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Las enfermedades emergentes son aquellas que aparecen en una poblacién (animal, vegetal
0 microbiana) por primera vez, o que han han existido de forma aislada en bajos numeros, pero de
forma abrupta incrementan su incidencia y distribucidon geografica. Es importante mencionar que
estas no se limitan a enfermedades infecciosas y el comportamiento e interaccion entre poblaciones
es fundamental para su propagacion, diseminacién y/o endemismo. Por otro lado, las enfermedades
reemergentes son aquellas que alguna vez causaron grandes problemas de salud publica de forma
global (o dentro de un pais o regién), pero después declinaron de forma dramatica para volver a surgir
como problemas de salud publica considerables para la poblacién. En otras palabras, enfermedades
que se pensaban controladas pero que han regresado (1).

Histéricamente, la tuberculosis, sarampion, viruela, malaria, peste, influenza, colera y el SIDA
son ejemplos clasicos de las enfermedades emergentes y reemergentes de indole infeccioso que
han tenido un impacto histérico en la salud publica de la humanidad. La magnitud de su impacto ha
sido muy variable y ha dependido de la era/época y grado de, desarrollo tecnoldgico, crecimiento de-
mografico, cambios del uso del suelo, cambio climatico y conectividad global. Es decir, enfermedades
que emergieron hace dos siglos pudieron tener un impacto regional/continental mas marcado por la
capacidad limitada de desplazamiento de las poblaciones, pero con tasas de muerte mayores por la
pobre atencion médica y la ausencia de instrumentos, medicamentos/biolégicos (antimicrobianos/
vacunas), asi como sistemas de salud publica (servicios) para controlar y prevenir enfermedades. Asi
mismo, la periodicidad de reemergencia se autolimitaba por la lentitud del, crecimiento demografico,
dispersion de poblaciones (hospederos y parasitos) y destruccion de reservas ecologicas naturales.
Estas ultimas funcionan como barreras naturales o zonas de amortiguamiento que pueden bloquear
la diseminacion y dispersion de agentes infecciosos si mantienen su bio-diversidad y estructura (2, 3).

Desafortunadamente, el crecimiento y desarrollo tecnolégicos no solo han permito la expansion
demografica desmedida de poblaciones humanas, sino también han favorecido una disminucion ra-
dical de la diversidad bioldgica (destruccion masiva de zonas de amortiguamiento) en todo el planeta
creando las condiciones prefectas para la emergencia de enfermedades infecciosas mas acelerada
en animales silvestres, domésticos y humanos. De esta manera, las enfermedades zoonéticas (o
aquellas que son transmitidas por animales), han llegado a constituir el 60% del total de las enferme-
dades infecciosas que afectan a los humanos, de las cuales el 75% provienen de animales silvestres.
De cada 5 nuevas enfermedades que surgen en poblaciones humanas, tres de ellas tienen su origen
en animales. Actualmente existen mas de 200 enfermedades zoonéticas en el mundo causadas por
virus, priones, bacterias, hongos y parasitos, de las cuales el 80% pudieran ser usadas con propositos
bioterroristas. De estas, 13 han causado mas de 2400 millones de muertes en todo el mundo (1, 3).

Recientemente el orden Chiroptera que clasifica a los murciélagos ha ocupado un papel central
como el origen de enfermedades emergentes en el mundo. Esto por estar asociados a la transmision
de virus de alta consecuencia epidemio-patolégica en poblaciones humanas como los, paramixovirus
(Hendra y Nipah), filovirus (Marbug y Ebola), orthomixovirus (virus de la influenza) y coronavirus (SARS
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CoV, MERS and SARS Cov-2). Sin embargo, la nocién de que los murciélagos pueden ser reservorios
de un gran numero de virus con alto potencial de causar enfermedades en humanos debe ser comu-
nicado desde una perspectiva que nos permita comprender que ello simplemente es consecuencia
de que este grupo de animales son el segundo orden mas diverso. Esto implica, que al haber un
numero mayor de especies de estos animales distribuidas en casi todos los ecosistemas del planeta
(con excepcion de los polos), la probabilidad de que transmitan los virus que a ellos les afectan es
mayor si los humanos invaden, perturban sus ecosistemas y ademas los consumimos como alimento
(4). Pero una pregunta fundamental que nos debemos hacer es porqué la cantidad familias virales (y
en general microbianas) que pueden infectar a los murcielagos es aparentemente tan grande (5, 6) .

Al ser uno de los 6rdenes mas antiguos y estar tan ampliamente distribuidos en la mayoria de
los ecosistemas del planeta, han tenido una mayor oportunidad de estar en contacto con una virosfera
y en general microsfera (mundo o diversidad viral y microbiana, respectivamente) mas amplios. Por
ello, la cantidad de diferentes virus y otros microrganismos que se pueden encontrar en ellos es una
de las mas grandes en los seres vivos (5, 8).

Estudios comparativos de las virosferas en diversos ordenes de seres vivos sugieren que su
diversidad viral es directamente proporcional al nUmero de especies o a la antigledad de sus historias
evolutivas (5-7). Aunque la diversidad actual de los murciélagos ha sido mermada por la indiscutible
destruccion de sus habitats naturales, las cerca de 1400 especies de murciélagos existentes son ev-
idencia de una historia evolutiva de mas de 60 millones de afos (9). Esta larga historia evolutiva ha
permitido el contacto y virtual incursion de varias familias de virus que originalmente habian afectado
otros ordenes de seres vivos como plantas e invertebrados (10, 11). Sin embargo, estos han llegado
eventualmente a murcielagos por ser sus principales fuentes de alimentacion (10). Desde luego estos
saltos no han ocurrido de forma espontanea, si no han requerido de decenas, cientos o miles de afios
de contacto aunados a procesos evolutivos seguidos de seleccion natural (11). La incursién de virus
entre diferentes especies de seres vivos ha estado ampliamente documentada en la literatura cientifica
y es la principal causa de la emergencia de enfermedades.

Aparentemente, virus como Nipah, Hendra, coronavirus e incluso el de la rabia no causan
mortalidad considerable (o al menos no perceptible) en las poblaciones de murciélagos (4). Lo que
ha llevado a la falsa nocién de que los murcielagos pueden ser acarreadores asintomaticos de estas
enfermedades (4). Sin embargo, tal como ha sucedido en poblaciones humanas su efecto y consecuen-
cias a nivel poblacional se ve diluido en el tiempo y conforme la relacion parasito hospedero progresa
en el tiempo y alcanza un equilibrio (2). Estos efectos y consecuencias aparentemente disminuidos
a nivel de poblaciones los podemos ver histéricamente en malaria, peste bubonica, SIDA (12, 13). Al
recién introducirse en nuevos hospederos la mortalidad causada por estos agentes infecciosos es
conspicua. Sin embargo, conforme transcurre el tiempo las poblaciones afectadas sufren un proceso
de seleccion en el que individuos resistentes a la infeccidon sobreviven (se reproducen) aumentado su
numero hasta diluir la mortalidad a numeros imperceptibles a nivel poblacional (12, 13). Las razones
del surgimiento de resistentes entre las poblaciones afectadas han estado asociadas a, mutaciones a
nivel de receptores de las células blanco en el hospedero (vistos en SIDA, malaria y peste bubdnica),
lo cual reduce la capacidad del virus/protozoario/bacteria de infectar a su hospedero; surgimiento de
mecanismos inherentes a la respuesta inmune innata que pueden tener capacidad antiviral (interferon
Alpha en murcielagos) otros factores que permiten la coexistencia de ambos (12, 13). El resultado final
es una simbiosis parasitica en la se alcanza un equilibrio tanto en las poblaciones del parasito como
en las del hospedero en donde ambos pueden coexistir con dafio minimo mutuo y su afectacion a
nivel poblacional se hace imperceptible. Sin embargo, cuando otras poblaciones susceptibles no antes
expuestas entran en contacto con estos agentes (en equilibrio con sus hospederos) cabe la posibilidad
de que puedan ser introducidos y crear una nueva enfermedad emergente (12, 13).

De esta manera, la exposicion de poblaciones infectadas (ya sea vertebrados o invertebrados)
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con poblaciones no antes expuestas de animales silvestres, animales domésticos y humanos provocan
una nueva amplificacion de las poblaciones de estos patdgenos iniciando un nuevo ciclo epidemioldgico
con dimensiones epidémicas o pandémicas. Los cambios climaticos infringidos por la actividad humana
han jugado un papel central en le emergencia de enfermedades (2, 3).

Los coronavirus han tenido una larga historia evolutiva en poblaciones de murcielagos. Su di-
versidad en este grupo de mamiferos es testigo de esta antigua relacién, pero al mismo tiempo refleja
una busqueda compulsiva de estos patégenos en este grupo animales (14). Los roedores, que son el
grupo mas diversos de mamiferos también se les ha encontrado asociados a una diversidad amplia de
coronavirus. Sin embargo, esta es marcadamente menor a la de los murcielagos, tal vez reflejando una
busqueda menos intensa de esta clase de patdégenos en roedores (16). Ambos ordenes de mamiferos
(Chiroptera y Rodentia) se han caracterizado como reservorios primarios de los coronavirus, quienes
a su vez pueden infectar a otros animales, (domésticos o silvestres, que funcionan como reservorios
secundarios) donde se puede amplificar la replicacién de los coronavirus y de ahi subsecuentemente
llegar a humanos para provocar, brote epidemias y/o pandemias (2). No obstante, es importante aclarar
que estos saltos de los coronavirus de murcielagos a especies intermediarias y luego a humanos
estan pobremente caracterizados (15, 16). Por lo que se desconoce el tiempo y grado de mutacion
requerida en el virus para que este llegue a establecer un brote, epidemia o pandemia en una espe-
cie intermediaria o el humano. Evidencia reciente sugiere que estos saltos requieren cambios en la
secuencia de los acidos nucleicos de los virus ancestrales encontrados en el reservorio primario, de
los ya observados en los virus establecidos en hospederos secundarios o en los humanos durante
epizootias y/o pandemias (5). Estimaciones aproximadas usando calibracion de relojes moleculares
(la cual estimada/calibra grado de mutacién por unidad de tiempo en el acido nucleico de estos
patdgenos) han determinado que la magnitud de cambio observado una vez que el salto de especies
se ha consolidado, conllevé un proceso gradual de mutacion que llevo al virus decenas o cientos de
afos. El enigma, sin embargo, sigue siendo en dénde se lleva a cabo este proceso gradual de cambio
o mutacion del virus (en el reservorio primario, intermediario o el final) y cuales son las fuerzas evolu-
tivas o de cambio que lo promueven (seleccién neutra, seleccion adaptativa, seleccion de frecuencia
de codones, evolucion estocastica o paralela). De esta manera, es muy probable que los coronavirus
hayan llegado a los humanos directamente de murciélagos o de reservorios intermediarios causando
infecciones proliferativas sin aparente enfermedad y que posteriormente mutaciones adquiridas en
los humanos o reservorios intermediarios produjeron formas mas virulentas y contagiosas capaces
de diseminarse intra-especificamente a tasas aceleradas (15-16). Asi, desencadenando brotes, ep-
idemias y pandemias dependiendo su dinamica de diseminacion mediada por la actividad humana.
Desde luego, la destruccién/invasion de los habitats naturales de varias especies de murcielagos, asi
como su depredacién para su consumo en platillos extravagantes han sido grandes promotores de
diseminacioén de estos virus hacia poblaciones humanas (2, 3).

Por su implicacion en las pandemias del sindrome respiratorio agudo grave (de sus siglas en
ingles SARS), sindrome respiratorio agudo del medio oriente (MERS) y el actual CoVID19, los corona-
virus han sido ampliamente estudiados en quirdpteros y otros mamiferos dentro de los cuales destacan
roedores, camélidos, suinos, ganado vacuno, civetas, serpientes y el pangolin. Su diversidad amplia en
mamiferos ha sido catalogada en dos principales géneros Alfacoronavirus y Betacoronavirusy varios
subgéneros (Minunacovirus, Rhinacovirus, Decacovirus; Merbecovirus y Sarbecovirus) y especies
(HCoV-NL63, HCoV-229E, HCoV-0OC43, HCoV-HKU1, SARS-CoV, SARS-CoV2, MERS, SADS-CoV).
Los coronavirus que afectan aves y peces se han clasificado en otros dos géneros llamados Gam-
macoronavirus y Deltacoronavirus, respectivamente (14-16). Ambos géneros que afectan a mamiferos
tienen distribuciones naturales que se sobreponen en todos los continentes, con excepciones donde la
busqueda no ha sido tan exhaustiva. El reservorio ancestral primario de los betacoronavirus en todo el
mundo son varias especies del género Rhinolophus comunmente llamados murcielagos herradura (14).
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Sin embargo, se han reportado diseminacion a varias especies dentro de las familias Vespertilionidae
y Phyllostomidae en Eurasia y América (16). Las causas/origenes de esta distribucion global actual
de los diferentes géneros de coronavirus asociados a mamiferos - y en particular a murcielagos - ha
sido muy pobremente estudiada. Y aunque se puede especular que la coevolucion de los murcielagos
con los coronavirus es muy antigua, esta por si sola no puede explicar la amplia distribucién de los
coronavirus en el mundo (16). De esta manera, es probable que los seres humanos hayamos fungido
como transportadores intercontinentales de estos agentes infectado poblaciones de murcielagos y
otros animales silvestres no anteriormente afectadas por estos virus. En medio de la pandemia del
CoVID-19, el papel de los humanos como transmisores intercontinentales y locales del SARS CoV-2
a otros humanos, animales domeésticos y otros animales en cautiverio qued6 mas que vigente. Casos
documentados de animales de zooldgicos, casos en gatos y perros, asi como también brotes con alta
mortalidad en granjas de minks en varios paises del mundo en donde el origen del SARS CoV-2 en
estos animales fueron infecciones directas de humanos enfermos (17-19).

De esta manera el papel de los humanos como diseminadores de enfermedades zoondticas y
su transmisién reversa a fauna silvestre debe ser analizada en mas detalle, a manera de poder im-
plementar politicas efectivas para su mitigaciéon (20). En un sentido mas amplio, el cambio climatico
inducido por grandes deforestaciones, cambios en el uso del suelo (intensificacion de la agricultura,
urbanizacion e industrializacion), la sobre explotacién de la fauna silvestre (trafico y comercializacion
ilegal de especies silvestres), incremento de la interconectividad y transportacién mas rapida a nivel
global y el uso indiscriminado de antibidticos han sido los principales promotores de la emergencia de
enfermedades en el mundo (1, 2).

Afortunadamente la reversion de estos efectos negativos es muy posible pudiéndose aplicar
a diferentes niveles. A nivel de poblacionales de reservorios y hospederos susceptibles se podria,
bloquear la circulacién y transmisién de patégenos mediante la aplicacion de vacunas para ambos
reservorios y hospederos; reducir la tasa contacto restringiendo la perturbacién de habitats y ecosis-
temas silvestres, reducir la probabilidad de infeccién mediante la recuperacion de la bio-diversidad e
incremento de areas silvestres (1-3).

Reconocer el papel central de cada una de las especies la manutencién de un equilibrio global
es esencial para alcanzar un equilibrio harmonioso para todos (1).

Los murcielagos han jugado un papel muy importante para mantener la homedstasis del planeta
al propiciar la biodiversidad de animales y plantas (presas en la cadena alimenticia, polinizacion y
dispersion de semillas) en diversos ecosistemas, asi como en su funcion de controladores de plagas
(insectos plaga) los humanos nos hemos beneficiado ampliamente de ellos (4). Es momento que los
humanos comencemos a ver por la salud del ambiente y los animales de una manera integral en
benéfico de todos.
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