la clave para la identificación de especies en el campo se describen a 

continuación:  

Cráneo. La forma de la cabeza puede diferir en cada especie. De manera general tienen 

grandes cuencas oculares y sus hocicos son largos en los nectarívoros y en los vampiros el 

hocico está reducido (Gaudioso, 2019). 
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Dientes. Las especies pequeñas, que se alimentan de insectos, pudieran tener hasta 38 

dientes, mientras que los vampiros solo cuentan con 20. Los especímenes que comen insectos 

con caparazón tienen menos cantidad de dientes, pero sus caninos son largos y tienen una 

mandíbula inferior robusta (Gaudioso, 2019). 

Alas. Sus alas pueden medir desde 15 cm (6 pulgadas) hasta 1,5 m (5 pies) de un extremo 

a otro cuando están bien abiertas. En el proceso de desarrollo embrionario, los dedos de las 

patas delanteras se extienden, creando unas extremidades especializadas para el vuelo. Con la 

excepción del pulgar, las falanges de las patas anteriores están alargadas a fin de sostener una 

fina, amplia y flexible membrana de piel llamada patagio, que le permite sustentarse en el aire 

(Frick et al., 2020). 

Orejas. Las orejas apuntan hacia el frente y generalmente son muy grandes, a menudo 

están dotadas de surcos o arrugas, poseen un lóbulo de piel que mejora su capacidad de 

ecolocalización, por la cual se comunican por medio de sonidos de alta frecuencia inaudibles 

por el hombre y consiguen orientarse y detectar obstáculos para volar en la oscuridad y atrapar 

su alimento (Neira, 2014). 

4.7.3 Hábitat 

Mientras los murciélagos no están volando, cuelgan de sus pies, boca abajo, postura 

conocida como descanso. Algunas especies lo hacen con la cabeza doblada hacia el vientre, 

otras descansan con el cuello girado hacia su espalda.  Algunos son solitarios, mientras otros 

forman grandes colonias que les permite disminuir el riesgo de depredación (Frick et al., 2020). 

Los murciélagos que tienen su hábitat en zonas templadas, emigran cuando comienzan a 

bajar las temperaturas. Esos sitios de hibernación sirven para que los adultos en capacidad 

reproductiva se apareen con sus similares de otros grupos (Frick et al., 2020). La mayoría tienen 

visión mesópica, detectando solamente la luz en bajos niveles, otros la tienen de tipo fotópica, 

permitiéndoles ver los objetos a color (Rodríguez y Ramírez, 2012). 

Aquellas especies de murciélagos que habitan refugios como cuevas, minas, grutas y 

cavernas, requieren que condiciones micro ambientales particulares (Altringham et al., 2005). 

Estas cualidades aseguran la supervivencia de las colonias de murciélagos, las cuales pueden 

ser estables o migratorias. Además, en los refugios de cuevas, los murciélagos se reproducen, 

crían a sus crías y se protegen de los depredadores y las condiciones climáticas externas (Kunz 
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et al., 2003). Aquellos que albergan una única especie son denominados refugios 

monoespecíficos, con dos o más, se les llama refugios multiespecíficos (Díaz et al., 2021b, Rizo 

et al., 2015). 

4.7.4 Reproducción  

Se reproducen de modo lento. El período de gestación varía entre 2 y 7 meses, dependiendo 

de la especie, generalmente dan entre 1 y 3 crías por parto. Los murciélagos insectívoros tienen 

un período de gestación de 2 a 3 meses, los fitófagos entre 3 y 5 meses, y los hematófagos entre 

5 y 7 meses (Díaz et al., 2016a; Rodríguez y Ramírez, 2012).  

Al nacer, los pequeños murciélagos tienen dientes. Nacen ciegas y crecen muy rápido 

desarrollando sus alas y el pelaje. Pasados pocos minutos del nacimiento, la cría busca el pezón 

de la madre y comienza a lactar, por un lapso aproximado de dos meses, hasta que vuelan por 

su cuenta y consiguen su alimento. Los murciélagos suelen alcanzar su madurez sexual entre 

los 12 y 14 meses de vida, variando entre cada especie el modo de apareamiento (Díaz et al., 

2021b). 

4.7.5 Captura de murciélagos  

La captura de murciélagos en refugios o cuevas puede llevarse a cabo durante el día 

utilizando redes más gruesas, y no es necesario consultar el calendario lunar para realizar esta 

actividad. Es importante tener en cuenta los riesgos asociados con trabajar en estos lugares, ya 

que pueden albergar animales peligrosos y microorganismos patógenos para la salud humana 

(Ministerio de Agricultura, Ganadería, Acuacultura y Pesca “MAGAP” y AGROCALIDAD, 

2016). 

Es importante predecir la posible vía de entrada tales como son laderas, arroyos, caminos, 

cañadas, ya que no ingresan por medio de la maleza. La manipulación de los murciélagos para 

liberarlos de la red se debe realizar cuidadosamente, se sujeta con firmeza del cuerpo, para 

localizar patas y alas y desenredarlo por completo. Luego se procede a identificar y se lo libera 

(Ministerio de Agricultura, Ganadería, Acuacultura y Pesca “MAGAP” & AGROCALIDAD, 

2016). 

4.7.5.1 Redes de niebla: es considerada uno de los métodos más tradicionales y antiguos 

en la captura de aves y murciélagos, pero su uso es más efectivo en el estudio de las poblaciones 

de murciélagos. Existen de 2 tipos, las de nylon tranzado o poliéster Dracon y las de nylon 
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monofilamento. En muchos casos es difícil remover los murciélagos y la red suele romperse 

(Rodales y Juri 2006). Se recomienda colocarlas en línea recta o L. Se debe evitar dejar la red 

tensa ya que esto impide una captura adecuada. Los animales colectados son retirados con 

precaución para evitar herirlos o dañar la red. Sus partes comprenden los soportes (barras de 

aluminio), bolsillos, tensores y ligas de amarre (Bracamonte, 2018).  

4.7.5.2 Equipos de sonido: se suele utilizar los detectores ultrasónicos que permiten 

detectar y grabar sonidos de ecolocación producidos por los murciélagos que van desde los 20 

a 200 kHz (Pech et al., 2010).  
Una vez registrados los sonidos de ecolocación emitidos por los murciélagos, se lleva a 

cabo su análisis en una computadora utilizando software especializado como Batsound, 

Sonobat, BatScan, Echo Meter Touch y Kailedocospe. Estos programas están diseñados para 

analizar los sonidos de ecolocación de los murciélagos y admiten formatos de audio de más de 

32 bits con uno o dos canales (mono o estéreo), así como frecuencias de muestreo de hasta 192 

kHz. Dichos programas muestran las señales de diversas formas, como en oscilogramas y 

espectrogramas, o en forma de espectro de energía (Lisón y Calvo, 2011; Rizo et al., 2015). 

4.7.6 Identificación de especímenes 

En el libro de campo “Mamíferos del Ecuador” de Tirira (2007a), y el libro “Clave de 

Identificación de los Murciélagos Neotropicales” de Díaz et al., (2021b), se explican 

específicamente las estructuradas a nivel de familias, subfamilias, géneros y especies. En la 

Figura 1 y 2, se representa las medidas morfológicas y la forma de la hoja nasal 

respectivamente, que facilitan la clasificación de los murciélagos.   

En general, gracias a estudios taxonómicos integrativos o predominantemente moleculares, 

muchos nombres previamente considerados como subespecies o sinónimos se reconocen ahora 

como especies válidas, mientras otras, por el contrario, fueron sinonimizadas bajo un nombre 

existente. Existen páginas web que abarcan la complejidad de cambios en las categorías de 

géneros y especies como www.batnames.org (Museo Americano de Historia Natural) 

compilada y editada por Simmons y Cirranello (2020) y la Sociedad Americana de Mamíferos 

(ASM), citada por Tirira (2021b).  

http://www.batnames.org/


 

32 

 

 
Figura 1. Esquema de medidas en murciélagos 

Nota. Adaptado de (Tirira, 2007a; Díaz et al., 2021b) 

 
Figura 2. Hoja nasal a) desarrollada, b) rudimentaria y c) alargada  

Nota. Adaptado de (Díaz y Barquez, 2002) 

4.7.7 Toma de muestras y transporte de individuos 

Para tomar muestras de sangre, hisopados y biopsias, es necesario contar con permiso de 

colecta otorgado por la Dirección General de Vida Silvestre. La persona que va a realizar estas 

actividades debe utilizar guantes de látex o nitrilo, cubre bocas y lentes, para evitar estar 

expuesto a cualquier contacto directo con fluidos del animal (Wilchis, 2004).  

El transporte de individuos durante los muestreos, puede ser de forma individual o 

colectiva. Para el transporte individual se usan bolsas de mantas pequeñas o acorde al tamaño 

del individuo y para los grupos se utilizan jaulas o mallas mosquiteras con estructura cilíndrica, 

de esta forma los murciélagos pueden percharse sin el peligro de ser aplastados o asfixiados 

(Rizo et al., 2015).  

4.8 Especies Nativas Del Ecuador  

Actualmente se reconocen para el Neotrópico 9 familias, 106 géneros y aproximadamente 

450 especies de murciélagos: 22 Emballonuridae, 226 Phyllostomidae, 18 Mormoopidae, 2 
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Noctilionidae, 2 Furipteridae, 5 Thyropteridae, 11 Natalidae, 56 Molossidae y 108 

Vespertilionidae (Díaz et al., 2021).  

En cuanto a las especies por país, a pesar de que se debe considerar la precaución con 

respecto a las posibles diferencias en la taxonomía utilizada por cada autor, los datos son los 

siguientes, indicando los confirmados (y los probables entre paréntesis): Argentina 67, Bolivia 

146 (1), Brasil 181 (4), Colombia 217 (4), Chile 14, Ecuador 183 (3), Guyana 125 (6), Guayana 

Francesa 101 (2), Paraguay 57 (2), Perú 188 (2), Surinam 99 (8), Uruguay 22 (3) y Venezuela 

172 (2). En Sudamérica, Colombia es el país con mayor diversidad de murciélagos, seguido por 

Perú, Ecuador y Brasil (Males, 2019). Es notable que, a pesar de su pequeña superficie, Ecuador 

posee un número mayor de especies registradas (Solari, 2007a).  

La cordillera de los Andes es uno de los procesos históricos más importantes que intervino 

dentro de la diversificación de murciélagos, abarca 1,5 millones de km2 con un rango altitudinal 

que va desde 600 hasta 6000 m y se distribuyen en la porción occidental de Sudamérica 

(Martínez et al., 2012).  

4.8.1 Distribución de Murciélagos en Ecuador 

La variedad de murciélagos en Ecuador se divide en las ocho familias tradicionalmente 

reconocidas, que abarcan 62 géneros, 168 especies y 73 subespecies (véase tabla 2). La familia 

Phyllostomidae destaca como la más variada en el país, con 109 especies distribuidas en seis 

subfamilias y 36 géneros. Este nivel de diversidad representa aproximadamente el 65 % de 

todas las especies de murciélagos registradas hasta la fecha en Ecuador (Tirira, 2012c; Tirira, 

2021b). 

En la familia Phyllostomidae, la subfamilia Stenodermatinae exhibe la mayor variedad, 

con 53 especies, lo que representa el 49 % del total de filostómidos y el 32 % de todas las 

especies de murciélagos del país (Barquez et al., 2020). Otras familias que muestran una 

diversidad notable son Molossidae y Vespertilionidae, con 19 y 18 especies respectivamente, 

cada una representando aproximadamente el 11 % del total nacional para su familia. Molossidae 

cuenta con una subfamilia y ocho géneros, mientras que Vespertilionidae tiene dos subfamilias 

y cinco géneros. Entre los géneros más diversos se encuentran siete pertenecientes a la familia 

Phyllostomidae (Arias et al.,2016). 
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El orden Chiroptera no ha destacado por su riqueza en especies endémicas en Ecuador. De 

las 38 especies de mamíferos endémicos mencionadas por Tirira (2007a), solo cinco 

pertenecían a los murciélagos: Anoura fistulata, Lonchophylla orcesi, Lophostoma 

aequatorialis, L. yasuni y Molossops aequatorianus. Sin embargo, en la actualidad, solo tres 

de estas especies se consideran endémicas, ya que una especie ha sido registrada en uno de los 

países vecinos (A. fistulata) y otra ha experimentado cambios taxonómicos (L. aequatorialis). 

(Díaz et al., 2021b). 

De acuerdo con Yánez (2016) el 19 % del territorio ecuatoriano se encuentra dentro del 

Patrimonio de Áreas Naturales del Estado (PANE), que al momento está constituido por 45 

áreas protegidas que están integradas dentro del Sistema Nacional de Áreas Protegidas del 

Ecuador (tabla 3), que incluye reservas de la biósfera, biorreservas y bosques protectores 

(Ministerio del Ambiente, 2015). El área de protección que cubre el PANE en el Ecuador 

continental es del 17% del territorio total (41,027 km2, de una superficie total de 248,197 km2) 

(Burneo y Tirira, 2014).  

Tabla 2. Diversidad de murciélagos en el Ecuador (géneros, especies y subespecie) 

Familia / Subfamilia Géneros Especies Subespecies 

Emballonuridae 7 12 5 

Declidurinae 1 2 1 

Emballonurinae 6 10 4 

Phyllostomidae 36 109 39 

Desmodontinae 3 3 3 

Glossophaginae 4 11 5 

Lonchophyllinae 2 12 - 

Phyllostominae 14 23 13 

Carolliinae 2 7 2 

Stenodermatinae 11 53 16 

Mormoopidae  2 2 2 

Noctilionidae 1 2 3 

Furipteridae 2 2 - 

Thyropteridae 1 4 2 

Molossidae 8 19 12 

Molossinae 8 19 12 

Vespertilionidae 5 18 10 

Vespertilioninae 4 11 6 

Myotinae 1 7 4 

Total 62 168 73 

Nota. Adaptado de Tirira y Burneo, (2014) 
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Tabla 3. Registro de murciélagos según las provincias del Ecuador 

Provincia Región No. Especies No. Localidades No. Registros 

Carchi Sierra 1 1 5 

Cotopaxi Sierra 1 1 1 

El Oro Costa 3 6 51 

Esmeraldas Costa 6 17 60 

Guayas Costa 3 10 29 

Imbabura Sierra 3 32 11 

Loja Sierra 8 10 5 

Los Ríos Costa 3 9 19 

Manabí Costa 3 8 9 

Morona Santiago Amazonía 4 5 9 

Napo Amazonía 5 11 16 

Orellana Amazonía 8 38 145 

Pastaza Amazonía 6 21 109 

Santo Domingo Costa 4 4 6 

Sucumbios Amazonía 7 27 89 

Zamora Chinchipe Amazonía 4 4 6 

Sin datos No determinada 7 - 11 

 Total 20 175 581 

Nota. Adaptado de Tirira y Burneo, (2012) 

4.9 Definición de Secuenciación  

Un genoma es como un libro que está comprendido con 30 mil letras, y esas letras están 

distribuidas por varias partes. La secuenciación a breves rasgos es tratar de identificar cuáles 

son las letras que comprenden esas páginas que forman ese libro. Cuando se analizan las 

muestras de hisopados se extrae el ARN que es el material genético del virus, y a partir de ahí 

se puede comprender su linaje compuesto de un árbol genealógico. Actualmente la plataforma 

Nextstrain identifica veintidós clados filogenéticamente relacionados a las variantes del SARS-

CoV-2. Estos clados se nombran según los dos últimos dígitos del año estimado en que 

surgieron, seguidos de una letra genérica (A, B, C) (Nextstrain, 2021). 

Con el diagnóstico se analiza la presencia o ausencia de la particularidad. Se trata de 

identificar la lectura completa de esos libros, así se puede descubrir nuevas variantes que 

pueden ser de interés, de preocupación, de monitoreo, etc. A su vez el resultado es publicado 

en la plataforma GISAID. Por otro lado, se clasifican las secuencias del SARS-CoV-2 en ocho 

clados: S, L, O, V, G, GH, GR y GV. Se ha observado que las últimas cuatro categorías 

contienen la mutación D614G en la glicoproteína spike del virus, la cual está presente en las 

variantes de mayor preocupación (Tegally, 2021; Jacob et al., 2021; GISAID, 2020). 
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5. Metodología 

5.1 Área de estudio  

El presente trabajo de investigación se realizó en las provincias de Loja (cantón Loja, 

Catamayo, Saraguro), y en Zamora Chinchipe (cantón Zamora, Yantzaza y Yacuambi) (Figura 

3). La zona geográfica se sitúa al sur del país, en la región sierra y amazónica. Se caracteriza 

por sus climas multivariados, desde los 0 hasta 2400 msm, considerando su productividad hacen 

que esta zonal sea propicia para la explotación agropecuaria. 

 
Figura 3. Georreferencia del área de estudio y puntos de muestreo 

Nota. Adaptado de QGIS versión 4.4 (2022) 
 

5.2 Diseño de estudio 

Es de carácter observacional con enfoque de corte transversal.  

5.3 Tipo de muestreo y tamaño de muestra 

Se realizó un muestreo no probabilístico (por conveniencia), donde se tomó como tamaño 

muestral 126 animales en total.  

Las muestras fueron etiquetadas en base al proyecto desarrollado por el grupo de 

investigación genética y biología molecular y nombradas por sus siglas en inglés GMB (Genetic 

and Molecular Biology). 
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5.4 Métodos y técnicas  

5.4.1 Captura e identificación de individuos 

Se procede a ingresar al lugar con luces encendidas tanto en casa abandonadas como en 

cavernas, luego se alistan los materiales para armar y colocar las redes de niebla en forma lineal 

o “L” para abarcar la mayor zona posible.  

Una vez que los murciélagos se quedan atrapados en la red (Anexo 3), se procede a 

desenredarlos uno por uno, tomándolos cuidadosamente de la cabeza y sus alas, para luego 

colocarlos en bolsas de tela térmicas por un periodo de 10 min como máximo, para su posterior 

identificación.  

Para la identificación correcta de los especímenes se siguió la terminología propuesta por 

Tirira (2007a) y Díaz et al., (2021b) en sus libros “Mamíferos del Ecuador” y “Clave de 

Identificación de los Murciélagos Neotropicales”, respectivamente. Como datos importantes se 

consideraron las coordenadas geográficas, fecha de recolección de cada individuo, información 

ecológica, sexo, madurez sexual, número total de animales capturados, grupo de 

clasificación/especie, presencia o ausencia de alas pterigoideas, presencia o ausencia de 

uropatagio (Anexo 1). 

Para identificar la madurez sexual en los especímenes machos, se determinó el tamaño, 

forma y posición de los testículos (escrotales, inguinales o impalpables), para el caso de las 

hembras se evaluó la presencia o ausencia de pezones (no evidente, lactante o post lactante). 

Para los análisis solo se utilizaron especímenes que tengan más de 2 individuos en la misma 

especie para mantener una muestra homogénea y evitar errores estadísticos. Todos los animales 

fueron liberados sin ningún daño aparente y se manejaron con sumo cuidado de conformidad 

con los principios de bienestar animal. Más adelante, en la sección de consideraciones éticas se 

especifican las normativas de bioéticas para el uso de animales en investigación y manejo de 

animales silvestres.  

5.4.2 Toma y transporte de muestras  

Se tomaron muestras de tipo orofaríngeas por cada animal, mediante un hisopo, girando la 

cabeza de algodón por varias ocasiones dentro del hocico. Las muestras se colocaron en tubos 

de centrífuga que contenían 2,5 ml de medio Eagle modificado de Dulbecco (DMEM), cortando 

la parte sobresaliente del hisopo para cerrar el criovial y se conservaron en refrigeración a una 
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temperatura de -4 °C dentro de un cooler hasta llegar al laboratorio del Centro de Biotecnología 

de la Universidad Nacional de Loja, donde se llevó a cabo el análisis de RT-qPCR.  

Todos los tubos fueron debidamente rotulados con el código asignado en campo para cada 

especie (Anexo 2). Sólo con las muestras positivas conservadas en cadena de frio, se realizó la 

secuenciación en los laboratorios del Instituto Nacional de Investigación en Salud Pública 

(INSPI) de la ciudad de Guayaquil. Las muestras positivas fueron evaluadas nuevamente para 

evitar contaminación cruzada.  

5.5 Extracción de ARN y Secuenciación 

El ARN viral se aisló utilizando el protocolo del kit comercial (MagMAX™ 

Viral/Pathogen Nucleic Acid Isolation) de Applied Biosystems, modificado para un volumen 

total de muestra de 200 μl, con el siguiente volumen por reacción para cada muestra: Mix de 

Vinculación Solución-Perlas magnéticas (265 μl + 10 μl) y, Proteinasa K (5 μl). La extracción 

se realizó de forma automática en el AutoPure Pro32 de Gentech Biosciences, para cada 

extracción a lo largo de la placa se utilizó Master Mix de extracción + muestra (280 μl), Tampón 

de lavado (500 μl), etanol 80 % (500 μl), etanol 80 % (250 μl), tampón de elución (70 μl). 

La determinación de presencia/ausencia de SARS-CoV-2 se obtuvo con el kit comercial 

(TaqPath™ COVID-19 CE-IVD RT-PCR) a través de una RT-qPCR. La reacción de qPCR 

utilizó los siguientes volúmenes para una reacción total de 20 μl: TaqPathTM 1‐Step Multiplex 

Master Mix 4X (6,25 μl), COVID-19 Real Time PCR Assay Multiplex (1,25 μl), Agua libre de 

nucleasas (7,50 μl), ARN extraído (10 μl). El ensayo se realizó en el equipo QuantStudio5 de 

Applied Biosystems con una placa de reacción de volumen 0,1 μl con el programa detallado a 

continuación:  

Tabla 4. Protocolo de qPCR para diagnóstico de Coronavirus 

Etapa Temperatura (ºC) Tiempo  Número de ciclos 

Incubación de UNG 25  2 minutos 1 

Transcripción inversa 53  10 minutos 1 

Activación 95  2 minutos 1 

Desnaturalización 95  3 segundos 40 

Hibridación/extensión 60  30 segundos 

 

A partir de las muestras positivas de murciélagos de la especie Anoura geoffroyi y 

Desmodus rotundus, se llevó a cabo el proceso de extracción de ácido nucleico utilizando el kit 

(Qiagen Viral RNA mini) de acuerdo con las instrucciones del fabricante. El proceso de RT-
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qPCR se llevó a cabo con el uso de cebadores y sondas de protocolo del Hospital Charité de 

Berlín, Alemania (Corman et al., 2020). Este protocolo se basa en la detección de la región E, 

para detectar el betacoronavirus asociado a murciélagos para el SARS-CoV-2, seleccionando 

las muestras con valores de CT más bajos. Es relevante destacar que el proceso de secuenciación 

de nueva generación se realizó utilizando la tecnología ILLUMINA con el kit (CovidSeq) y el 

equipo MiSeq con las recomendaciones del fabricante, el procedimiento incluye las siguientes 

fases: Desnaturalización del ADN, Síntesis de la primera cadena de ADNc, Síntesis de la 

segunda cadena de ADNc, Etiquetado, Limpieza de la librería, Normalización de la librería, 

Hibridación, Enriquecimiento de la librería, Amplificación y Limpieza de la librería 

enriquecida. A continuación, se llevó a cabo el proceso de cuantificación de la biblioteca 

utilizando el kit (QuantiFluor ONE dsDNA System) para normalizar las bibliotecas genéticas.  

5.6 Análisis de datos e interpretación  

Los datos se presentaron mediante una tabla de frecuencias para establecer la infección por 

SARS-CoV-2 y otros coronavirus humanos. Se aplicó el test Exacto de Fisher o Chi-cuadrado 

para determinar la relación entre la variable dependiente y las independientes tanto dicotómicas 

como politómicas, mientas que, el test Binomial se aplicó específicamente para la variable 

“sexo”. Se consideró un P valor menor a 0,05 como estadísticamente significativo en los dos 

test, todos los análisis se realizaron con el programa estadístico Jamovi versión 2.4.11 de libre 

acceso. 

El análisis bioinformático de la secuenciación se manejó en el programa DRAGEN 

COVID con la herramienta COVID LINEAGE en BASE SPACE SEQUENCE HUB, así 

mismo, se hizo uso de las herramientas NEXTCLADE y PANGOLÍN para corroborar los 

resultados obtenidos (Laboratory Diagnosis of nCoV 1, 2023). Además, se empleó el Software 

MEGA (https://www.megasoftware.net/) para determinar la similitud de las secuencias y 

finalmente, para elaborar el alineamiento múltiple de las secuencias se usó la herramienta 

Crustal Omega (https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/), conjuntamente con la base de 

datos GISAID (https://gisaid.org/wiv04/).  

5.7 Consideraciones éticas  

Los animales fueron manejados de conformidad con las regulaciones para el cuidado y uso 

de animales en investigación en el “Código Orgánico del Ambiente” (ROS No 983, Ecuador).  

https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/
https://gisaid.org/wiv04/
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Los lineamientos de Regulación y Control Zoosanitario para el “Programa de Prevención 

y Control de Rabia Bovina” se basaron en la normativa vigente de la Agencia de Regulación y 

Control Fito y Zoosanitario (AGROCALIDAD) donde los operativos de control de vectores se 

basan en el Manual para la Prevención y Control de Rabia Bovina en el Ecuador, codificada en 

la Ley Orgánica de la Sanidad Agropecuaria, mediante Resolución DAJ-2013461-0201.0214, 

la cual fue publicada en el Registro Oficial N°211 el 25 de marzo de 2014, ningún animal fue 

sacrificado.  

Para la captura y toma de muestras también se aplicó la normativa vigente de la 

Universidad Técnica Particular de Loja basadas en el Estudio y Manejo de mamíferos silvestres 

del Ecuador descrita en la Asociación Ecuatoriana de Mastozoología (AEM) y aprobada por la 

Sociedad Americana de Mastozoología publicada en el (2016) y actualizada al año 2022 que 

cuenta con herramientas oficiales en Ecuador y Latinoamérica. 
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6. Resultados 

6.1. Frecuencia de infección relacionado al SARS-CoV-2 en murciélagos de las provincias 

de Loja y Zamora Chinchipe.  

Se analizaron 126 murciélagos de los cuales el 19,84 % corresponden a la provincia de 

Loja y el 80,16 % a la provincia de Zamora Chinchipe (Figura 4). Con el uso de la técnica RT-

qPCR se logró detectar un 13,49 % de muestras positivas al SARS-CoV-2 entre las dos 

provincias de estudio, sin embargo, al comparar entre ellas no hubo diferencia estadística en el 

porcentaje de positivos (Tabla 5).  

 
Figura 4. Individuos capturados entre la provincia de Loja y Zamora Chinchipe 

       Tabla 5. Porcentaje de infección al SARS-CoV-2 en murciélagos de Loja y Zamora Chinchipe. 

6.2. Frecuencia de infección al SARS-CoV-2 según su localidad. 

El mayor porcentaje de negativos se presentó en la Argelia 91,30 %; seguido de la Cueva 

de los Guayacanes 89,36 % y el Parque Bombuscaro 87,50 %; mientras que la localidad donde 

se observa un mayor porcentaje de positivos es en el Carmen con un 50 % de los casos, seguido 

de San Vicente con un 20,00 % y la Noya Alto con un 17,65 % (Tabla 6); sin embargo, las 
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Provincia  Negativos  %  Positivos  % Total  p-

valor 

Loja 22 88 3  12 25  
0,807 

Zamora Chinchipe 87 86,14 14  13,86 101  

Total 109   17   126  

Nota. Se utilizó la prueba de Chi-cuadrado para verificar diferencias estadísticamente 

significativas entre las proporciones, se consideró un valor de p < 0,05 como 

estadísticamente significativo* 
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diferencias observadas en las proporciones de cada localidad no son estadísticamente 

significativas.  

       Tabla 6. Porcentaje de infección al SARS-CoV-2 en murciélagos según su localidad. 

6.3. Frecuencia de SARS-CoV-2 en murciélagos con relación a la especie.  

Del total de murciélagos 17 estuvieron relacionados con el SARS-CoV-2 y pertenecen a la 

familia Phyllostomidae, se identificaron 9 especies y géneros descritas en la Tabla 7. De todos 

los positivos, el 35,29 % (6 casos) corresponden a Carollia perspicillata, seguida de Desmodus 

rotundus con un 23,53 % (4 casos), y Carollia sp junto con Anoura geoffroyi representan el 

17,65 % (3 casos) cada una respectivamente. Adicionalmente, estas diferencias no son 

estadísticamente significativas.  

    Tabla 7. Porcentaje de infección al SARS-CoV-2 en murciélagos con respecto a la especie. 

6.4. Frecuencia de SARS-CoV-2 en murciélagos de acuerdo al sexo.  

Se determinó que 37 individuos son hembras, 60 son machos y en los 29 restantes no se 

estableció el sexo, puesto que, se cambió el protocolo de captura. Dentro de los 17 individuos 

 Negativo   Positivo  

Localidad    Total  N %  N % p-valor 

Abra de Zamora 2 2 100  0 0  

0,643 Cueva de los Guayacanes 47 42 89,36 5 10,64 

El Carmen 2 1 50,00 1 50,00 

La Argelia 23 21 91,30 2 8,70 

La Noya Alto 34 28 82,35 6 17,65 

San Vicente 10 8 80,00 2 20,00 

Parque Bombuscaro  8 7 87,50 1 12,50 

Total 126 109 86,51 17 13,49  

Nota. Se utilizó la prueba de Chi-cuadrado, valor estadísticamente significativo (< 0.05)* 

 Negativo   Positivo  

Especie Total   N %  N % p-valor 

Anoura geoffroyi  26 23 21,10 3 17,65  

Carollia brevicaudum 1 1 0,92 0 0 0,426 

Carollia perspicillata  35 29 26,61 6 35,29  

Carollia sp   15 12 11,01 3 17,65  

Dermanura glauca 1 1  0 0  

Desmodus rotundus  37 33 0,92 4 23,53  

Enchisthenes hartii 1 0 30,28 1 5,88  

Histiotus montanus  1 1 0,92 0 0  

Sturnia giannae 9 9 8,26 0 0  

Total 126 109 13,49 17 86,51  

Nota. Se utilizó la prueba de Chi-cuadrado, valor estadísticamente significativo (< 0.05)* 
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positivos, los machos representan un 52,94 % en comparación con las hembras 47,06 %, sin 

embargo, no se encontró diferencia estadísticamente significativa (Tabla 8). 

Tabla 8. Porcentaje de infección al SARS-CoV-2 en murciélagos según el sexo. 

 

 

 

 

6.5. Frecuencia de otros Coronavirus (CoV) en murciélagos.    

Se analizaron 31 muestras respecto a la infección por otros CoV, logrando obtener un 24,60 

% de individuos positivos. El mayor porcentaje se encontró en el Coronavirus humano NL63 

(HCoV-NL63) con 12 casos que representan el 38,70 %, seguido del Coronavirus Humano 

KU1 (HCoV-HKU1) con 9 casos correspondientes al 29,03 %, prosigue el Coronavirus 

Humano 229E (HCoV-229E) que posee un 19,35 % (6 casos) y finalmente el Coronavirus 

Humano OC43 (HCoV-OC43) que presenta un 12,90 % (4 casos) (Tabla 9). Los datos no 

muestran diferencias estadísticamente significativas.  

Tabla 9. Presencia de otros CoV 

Coronavirus Positivos  p-valor 

N % 

HKU1 9 29,03  

0,123 NL63 12 38,70 

OC43 4 12,90 

229E 6 19,35 

Total 31 24,60  

Nota. Se utilizó la prueba de Chi-cuadrado, 

valor estadísticamente significativo (< 0.05)*   

6.6. Análisis Filogenético  

Para estimar las similitudes de identidad de los genomas frente a la infección por SARS-

COV-2, se realizó un análisis filogenético utilizando las secuencias de murciélagos codificadas 

como GMB7 (Anoura geoffroyi), GMB58 (Desmodus rotundus), GMB60 (Desmodus 

rotundus), GMB68 (Desmodus rotundus), y GMB72 (Desmodus rotundus), mismas que fueron 

puestas en contraste con la secuencia genómica del SARS-CoV-2 (NCBI Reference Sequence: 

NC_045512.2).  

Resultado   Sexo N  Total (%) p-valor 

Positivo Hembra 8 47,06 0,088 

 Macho 9 52,94 

Total   17 100  

Nota. Se utilizó un test Binomial, valor estadísticamente 

significativo (< 0.05)*  
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Se realizó una matriz de identidad porcentual con la herramienta “Clustal Omega”, la cual 

hizo la alineación múltiple entre las secuencias existentes frente al genoma de referencia del 

SARS-CoV2 (NCBI Reference Sequence: NC_045512.2). Se comprobó que la especie Anoura 

geoffroyi (GMB7) tiene una similitud más cercana con un 75,89 %, seguida de la especie 

Desmodus rotundus (GMB72) que posee un 69,15 % (Tabla 10). 

Tabla 10. Matriz de identidad porcentual entre secuencias analizadas y el genoma de referencia. 

N Código Resultado 

1 NC_045512.2 100.00 69.15 75.89 67.05 56.30 57.13 

2 GMB72 69.15 100.00 59.54 61.67 47.39 44.29 

3 GMB7 75.89 59.54 100.00 75.01 67.44 61.25 

4 GMB68 67.05 61.67 75.01 100.00 57.43 54.84 

5 GMB58 56.30 47.39 67.44 57.43 100.00 66.30 

6 GMB60 57.13 44.29 61.25 54.84 66.30 100.00 

 

Posteriormente se elaboró un árbol filogenético por el método de distancias (Neighbor-

Joining) entre las secuencias relacionadas al SARS-CoV-2 (Figura 5). Al observar estos 

resultados, se pudo inferir que las distancias más cercanas GMB7 (0.02374) entre las especies 

o secuencias representadas indican relaciones más cercanas, mientras que las distancias más 

alejadas GMB 58 y GMB 60 (0.21343 y 0.21291) sugieren mayores diferencias evolutivas. En 

general, cuanto mayor sea la distancia, mayor será la divergencia evolutiva. 

 
Figura 5. Árbol filogenético por el método Neighbor-Joining 
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7. Discusión  

En la investigación realizada se analizó 126 muestras orofaríngeas, resultando un 13,49 % 

de la población estudiada positiva a SARS-CoV-2 entre las provincias de Loja y Zamora 

Chinchipe. Según la actual información es el primer trabajo relacionado con los reservorios 

naturales en murciélagos entre las provincias antes mencionadas. En Ecuador el primer informe 

epidemiológico sobre la presencia de SARS-CoV-2 fue el 29 de febrero del 2020 (OMS, 

2020a). Así mismo, Eloit et al., (2020) analizaron 645 murciélagos, mismos que albergaban 

dos docenas de tipos de coronavirus, y el 0,47 % resultaron positivos a SARS-COV-2 en la 

península de Indochina. En otro estudio, se analizó muestras orofaríngeas y rectales de 985 

murciélagos, resultando el 6,5 % de la población estudiada positivo a diversos coronavirus 

(Tang et al., 2006). 

El Diario (2022) comunicó, que el Instituto Nacional de Investigación en Salud 

Pública (INSPI) a inicios del 2021 analizó varias muestras de animales de compañía, roedores 

y fauna silvestre en la ciudad de Guayaquil e informó la detección del virus por medio de RT-

qPCR, correspondiendo un 49 % a fauna urbana; 11 % en animales silvestres; 28 % concierne 

a los animales de compañía y 12 % a otras categorías. Por otro lado, se produjeron un total de 

13,529 alertas relacionadas con animales infectados, en donde la ciudad con mayor número de 

alerta fue Quito con 43 % y Guayaquil con 10 %. Estos resultados fueron similares a los 

encontrados en nuestro estudio, por la técnica RT-qPCR, en los cuales la mayor frecuencia de 

infección se registró en la provincia de Zamora Chinchipe 80,16 %; seguido de la provincia de 

Loja 19,84 %. Novelli (2020), demostró la circulación de coronavirus en dos especies de 

murciélagos insectívoros Tadarida brasiliensis y Molossus molossus provenientes de las 

provincias de Santa Fe (n=58) y Córdoba (n=49) respectivamente.  

De la misma manera, Dileepan et al., (2021) reportan que los niveles de seropositividad 

varían según la población animal estudiada y comprende desde 0,7 a 35 % en regiones de 

Alemania, Italia, Polonia, Croacia, España, Francia, EE. UU y Brasil. Sus resultados 

demuestran que las tasas de seropositivos al SARS-CoV-2 son más altas en gatos siendo el 8 % 

que en perros de compañía con el 1 %, realizadas mediante ensayos inmunoenzimáticos 

(ELISA). En contraste con nuestro estudio, la localidad donde se observa un mayor porcentaje 

de positivos es en el Carmen con un 50 % de los casos, seguido de San Vicente con un 20 % y 

la Cueva de los Guayacanes con un 10,64 %.  
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Bonilla et al., (2021) reportaron la presencia de anticuerpos contra el SARS-CoV-2 en 

murciélagos de la selva amazónica. De igual forma D Katherine et al., (2021) señalan que si 

bien es posible que los murciélagos y los humanos se hayan infectado con el SARS-CoV-2 de 

forma independiente, el descubrimiento de partículas virales de SARS-CoV-2 en murciélagos 

en Ecuador es un recordatorio de que los murciélagos son una fuente potencial de virus 

emergentes.  

La reciente pandemia nos recuerda la diversidad que tienen los virus ARN, puesto que 

pueden propagarse y adaptarse a cualquier huésped, especialmente murciélagos. Como los 

coronavirus afectan a tantas especies, y los murciélagos son hospedadores naturales de 

innumerables virus, se debe estudiar las transmisiones inter-especie, puesto que esta familia 

forma un complejo ecosistema, del que se sabe poco.  

Se analizaron 126 hisopos orofaríngeos de 7 localidades y 9 especies distintas de 

murciélagos, se logró identificar 9 especies, sin embargo 4 resultaron estar relacionadas al 

SARS-CoV-2 como son Carollia perspicillata 35,29 %, seguido de Desmodus rotundus 23,53 

%, y finalmente, Carollia sp junto con Anoura geoffroyi representan el 17,65 % 

respectivamente. Un estudio similar realizado por Luan et al., (2020b) identificó 5 especies con 

alta susceptibilidad cuya ACE2 podría unirse a la proteína S del SARS-CoV-2 entre ellos: 

Rhinolophus macrotis, Rhinolophus sinicus, Rhinolophus pearsonii, Rousettus leschenaultii y 

Pteropus vampyrus. Schlottau et al., (2020) reportaron una susceptibilidad del 78 % en 

murciélagos frugívoros (Rousettus aegyptiacus) a la infección por SARS-CoV-2 en condiciones 

experimentales (inoculados vía intranasal). 

En México, de 606 murciélagos muestreados de 42 especies diferentes, 32 muestras fueron 

positivas a 13 coronavirus (CoV) distintos; 9 eran CoV alfa, 4 CoV beta y 12 eran nuevos. En 

un murciélago Nyctinomops laticaudatus se encontró un β-CoV con un 96,5 % de identidad 

aminoacídica con el β-CoV asociado a la enfermedad humana en Oriente Medio (Anthony et 

al., 2013a). En España se han detectado 14 coronavirus en 9 especies ibéricas de murciélagos, 

evidenciando una diversidad y distribución amplia de alpha y coronavirus en España (Falcón et 

al., 2011). La vigilancia de posibles brotes de coronavirus implica el estudio de los murciélagos 

en cada nación, para así establecer la ecología de la extensa familia, lo cual concuerda con los 

resultados obtenidos.  
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En el laboratorio Friedrich-Loeffler (FLI) (2020), se determinaron que los animales 

inoculados por vía nasal con SARS-CoV-2 no muestran ningún síntoma de enfermedad ni 

infección eficaz a sus congéneres. Aunque, los resultados muestran que los murciélagos son 

susceptibles a la infección por SARS-COV-2. La Universidad de Anglia Oriental (UEA), la 

Sociedad Zoológica de Londres (ZSL) y Salud Pública de Inglaterra (PHE), (2021) analizaron 

53 murciélagos de herradura menor perteneciente a la especie Rhinolophus affinis, dando como 

resultado un positivo (1,9 %) denominado 'RhGB01’ (Crook et al., 2021). Los científicos Juste, 

Figueras y Echevarria, (2020) reportaron que el 2,7 % de virus encontrados en murciélagos 

frente a los roedores que presentan en promedio 2,48 % indica que los murciélagos no son más 

peligrosos en relación con posibles zoonosis que el resto de los mamíferos.  

Lau et al., (2005) identificaron un CoV estrechamente relacionado con el SARS-CoV (bat-

SARSCoV) en 23 (39 %) de 59 frotis anales de murciélagos de herradura chinos salvajes 

(Rhinolophus sinicus) mediante RT-PCR. En el 84 % de los murciélagos de herradura chinos 

se detectaron anticuerpos contra la proteína nucleocápside recombinante del SRAS-CoV de 

murciélago mediante un inmunoensayo enzimático. En la mayoría de estudios no se especifica 

si el SARS-CoV-2 afecta más a los machos que a las hembras o viceversa, como resultado 

ambos sexos contenían material genético estrechamente relacionado con el SARS-CoV. 

Pérez et al., (2020) realizaron un estudio sobre el salto inter-especie, en donde la transmisión 

de la enfermedad proveniente del murciélago a través del hospedador intermedio como camello, 

civeta y pangolín causa una enfermedad respiratoria grave. Aunque los resultados de este 

estudio apuntan al potencial de los murciélagos frugívoros como modelo de hospedador 

reservorio, el riesgo de infección por SARS-CoV-2 en murciélagos de vida libre tendrá un gran 

impacto en los programas de protección ecológica de los murciélagos.  

Por otra parte, la frecuencia de infección por otros coronavirus, considerando la población 

total de murciégalos es de 24,6 %. El 9,52 % de HCoV-NL63 fue mayor en comparación con 

el 7,14 % de HCoV-HKU1; seguido del 4,76 % de HCoV-229E y finalmente el 3,17 % de 

HCoV-OC43. De igual forma Ge et al., (2016) identificaron 6 especies de murciélagos: 

Rhinolophus sinicus, Rhinolophus affinis, Hipposideros pomona, Miniopterus schreibersii, 

Miniopterus fuliginosus y Miniopterus fuscus, que representan entre el 80 % y 99 % de 

identidad de secuencia de ácido nucleico con especies Alphacoronavirus entre ellas BtCoV 

HKU2, BtCoV HKU8 y BtCoV1, y especies no asignadas BtCoV HKU7 y BtCoV HKU10. De 
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igual modo, Woo et al, (2006b) analizaron hisopados anales de 309 murciélagos de 13 especies 

en 20 lugares distintos, siendo de 37 (12 %) positivos seis nuevos coronavirus; cuatro eran del 

grupo 1 (bat-CoV HKU2 del murciélago chino de herradura, bat-CoV HKU6 del murciélago 

de patas grandes de Rickett, bat-CoV HKU7 del murciélago de alas curvas y bat-CoV HKU8 

del murciélago de alas curvas) y dos del grupo 2 (bat-CoV HKU4 del murciélago de bambú 

menor y bat-CoV HKU5 del pipistrello japonés). Zhou et al., (2020a) afirman que la especie 

Rhinolophus affinis (BatCoV RaTG13) mostraba una elevada identidad de secuencia 96,1 % 

con el 2019-nCoV. Así mismo, la cepa RaTG13 (CoV4991), mostró una identidad en la 

secuencia de nucleótidos del 93,1 % con Bat-CoV-RaTG13, siendo la de mayor identidad en 

comparación con otros coronavirus descritos. 

La aparición de varias enfermedades infecciosas emergentes en humanos está relacionada 

con una amplia gama de virus encontrados en murciélagos portadores. La investigación para 

comprender mejor esta relación entre el SARS-CoV-2, el papel de los murciélagos y los 

humanos no es del todo clara en la transmisión de la enfermedad, por lo que esta relación no 

está claramente establecida. Si bien es cierto, existe la posibilidad de que los murciélagos sean 

una fuente de la enfermedad en Ecuador, es importante acotar que existen otras vías de 

transmisión/exposición de la enfermedad. Sólo el 6 % de todas las secuencias de CoV del 

GenBank proceden de murciélagos (Anthony et al., 2017b).  

Con respecto al análisis genómico, es más práctico investigar la historia evolutiva de los 

virus ARN mediante un único gen funcional en lugar de examinar genomas virales completos. 

Los árboles filogenéticos se construyen utilizando este gen relativamente conservado, lo que 

sugiere la posibilidad de una co-divergencia entre virus y hospedador a lo largo de extensos 

periodos evolutivos, aunque no siempre se pueda establecer una relación de macroevolución 

estricta entre ambos. En el caso de los coronavirus transmitidos por murciélagos, parece que 

todos derivan de un virus ancestral con la capacidad de transmitirse entre especies. Finalmente, 

esta investigación caracterizó un coronavirus de referencia con las secuencias obtenidas de 

murciélagos de la provincia de Loja y Zamora Chinchipe y resalta la importancia de realizar 

estudios de vigilancia para prepararnos ante una futura aparición de reservorios de fauna 

silvestre.  

Las secuencias analizadas se sitúan en 2 clados diferentes a nivel mundial, el clado 20B 

(linaje B.1.1.161 y linaje B.1.1,) y 22F (linaje XBB) que corresponde a los linajes Saudí, 
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europeo y Recombinante, respectivamente. A su vez pertenecen a las variantes Lambda y 

Ómicron.  La OMS (2023b), informó que el clado 20B se encontraba en circulación a nivel 

mundial desde el 3 de febrero del 2020 y el clado 22F estuvo en circulación desde el 10 de 

enero del 2022. Lo que confirma la presencia de los linajes en nuestro país, puesto que las 

muestras fueron recolectadas con fecha 18, 22 y 25 de agosto del año 2022 y pertenecen a la 

especie Desmodus rotundus y Anoura geoffroyi.  

Se comprobó que la especie Anoura geoffroyi (GMB7) tiene una similitud más cercana 

con un 75,89 %, seguida de la especie Desmodus rotundus (GMB72) que posee un 69,15 %. 

Además, las distancias resultantes en el árbol filogenético construido mediante el método de 

distancias Neighbor-Joining indican la medida de diferencia o divergencia evolutiva entre las 

secuencias comparadas. La distancia GMB7 (0.02374) sugiere una similitud cercana entre las 

secuencias comparadas, lo que indica que las secuencias comparten un ancestro común más 

reciente y han experimentado pocos cambios a lo largo del tiempo. Mientras que, las distancias 

GMB 68 (0.11519), GMB58 (0.21343), y GMB (0.21291) implica una mayor diferencia o 

divergencia evolutiva en comparación con la distancia anterior. Las secuencias están menos 

cercanas evolutivamente y han experimentado más cambios a lo largo del tiempo. 
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8. Conclusiones 

Se detectaron animales positivos mediante la técnica RT-qPCR, al evaluar las 126 

muestras, se obtuvo un mayor porcentaje de casos positivos para la provincia de Zamora 

Chinchipe en comparación con la provincia de Loja.    

Se identificó mayor presencia de SARS-CoV-2 en murciégalos de la especie Carollia sp. 

Así mismo, la frecuencia de infección por otros coronavirus humanos, destacando los de mayor 

de frecuencia son el CoV-NL63 y CoV-KHU1.   

Los resultados de secuenciación obtenidos aportan información sobre la circulación de 

virus en Ecuador en animales silvestres. Dada la situación geográfica de las muestras, podemos 

especular, que la forma de contagio inter-especie de hombre-animal se realiza a través de un 

posible intermediario, y es mucho más común de lo que se piensa.  

Una de las limitaciones destacadas en este estudio radica en la escasez de información 

disponible en términos de porcentajes, lo cual dificulta realizar comparaciones y discusiones 

adecuadas, especialmente en relación con esta especie, al momento de interpretar los resultados. 
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9. Recomendaciones 

Es necesario fortalecer la vigilancia e investigación con enfoque “ONE HEALTH” para 

comprender la dinámica de transmisión del virus y desarrollar medidas de control efectivas, así 

como continuar monitoreando la prevalencia de la enfermedad en murciélagos y otros animales. 

Así mismo, seguir las pautas de las normativas internacionales para reducir el riesgo de 

transmisión de SARS-CoV-2 de murciélagos a humanos. 

Los resultados obtenidos en esta investigación podrían utilizarse por instituciones de 

control como AGROCALIDAD y Ministerio de Salud Pública para que puedan concientizar a 

los moradores de lugares cercanos a cavernas sobre la visita de estas cuevas ya que pueden ser 

un foco de contaminación para los usuarios. Además, proponer estrategias de conservación que 

eviten o disminuyan la pérdida de refugios, así como el sacrificio de murciélagos propios de la 

zona. 

Se sugiere a la población en general que los murciégalos identificados como positivos a 

SARS-CoV-2, se les considere no causantes ni transmisores de la enfermedad COVD-19, ya 

que son reservorios naturales de este virus.  

Indagar más en la investigación sobre reservorios naturales del SARS-CoV-2 en base a 

nuestra realidad y con nuestros recursos locales disponibles, sobre todo en animales silvestres, 

domésticos y de producción, predispuestos a la presencia de este tipo de coronavirus.  

Por la calidad de las secuencias, se recomendaría que se investigue más a profundidad la 

relación de estos genomas con otras variantes de coronavirus que infectaron humanos y que son 

de interés (como por ejemplo Kent o B.1.1.7, variante sudafricana o B.1.351, variante brasileña 

o P.2 o la variante india o P.1). Es necesario analizar la relación que existiría entre todas ellas 

con los genomas del virus de los animales para aclarar un poco más el panorama. 
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11. Anexos  

Anexo 1. Protocolo de identificación de especies en murciélagos. 

Adaptado de Tirira (2007) y Diaz et al., (2021) 
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Anexo 2. Protocolo para toma de muestras en murciélagos. 

Bioseguridad  Equipos de protección personal 

 

Overol, mascarilla, gorra, guantes, botas, gafas 

Equipo para la contención de animales 

Red de aluminio, red de fibra, bolsas térmicas 

Identificación de animal y de la muestra 

Pintar pulgar o alas, etiquetado de la muestra 

Descarte de material 

Bolsas rotuladas como “infeccioso” o cajas 

recolectoras de material cortopunzante.  

Desinfección  

Bomba de 10 litro con amonio cuaternario al 
10% (1.5ml/lit) 

Material para toma de muestras Del sistema respiratorio 

            

Hisopos nasofaríngeos plástico punta rayón,  

Hisopos nasofaríngeos punta algodón, 

Tubos falcon 15cm con medio Eagle modificado 

de Dulbecco (D´MEM) 

Procedimiento Se gira el hisopo por varias ocasiones dentro del 

hocico. Las muestras se colocaron en tubos 

falcon con medio medio Eagle modificado de 

Dulbecco (DMEM), cortando la parte 

sobresaliente del hisopo para cerrar el criovial y 

se conservaron a una temperatura de -4°C 

dentro de un cooler.   

Temperatura de la muestra Transporte  

                      

Refrigerada 2°C a 8°C 

Bolsa hermética, papel absorbente, codificar, 

pilas de hielo/gel refrigerante, cooler 

Tiempo crítico para llegar al laboratorio 

Hasta 48 horas 

Bolsa hermética, papel absorbente, codificar, 

pilas de hielo/gel refrigerante, cooler 

Exámenes  Identificación de virus  

                         

SARS-COV-2 y otros Coronavirus como 

HCoV-NL63, HcoV-HKU1, HcoV-229E y 

HcoV-OC43.  

Secuenciación: identificación de 3 genes 

ORF1a, S, N 

Adaptado de AGROCALIDAD Y MAGAP, (2016) 

 

 



 

79 

 

Anexo 3. Protocolo para captura de murciélagos. 
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Anexo 4. Certificado de traducción del Abstract. 

 


