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Introducción

Se estima que entre el 60 y el 75% de las enfermedades infecciosas 
emergentes están compuestas por enfermedades zoonóticas; de estos, más del 
70% se han originado en especies de vida silvestre (1).

Los coronavirus (CoV), son considerados patógenos emergentes, 
causantes de infecciones en animales y humanos, están asociados a 
síndromes intestinales, respiratorios y neurológicos de gravedad variable 
(2)occasionally centred on degenerated neutrophils and surrounded by 
a broad rim of  plasma cells, features consistent with pyogranulomatous 
meningitis. The histopathological features in this ferret were similar to those 
in cats with feline infectious peritonitis. Definitive diagnosis was assessed by 
immunohistochemistry, confirming a ferret systemic coronavirus (FSCV.

La familia Coronaviridae tiene cuatro géneros Gamma-coronavirus 
(γCoV) y Delta-coronavirus (δCoV), los cuales causan enfermedades en las 
aves, Alfa-coronavirus (αCoV) y Beta-coronavirus (βCoV), se encuentran 
principalmente en mamíferos como murciélagos, roedores, civetas, cerdos, 
caballos, ganado vacuno y seres humanos. Los virus que han causado alertas 
en las poblaciones humanas SARS-CoV-2, SARS-CoV y MERS-CoV hacen 
parte del linaje βCoV (1).

Esta familia viral muestra un marcado tropismo por las células epiteliales 
de los tractos respiratorio y entérico. Por lo general, tienen un rango de 
huéspedes restringido, infectando a su huésped natural y especies animales 
estrechamente relacionadas, sin embargo, tienen la capacidad de cruzar la 
barrera de especies (3).
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Los coronavirus en los humanos se consideraron altamente patógenos 
en 2002 cuando se reportó la epidemia por síndrome respiratorio agudo severo 
(SARS-CoV-1) en China (4), y diez años después el síndrome respiratorio de 
Oriente Medio (MERS-CoV) que se originó en los países de Oriente Medio.

Enfermedades en animales causadas por Coronavirus

Los coronavirus afectan diferentes especies, la investigación ha estado 
dirigida a la búsqueda de los agentes causales de enfermedades en animales 
de producción, de compañía, animales de importancia biomédica y animales 
silvestres (Tabla 1).

Tabla 1. Coronavirus Zoonóticos y sus hospederos.
Género Virus Siglas Hospedero

Alphacoronavirus
α-CoV

Coronavirus humano HCoV-229E Humanos

Coronavirus humano HCoV-NL63

Virus de la gastroenteritis 
transmisible porcina

TGEV Porcinos

Coronavirus bovino BCoV Bovinos
Coronavirus canino CCoV Caninos
Coronavirus felino FCoV Gatos

Betacoronavirus
Β-CoV

Coronavirus humano HCoV-OC43 Humanos
Coronavirus humano HCoV-HKU1
Virus encefalomielitis 
hemaglutinante porcina 

PHEV Porcinos

Coronavirus equino ECoV Equinos
Virus de la hepatitis murina MHV Roedores
Síndrome respiratorio agudo 
severo

SARS-CoV1 Civetas

Síndrome respiratorio de Oriente 
Medio

MERS-CoV Camellos

Síndrome respiratorio agudo 
severo 2 

SARS-CoV2 Desconocido

Gammacoronavirus
γ-CoV

Coronavirus aviares HKU197 Aves
Coronavirus de la a ballena Beluga SW1 Ballena
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Género Virus Siglas Hospedero

Deltacoronavirus
δ-CoV

Bronquitis infecciosa aviar IBV Aves

Coronavirus aviares 
HKU15 al 
HKU21

Modificado de (25)

En el caso de los animales de producción se destaca el caso de la 
encefalomielitis hemaglutinante porcina (PHEV), la cual produce vómitos 
y emaciación y/o encefalomielitis (5)family Coronaviridae, sub-family 
Cornavirinae, and order Nidovirales. PHEV shares the same genomic 
organization, replication strategy, and expression of  viral proteins as other 
nidoviruses. PHEV produces vomiting and wasting disease (VWD. Esta 
enfermedad se reportó en 1957 en Canadá (5), a finales de 1970 en Inglaterra 
y Bélgica, en 2013 se encontró en EE. UU. generando pérdidas económicas 
en los sistemas de producción porcícola (6). Aunque los cerdos son la única 
especie susceptible a infecciones naturales por PHEV, el virus mostró 
neurotropismo en ratones y ratas de laboratorio (5).

Los animales de compañía son seriamente afectados por enfermedades 
causadas por coronavirus, los gatos pueden ser afectados por el coronavirus 
entérico felino (FCoV), y presentar peritonitis infecciosa felina, durante una 
infección persistente, el virus puede ser altamente virulento y causar la muerte 
del felino (7).

En perros el coronavirus canino (CCoV) causa una infección entérica 
que se caracteriza por una alta morbilidad y una baja mortalidad, el virus se 
elimina en concentraciones elevadas a través de las heces y se transmite por vía 
fecal-oral. Se replica en el tracto gastrointestinal, infectando células epiteliales 
del intestino delgado (8), generando signos clínicos típicos de gastroenteritis 
que incluyen anorexia, emesis, deshidratación por diarrea y raramente, la 
muerte (9).
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Los caballos se pueden infectar con el coronavirus equino (EcOV) al 
ingerir alimentos y agua contaminados, en estos casos los equinos presentan 
síntomas inespecíficos, como anorexia, letargo, fiebre, cólicos, leucopenia y 
diarrea (10). En Estados Unidos, Europa y Japón se han notificado varios 
brotes por este virus (10, 11).

En animales silvestres también se han identificado virus causantes de 
enfermedades mortales como es el caso del virus SW1, identificado en una 
ballena beluga fallecida, que mostró grandes cantidades de partículas virales 
en el hígado, se asume enfermedad respiratoria e insuficiencia hepática aguda 
(12).

En los animales de laboratorio se ha reportado el virus de la hepatitis 
del murina (MHV), este es el patógeno viral más común en las colonias de 
ratones de laboratorio, causa infecciones respiratorias, entéricas, hepáticas 
y neurológicas en ratones (8), está estrechamente relacionado con el SARS-
CoV y es un sistema modelo establecido para el estudio de replicación y 
transcripción de coronavirus (13)12 of  which were predicted to be expressed 
from a nested set of  eight subgenomic mRNAs. The synthesis of  these 
mRNAs in SARS-CoV-infected cells was confirmed experimentally. The 4382- 
and 7073 amino acid residue SARS-CoV replicase polyproteins are predicted 
to be cleaved into 16 subunits by two viral proteinases (bringing the total 
number of  SARS-CoV proteins to 28. Existen múltiples cepas que difieren en 
organotropismo, virulencia y patogenicidad (14). Con el MHV se ha logrado 
hacer investigación sobre enfermedades del sistema nervioso central como la 
encefalitis y la esclerosis múltiple (15).

Coronavirus zoonóticos

Se han encontrado coronavirus en diferentes especies de vertebrados, 
demostrándose su capacidad de saltar entre las especies, aquí se muestran 
algunos que revisten importancia para la vigilancia epidemiológica.

El virus de la bronquitis infecciosa aviar (IBV) causa enfermedad del 
tracto respiratorio superior altamente contagiosa, se ha encontrado en pollos y 
otras aves como pavos reales (Pavo sp.) y el pato migratorio (Anas crecca) (16). 
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Afecta las superficies epiteliales del tubo digestivo, riñones, gónadas y bolsa 
de Fabricio (17) por lo que disminuye la producción de huevos, generando 
pérdidas en los sistemas de producción (18). 

Se ha reportado que existen relaciones antigénicas entre el virus IBV 
de las aves, con el virus causante de gastroenteritis transmisible de los cerdos 
(TGEV). Este último, causa diarrea y gastroenteritis grave en lechones jóvenes, 
lo que provoca una morbi-mortalidad (18).

En aves se reportan δ-CoV, estos pueden atravesar la barrera entre 
especies y generar eventos epidemiológicos importantes para la salud pública 
(7). Los δ-CoV se han detectado en patos negros del pacífico, zarapito, 
rapaces de cuello rojo, turbios rojizos, garzas comunes, codornices, garzas 
reales, garzas de estanque, grandes cormoranes, espátulas cariblancas y varias 
especies de patos (19–20-21) mientras que los γ-CoV se han detectado en 
codornices y faisanes en Italia (22).

En un estudio publicado en 2012 se detectaron siete nuevos δ-CoV 
en cerdos y aves, denominados coronavirus porcino HKU15, de ojo blanco 
HKU16, de gorrión HKU17, de la urraca HKU18, de la garza nocturna 
HKU19, de wigeon HKU20 y del pollo de agua común HKU21 (23). Donde 
la secuenciación y el análisis filogenéticos mostró que las δ-CoV de aves y 
cerdos tienen características y estructuras genómicas similares (24).

Posteriormente en Brasil se pudo detectar δ-CoV en dos especies de 
aves terrestres silvestres, el loro pecho morado y el periquito común. Estos 
CoV aviares presentan relación filogenética con los CoV de garza nocturna 
(HKU19) y cerdos (HKU15). Por lo tanto las aves terrestres pueden actuar 
como huéspedes intermediarios y transmitir diferentes especies de δ-CoV a 
diferentes especies de animales (19).

El Coronavirus Bovino (BCoV) infecta tracto respiratorio y 
gastrointestinal, provocando diarrea grave en los terneros (25), se relaciona 
con la disentería invernal en vacas adultas y con enfermedades respiratorias 
(26), por lo que se considera un agente etiológico causal de grandes pérdidas 
económicas en los sistemas de producción de ganado vacuno.
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La capacidad zoonótica del virus BCoV se ha demostrado al encontrar 
este mismo virus en una variedad de rumiantes, incluidos alces, ciervos y 
camellos (19).

Los mamíferos, que pueden ser susceptibles al SARS-CoV-2, son los 
gatos, perros, visones, nutrias, hurones, leones, tigres, pumas, leopardos de las 
nieves, gorilas, venados de cola blanca, gatos pescadores, coatíes sudamericanos, 
hienas manchadas, lince euroasiático, lince canadiense, hipopótamo, hámster, 
venado, oso hormiguero gigante, manatí antillano, tití de cola negra, mono 
ardilla, mandril, zorro rojo, armadillo, mono araña y mono lanudo, todos 
estos animales, además de enfermarse pueden llegar a transmitir el virus a 
otros animales susceptibles. Por otro lado, el ganado vacuno y los cerdos son 
pocos susceptibles a la infección y a la amplificación del SARS-CoV-2 (27), 
en el departamento de Córdoba, el Instituto de Investigaciones Biológicas 
del trópico ha sido líder en la vigilancia zoonótica de SARS-CoV-2, siendo 
detectado molecularmente en un gato (28), un perro (29) y en un perezoso de 
dos dedos (30).

Coronavirus en humanos y animales

Diferentes coronavirus se manifiestan en humanos sin evidencia alguna 
de tener un reservorio animal, entre ellos HCoV-229E, HCoV-OC43, HCoV-
NL63 y HCoV-HKU1, usualmente, se presentan síntomas del resfriado 
común, sin generar mayor alarma. Sin embargo, otros 3 coronavirus tienen 
la capacidad para cruzar las barreras entre animales y humanos y emerger, 
ellos son: SARS-CoV, MERS-CoV y SARS-CoV-2; a diferencia de otros CoV 
infectan el tracto respiratorio inferior, produciendo infección respiraría aguda 
(IRA-neumonía), shock séptico, falla multisistémica con alta tasa de letalidad 
(23).

Las características de estos virus se describen en la tabla 2, las 
investigaciones señalan que todos tienen origen en murciélagos y que SARS-
CoV, que surgió en 2002 tuvo como especie intermediaria a civetas de las 
palmeras (Paradoxales hermaphroditus) (31). Por su parte, el virus MERS CoV, 
surgió en Arabia saudita en 2012, las investigaciones en filogenética señalan 
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un salto desde los murciélagos a los camellos en África, y posteriormente 
estos dromedarios fueron importados a la península Arábiga llevando el virus 
a los humanos (32)American Society for Microbiology. The emerging Middle 
East respiratory syndrome coronavirus (MERS-CoV.

Tabla 2. Comparación de características de Coronavirus epidémicos en humanos.

Característica Sars Mers COVID-19

Virus causante SARS-CoV MERS- CoV SARS-
CoV-2

Género Clado I, linaje B Clado II, 
linaje C

Clado I, 
linaje B

Tamaño del genoma 29.75 kilobases 30.11 
kilobases

29.9 
kilobases

Receptor celular ACE2 4(CD26) ACE2
Fecha primera emergencia 16-11-2002 04-04-2012 07-12-2019

Lugar primera emergencia Foshan (China) Zarja 
(Jordania)

Wuhan 
(China)

Declaración del agente 
causal Marzo 2003 Junio 2012 Enero 2020

Identificación del virus Abril 2003 Septiembre 
2012 Enero 2020

Estado de infección Controlada Esporádica Vigente
Países involucrados 29 26

Casos confirmados a la 
fecha en paréntesis

8096
(31-12-2003)

2553
(31-01-2020)

621M
(2022)

Letalidad total 774
(31-12-2003)

866
(31-01-2020)

6,56 M
(2022)

Letalidad estimada 9.6% 35 al 40% <1%
Modificado de (27).

Sin embargo, para SARS-COV2, aún se desconoce el intermediario en la 
ruta de desbordamiento zoonótico hasta llegar a los humanos, inicialmente, se 
consideró que las especies silvestres podrían haber estado en contacto cercano 
a través de los mercados de venta de fauna en China, considerando la presencia 
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de los animales como serpientes (33), tortugas (34) y pangolines (35), con la 
premisa que a medida que los virus se mueven entre las diferentes especies, 
sufren modificaciones genéticas que pueden o no favorecer el tropismo inter-
especie.

Murciélagos como reservorios naturales

Existen más de 1200 especies de murciélagos en el mundo, distribuidos 
en todos los ambientes a excepción de los polos, en el neotrópico hay alta 
riqueza y abundancia de quirópteros con aproximadamente 380 especies 
(36), y en Colombia se han registrado 209 (37). La importancia de este taxón 
radica en las múltiples funciones ecológicas, se encuentran en todos los niveles 
tróficos, desde depredadores hasta presas con roles de dispersión de semillas, 
polinización y control de plagas (38).

Los murciélagos son considerados como fuente de propagación de 
enfermedades a los humanos por virus zoonóticos como: Ébola, Nipah, 
Hendra, Rabia y otros Lyssavirus, (39). Existe un vínculo ancestral de los 
murciélagos con los coronavirus que señala la posible coevolución con esta 
familia viral (40), haciéndolos importantes eslabones en el análisis de los 
procesos zoonóticos recientes (MERS-CoV, SARS-CoV y SARS-CoV-2). 
Las características biológicas de los murciélagos incluyen: 1. Hábitos de vida 
gregaria y altruista, donde comparten espacios pequeños con altas densidades 
de grupo y desarrollan comportamientos colaborativos en el cuidado de las 
crías y repartición de recursos alimenticios, en estos mismos espacios, están 
propensos al contacto con heces y orina de otros murciélagos favoreciendo 
la diseminación de patógenos (41), 2. La capacidad de volar les permite no 
sólo desplazarse grandes distancias en búsqueda de alimento o refugios, si no 
mantener altas tasas metabólicas y calor corporal que inducen a una adaptación 
de los virus a temperaturas superiores a la que tienen otros mamíferos. Todos 
esos factores fisiológicos causan una presión selectivamente a los virus 
frente a sistemas inmunes fuertes, convirtiéndolos en partículas altamente 
infecciosas al colonizar huéspedes con temperaturas basales más bajas (42). 
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3. La longevidad en comparación con los pequeños tamaños corporales les 
permite mantener y diseminar por más tiempo virus a través de diferentes 
espacios y especies simpátricas con las cuales interactúan (43).

Se han detectado más de 200 coronavirus en murciélagos, que no 
necesariamente causan enfermedades a humanos y animales domésticos, sino 
que conviven con los mamíferos voladores sin causarle enfermedad (44). 
Las evidencias señalan que dentro de los murciélagos ocurren eventos de 
recombinación, particularmente asociados al gen que codifica para la proteína 
Spike (S), la cual es la encargada de la interacción y unión al receptor que se va 
a colonizar (45). Por lo tanto, la vigilancia eco-epidemiológica que se realiza en 
los coronavirus de murciélagos es determinante para entender los procesos de 
evolución viral que llevan a un eventual evento zoonótico.

La posibilidad de zoonosis se aumenta dadas las condiciones de 
coexistencia con los murciélagos que ha sido propiciada por el hombre 
al aumentar la frontera agrícola y pecuaria, deforestar y presionar a los 
murciélagos a estar más cerca de los humanos por la disminución de los 
bosques y refugios naturales (39). Los humanos hemos favorecido la cercanía 
con los murciélagos al tener ganado y otros animales domésticos que pueden 
actuar como huéspedes intermediarios de patógenos que antes sólo estaban 
en ambientes selváticos y silvestres (39).

Adicionalmente, las prácticas asociadas con el tráfico de fauna para el 
consumo, tenencia como mascotas y medicina tradicional, hace que aumente 
el contacto con el humano en espacios con poco manejo sanitario, facilitando 
la dispersión de patógenos entre animales que bajo condiciones de estrés son 
más susceptibles a la diseminación de agentes etiológicos (33, 46).

Las conexiones encontradas entre coronavirus de murciélagos y los 
causantes de las epidemias humanas MERS, SARS-CoV y SARS-CoV-2, 
señalan a los mamíferos voladores como reservorios naturales de coronavirus 
con potencial zoonótico, en el caso de MERS, SARS-CoV, se han logrado 
encontrar los huéspedes intermediarios entre murciélagos y humanos (Tabla 
1).
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La vigilancia eco epidemiológica adelantada por China por largo tiempo 
permitió identificar rápidamente al murciélago RaTG13, o murciélago de 
herradura Rhinolophus affinis, (47) el cual fue muestreado en 2013 en Yunnan, 
China, provincia ubicada en el suroeste del país, las muestras fueron analizadas 
por el instituto de virología en Wuhan, a 1.600 km de distancia de la cueva de 
murciélagos, esta misma ciudad fue el epicentro de la pandemia por COVID 
19. Se logró establecer que SARS-CoV-2 tiene afinidad en casi todas las 
regiones genómicas (96,2%) con el bat-CoV proveniente de RaTG13. Siendo 
hasta el momento el genoma completo más similar al causante del COVID 19.

La diseminación del virus en los diferentes elementos del ecosistema 
es un aspecto que no podemos ignorar y que eventualmente requiere que 
el virus se adapte a diferentes huéspedes, o que los animales respondan 
inmunológicamente al ataque, generando una carrera por la supervivencia 
evolutiva de los patógenos que dependen de la infección a nuevos huéspedes, 
y saltar a otras especies es una forma de hacerlo. Pero, los sistemas inmunes 
del nuevo huésped intentan eliminar a los patógenos, lo que significa que 
los dos están encerrados en un juego evolutivo, donde se trata de encontrar 
nuevas formas de vencerse mutuamente.

Zoonosis

Las zoonosis son las patologías que se transmiten de animales a humanos, 
mediante diversos mecanismos, molecularmente la entrada del SARS-CoV-2 
a la célula hospedera es mediada a través de la interacción de la proteína viral 
“spike” o S y los receptores de la enzima convertidora de angiotensina II 
(ACE2) de la célula, los cuales se expresan en las membranas del pulmón, 
sistema cardiovascular, intestino, riñón, sistema nervioso central y tejido 
adiposo (48). Modelos predictivos que incluyen estudios de acoplamiento, 
computacionales basados   en secuencias y los estudios experimentales de 
infección, en diferentes animales como felinos, primates, roedores y mustélidos 
presentaron un cuadro clínico con replicación viral y diseminación del virus 
SARS-CoV 2 en distintas secreciones (49).
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El SARS-CoV-2 puede infectar a una amplia gama de hospedadores 
mamíferos que comparten la enzima ACE2 en mayor o menor cantidad. Ya 
que este receptor tiene un alto grado de conservación en su estructura, la 
transmisión a otros animales podría dar lugar a eventos zoonóticos (29). Este 
virus ha sido aislado de gatos, hurones, perros, hienas, coatíes, nutrias, grandes 
felinos (leones, tigres, panteras, pumas, leopardos), primates no humanos, 
venados de cola blanca, hipopótamos y visones, infectados de forma natural 
(48-49-50-51-52). Hasta el momento sólo los felinos, macaco rhesus (Macaca 
mulatta) y mustélidos han mostrado contagios entre individuos de su misma 
especie. El paso del virus del humano hacia los grandes y pequeños felinos es 
evidente y se ha demostrado el retorno del virus hacia los humanos proveniente 
de Visones de granja y hámster de compañía (53).

El caso de los visones americanos (Neovison vison) que han presentado 
signos de enfermedad más severos y muerte, llama la atención por la capacidad 
demostrada de transmitir el virus entre ellos y hacia los humanos, y donde se 
ha demostrado que se produjo una mutación en la proteína Y453F (Ver Figura 
1.). El reporte de brotes en las granjas de visones de España, Suecia, Países 
Bajos, Italia, Estados Unidos y Dinamarca son casos naturales de un salto 
secundario del virus desde los humanos hacia animales (54-55-56).

Se comprobó que el virus circula entre las jaulas de los visones al 
esparcirse a través de los aerosoles o polvos generados al limpiar las camas de los 
animales donde se alojan las heces fecales; luego de la infestación los animales 
sobrevivientes habían desarrollado anticuerpos neutralizantes para SARS-
CoV-2, generando una inmunidad de rebaño. Adicionalmente, se detectaron 
anticuerpos SARS-CoV-2 en gatos callejeros que circundan el criadero de 
visones, dejando abierta la posibilidad que el virus siga diseminándose entre 
los animales tanto de la granja como los gatos que entran y salen del recinto 
(57).

En los estudios realizados por el Instituto de Investigaciones biológicas 
del trópico, de la Universidad de Córdoba, se logró demostrar la transmisión 
de SARS-CoV-2 desde los humanos a animales de compañía, gato y perro 
(28-29), señalando la cronología asociada a la infección viral (Ver Figura 2.).
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Sobre los estudios de susceptibilidad se ha demostrado que los primates 
catarrinos ―simios y monos de África y Asia― son altamente susceptibles 
al SARS-CoV-2, por las similitudes de la enzima ACE2, en estos primates 
(macacos, chimpancés, bonobos, gorilas y orangutanes) (58). Los perros 
pueden adquirir el virus y seroconvertir. Otros animales como los cerdos, 
gallinas y patos son poco susceptibles a la infección por SARS-CoV-2 (59).

Sin embargo, los animales de laboratorio no modificados como ratones 
y ratas no han sido experimentalmente eficientes en la replicación del virus, a 
pesar de hacer la inoculación, porque los dominios RBD de la enzima ACE2 
son diferentes (59).

Figura 1. Ciclo de infección por SARS-CoV-2: Humano-Animal-Humano. Adaptada de: 
EpiCoV™.
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Figura 2. Cronología del diagnóstico de síntomas, pruebas moleculares y seguimiento.

Medidas de seguimiento y control de coronavirus con potencial 
zoonótico

Las enfermedades zoonóticas por coronavirus son de gran interés a nivel 
mundial debido a que pueden generar un impacto negativo en lo económico 
y social, ocasionando pérdidas humanas y desastres en la economía mundial 
(60-61). Se hace necesario integrar todos los componentes de la salud pública 
que involucren humanos y animales (62). Desde el contexto de One Health, 
se sugiere implementar las siguientes medidas de seguimiento y control 
interdisciplinarias (63-64).

• Mejorar la vigilancia para la detección temprana de amenazas de 
enfermedades en humanos, recopilando y analizando oportunamente 
la información de enfermedades con potencial zoonótico.
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• Integrar eficazmente los sectores de la salud humana y animal para 
que se genere una estrecha comunicación y aportes científicos que 
permitan identificar los puntos críticos antes, durante y después de 
la presencia del evento zoonosis.

• Se debe realizar un manejo Integrado desde todas las áreas de la 
salud humana, animal y ambiental para el control de vectores basado 
en el conocimiento del vector, las enfermedades que transmite, y las 
características de la enfermedad.

• Fortalecimiento de las capacidades de diagnóstico de laboratorio 
para nuevos patógenos, que incluya técnicas de detección viral 
sensibles y rápidas, incluidos métodos de biología molecular como 
la genómica y la proteómica.

• Desarrollo de planes de contingencia para aumentar la capacidad de 
preparación y respuesta ante epidemias para zoonosis emergentes 
integrando el conocimiento de expertos en animales silvestres, de 
producción y domésticos.

• Identificar las características y patrones de transmisión viral y 
comprender las características de los vectores y reservorios animales, 
el medio ambiente y la epidemiología de la enfermedad.

• Cumplir con las medidas sanitarias y fitosanitarias para tener 
alimentos seguros con el fin de conservar la salud de animales, 
humanos y plantas y así controlar los agentes zoonóticos.

• Una detección rápida de los coronavirus zoonóticos puede facilitar 
la aplicación oportuna de medidas terapéuticas, profilácticas y 
preventivas.

• Es necesario caracterizar molecularmente las variantes de SARS-
CoV-2, y publicar las secuencias en bancos genómicos de acceso 
abierto, para que la vigilancia epidemiológica sea efectiva y permita 
generar alertas tempranas de variantes con alto poder de contagio.
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• Trabajar juntamente con los medios de comunicación para 
divulgar de manera oportuna y acertada los conocimientos sobre 
enfermedades emergentes o remergentes, las rutas de transmisión y 
las medidas profilácticas que se deben emplear.

Perspectivas futuras

Considerando los lineamientos One Health, de la OMS (Organización 
Mundial para la Salud) y la OMSA (Organización Mundial de Sanidad Animal), 
debemos propender por la implementación de estrategias que garanticen la 
salud del ecosistema, de los animales y por tanto de las poblaciones humanas.

Es importante reconocer que la humanidad ha sido sacudida en la 
pandemia por SARS CoV-2, siendo este un momento histórico en el cambio 
de conciencia, que podría traducirse en un cambio en las políticas y el uso 
de los recursos naturales. Recursos comunes que a través del tiempo hemos 
sobreexplotado y hoy día nos pasa factura reflejada en cambio climático, 
pérdida de biodiversidad y de servicios ecosistémicos. Debemos propender 
por no agotar los límites planetarios como factores clave que aseguran un 
planeta habitable para los seres humanos.

Es ahora cuando las iniciativas colaborativas multinivel deben dar 
frutos en todos los frentes y por ello debemos aumentar los esfuerzos por 
educar, generar políticas públicas acordes con el desarrollo sostenible, invertir 
recursos en Investigación, Desarrollo e Innovación (I+D+I), que nos permita 
ser competitivos y sobre todo hacer la vigilancia epidemiológica para generar 
respuesta temprana ante una posible crisis de salud por zoonosis, tratando de 
reducir la transmisión de enfermedades a través del control de los riesgos en 
la interfaz animal-ambiente-humano; con sistemas de alertas tempranas en la 
aparición de enfermedades emergentes y reemergentes.

Prácticas como el consumo y comercio de animales silvestres deben 
ser eliminadas. Además, es necesario propender por reestablecer los servicios 
ecosistémicos, con sistemas productivos amigables con el ambiente, donde 
se procure el uso sostenible de los recursos, para garantizar la seguridad 
alimentaria a las poblaciones humanas.
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La zoonosis es un proceso natural, inducido por las acciones humanas, 
si cuidamos la salud de los animales muy seguramente cuidaremos también la 
nuestra.
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	Salim Mattar, Bertha Gastelbondo-Pastrana

	Autores
	La pandemia en imagenes: la experiencia del IIBT
	Salidas de campo
	Municipio de Tierralta
	Municipio de Planeta Rica
	Municipio de Lorica
	Municipio de Sahagún
	Municipio de Montelíbano
	Municipio de Montería

	Procesamiento de muestras
	Socialización de resultados
	Municipio de Tierralta
	Municipio de Planeta Rica
	Municipio de Lorica
	Municipio de Sahagún
	Municipio de Montelíbano
	Municipio de Montería






	Glosario 






