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Desde hace décadas, se ha alertado sobre la necesidad de modificar sustancialmente 
los procesos mediante los cuales las sociedades humanas se relacionan con su 
entorno dadas las consecuencias que tienen, en diferentes ámbitos, los procesos 
de producción, consumo y movilidad, entre otros. Las situaciones críticas como la 

derivada de por la enfermedad causada por el coronavirus SARS-CoV-2 (la COVID-19), que 
ha tenido impacto en la salud humana, en la mortalidad a nivel mundial, en los sistemas 
educativo y económico, resaltan la necesidad de desarrollar estrategias de trabajo conjunto 
e interdisciplinario que permitan prevenir, anticipar y gestionar de una mejor manera los 
brotes epidémicos y sus consecuencias. El llamado “regreso a la normalidad”, implica la 
necesidad de mejora en todos niveles; sin embargo, la recuperación económica tendrá que 
considerar la irrefutable obligación de conseguirlo sin provocar más daño al entorno. Más 
aún tendremos que asegurar la restauración de la biodiversidad y procurar la integridad de 
los ecosistemas que han sido afectados durante décadas. Así, la recuperación económica y 
social tendrá que ir de la mano con la mejora ambiental.

El concepto Una sola salud (One health) refiere a un enfoque integrador que consolida 
décadas de avances en la medicina humana, animal y en la gestión de la salud pública. Con 
Una sola salud se reconoce de manera tácita la relevancia que guarda la realción que tiene 
el entorno biofísico con lo que se considera la salud animal, humana y de los ecosistemas 
como los ejes fundamentales que se deben tomar en cuenta para evitar situaciones como la 
actual pandemia. En este aspecto, el trabajo de la conanp tiene especial relevancia y puede 
posicionar a la conservación como el eje rector para que se fomente la salud, junto con los 
demás componentes del bienestar humano.

Prestar atención al sano equilibro de los ecosistemas resulta muy eficiente para poder 
entender, desde el sector salud, la importancia de la conservación. Sin embargo, desde el 
punto de vista de la biología de la conservación o desde la ecología, es necesario poder 
analizar y evaluar objetivamente el estado en el que se encuentran. Considerando el obje-
tivo de la conanp, es importante utilizar indicadores que aporten esta información, lo cual 
se puede lograr mediante el enfoque de integridad ecosistémica, que incluye ejes de análi-
sis sobre la composición, estructura, función y presiones antrópicas que los afectan.

Para lograr el reconocimiento de la importancia que tiene el enfoque de Una sola salud,  
es fundamental tener presente que el adecuado manejo de la biodiversidad disminuye el 
riesgo de transmisión de agentes infecciosos; una de las vías es a través del efecto de dilu-
ción, hipótesis que plantea que en los ecosistemas con alto nivel de integridad, elevado 
número de especies y densidades poblacionales equilibradas, la probabilidad de brotes 
epidémicos es menor respecto a sitios altamente antropizados. En este contexto, un reto 
importante es la incorporación de las percepciones que tienen las personas acerca de las 
formas en que interactúan de manera positiva o negativa con los ecosistemas y cómo se ven 
beneficiadas o afectadas; este vínculo se puede expresar con el enfoque socioecosistémico, 
que permite entender cómo las condiciones socioeconómicas, las prácticas culturales, los 
medios y las formas de producción, el tipo de vivienda e incluso los medios de comunica-
ción, influyen en nuestro contacto y relaciones con la fauna silvestre y doméstica.

Las Áreas Naturales Protegidas (anp) del centro de México son sitios con una biodiver-
sidad importante, alto nivel de endemismos y una prominente diversidad de ecosistemas. 

La probabilidad de coincidencia espacial entre huéspedes y vectores de agentes infecciosos 
puede llegar a ser elevada. Por ejemplo, en este documento se reporta que para las anp 
del centro de México se identificaron 24 especies como vectores de zoonosis ocasionadas 
por agentes bacterianos, 16 especies para zoonosis producidas por protozoarios, y 6 para 
zoonosis virales. Los artrópodos representan la mayoría de los vectores identificados. Para 
contar con un ejemplo de lo que representa lo anterior para las anp, se puede tomar como 
muestra el Parque Nacional El Tepozteco, que cuenta con un número importante de visitan-
tes y se ubica cerca de dos de las más grandes urbes de México; aquí se presenta coinci-
dencia espacial de la distribución potencial de, al menos, 66 huéspedes y 8 vectores rela-
cionados con 12 zoonosis, sin embargo, es importante notar que se desconoce el número 
existente validado de agentes, vectores y huéspedes, por lo que se requiere investigación 
constante al respecto.

Por lo anterior, el adecuado manejo y conservación de la biodiversidad en el contexto 
de Una sola salud es fundamental para evitar riesgos de emergencia o reemergencia de 
zoonosis. Existe evidencia de que con ecosistemas íntegros y enfrentando los factores que 
aumentan la probabilidad de contacto entre el humano, la fauna silvestre y la doméstica, 
se puede disminuir el riesgo de que se presenten brotes epidémicos; el tráfico de especies 
silvestres y la cacería, la pérdida de vegetación natural, la presencia de granjas intensivas 
con protocolos deficientes de control de aves (i. e., gallinas) o mamíferos (i. e., cerdos) y 
la aplicación excesiva de antibióticos que aumenta la probabilidad de resistencia antimi-
crobiana (ram), entre otros factores, son problemas que se deben de enfrentar de manera 
integral. Además, el cambio climático podría afectar la distribución de huéspedes y vecto-
res, incrementando la probabilidad de coincidencia espacial y de consecuentes brotes de 
zoonosis. Una sola salud brinda el marco teórico metodológico adecuado para desarrollar 
la normatividad y las políticas públicas de manera que se reduzca el riesgo de emergencia 
y reemergencia de zoonosis. En este documento se presenta una serie de recomendacio-
nes basadas en el entendimiento de que el humano, los animales silvestres y domésticos se 
encuentran inmersos y son parte de los ecosistemas en los que habitan, haciendo énfasis 
en el importante papel que desempeñan las áreas naturales protegidas como sistemas de 
conservación, recuperación y desarrollo sostenible de nuestro país.

PREFACIO
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APORTES TEÓRICOS 
Y METODOLÓGICOS
PARA UN ENFOQUE INTEGRADOR

Historia del enfoque 
de Una sola salud

Esta sección tiene el objetivo de presentar conceptos y categorías analíticas que sirvan 
para aplicar el enfoque de Una sola salud al contexto de las áreas naturales prote-
gidas. Dicho enfoque no es la única ni la primera perspectiva que buscó integrar 
diferentes áreas del conocimiento relacionadas con la salud. En el contexto de la tra-

dición grecolatina, la historia de estos vínculos puede remontarse hasta el siglo I con la 
formulación de la teoría de los humores. Hipócrates diferenciaba cuatro diferentes tipos 
de humor (bilis negra, bilis amarilla, flema y sangre), los cuales, en interacción con condi-
ciones ambientales, podrían producir enfermedades en los individuos. Tales consideracio-
nes fueron retomadas entre los siglos xvI a xvIII a través de los humanistas, que basaron 
sus estudios en textos clásicos. Se trataba de una visión que incorporaba las influencias del 
ambiente para explicar las enfermedades. Bresalier, et al. (2020) señalan históricamente 
que han existido tres puntos clave de intersección entre la medicina humana y animal en 
la era premoderna:

1. Los animales se usaron para trabajar la anatomía y fisiología del cuerpo humano. 

2. Los animales fueron estudiados en comparación con los humanos para analizar las 
relaciones entre ellos. 

3. La teoría y práctica de la medicina animal atrajeron la atención de médicos (gene-
ralmente como un fin en sí mismo, pero también para comparar con la medicina 
humana).

Aunque estas fuertes conexiones posibilitaron pensar la medicina como una práctica 
unificada, durante el siglo xvIII, con el desarrollo de la ciencia y, en particular, de la medi-
cina veterinaria, las relaciones entre los campos se modificaron. En la medicina veterina-
ria hubo movimientos de aproximación y trabajo conjunto con médicos, así como movi-
mientos de diferenciación como consecuencia de la especialización. Durante la primera 
parte del siglo xIx, la medicina humana y veterinaria estuvieron fuertemente conectadas, 
compartiendo profesores y aun espacios institucionales. En particular, el desarrollo de la 
teoría evolutiva dio lugar al estudio de la medicina comparada y la historia evolutiva de 
las enfermedades; en este escenario, se crea el campo de la salud pública veterinaria y 
comienza a utilizarse el término zoonosis. 

Sin embargo, aunque los vínculos entre medicina humana y animal se reforzaron con 
investigaciones provenientes de la biología, predominó una interpretación de las enfer-
medades que sólo consideraba los agentes infecciosos y los cuerpos, apartándose de sus 
contextos. Es decir, la intensificación de los vínculos posibilitó pensar la medicina de una 
manera unificada, pero la relación con otros campos de conocimiento se volvió más lejana.

Este vínculo es retomado a través del concepto de Una medicina, acuñado por Calvin 
Schwabe en 1984, aparentemente a partir de una reflexión sobre los escritos de William 
Osler y que se funda en el reconocimiento de las estrechas interacciones entre humanos y 
animales para la nutrición, el sustento y la salud (Zinsstag et al., 2011). Los autores seña-
lan que este concepto no surgió de la reflexión teórica, sino del trabajo de Schwabe con los 
pastores dinka (etnia de Sudán del Sur), y remarcan la práctica de los pastores de tratar las 
dolencias en el ganado y en humanos de maneras similares. 

I.



12 13Una sola salud, las zoonosis y las áreas naturales protegidas de la región Centro de México.

Una medicina no lograba incorporar aspectos del entorno que de forma evidente influían 
en la salud; algunos años más tarde, a principios de la década de 1990, se comienza a utili-
zar el concepto de salud ambiental, en el cual, aun cuando la salud humana sigue siendo 
el foco de atención, se incorpora al ambiente, considerado como el conjunto de facto-
res externos (atmosféricos, climáticos, hidrológicos, geológicos y biológicos) que actúan 
sobre los organismos. Con esto, en 1993, se da un avance importante cuando la Organiza-
ción Mundial de la Salud (oms) definió a la salud ambiental como “aquella disciplina que 
comprende aspectos de la salud humana, incluida la calidad de vida, que son determinados 
por factores ambientales físicos, químicos, biológicos, sociales y psicosociales. También se 
refiere a la teoría y práctica de evaluar, corregir, controlar y prevenir aquellos factores en el 
medio ambiente que pueden potencialmente afectar adversamente la salud de presentes y 
futuras generaciones” (León-Cortés et al., 2018).  Así, aunque el concepto integra a la salud 
y al ambiente, dicha línea de trabajo tiene la limitación de continuar el abordaje desde una 
mirada antropocéntrica y salubrocéntrica, en la que predominan las definiciones y concep-
tos de la medicina formal. Desde su formulación, se han producido importantes aportes no 
sólo en cuanto a la investigación y análisis de casos, sino también en cuanto a la formación 
de recursos humanos y la conformación de un espacio disciplinar que se pensó con identi-
dad propia, como una nueva disciplina.

Poco después, en 1996, se acuñó el término medicina de la conservación. Se trata de un 
enfoque que reúne los ámbitos de medicina veterinaria, medicina humana y salud ambien-
tal, pero que intenta resaltar la importancia de la conservación de los ecosistemas; inclu-
yendo términos como salud ecológica; asimismo, pone énfasis en señalar que las enferme-
dades zoonóticas pueden tener un impacto importante en la viabilidad de las poblaciones 
de animales y, por tanto, en su conservación (Arrivillaga y Caraballo, 2009). 

Al final de la década, la propuesta de Una medicina fue proyectada a problemas más 
amplios, integrando la salud de los ecosistemas y aspectos sociales (Martínez Abreu et al., 
2014, p. 407). Este enfoque fue el antecedente directo que lleva al desarrollo de Una sola 
salud en el año de 2004, un concepto que busca la integración de diferentes actores sociales, 
disciplinas y ámbitos de la gestión pública, desde la reflexión y acción sobre problemáticas 
comunes. Durante las décadas siguientes, su evolución conceptual acompañó el desarrollo 
de la epidemia de SARS en 2003, de la H5N1 y H1N1. Como resultado, la agenda de temas 
llegó a ser muy amplia y transversal a diferentes ámbitos de acción y escalas que van desde 
análisis moleculares hasta poblacionales, con lo que se recalca la importancia de considerar 
el trabajo desde una perspectiva menos lineal y antropocéntrica que los términos anterior-
mente acuñados (Zinsstag et al., 2012). Hoy en día, nos encontramos en un momento de 
intensa investigación y reflexión que promoverá, sin dudas, la evolución del enfoque de Una 
sola salud, y para los actores que tienen dentro de su mandato y atributos buscar la conser-
vación de la biodiversidad y los ecosistemas, el concepto es fundamental para manejar de 
manera adecuada el territorio; éste es el mandato de la Comisión Nacional de Áreas Natu-
rales Protegidas (conanp). 

En 1996, se acuñó 
el término medicina de 

la conservación.
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Andamiaje teórico para una 
aproximación integrada
¿CÓMO ENFRENTAR EL RETO DE MEDIR 
LA SALUD DE LOS ECOSISTEMAS?
Como se describió en el capítulo anterior, el desarrollo del concepto de Una sola salud tiene 
la particularidad de incluir la salud de los ecosistemas como un factor que tiene una estre-
cha relación con la salud humana y animal, pero desde el punto de vista de la biología, eco-
logía o la conservación, ¿cómo enfrentamos el reto de determinar el nivel de salud de los 
ecosistemas? Difícilmente se podrían utilizar los términos médicos para definirla, hablar 
de enfermedad, padecimientos o síntomas del ecosistema sería sumamente confuso y, defi-
nitivamente, poco preciso. De manera adicional, para el interés de la conanp, ¿cómo se 
puede integrar el enfoque de Una sola salud desde sus objetivos de conservación?

Aquí hay dos necesidades, la primera es continuar con el enfoque integral que se ha 
logrado con el concepto de Una sola salud, reconociendo que el humano, los animales 
domésticos y las actividades productivas no se encuentran separados de los ecosistemas; 
es decir, los sistemas naturales y sociales son complejos, y la interacción entre ambos se ve 
afectada por diferentes niveles de impacto sobre la conservación de ecosistemas. El término 
socioecosistema (Castro, 2014) resalta la importancia de los distintos tipos de manejo que las 
sociedades humanas hacen de los ecosistemas, acercándose más aún al reconocimiento 
explícito del humano como parte de ellos (fig. 1). 

Figura 1 
Un gradiente de paisaje, que incluye 
un poblado, rodeado de una actividad 
antrópica (cultivos, ganado, etc.) y 
rodeado, a su vez, de hábitat natural 
con distintos niveles de integridad. 
El humano y animales domésticos se 
encuentran inmersos en socioecosis-
temas en donde la integridad de los 
sistemas naturales es fundamental: 
la disminución de la biodiversidad 
y el incremento en la abundancia de 
algunas pocas especies puede incre-
mentar notablemente el riesgo de con-
tagios. Al efecto positivo de mantener 
altos niveles de biodiversidad se le 
conoce como efecto de dilución.

La segunda necesidad es identificar un marco teórico-metodológico que permita medir 
de manera adecuada distintos atributos de los ecosistemas, no solamente respecto a su 
composición (i. e., diversidad de especies), sino también en cuanto a las interacciones y su 
configuración espacial y temporal, así como también el modo en que se ven afectados todos 
estos atributos por el manejo del humano. El término de integridad ecológica nos permite 
abordar esta problemática: “La integridad ecológica es la capacidad de un sistema ecoló-
gico para sustentar y mantener una comunidad de organismos que tiene una composición, 
diversidad y organización funcional de especies comparables a las de los hábitats naturales 
dentro de una región” (Parrish et al., 2003, p. 852). 

La integridad ecológica abarca la salud del ecosistema, la biodiversidad, la estabilidad, 
la naturalidad, la naturaleza salvaje y la belleza. Su valoración se puede definir como “una 
evaluación de la estructura, composición y función de un ecosistema, en comparación con 
ecosistemas de referencia que operan dentro de los límites de los regímenes de perturba-
ciones naturales o históricas” (Faber-Langendoen et al., 2012).

En este contexto, al reconocer que el humano y los animales domésticos son parte de 
los ecosistemas, se evidencía que la salud mutua depende en gran medida de la integridad 
ecosistémica. Ésta es la herramienta para medir la salud de los ecosistemas y enfrentar el 
desafío de trabajar desde una perspectiva de conservación para disminuir los riesgos de 
zoonosis en las áreas naturales protegidas.

El paradigma del socioecosistema usado para establecer estrategias de prevención de 
zoonosis de importancia en salud pública, tiene un impacto benéfico en aspectos econó-
micos, de salud y de cuidado al medio ambiente (Ramsey et al., 2012). Dos factores resal-
tan, por su importancia, en el impacto de las zoonosis emergentes de importancia en salud 
pública, referentes a los procesos de antropización: la deforestación y el cambio climático 
(recuadros 1 y 2).
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Recuadro 1 

La relación de la enfermedad de Chagas
y la antropización

Recuadro 2

El cambio climático y el riesgo de transmisión de 
zoonosis emergentes

Los métodos tradicionales para la prevención de la enfermedad de Chagas pro-
vocada por el agente Trypanosoma cruzi, que es transmitido por chinches (por 
ejemplo, Triatoma pallidipennis), se basan en la reducción de la cantidad de vec-
tores a nivel doméstico a través de la fumigación, sin embargo, este enfoque 
puede ser inadecuado.

Usualmente la enfermedad de Chagas se transmite al humano a través de chinches 
que depositan heces en la piel. Los reservorios son principalmente perros, pero hay 
un número importante de especies silvestres y domésticas que también son reser-
vorios y huéspedes.

En este estudio de caso Ramsey et al., (2012), documentaron que existe una 
elevada conectividad entre los sistemas urbanos y su entorno a través de un 
diseño de muestreo de chinches y hospederos (roedores, tlacuaches y fauna 
doméstica [perros]) que incluyó tres hábitats (doméstico, peridoméstico y natu-
ral). Los resultados mostraron chinches infectadas del patógeno en los tres sitios 
a lo largo del gradiente paisajístico.

Con esto es evidente que si se busca aminorar la tasa de transmisión al 
humano del patógeno de la enfermedad de Chagas, una medida aislada como la 
fumigación intensiva del poblado tiene pocos resultados a mediano plazo, puesto 
que hay dispersión de chinches infectadas con el patógeno al lugar, pero además, 
esto presenta resultados adicionales desfavorables, ya que, semanas después de 
la fumigación, se registra un alto costo ecológico (mortandad de muchas espe-
cies de insectos polinizadores), de salud (exposición a insecticidas) y económico.

Por otro lado, una solución basada en el reconocimiento de la interconecti-
vidad de todos los elementos del paisaje en el socioecosistema, permite ofrecer 
medidas de prevención más efectivas y económicas: limpieza frecuente de la 
casa, dormir con mosquiteros y un control de roedores y perros callejeros, como 
principales hospederos del patógeno. Esta serie de medidas son integradoras, 
cercanas al concepto de Una sola salud; implica reconocernos como parte del 
ambiente que afectamos y que a su vez nos afecta si carece de salud.

Se conoce, con amplia certidumbre, que el clima tiene una fuerte influencia en la 
distribución de las especies. De esta manera, se pueden producir modelos de dis-
tribución de especies bajo escenarios de cambio climático, usando información 
científica consensuada por grupos de investigación de alto prestigio (i. e., Panel 
Intergubernamental de Cambio Climático; Ipcc).

Distribución predictiva de especies de Lutzomyia diabólica, un flebótomo respon-
sable de la transmisión del patógeno de Leishmania mexicana al humano y que 
produce la enfermedad de leishmaniasis, bajo escenarios de cambio climático: 
(a) B2 escenario, modelos Hadley 2020; (b) B2 escenario, modelo Hadley, 2050; (c) 
B2 escenario, modelos Hadley, 2080; (d) A2 escenario, modelo CSIRO, 2020; (e) A2 
escenario, modelo CSIRO, 2050, y (f) A2 escenario, modelo CSIRO, 2080. Se observa 
el desplazamiento geográfico hacia el norte en Estados Unidos y sur de Canadá 
(González et al., 2010). 

Estos modelos pueden proyectarse bajo escenarios climáticos actuales, así 
como de cambio climático a futuro. Uno de los resultados más importantes de 
este enfoque teórico-metodológico es la predicción y detección de zonas geográ-
ficas de riesgo para zoonosis, en lugares donde los vectores y huéspedes se van a 
desplazar, ubicando las condiciones climáticas adecuadas (González et al., 2010). 
En este estudio, en particular, se identificaron zonas geográficas de riesgo actua-
les y bajo escenarios de cambio climático de los vectores y huéspedes del pató-
genos de Leishmania mexicana, responsable de la zoonosis de leishmaniasis. Los 
resultados predicen desplazamientos de los vectores y huéspedes de leishmania-
sis hacia Estados Unidos y el sur de Canadá (González et al., 2010).

Trypanosoma cruzi 
(T. cruzi).

Leishmania mexicana, 
responsable de la zoonosis 
de leishmaniasis. 
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CIENCIAS SOCIALES Y UNA SOLA 
SALUD: EPIDEMIOLOGÍA CULTURAL

“¿Acaso conoces a alguien que haya muerto de COVID?”

Cada etapa de la actual pandemia de COVID-19 en México ha dado lugar a la expresión de 
fuertes representaciones sociales sobre el origen de la enfermedad, el contagio, las dife-
rentes respuestas ante las medidas de mitigación e incluso expresiones de desconfianza 
ante la vacunación. La frase colocada al inicio de esta sección fue reproducida insisten-
temente por personas que cuestionaron la existencia del virus y la enfermedad. Con ella, 
se han relacionado actitudes tales como no seguir medidas preventivas, por ejemplo, el 
respeto a la sana distancia, la concurrencia a fiestas y reuniones que, por supuesto, fun-
cionaron como focos de contagio. Es claro que debemos pensar estos procesos en sus con-
textos culturales, analizando no sólo los patógenos y el ambiente, sino también los com-
portamientos sociales. Éstos incluyen aspectos sociales, demográficos, de producción de 
alimentos, creencias y sistemas culturales (Whittaker, 2015). 

Para lograr un abordaje integral ante las zoonosis es necesario trabajar en conjunto con 
las ciencias sociales. La propuesta de Una medicina realizada por Calvin Schwave concebía 
la enfermedad como un proceso biológico y cultural (Whittaker et al., 2020). Desde enton-
ces, las investigaciones tocaron temas tales como el vínculo con gatos y perros domésticos 
para la emergencia y reemergencia de parasitosis zoonóticas, la incidencia del comporta-
miento animal y las creencias y comportamientos de los grupos humanos para desarrollar 
programas para el control de la rabia, y también la profundización del análisis de la inter-
fase humanos- animales domésticos- animales silvestres (Whittaker et al., 2020). 

Como señalan Alexander y Mc Nutt (2010): “El comportamiento humano puede ser la 
llave que abre la proverbial Caja de Pandora, permitiendo que surjan enfermedades infec-
ciosas”. Aún más, el desarrollo de una epidemia tiene como variable central el comporta-
miento de las personas en función de sus prácticas y representaciones acerca de la enfer-
medad, de las formas de contagio, de sus ideas de riesgo e, inclusive, de sus ideas acerca de 
la vacunación. Es crucial conocer de qué forma las personas perciben el riesgo porque esta 
percepción será la que guiará sus comportamientos. 

La aplicación del enfoque de Una sola salud a los aspectos sociales se conoce como kap, 
y se realiza a través de formularios estandarizados con preguntas. Si bien es un método 
muy utilizado por epidemiólogos y que ha mostrado ser de utilidad, ha sido criticado por 
científicos sociales por considerar que debía darse más espacio a elementos contextuales. 

Desde una aproximación antropológica, se propone la aplicación de la etnografía 
desde las etapas iniciales de investigación. De acuerdo con Khort, Hadley y Hruschka 
(2009), la aproximación etnográfica permite que las preguntas utilizadas para análisis esta-
dísticos, sean relevantes y que, además, las variables reflejen las categorías y significados 
de la comunidad participante.

La etnografía permite definir culturalmente los grupos a partir de criterios de perte-
nencia y comportamiento que sean relevantes para la salud. A partir de ahí, se puede avan-
zar desde una perspectiva emic de investigación, esto es, trabajando con las percepciones, 
categorías, conceptos e interpretaciones de los actores. 

Ésta es la propuesta teórica y metodológica de la epidemiología cultural, concebida 
como un campo interdisciplinario en el que participan tanto médicos epidemiólogos como 
antropólogos. Como campo de investigación, “estudia las representaciones localmente 
válidas de la enfermedad (es decir, las características clave de los modelos explicativos) 
y su distribución. Estas representaciones están elaboradas por variables, descripciones y 
narrativas que dan cuenta de la experiencia de la enfermedad, su significado y el compor-
tamiento asociado a la enfermedad” (Weiss, 2017). 

“El comportamiento humano puede 
ser la llave que abre la proverbial 
Caja de Pandora, permitiendo que 
surjan enfermedades infecciosas”

Alexander y Mc Nutt
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No se trata sólo de un estudio a nivel de las representaciones. Como señalan Dobson 
y Foufopoulos (2001) “El comportamiento cultural humano tiene el potencial de influir en 
la adaptación de patógenos, la distribución espacial, la exposición y las tasas de contacto 
entre poblaciones susceptibles, huéspedes y comunidades de patógenos. Tales compor-
tamientos también pueden influir en la susceptibilidad del hospedador, afectando el 
número reproductivo básico (R0) del patógeno y el potencial de persistencia e invasión de 
patógenos”. 

En este contexto, una distinción fundamental es la que se establece entre enfermedad 
y dolencia. Mientras la primera se define de acuerdo con los criterios de la medicina, la 
dolencia nos remite a la experiencia, derivada de sistemas de clasificación definidos profe-
sionalmente. En este sentido, un abordaje antropológico toma como objeto de estudio las 
experiencias, comportamientos y significados que forman parte del proceso de salud y 
enfermedad y que además son sociales, es decir, compartidos por un grupo. 

A partir de la problematización de aspectos sociales de la actual pandemia de COVID-
19, en particular los referidos a la difusión de información poco confiable, ha tomado 
particular relevancia el concepto de Infodemia. Éste fue definido inicialmente por Gunter 
Eysenbach (2002) haciendo referencia a la infodemiología como una nueva disciplina y 
metodología de investigación abocada al estudio de los determinantes y distribución de 
la información y desinformación sobre temas de salud. Desde ese momento hasta ahora, 
muchos trabajos se han sumado a la temática, enfatizando la necesidad de contar con un 
enfoque integral de la salud.  Zaracostas (2020), retoma estos desarrollos en el contexto 
de la pandemia de COVID-19, planteando claramente que se debe gestionar tanto para la 
pandemia como para el fenómeno de la infodemia.

La pregunta con que se inicia la presente sección debe ser pensada como una expresión 
de este fenómeno, así, para tener éxito al aplicar el enfoque de Una sola salud es indispen-
sable reconocer que la salud animal y humana es estrechamente cercana a la salud de los 
ecosistemas y también al comportamiento cultural del humano; cada una de las especia-
lidades que aporta en estas ramas tiene sus propios métodos y enfoques, el reto ahora es 
sumarlos de manera adecuada incluyendo la integridad ecosistémica y la epidemiología 
cultural como vías fundamentales para entender y enfrentar las zoonosis.
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LAS ZOONOSISII.

En el año 1950 se llevó a cabo la primera reunión del Grupo Mixto (oms/fao) de 
Expertos en las Zoonosis (gmez oms/fao) cuyo resultado fue un informe donde 
se definen a las zoonosis como “aquellas enfermedades que se transmiten natural-
mente entre los animales vertebrados y el hombre” (oms, 1958, p.2). El tema, con 

gran visibilidad en esa década, llevaría a discusiones a múltiples niveles que resaltan la 
importancia de clasificar los distintos tipos de zoonosis de acuerdo con diversos criterios, 
como el patógeno que las produce, por el nivel de conocimiento que se tenía sobre ellas, 
por su frecuencia de aparición o por su nivel de importancia (oms, 1957). Como resultado 
del interés en el conocimiento sobre este tema y el incremento en trabajo de investigación 
relacionado, en el informe de la segunda reunión del Grupo Mixto, que se realizó en 1958, 
se discuten derivados del término de zoonosis con base en con la dirección de transmisión, 
que definían a la antropozoonosis como “aquellas enfermedades transmitidas del animal 
al hombre”, y a la zooantroponosis como “aquellas enfermedades transmitidas del hombre 
hacia los animales”.

Después de más de seis décadas, los términos son utilizados de distintas formas tanto 
en la literatura científica como en documentos técnicos de gobierno. Algunas de estas 
variaciones incluyen a) utilizar el término zoonosis para definir aquellas enfermedades 
que se transmiten de los animales al hombre, y utilizar el término antropozoonosis para 
referirse a aquellas enfermedades que se transmiten del hombre a los animales “o bien que 
se presentan como consecuencia de las actividades humanas” (Guerrero y Weber, 2012); 
b) utilizar el término antroponosis para referirse a “infecciones (o enfermedades parasita-
rias) del hombre que no pueden existir sin la participación del hombre como hospedero 
biológico”, mientras que zoonosis la aplicarían para todas aquellas enfermedades que no 
requieren la participación del humano en el ciclo del patógeno (Vega, 2009).

Como es evidente, las diferencias en el uso de los términos puede llevar a confusiones, 
sobre todo cuando los documentos están dirigidos a tomadores de decisiones o público sin 
educación formal en el tema de interés. En el caso del presente documento, se utiliza el 
término zoonosis de manera general para englobar todas las enfermedades transmisibles 
entre humanos y animales y, únicamente si es necesario, se especificará el flujo de contagio 
utilizando los tres términos adicionales que se describen a continuación, esto es tomando 
como base lo descrito en el segundo informe del gmez oms/fao con algunas de las consi-
deraciones planteadas a lo largo de los años y retomadas en parte por el gobierno de México 
(Secretaría de Salud, 2019):

Antroponosis.- Infección transmitida sólo por seres humanos.
Zoonosis.- Enfermedades infecciosas transmisibles entre el humano y 
otros vertebrados bajo condiciones naturales. Los agentes infecciosos 
involucrados incluyen bacterias, virus, parásitos, hongos y rickettsias, 
entre otros.
Antropozoonosis.- Enfermedades transmitidas del animal al hombre.
Zooantroponosis.- Enfermedades transmitidas del hombre hacia los 
animales.
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En los últimos años, se han desarrollado estudios que vinculan la (re)emergencia de 
zoonosis con la pérdida de biodiversidad (Terraube y Fernández-Llamazares, 2020). Esta 
idea agrega, en teoría, un servicio ecosistémico adicional de la biodiversidad al bienestar 
humano y de las especies silvestres. La lista de servicios ambientales que brinda la biodi-
versidad incluyen la posibilidad de un aprovechamiento sustentable de especies de flora y 
fauna, la captación y provisión de agua, la resiliencia a cambios climáticos locales y regio-
nales, la conservación de suelos, entre otros. En este sentido, la conservación de la biodi-
versidad debe considerarse como una estrategia de seguridad nacional y global.

Las áreas naturales protegidas son el instrumento de conservación de biodiversi-
dad más efectivo que existe a nivel mundial y nacional (Figueroa et al., 2008; 2009; 2011; 
Sánchez-Cordero, 2010). Esta idea refuerza el argumento de la importancia del vínculo 
entre las áreas naturales protegidas y la posibilidad de decremento de riesgo de zoonosis 
(re)emergentes (Terraube y Fernández-Llamazares, 2020). 

En la siguiente sección se incluye un diagnóstico del estado actual del conocimiento de 
las zoonosis en México, además, se describe y discute, brevemente, el vínculo entre las anp 
y las zoonosis emergentes en el contexto de la dilución por biodiversidad.

Análisis de las zoonosis 
de las anp del centro de 
México
Entre los años 2001 y 2003, la Organización Panamericana de la Salud (ops) publicó la ter-
cera edición de un libro con tres volúmenes, en el que se hizo una descripción sobre 174 
zoonosis y enfermedades transmisibles comunes al humano y a los animales, las prime-
ras, descritas como aquellas enfermedades que se transmiten entre el humano y los ani-
males (término utilizado de igual manera en este trabajo), y las segundas, referidas como 
enfermedades que se contraen a partir del suelo, agua, animales invertebrados, entre otras 
fuentes, pero con la diferencia de que los animales vertebrados no ejercen un papel escen-
cial en el ciclo vital del agente etiológico. Las enfermedades mencionadas corresponden a 
zoonosis de interés para la salud pública en América, seleccionadas a partir de un universo 
de enfermedades similares mucho más amplio, en gran parte con información sumamente 
limitada, además de que este número crece de manera constante.

El panorama descrito anteriormente permite tener una idea del gran número de zoono-
sis existentes. Ante esta situación, la Secretaría de Salud en México ha seleccionado 18 que, 
por su magnitud y trascendencia, han sido señaladas como zoonosis que son de interés y 
están sujetas a vigilancia epidemiológica, por lo que deben de notificarse de manera obliga-
toria (encefalitis equina venezolana, fiebre amarilla, fiebre hemorrágica por dengue, fiebre 
manchada, fiebre por dengue, fiebre del oeste del Nilo, paludismo por Plasmodium falci-
parum, paludismo por Plasmodium vivax, peste, tifo epidémico, tifo murino, otras ricke-
ttsiosis, brucelosis, cisticercosis, leptospirosis, rabia, teniasis, triquinelosis; dof, 2013). 
Dentro de estas enfermedades existe una elevada diversidad de tipos de agentes etiológi-
cos, formas de transmisión, vectores, tasa de incidencia y mortalidad, estategia de control, 
entre otras variables.
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Como ejemplo de lo anterior y el estado en el que se encuentran estas zoonosis en 
México, se puede mencionar que la rabia, zoonosis que no cuenta con un vector interme-
dio, cuyo agente es un virus y es una enfermedad mortal, ha sido controlada de manera 
muy exitosa a nivel doméstico mediante los programas de vacunación universal de perros 
y gatos domésticos, y no se tienen registros de transmisión del perro al humano desde 2006, 
pero se mantiene en reservorios silvestres con transmisión hacia animales domésticos que 
mantiene la presencia de casos (Centro Nacional de Programas Preventivos y Control de 
Enfermedades [cenaprece], 2018) (fig. 2); por otro lado, enfermedades como la brucelo-
sis, también sin vector, provocada por una bacteria que se controla a través de antibióticos 
tanto en humanos como en ganado, tiene una tasa de incidencia promedio anual en huma-
nos en México que varía entre 1.3 y 3.7 por cada 100,000 habitantes, y debido a que la mayor 
transmisión se lleva a cabo por el consumo de leche o sus derivados sin pasteurizar, esto 
tiene una relación positiva con la tasa de incidencia en ganado caprino y ovino, y así como 
con el índice de ingresos (Mendez-Lozano et al., 2015) (fig. 2). En lo referente al dengue, éste 
depende de vectores para su transmisión y su manejo se basa en el control de las poblacio-
nes de mosquitos, tiene una alta variabilidad en el número de casos entre meses y años, 
pero se mantiene como una de las zoonosis transmitidas por vectores con mayor número 
de casos en México (fig. 3)  (Narro-Robles y Gómez-Dantés, s. f.)

Figura 2 
A) Coincidencia espacial de anp 
del centro de México y de munici-
pios que cuentan con información 
sobre las fases de manejo (control, 
erradicación, libre natural) que 
lleva a cabo el Servicio Nacional de 
Sanidad, Inocuidad y Calidad Agroa-
limentaria, de brucelosis en ganado 
(en esta página) y de rabia (página 
siguiente) (elaboración propia con 
información de senasica, 2021).

Figura 3 
Número de casos de zoonosis repor-
tados en humanos para el año 2020 en 
los estados incluidos en la Región 
Centro y Eje Neovolcánico de la 
conanp. El dengue tiene un factor 
de división de 100 y la brucelosis de 
10 (elaboración propia con informa-
ción de Secretaría de Salud, 2021).
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La notificación obligatoria de estas enfermedades permite contar con información 
actualizada, y posibilita actuar de manera rápida en caso de existir brotes o incremento 
de la tasa de incidencia que se encuentre fuera de lo esperado, sin embargo, no existe un 
sistema que permita realizar análisis de otras enfermedades. Para conocer su estado en el 
territorio mexicano, es indispensable definir su ocurrencia en el espacio a partir del análi-
sis de literatura científica (Monsalve et al., 2009), o haciendo uso de análisis de distribu-
ción de vectores y reservorios como un indicador del potencial de riesgo. En este trabajo se 
presentan ambos enfoques.

ANÁLISIS DE LAS ZOONOSIS DE LAS anp 
EN LITERATURA CIENTÍFICA-MÉTODOS
Se seleccionaron enfermedades que, bajo criterio de experto, son representativas de la 
diversidad existente respecto a tipos de vectores, agentes, tipo de transmisión, huéspedes y 
reservorios sobre las cuales se cuenta con información suficiente disponible para México. 
Con base en dicha selección, se realizó una búsqueda en la base de datos Web of Science de 
documentos publicados durante el periodo 2010-2020 que, bajo el campo “tópico” (ts), coin-
cidieran con los términos en idioma inglés (las publicaciones en castellano usualmente 
cuentan con resumen en inglés): American trypanosomiasis, avian influenza, baylisascariasis, 
borreliosis, chikungunya, dengue, ehrlichiosis, equine encephalitis, hantavirus, larva migrans, lei-
shmaniasis, leprosy, leptospirosis, listeriosis, malaria, powassan, rabies, rat bite fever, Saint Louis 
encephalitis, trichinellosis, typhus, west nile virus, yellow-fever, yersinia pestis, yersiniosis y zika. 
Estos términos corresponden, en su mayoría, al nombre de las zoonosis y no al nombre 
de los agentes, por lo que la ausencia de resultados en las búsquedas no necesariamente 
implica que no existan documentos publicados sobre el tema, además de que los resultados 
de las búsquedas automatizadas dependen de las bases de datos consultadas.

Todos los términos de búsqueda se unieron mediante el operador lógico “AND” con el 
término “mexico” (sic).  Adicionalmente, se realizaron dos búsquedas más para el mismo 
periodo con los criterios: zoonosis AND protected areas, y zoonosis AND wildlife. Con el 
identificador de objeto digital (doI) de cada documento, se descargaron los archivos corres-
pondientes de diferentes bases y repositorios de datos.

Se identificaron los agentes causales, vectores y huéspedes para cada zoonosis. Se crea-
ron tablas resumiendo el conocimiento sobre la presencia de estos tres elementos en el 
territorio nacional. También se identificaron los vectores y huéspedes confirmados fuera 
del territorio nacional o declarados como potenciales, mediante categorías taxonómicas 
supra-específicas; con esta información se realizaron fichas de las zoonosis de manera indi-
vidual con datos sobre los agentes, vectores, huéspedes, tipo de transmisión y distribución.
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ANÁLISIS DE LAS ZOONOSIS DE LAS anp 
EN LITERATURA CIENTÍFICA-RESULTADOS
Se obtuvo un total de 1,047 documentos únicos provenientes de 365 fuentes para el periodo 
2010-2020 (fig. 4). De éstos, 565 archivos digitales estaban disponibles para su revisión.

Figura 4
Número de artículos publicados rela-
cionados con las zoonosis que han sido 
documentados en México, durante el 
periodo 2010-2020.

Figura 5 
Número acumulado de artículos publi-
cados relacionados con las zoonosis 
documentadas durante el periodo 
2010-2020. 
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Figura 6
Producción de los principales auto-
res que han publicado sobre zoono-
sis en México, durante el periodo 
2010-2020; N. Articles = número de 
artículos, TC = total de citas.

En los últimos cinco años hubo un incremento notable en el número de estudios de 
zoonosis que se han desarrollado en México (fig. 5). Esto refleja la relevancia que ha tenido 
este campo del conocimiento entre la comunidad científica internacional y nacional (fig. 6). 
El enfoque del estudio de las zoonosis se ha ido complementando, de pasar de un enfo-
que estrictamente clínico, a incorporar a los agentes causales de su transmisión. En años 
recientes, el estudio de las zoonosis incluye el análisis detallado de los patógenos, vectores y 
huéspedes en un contexto geográfico. El uso de herramientas, como el modelado del nicho 
ecológico, proyectado como distribución potencial de especies (recuadro 2), abrió un para-
digma de investigación muy popular sobre la elaboración de mapas de riesgo con un poder 
estadístico de alta predictibilidad. 
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Se identificaron 24 especies como vectores de zoonosis ocasionadas por agentes bacteria-
nos, 16 especies para zoonosis producidas por protozoarios y 6 para zoonosis virales.

Respecto a los vectores que fueron identificados en los documentos consultados, los 
artrópodos representan la mayoría de los vectores identificados; 23 especies pertenecie-
ron a la clase Euchelicerata y a la clase Insecta (fig. 7).

Figura 7 
Número de especies de vectores, por 
clase y orden, involucrados en las 
zoonosis (números junto a las barras) 
en México que fueron identificadas en 
los documentos.

Agente Zoonosis Huéspedes Especies

Bacteria Borreliosis 23 22

Ehrlichiosis 1 2

Lepra 1 -

Leptospirosis 9 -

Tifus 3 2

Protozoario Leishmaniasis 37 10

Malaria 3 3

Tripanosomiasis americana 6 3

Virus Dengue 8 2

Encefalitis 1 -

Encefalitis equina 8 2

Encefalomiocarditis 1 -

Influenza 16 -

Rabia 14 -

Síndrome pulmonar hantavirus 42 -

Virus del Nilo occidental 6 2

Chikungunya - 2

Zika - 2

Un total de 126 especies pertenecientes a tres clases, 17 órdenes y 34 familias fueron 
consideradas como huéspedes; de éstas, 19 pertenecen a las aves, 105 a los mamíferos y, 
una, a un reptil. Los roedores, murciélagos y las aves anseriformes fueron los grupos taxo-
nómicos que mostraron un  mayor número de especies (fig. 8).

Figura 8 
Número de especies de huéspedes de 
zoonosis (números junto a las barras) 
por clase y orden identificadas en los 
documentos.

De las zoonosis cuyos vectores y huéspedes han sido confirmados, 10 son ocasionadas 
por agentes virales, 5 por bacterias y 3 por protozoarios (tabla 1). Una tendencia similar, 
observada en aquellas zoonosis donde se involucran vectores, es consistente a diferentes 
escalas geográficas, desde global, continental hasta a nivel de países. La enorme riqueza de 
especies de invertebrados, como el grupo de ácaros e insectos, resalta en las especies invo-
lucradas, como vectores incriminados, en la transmisión de patógenos a hospederos (inclu-
yendo el humano). Los vectores incriminados en la transmisión de patógenos en estas 
zoonosis mostraron la mayor riqueza de especies (tabla 2). Finalmente, un resultado que 
conecta a los hospederos en tendencias a diferentes escalas (global, continental y nacional) 
es el hecho de que los mamíferos (particularmente los órdenes de Rodentia y Chiroptera) 
destacan en aportar el mayor número de especies de huéspedes que cualquier otro grupo 
faunístico para las zoonosis estudiadas. 

Tabla 1 
Especies de huéspedes y vectores 
identificados para cada zoonosis, de 
acuerdo con las publicaciones y docu-
mentos obtenidos.
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Fichas sobre las enfermedades zoonóticas

Con base en la información obtenida de manera automatizada para realizar los análisis antes menciona-
dos, y mediante una búsqueda ampliada específica para cada enfermedad, se presenta a continuación 
información sobre las zoonosis en formato de fichas, incluyendo los agentes, huéspedes, vectores, el 
tipo de transmisión y la distribución conocida de los casos de infección. Las fichas están organizadas 
por tipo de agente.



Bacteria
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Borreliosis

AGENTE
La bacteria Borrelia burgdorferi es la principal responsable de la borreliosis (Col-
ville y Berryhill, 2007), también conocida como enfermedad de Lyme o borrelio-
sis de Lyme. Este género de espiroquetas se divide en cuatro grupos: a) el grupo 
que causa la borreliosis de Lyme (LB), b) el grupo asociado a la fiebre reincidente 
(RF), c) un grupo asociado a reptiles y d) un grupo asociado a equidnas (Margos 
et al., 2018). Se han identificado 11 especies como agentes etiológicos. De éstas, 6 
han sido reportadas en México: B. afzelii, B. burgdorferi s.s., B. duguesii, B. garinii, 
B. mazzottiii y B. turicatae, de las cuales, 2 son especies que pertenecen al grupo 
LB y 4 al RF (Colunga-Salas et al., 2020a).

HUÉSPED
Existen alrededor de 17 especies de mamíferos, principalmente roedores, que 
pueden ser  infectadas por especies del género Borrelia, con B. burgdorferi como 
la única especie representante del grupo LB (Colunga-Salas et al., 2020). Se ha 
identificado su presencia en garrapatas de la familia Ixodidae y B. burgdorferi en 
perros en el estado de Nuevo León (Galaviz-Silva et al. 2013), roedores silvestres 
en el centro de México1  (Gordillo et al., 2010) y en tejidos de roedores silvestres 
en Nuevo León, Quintana Roo (Rodríguez-Rojas et al., 2020), Estado de México y 
Guerrero (Colunga-Salas et al., 2020b). También se ha reportado la presencia de 
especies del grupo asociado a reptiles en boas (Boa constrictor) (Morales-Díaz et 
al., 2020)  y anfibios  (Rhinella horribilis) en el estado de Veracruz (Colunga-Salas 
et al. 2020c).

VECTOR
Los vectores de esta zoonosis son arácnidos del orden Ixodida (garrapatas). Se ha 
reportado la presencia de especies del género Borrelia en 14 especies de este 
orden: 3 de la familia Argasidae y 11 de la familia Ixodidae; esta última es la 
única familia en la que han sido detectadas especies del grupo LB (Colunga-Salas 
et al., 2020a).

TRANSMISIÓN
Las garrapatas transmiten B. burgdorferi de un hospedero a otro a través la pica-
dura. La bacteria vive en el tracto intestinal de la garrapata y se comienza a libe-
rar entre 24 a 36 horas después de que ésta se adhiere a su huésped (Colville y 
Berryhill, 2007).

DISTRIBUCIÓN
Se ha reportado la presencia de casos de infección por Borrelia en humanos y 
animales en 18 estados de México. La mayor diversidad de especies del género se 
localiza en las regiones Centro y Noreste del país; la mayor densidad de animales 
infectados se presenta en los estados de Aguascalientes, Nuevo León y Guana-
juato, mientras que los casos reportados en humanos se localizan principalmente 
en Nuevo León, Tamaulipas y la Ciudad de México (Colunga-Salas et al., 2020a).

1 No se indica el estado en el que se realizaron las colectas de material. 
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Ehrlichiosis

AGENTE
La ehrlichiosis es causada por cocobacilos gramnegativos del género Ehrlichia 
(Colville y Berryhill, 2007). La bacteria Ehrlichia canis es el agente etiológico de la 
ehrlichiosis monocítica canina (emc) (Pat-Nah et al., 2015). E. canis es una bac-
teria que infecta células mononucleares y reside en microcolonias llamadas 
mórulas (Mavromatis et al., 2006). También se han reportado como agentes cau-
sales de la zoonosis a E. chaffensis (Alcántara-Rodríguez et al., 2020), E. ewingii 
(Gaff et al., 2014), Anaplasma phagocytophilum y Neorickettsia sennetsu (Colville y 
Berryhill, 2007).

HUÉSPED
Aunque los perros son el principal huésped de esta zoonosis, la cual es potencial-
mente mortal para ellos (Fourie et al., 2013), también ha sido reportada en cáni-
dos silvestres (Gaff et al., 2014). Se ha identificado E. chaffeensis en perros, coyotes, 
zorros rojos, ciervos, cabras y lémures. E. ewingii causa la enfermedad en perros, 
mientras que Anaplasma phagocytophilum se encuentra en perros, caballos, cier-
vos, bisontes, alces, roedores, llamas, gatos, vacas, ovejas, cabras y primates no 
humanos (Colville y Berryhill, 2007).

VECTOR
La ehrlichiosis es transmitida por especies de arácnidos (garrapatas) de la fami-
lia Ixodidae (Colville y Berryhill, 2007). Rhipicephalus sanguineus es el principal 
vector en México (Dantas-Torres, 2008); sin embargo, E. chaffeensis ha sido detec-
tada en otras tres especies de garrapatas (Amblyomma americanum, A. mixtum, y 
Rhipicephalus sanguineus) (Alcántara-Rodríguez et al., 2020).

TRANSMISIÓN
Esta zoonosis es transmitida de hospedero a hospedero a través de las secreciones 
salivales de los vectores (Cohn, 2003). La transmisión directa de persona a per-
sona o persona-animal no ocurre (Colville y Berryhill, 2007).

DISTRIBUCIÓN
Hay poca información disponible sobre las infecciones en humanos por espe-
cies del género Ehrlichia en México (Alcántara-Rodríguez et al., 2020). Los estados 
en los que se han reportado casos de ehrlichiosis en humanos son Ciudad de 
México, Estado de México, Oaxaca y, con mucho mayor prevalencia, el estado de 
Yucatán (Pat-Nah et al., 2015).

Peste

AGENTE
La peste es causada por la bacteria Yersinia pestis, un cocobacilo gramnegativo de 
la familia Enterobacteriaceae (Perry y Fetherston, 1997).

HUÉSPED
Más de 200 especies de mamíferos, principalmente roedores, pueden infectarse 
con Y. pestis. No todas las especies son igualmente susceptibles; las especies de 
fauna silvestre y domésticas como perros, gatos y el ganado pueden ser fuente 
para otros animales y humanos. Y. pestis también puede residir en cianobacterias 
y protozoarios de vida libre (amebas), así como del tracto digestivo de lagomor-
fos y roedores, convirtiéndolos en huéspedes temporales (Barbieri et al., 2020). 
Los gatos domésticos, aunque son altamente susceptibles, pueden también 
transmitir la enfermedad (Colville y Berryhill, 2007).

VECTOR
Aproximadamente 80 especies de insectos del orden Siphonaptera (pulgas) son 
vectores de Y. pestis (Barbieri et al., 2020), así como garrapatas (orden Ixodida) y 
piojos de humanos (orden Phthiraptera) (Colville y Berryhill, 2007).

TRANSMISIÓN
La enfermedad adopta tres formas principales: bubónica, septicémica y neumónica 
(Abbott y Rocke, 2012). Los suelos con presencia de Y. pestis pueden representar 
una fuente de infección para mamíferos. La transmisión de un hospedero a otro 
o a humanos ocurre principalmente por la picadura de pulgas infectadas (Barbieri 
et al., 2020); para el caso del tipo neumónico, la transmisión de persona a per-
sona o animal-humano puede ocurrir vía aerosoles (Abbott y Rocke, 2012). La 
bacteria también puede penetrar en el organismo a través de lesiones en la piel 
(Colville y Berryhill, 2007).  Se han identificado dos principales rutas de transmi-
sión mediadas por pulgas: a) masiva o de fase temprana (ept) y b) dependiente 
de biopelículas.

Los brotes de peste se desarrollan periódicamente entre roedores suscepti-
bles y pueden tener graves impactos en la supervivencia de especies amenazadas 
de fauna silvestre (Abbott y Rocke, 2012), por ejemplo, los perros de la pradera 
(Cynomys spp.) son altamente susceptibles y presentan casi 100% de mortalidad  
(Barbieri et al., 2020), por lo que la enfermedad representa una amenaza impor-
tante para este grupo (Friggens et al., 2010) y para los servicios ecosistémicos de 
los pastizales donde habitan (Martínez-Estévez et al., 2013).

DISTRIBUCIÓN
La peste ha ocasionado tres pandemias en los últimos 1500 años (Drancourt et al., 
2004) llamadas: a) la plaga de Justiniano (541–767 anno Domini), b) Peste Negra 
(1346–siglo xIx) y c) la moderna (siglo xIx-presente), diezmando la población 
humana de Europa y el norte de África durante las dos primeras (Parkhill et al., 
2001; Achtman et al., 2004). En los últimos 20 años no se han reportado casos de 
peste en humanos en México (Barbieri et al., 2020).
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El primer registro selvático de la peste en México corresponde al estado de 
Coahuila, donde se aisló Y. pestis del bazo de perros de la pradera (Cynomys mexi-
canus) (Varela y Vásquez, 1954). En estudios posteriores, se han realizado análisis 
de detección de Y. pestis en pulgas en los estados de Sonora (asociadas a Cynomys 
ludovicianus) (Zapata-Valdés et al., 2018) y Chihuahua (Fernández-González et 
al., 2016). Aunque no se encontraron resultados positivos, la bacteria posible-
mente ha contribuido, junto con el sobrepastoreo y la sequía, a provocar una 
importante disminución de las colonias de C. ludovicianus en Chihuahua (Caste-
llanos-Morales y Eguiarte, 2020).

Tifus

AGENTE
El tifus murino es causado por la bacteria Rickettsia typhi, un cocobacilo aerobio 
gramnegativo de aproximadamente 0.4 por 0.9 µm. Son parásitos intracelulares 
obligados con un ciclo de vida que involucra hospederos vertebrados e inverte-
brados (McLeod et al., 2004).

HUÉSPED
Los roedores (Rattus norvegicus, Rattus rattus) (García-Acosta y Aguilar-García, 
2015; Peniche-Lara et al., 2015) y las zarigüyeas (Didelphis virginiana) (Dzul-Rosado 
et al., 2013; Santoyo-Colín et al., 2021) son considerados como los principales 
huéspedes de la bacteria, aunque especies de otros grupos de mamíferos como 
zorrillos, musarañas y gatos pueden ser huéspedes de R. typhi y varios vectores 
(Azad, 1990).

VECTOR
La pulga del gato (Ctenocephalides felis) (Civen y Ngo, 2008) y de roedores 
(Xenopsylla cheopis) (Peniche-Lara et al., 2015) son los principales vectores de esta 
zoonosis, aunque piojos y ácaros son considerados como potenciales vectores 
(García-Acosta y Aguilar-García, 2015).

TRANSMISIÓN
La transmisión de R. typhi ocurre por la picadura de pulgas infectadas o por la 
contaminación de la piel lesionada, el tracto respiratorio o las conjuntivas del 
hospedero  con heces o tejidos de pulgas infectados (Azad, 1990).

DISTRIBUCIÓN
En México, los casos de tifus en humanos se presentan principalmente en Yuca-
tán (Zavala-Castro et al., 2009; Dzul-Rosado et al., 2013; Peniche-Lara et al., 2015; 
Martínez-Ortiz et al., 2016; Torres-Castro et al,. 2020), y recientemente el estado 
de México y la Ciudad de México (Sánchez-Montes et al., 2019), en la cual, se han 
amplificado adn de Rickettsia sp. en pulgas (Ctenocephalides felis felis) de zarigüe-
yas (D. virginiana) (Santoyo-Colín et al., 2021).
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Leishmaniasis

AGENTE
La leishmaniasis es causada por protozoarios flagelados de la familia Trypanosoma-
tidae, del género Leishmania. Presenta las formas clínicas cutánea, cutáneo-mucosa 
y visceral; de éstas, la primera es la predominante en México (Martínez et al., 2011). 
Es una enfermedad polimorfa que puede afectar la piel o las membranas mucosas 
y se manifiesta inicialmente como lesiones eritematosas con prurito, que posterior-
mente forman pápulas y úlceras indoloras (Acha y Szyfres, 2003).

HUÉSPED
La identificación de los huéspedes de esta zoonosis en México es escasa y no sis-
temática (Stephens et al., 2016). Dos especies de primates, los monos aulladores 
Alouatta pigra y A. palliata, han resultado positivas a anticuerpos de Leishmania sp. 
en Campeche y Tabasco (Rovirosa-Hernández et al., 2013), así como 4 especies 
de roedores silvestres (Ototylomys phyllotis, Oryzomys melanotis, Peromyscus yuca-
tanicus y Sigmodon hispidus) en Campeche (Chable-Santos et al., 1995; Canto-Lara 
et al., 1999) y en perros de los estados de Yucatán y Quintana Roo (López-Céspe-
des et al., 2012), Tabasco y Oaxaca (Castrejón et al., 2009).

Varias especies de murciélagos de la familia Phyllostomidae son considera-
das como huéspedes potenciales, ya que se ha amplificado adn de L. mexicana 
en muestras de 13 especies en los estados de Chiapas, Tabasco y Jalisco (Berzun-
za-Cruz et al., 2015). En estudios posteriores, se han identificado 22 especies de 
nuevos huéspedes potenciales en México mediante análisis de redes de inferen-
cia complejas (Stephens et al., 2016).

VECTOR
La leishmaniasis es transmitida por dípteros (moscas) de la familia Phlebotomidae 
(Acha y Szyfres, 2003). México presenta una alta riqueza de especies de este grupo, 
pero únicamente se han considerado como vectores de Leishmania: a) Lutzom-
yia olmeca, b) Lu. Shannoni, c) Lu. Cruciata y d) Psychodopygus panamensis (Sán-
chez-García et al., 2010; Pech-May et al., 2010; Lozano-Sardaneta et al., 2020a). 
Sin embargo, recientemente se ha amplificado adn del parásito en Psathyrom-
yia aclydifera, Psathyromyia carpenteri, Dampfomyia beltrani y Brumptomyia mesai 
(Lozano-Sardaneta et al., 2020b).

TRANSMISIÓN
La forma flagelada del parásito (amastigote), alojada dentro de los macrófagos de 
un hospedero vertebrado, es ingerida por moscas de la familia Phlebotomidae al 
alimentarse de la sangre de éste. Una vez en el intestino de la mosca, los amastigo-
tes se convierten en promastigotes que se multiplican y son transmitidos a un ver-
tebrado por regurgitación en la siguiente ingesta de sangre (Acha y Szyfres, 2003). 

DISTRIBUCIÓN
Se ha reportado leishmaniasis en 25 estados de México (Lozano-Sardaneta et al., 
2020a) y es considerada endémica en los estados de Chiapas, Sinaloa, Campeche, 
Veracruz, Tabasco, Oaxaca, Campeche, Yucatán, Nuevo León, Morelos y Jalisco 
(Andrade-Narváez et al., 2003; Esquinca et al. 2005; Martínez et al. 2011; Longoni, 
et al., 2012; Ochoa-Díaz et al., 2012).
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De acuerdo con modelos de distribución de especies en los que se identifica la 
Idoneidad ambiental actual de 28 especies de moscas de los géneros Brumptomyia 
y Lutzomyia, la mayor riqueza de este grupo se presenta en el sur de Tamaulipas, 
este de San Luis Potosí, Veracruz, Tabasco, Campeche, Yucatán, Quintana Roo, 
Chiapas, Michoacán, Colima, Jalisco y Nayarit. Para estas especies, se prevé un 
aumento en la amplitud del nicho ecológico para 2080, a excepción de Lutzomyia 
vexator, presentándose la mayor riqueza en la costa del Pacífico al norte del Istmo 
de Tehuantepec y la costa norte del Golfo (Moo-Llanes et al., 2013).

Tripanosomiasis americana

AGENTE
La tripanosomiasis americana o enfermedad de Chagas es causada por el proto-
zoario flagelado Trypanosoma cruzi. Este parásito, de la familia Trypanosomatidae, 
tiene un ciclo biológico complejo que se caracteriza por la presencia de varias 
etapas de desarrollo en hospederos vertebrados e invertebrados (De Souza, 
1984). En mamíferos, T. cruzi se encuentra en dos diferentes formas: a) tripomas-
tigotos extracelulares en la sangre y b) amastigotos intracelulares en los tejidos. 
En los vectores se presenta en dos formas extracelulares: a) epimastigotos en el 
intestino y b) tripomastigotos o tripanosomas metacíclicos en el recto (Acha y 
Szyfres, 2003). Este protozoario presenta alta diversidad genética y se clasifica 
por consenso en seis unidades discretas de tipificación (dtu) (TcI a TcVI), las 
cuales parecen estar asociadas a diferentes ciclos de transmisión y distribución 
geográfica (Zingales et al., 2009; 2012).

HUÉSPED
Más de 100 especies de mamíferos, en su mayoría silvestres, pueden mantener la 
infección por T. cruzi (Telleria y Tibayrenc, 2017). Los huéspedes en áreas endé-
micas incluyen murciélagos, zarigüeyas, perros, roedores y mapaches (Clayton, 
2010), entre otros. La prevalencia puede ser alta en gatos, perros, roedores y lago-
morfos domésticos y silvestres; las aves y los vertebrados ectotermos son refrac-
tarios a la infección por T. cruzi, pero las aves domésticas constituyen una fuente 
importante de alimento para los vectores (Acha y Szyfres, 2003). También se ha 
identificado la infección en cerdos (Jiménez-Coello et al., 2012) y otros anima-
les domésticos. De las diferentes especies silvestres de huéspedes identificadas 
en México, las zarigüellas Didelphis virginiana, D. marsupialis y Philander oposum 
son las de mayor relevancia (Cruz-Reyes y Pickering-López 2006).

Los perros son huéspedes importantes en la ruta de transmisión de T. cruzi 
a humanos (Cruz-Reyes y Pickering-López, 2006; Moo-Millan et al., 2019). En 
algunos estudios, se ha documentado la infección en perros en el Estado de 
México (Barbosa-Pliego et al., 2011; Quijano-Hernández et al., 2012), Yucatán 
(López-Céspedes et al., 2013; Jiménez-Coello et al., 2015), Quintana Roo (López-Ces-
pedes et al., 2013), Sonora (Arce-Fonseca et al., 2017) y la frontera con Texas 
(Meyers et al., 2017).

VECTOR
Los vectores del parásito son insectos hemípteros (chinches) de la familia Redu-
viidae. El número de especies consideradas como vectores de T. cruzi varía de 
acuerdo con los diferentes autores y años de publicación de los estudios, van 
de más de 150 (Telleria y Tibayrenc, 2017) a más de 100 (Acha y Szyfres, 2003; 
Clayton, 2010). Para México, se reportan valores de 32 especies (Salazar-Schettino 
et al., 2010), de las cuales 10 son consideradas como las principales (Cruz-Reyes 
y Pickering-López, 2006), y en 20 se ha documentado la infección por T. cruzi 
(Carrada-Bravo, 2004; Ramsey et al., 2000). Dentro de la diversidad de triatominos 
considerados como vectores, se puede afirmar que las especies de mayor impor-
tancia son: Triatoma longipennis y Triatoma picturata (Martínez-Ibarra et al., 2001), 
Triatoma barberi, Meccus picturatus (Martínez-Ibarra et al., 2014), Triatoma dimi-
diata y Triatoma pallidipennis (Salazar-Schettino et al., 2010), Triatoma gerstaeckeri, 
Triatoma mazzotii, Triatoma mexicana y Triatoma phyllosoma (Cruz-Reyes y Picke-
ring-López, 2006).

De acuerdo con sus hábitos, las especies de vectores se dividen en peridomés-
ticas, intradomésticas y selváticas (Salazar-Schettino et al., 2010; Martínez-Ibarra 
et al., 2014; Telleria y Tibayrenc, 2017).

TRANSMISIÓN
Esta zoonosis se transmite cuando las membranas mucosas o la piel lesionada se 
exponen a las heces de los vectores infectados con T. cruzi. También se puede 
transmitir oralmente por contaminación de alimentos, transfusiones de sangre 
y trasplantes de órganos, así como de forma congénita (Miles et al., 2003). Un tria-
tomino contrae la infección parasitaria al alimentarse de la sangre de un animal 
o humano infectado. Dentro de la chinche, el parásito se divide en el intestino 
antes de emerger en sus heces. Al alimentarse nuevamente, el insecto defeca 
sobre la piel depositando a T. cruzi en el vertebrado (Clayton, 2010).

DISTRIBUCIÓN
Se han reportado casos de seropositividad en humanos para T. cruzi en todos los 
estados del país (Cruz-Reyes y Pickering-López, 2006; Arnal et al., 2019). Mediante 
un meta-análisis, se estimó que la prevalencia de esta zoonosis en México fue de 
3.38% durante el periodo 2006-2017, lo que se traduce en 4.06 millones de casos 
(Arnal et al., 2019). De acuerdo con la literatura publicada entre 1928 y 2004, 
Jalisco, Veracruz, Chiapas, Oaxaca, Guerrero, Morelos, Ciudad de México, Que-
rétaro y Puebla son los estados con mayor número de reportes (Cruz-Reyes y 
Pickering-López, 2006).

A partir de modelos de distribución de especies, se sabe que México presenta 
en general una alta riqueza de especies de triatominos, a excepción de zonas 
altas de la Sierra Madre Occidental, áreas desérticas de los estados de Durango 
y Chihuahua, y el límite sur del Cinturón Transvolcánico. Los estados en los 
que se presenta la mayor riqueza de especies del grupo son Chiapas, suroeste 
de Oaxaca, el centro de Veracruz, Guerrero, Morelos, Michoacán, Jalisco, Naya-
rit, Colima, Baja California Sur, San Luis Potosí, el noroeste de Sonora, oeste de 
Coahuila y Aguascalientes (Ibarra-Cerdeña et al., 2009).

La prevalencia de la enfermedad es más alta en los estados de la costa del 
Pacífico, desde Chiapas hasta Nayarit, en la península de Yucatán y en algunas 
áreas del centro del país (Telleria y Tibayrenc, 2017).



Virus

Chikungunya

AGENTE
Esta zoonosis es causada por el virus chikungunya (CHIKV), un alfavirus de la 
familia Togaviridae que causa fiebre aguda y dolor musculoesquelético agudo y 
crónico en humanos (Díaz-Quiñónez et al., 2015; Cigarroa-Toledo et al., 2016). El 
genoma de CHIKV está compuesto por una molécula de arn monocatenario de 
aproximadamente 12 kb que codifica cuatro proteínas no estructurales y cinco 
estructurales (Burt et al., 2017).

HUÉSPED
El principal huésped de CHIKV en periodos epidémicos son los humanos 
(Schwartz y Albert, 2010; Caglioti et al., 2013; Busch y Erickson, 2015; Galán-
Huerta et al., 2015; Burt et al., 2017). Aunque se han detectado anticuerpos en 
primates silvestres en Asia (Tongthainan et al., 2020) y África (Raulino et al., 2021), 
y puede ser perpetuado durante periodos intraendémicos en primates, roedores, 
aves y otros mamíferos pequeños (Busch y Erickson 2015; Galán-Huerta et al., 
2015; Nava-Frías et al., 2016), el papel de animales silvestres como huéspedes del 
virus es poco conocido.

VECTOR
Los vectores de CHIKV son las especies de moscos de la familia Culicidae: Aedes 
aegypti y Aedes albopictus (Schwartz y Albert, 2010; Caglioti et al., 2013; Busch y 
Erickson, 2015; Galán-Huerta et al., 2015; Burt et al., 2017).

TRANSMISIÓN
En general, la transmisión de arbovirus a humanos generalmente involucra uno 
de dos ciclos de transmisión: a) un ciclo selvático, que ocurre entre vectores y 
animales silvestres, se produce un desbordamiento cuando un artrópodo infec-
tado muerde o pica a un animal doméstico o a un humano, y b) urbano, donde 
un humano o animal doméstico infectado actúa como hospedero amplificador 
en la transferencia del virus a otros humanos o animales domésticos (Hilgenfeld 
y Vasudevan, 2018).

DISTRIBUCIÓN
Aunque el primer caso reportado de fiebre chinkungunya ocurrió en Jalisco, 
importado de Antigua y Barbuda (Rivera-Ávila, 2014), se considera que CHIKV 
ingresó a México por el estado de Chiapas en octubre de 2014 (Díaz-Quiñonez et 
al., 2015). Durante 2015 se registraron 12,588 casos confirmados en 28 entidades 
federativas (Secretaría de Salud, 2020).

Los principales estados con casos de chikungunya reportados en la litera-
tura son Chiapas (Danis-Lozano et al., 2017), Yucatán (Cigarroa-Toledo et al., 
2016; Zaidi et al., 2018; Galán-Huerta et al., 2019), Michoacán (Kim et al., 2019), 
Colima (Medone y Hernández-Suárez, 2019), Guerrero, Veracruz (De la Cruz-Cas-
tro et al., 2020) y Oaxaca (Nava-Frías, et al., 2016). Adicionalmente, se han repor-
tado casos en Coahuila, Morelos, Nayarit, Nuevo León, Quintana Roo, Tabasco 
(sInave, 2021), Baja California Sur, Campeche, Durango, Guanajuato, Hidalgo, 
Jalisco, Estado de México, Michoacán, Puebla, Querétaro, San Luis Potosí, Sina-
loa, Sonora y Tamaulipas (sInave, 2016).
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Dengue

AGENTE
El dengue es causado por el virus del dengue (DENV), un arbovirus del género 
Flavivirus y la familia Flaviviridae con genoma de arn monocatenario de aproxi-
madamente 11 kilobases y forma más o menos esférica de aproximadamente 50 
µm. La capa exterior de la partícula está conformada por dos proteínas virales: 
a) de la envoltura (E), que es el principal determinante antigénico del virión, y 
b) de la membrana (M) (Knipe et al., 2013). El DENV pertenece al serogrupo del 
dengue, que es descrito como cuatro serotipos del virus (DENV-1 - DENV-4), pero 
está conformado por cuatro virus genética y antigénicamente distintos, que cau-
san enfermedades muy similares en humanos (Halstead, 2008).

HUÉSPED
Los humanos son el principal huésped que mantiene los ciclos epidémicos urba-
nos del dengue (Weaver y Barrett, 2004), aunque diferentes animales silvestres 
pudieran participar  en el mantenimiento y transmisión del virus (Gwee et al., 
2021).

Mediante un meta-análisis se identificaron al menos 84 especies de 23 grupos 
de animales que pueden ser infectados por el DENV; de éstos, los primates no 
humanos, los cerdos y los murciélagos, son probablemente más vulnerables a la 
infección que otros animales. En México, los murciélagos son el grupo de anima-
les silvestres en los que se presenta mayor positividad para DENV (Gwee et al. 
2021), detectándose la presencia en 19 especies americanas (Hernández-Aguilar 
et al., 2021). Sin embargo, su papel en el mantenimiento y transmisión del virus 
aún no es claro (Cabrera-Romo et al., 2016; Sotomayor-Bonilla et al., 2018) y no 
hay evidencia que indique que son huéspedes del virus (Hernández-Aguilar et 
al., 2021).

VECTOR
Los vectores del dengue son las especies de moscos peridomésticos de la familia 
Culicidae: Aedes albopictus  y Aedes aegypti (Weaver y Barrett, 2004), este último, 
considerado como el principal en México (Ibañez-Bernal y Dantes, 1995).

TRANSMISIÓN
En general, la transmisión de arbovirus a humanos involucra uno de dos ciclos de 
transmisión: a) un ciclo selvático, que ocurre entre vectores y animales silvestres, 
se produce un desbordamiento cuando un artrópodo infectado muerde o pica a 
un animal doméstico o a un humano, y b) urbano, donde un humano o animal 
doméstico infectado actúa como hospedero amplificador en la transferencia del 
virus a otros humanos o animales domésticos  (Hilgenfeld y Vasudevan, 2018). 

La transmisión del dengue ocurre por la picadura de moscos hembras infec-
tadas. Se reconocen dos ciclos de transmisión: a) el ciclo selvático (enzoótico), 
reportado en África y Asia, en el que participan primates no humanos en hábitats 
selváticos, y b) un ciclo endémico urbano en el que los humanos son los huéspe-
des (Weaver y Barrett, 2004). Sin embargo, diferentes estudios sugieren que otros 
animales pueden desempeñar un papel en los ciclos endémicos urbanos y selvá-
ticos como posibles hospederos secundarios (Gwee et al., 2021), aunque su papel 

en el mantenimiento y transmisión del virus aún no es claro (Cabrera-Romo et 
al., 2016; Sotomayor-Bonilla et al., 2018; Hernández-Aguilar et al., 2021).

DISTRIBUCIÓN
El DENV ha experimentado un crecimiento exponencial en términos de propa-
gación global durante las últimas décadas (Qureshi y Saeed, 2019).  El total de 
casos reportados de dengue en México durante los periodos 1990-1999 y 2000-
2011 fue de 206,797 y 276,453, respectivamente; durante este último, se observó 
un aumento de la incidencia de dengue y fiebre hemorrágica por dengue en 
jóvenes, así como la duración de los brotes a lo largo del año. En general, la 
distribución del dengue se ha mantenido constante, con mayor incidencia en las 
regiones del Pacífico y Golfo de México, mientras que en el centro es muy baja 
o nula (Torres-García et al., 2014). En 2020, se reportaron 24,313 casos; la mayor 
incidencia se presentó en los estados de Jalisco, Michoacán, Tamaulipas y Nuevo 
León, mientras que en Aguascalientes, Baja California, Chihuahua, Ciudad de 
México y Tlaxcala no se reportaron casos (sInave, 2021b).

El vector principal del dengue es A. aegypti, sin embargo, se ha documentado 
la presencia de A. albopictus en Campeche (Hernández-Rodríguez et al., 2020), 
Ciudad de México (Dávalos-Becerril et al., 2019), Sinaloa, Coahuila, Nuevo León, 
San Luis Potosí, Tamaulipas, Hidalgo, Morelos, Veracruz, Tabasco, Chiapas, 
Yucatán, Quintana Roo y Guerrero (González-Acosta et al., 2019). Hay varios estu-
dios sobre la idoneidad ambiental y distribución potencial actual y bajo esce-
narios de cambio climático para A. albopictus y A. aegypti. De acuerdo con un 
análisis probabilístico, los estados con mayor idoneidad climática para A.aegypti 
son Tamaulipas, Nuevo León, Veracruz, Tabasco, Chiapas, Morelos, Guerrero, 
Michoacán, Colima, Nayarit y Sinaloa, mientras que A. albopictus presenta en 
general menor idoneidad, pero aproximadamente en los mismos estados (Krae-
mer et al., 2015). Otro estudio indica que 79.7% del país presenta idoneidad 
climática para A. albopictus, exponiendo a éste a una población de aproxima-
damente 38.6 millones, la cual se espera que aumente en 7 millones para 2070 
(Pech-May et al., 2016). En un estudio posterior se identifican áreas con condicio-
nes adecuadas para la distribución del vector en todos los estados (Yañez-Arenas 
et al., 2018).

Varias de las distribuciones potenciales actuales y futuras de estos vectores 
se basan en variables ambientales, sin embargo, existe evidencia que sugiere 
que el proceso de expansión es más complejo y espacialmente estructurado, en 
el que diferentes factores antropogénicos pueden ser relevantes para la propaga-
ción de la enfermedad. Aunque puede existir desplazamiento competitivo entre 
estas dos especies, se espera que para 2050 la distribución de ambas continuará 
expandiéndose, coincidiendo con la expansión del nicho hacia áreas urbanas 
climáticamente adecuadas (Kraemer et al., 2019).

Para el caso de huéspedes potenciales, se ha reportado la infección por 
DENV en murciélagos en los estados de Colima, Jalisco, Veracruz (Aguilar-Se-
tién et al., 2008), Campeche, Chiapas (Sotomayor-Bonilla et al., 2014), Yucatán 
(Machain-Williams et al.,  2013), así como en ectoparásitos (familia Streblidae) de 
murciélagos hematófagos (Desmodus rotundus) en Hidalgo (Abundes-Gallegos et 
al., 2018).
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Encefalitis equina

AGENTE
La encefalitis o encefalomielitis equina del Este (eee), la encefalitis equina Vene-
zolana (eev) y la encefalitis equina del Oeste (eeo), son un conjunto de infec-
ciones ocasionadas por virus pertenecientes a la familia Togaviridae, del género 
Alphavirus (Adams et al., 2012). Los alfavirus son un grupo de 26 virus transmi-
tidos por mosquitos que causan una variedad de enfermedades humanas (Hahn 
et al., 1988). La manifestación clínica de las tres encefalitis es muy similar, por 
lo que se requiere de una correcta toma y envío de muestras al laboratorio para 
lograr un diagnóstico diferencial (Cobos-Marín et al., 2019). Entre 30 y 80% de los 
casos aparentes de eee en humanos son fatales, y hasta 30% de los supervivien-
tes tiene secuelas neurológicas a largo plazo que pueden resultar en altos costos 
para el cuidado de por vida (Villari et al., 1995).

Las numerosas cepas del virus de la encefalomielitis equina del Este (eee) se 
pueden agrupar en dos variantes: a) la variante que se encuentra en América del 
Norte y b) la variante de Centro y Sudamérica (Weaver et al., 1996). Las compa-
raciones de las secuencias de nucleótidos y aminoácidos del virus de la encefa-
lomielitis equina del Oeste (eeo) con las de otros alfavirus muestran que eeo es 
recombinante, y que hay una estrecha relación con las secuencias correspon-
dientes del eee (Hahn et al., 1988).

El complejo de eev incluye al menos 6 subtipos virales, del I a VI. El subtipo I 
se divide en 5 variaciones antigénicas, de AB a F. Algunos de los otros 5 subtipos 
también poseen nombres oficiales de especie; el subtipo II es conocido como 
virus Everglades, el subtipo III como virus Mucambo y el subtipo IV virus Pixuna 
(Weaver et al., 1996).

HUÉSPED
Los virus del complejo eev son mantenidos en ciclos enzoóticos selváticos en 
bosques tropicales y subtropicales pantanosos en el Norte, Centro y Sudamérica. 
La eee se presenta en cerdos y aves domésticas, los cuales sufren enfermedades 
mortales en mayor proporción (Weaver, 2001).

Generalmente, se considera que los caballos, los humanos y otros mamíferos 
son huéspedes incidentales, pero algunos caballos desarrollan una viremia tran-
sitoria mayor que la concentración mínima para infectar un mosquito (Spickler 
et al., 2011).

VECTOR
Aunque el virus que causa la eee se ha aislado en más de 25 especies de moscos 
(Armstrong y Andreadis, 2010), el vector más importante en el ciclo enzoótico 
es Culiseta melanura, un mosco que se alimenta principalmente de las aves y es 
considerado como el principal vector en paseriformes y faisanes (Morales y Mén-
dez, 2013). Otras especies de moscos como Coquilettidia perturbans y Aedes vexans, 
actúan como vectores puente y pueden ser responsables de los casos de epizoó-
tia entre hospederos mamíferos (Armstrong y Andreadis, 2010). Aedes sollicitans, 
Aedes canadienses y Coquillitidea perturbans sirven de puente para la transmisión 
a equinos y humanos,  quienes son huéspedes finales (Skaff et al., 2017). El eee 

también se puede encontrar en Aedes albopictus, el cual podría ser un vector par-
ticularmente eficaz, así como en piojos de gallinas, chinches y ácaros de gallinas 
(familia Dermanyssidae), los cuales, pueden transmitir el virus en forma experi-
mental (Spickler et al., 2011).

TRANSMISIÓN
Los ciclos de infección se presentan de dos formas: a) enzoótica, en la que el 
virus permanece por largos periodos circulando entre los huéspedes y el vector 
transmisor, y b) epizoótica, que involucra a los huéspedes incidentales y a los 
vectores transmisores (Cobos-Marín et al., 2019). Cuando ocurren condiciones 
ecológicas favorables, la prevalencia de eee aumenta a través de la amplificación 
hasta que se produce una transmisión de desbordamiento en humanos y équi-
dos, y con menos frecuencia en otras especies (Skaff et al., 2017).

Los virus eee, eeo y eev se transmiten a través de la picadura de un mosco, 
el cual se ha alimentado previamente de aves o roedores infectados. Es posible 
que los caballos puedan amplificar el eee temporalmente en los lugares donde 
coinciden poblaciones de equinos y moscos. En las aves, el eee ocasionalmente 
se propaga por otras vías que no involucran a los artrópodos. Durante brotes de la 
enfermedad en aves de caza, las infecciones son introducidas por moscos, pero 
propagadas en la bandada principalmente por el picoteo de plumas y el caniba-
lismo. En humanos el eee puede atravesar la placenta (Spickler et al., 2011).

DISTRIBUCIÓN
Estos virus causan graves enfermedades neurológicas, a menudo fatales en 
humanos y caballos en el este de América del Norte, el Caribe, México y en toda 
Centro y Sudamérica (Johnson et al., 2011). De acuerdo con un mapa epizootioló-
gico construido con datos serológicos, existen casos en Chihuahua, Jalisco, Gue-
rrero, Hidalgo, Tabasco, Guanajuato y Sinaloa; eeo en Durango, Jalisco, Querétaro, 
Guerrero, Hidalgo, Chihuahua y Sonora, y eev en todo el país. Estos datos resal-
tan la necesidad de establecer una vigilancia epizootiológica de los diferentes 
tipos de encefalitis equinas (Batalla y Mercado, 1973).

 Influenza aviar

AGENTE
La influenza aviar (AI) es causada por virus de la familia Orthomyxoviridae per-
tenecientes al género Influenzavirus A (Spackman, 2008; Youk et al., 2019), cuyo 
genoma está conformado por ocho segmentos de arn monocatenario antisentido 
(Knipe et al., 2013). De los tres tipos de virus causantes de influenza, los del tipo A 
son los que exhiben potencial zoonótico en condiciones naturales (Beran, 1994). 
Las cepas de AI se clasifican según los subtipos serológicos de las proteínas pri-
marias de la superficie viral: a) la hemaglutinina (HA) y b) la neuraminidasa (NA). 
Hay 16 subtipos del tipo HA (H1-H16) y 9 subtipos de NA (Spackman, 2008; 2020).
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Los virus de AI se dividen en dos patotipos según su virulencia en pollos: a) 
influenza aviar de baja patogenicidad (LPAI) y b) influenza aviar de alta patogeni-
cidad (HPAI) (Li et al., 2019). La HPAI emerge después de la adaptación en galli-
náceas (Spackman, 2020) y representa una amenaza importante para las aves 
de corral en todo el mundo, ya que existen brotes recurrentes HPAI H5 y H7 en 
pollos y otras aves de corral (Youk et al., 2019).

HUÉSPED
Las aves acuáticas silvestres son el principal huésped y fuente de los virus de IA 
en otras especies (Webster et al., 1992). A nivel mundial, se ha documentado la 
infección de AI en más de 100 especies de aves silvestres pertenecientes a 25 fami-
lias, principalmente de los órdenes anseriformes (patos, gansos, cisnes) y chara-
driiformes (aves playeras, gaviotas, charranes)  (Spackman, 2020). Los virus de 
AI infectan a diferentes animales, cerdos, caballos, mamíferos marinos, aves y 
humanos. En ocasiones, un linaje de virus puede adaptarse y establecerse en la 
nueva especie de hospederos, como H1N1 en cerdos y H3N8 en caballos (Spack-
man 2008).

TRANSMISIÓN
La congregación de diferentes especies de aves migratorias y residentes en los 
ecosistemas acuáticos promueve la transmisión de AI (Hill et al., 2012; Gaytan-
Cruz et al., 2020), y se han visto implicadas en la propagación y aparición de HPAI 
H5N1 y H7N3 (Lu et al., 2014).

Es probable que los virus de AI se transmitan entre aves acuáticas a través 
de una ruta indirecta fecal-oral que involucra hábitats de humedales (Hinshaw 
et al. 1979). En otros grupos de aves (p. ej., aves playeras y gaviotas), los mecanis-
mos de transmisión no están tan bien definidos, pero la dispersión del virus se 
produce a través de las rutas cloacal  y orofaríngea (Spackman, 2020). La expo-
sición a aerosoles ha sido identificada como una vía importante de transmisión 
de AI entre pollos en mercados de aves vivas (Yee et al. ,2009), y entre cerdos-hu-
manos y humanos-humanos en el caso del tipo H1N1 (Pappaioanou y Gramer, 
2010). Los virus de AI pueden presentar cambios en la adaptación a los hospe-
deros después de circular en aves de corral; aunque se conoce poco sobre este 
fenómeno, existe evidencia de la disminución en su adecuación en aves silves-
tres (Youk et al., 2019).

No se sabe mucho sobre los cambios en la adaptación del huésped de los 
virus de la influenza aviar (IA) en las aves después de la circulación a largo plazo 
en pollos u otras aves terrestres. Aunque el origen de los virus de la influenza 
aviar que afectan a las aves de corral son las aves acuáticas silvestres, no está 
claro el papel de estas aves en una mayor dispersión de los virus de influenza 
aviar adaptados a las aves de corral.

La mejor evidencia del potencial zoonótico directo de los virus de la influenza 
tipo A es la transmisión de los virus de la influenza porcina a humanos, que 
suele estar asociada con la exposición ocupacional (Beran, 1994). Esta transmi-
sión bidireccional de AI entre cerdos y personas requiere un enfoque de Una sola 
salud para mejorar la morbilidad y la mortalidad en ambos huéspedes y mejorar 
las estrategias de control (Spackman, 2020). Un factor de riesgo importante para 
las infecciones humanas con virus lpaI o hpaI es la exposición a aves de corral 
en granjas o mercados de aves vivas; los tipos H1N1, H5N1, H5N6, H6N1, H7N7, 

H7N2, H7N3, H7N4, H7N9, H9N2, H10N7 y H10N8 han sido causantes de brotes 
zoonóticos en humanos (Li et al., 2019).

DISTRIBUCIÓN
En México, se han registrado brotes de H7N3 en aves de corral en Jalisco, Pue-
bla, Guanajuato y Aguascalientes (Belser et al., 2013; Lu et al., 2014; Trovão et al., 
2020). El tipo  H5N2 circula en aves de corral en México desde 1994, y se han pre-
sentado brotes en aves de corral en Chihuahua, Hidalgo, Jalisco, Querétaro, Vera-
cruz, Estado de México, Nayarit, Puebla, Tamaulipas y Zacatecas (Senne, 2010).

Se han registrado casos positivos de AI en aves silvestres en anátidos del 
Estado de México (Cuevas-Domínguez et al., 2009), en ocho especies, princi-
palmente del género Anas (Montalvo-Corral et al., 2011), así como en la especie 
endémica Anas diazi en Sonora (Gaytan-Cruz et al., 2020).

Aunque la infección por influenza AH7 en humanos es rara, se han reportado 
algunos casos en México (H7N3) asociados a exposición ocupacional en el estado 
de Jalisco (Belser et al., 2013; López-Martinez et al., 2013). El tipo H1N1 ocasionó 
el brote de influenza pandémica en 2009 (Pappaioanou y Gramer 2010).  

Rabia

AGENTE
La rabia es causada por el virus de la rabia (RABV), perteneciente al género 
Lyssavirus de la familia rhabdoviridae, que agrupa a más de 185 virus con forma 
alargada, de bastón o de bala, con nucleocápsides helicoidales que contienen 
arn monocatenario antisentido (Knipe et al., 2013).

HUÉSPED
Cada variante del género Lyssavirus es mantenida entre poblaciones de especies 
de huéspedes particulares para las cuales están adaptadas (Constantine y Blehert, 
2009). Aunque todas las especies de mamíferos son susceptibles a la infección 
por RABV, y los perros (Canis lupus familiaris) representan uno de los huéspedes 
más comunes, sólo algunas especies silvestres son consideradas como huéspe-
des importantes de la enfermedad en el hemisferio oeste (Colville y Berryhill, 
2007): mapaches (Procyon lotor), zorrillos (Mephitis mephitis, Spilogale putorious), 
zorra gris (Urocyon cinereoargenteus) y coyotes (Canis latrans) (Colville y Berryhill, 
2007; Velasco-Villa et al., 2017), sin embargo, 44 especies de carnívoros y 34 de 
murciélagos a nivel global presentan características ecológicas y fisiológicas 
que sugieren su  potencial para ser o convertirse en huéspedes de RABV, incluso 
fuera de las zonas de circulación de rabia actuales (Worsley-Tonks et al., 2020). 
En México, el murciélago hematófago Desmodus rotundus es considerado como el 
principal huésped del virus (Constantine y Blehert, 2009; Martínez, 2020).

52 53Una sola salud, las zoonosis y las áreas naturales protegidas de la región Centro de México.



TRANSMISIÓN
Se han documentado varias vías de transmisión, éstas incluyen mordeduras, 
contaminación de mucosas, por aerosoles y trasplantes de órganos y tejidos. La 
forma más común de transmisión es por la entrada del virus, presente en la saliva 
de animales infectados, a través de heridas por mordedura (Colville y Berryhill, 
2007). La principal forma de transmisión a humanos es por la mordedura de 
perros (Velasco-Villa et al.,  2017).

La aplicación intensiva anual de dosis de vacuna antirrábica parenteral de 
perros y gatos, así como la atención médica inmediata a personas expuestas han 
contribuido significativamente a la reducción de la rabia causada por perros en 
México (Lucas et al., 2008; Ma et al., 2020). Aunque diferentes especies de anima-
les silvestres pueden transmitir la enfermedad, el principal transmisor actual-
mente es D. rotundus (Constantine y Blehert, 2009; Ma et al., 2020; Martínez, 
2020).

DISTRIBUCIÓN
Durante el periodo 2007-2015 se reportaron 119,389 casos de rabia paralítica 
bovina en 25 estados; las entidades con mayor número de casos confirmados 
fueron Veracruz, San Luis Potosí, Yucatán, Tabasco y Chiapas (Zarza et al., 2017). 
Las zonas identificadas como de mayor riesgo en el centro de México son: a) la 
Huasteca Potosina en San Luis Potosí y b) la Sierra Gorda, al noreste de Querétaro 
(Bárcenas-Reyes et al., 2019).

De acuerdo con modelos de distribución de especies, D. rotundus se puede 
distribuir en la costa del Pacífico, desde el sur de Sonora hasta el extremo 
suroeste del país, y en la costa del Golfo de México, desde el centro de Tamauli-
pas hasta el Istmo de Tehuantepec, en San Luis Potosí, Chiapas y la Península de 
Yucatán. Se espera que D. rotundus perderá aproximadamente 20% de su distri-
bución actual para el periodo 2050–2070 bajo escenarios de cambio climático; sin 
embargo, algunas regiones del norte y centro de México tendrán nuevas condi-
ciones adecuadas para su distribución (Zarza et al., 2017). Otras proyecciones 
arrojan una mayor área de distribución actual en el país, que abarcan todo el 
territorio nacional desde el suroeste de Chihuahua, centro y sur de Sonora, y sur 
de Nuevo León y Coahuila, y pronostican condiciones adecuadas en Baja Califor-
nia Sur a futuro (Lee et al., 2012). Considerando la presencia de RABV en otras 
especies de murciélagos, éste también tiene presencia en los estados de Nuevo 
León (Jaramillo-Reyna et al., 2020), Colima (Salas-Rojas et al., 2004) y Ciudad de 
México (Nadin-Davis y Loza-Rubio, 2006).

México presenta de los mayores niveles de variedad de murciélagos identi-
ficados como huéspedes potenciales. Los mayores valores de riqueza de espe-
cies de huéspedes conocidos se encuentran en Veracruz, el sur de Tamaulipas, el 
Istmo de Tehuantepec, la costa de Guerrero, Michoacán, Colima, Jalisco, Sinaloa 
y el norte de Coahuila, mientras que la mayor riqueza de especies de huéspe-
des pronosticados se concentra en Sonora, Chihuahua, Sinaloa, Jalisco, Colima 
Michoacán y sur de Tamaulipas (Worsley-Tonks et al., 2020).

De acuerdo con el Sistema Nacional de Vigilancia Epidemiológica, no hay 
casos de rabia en humanos registrados en el país durante el periodo 2010-2020, 
sin embargo, en 2018 se reportaron dos casos de rabia humana transmitida por 
animales silvestres: zorra gris en Durango y murciélago vampiro en Guerrero 
(Ma et al., 2020).

Zika

AGENTE
Es causada por el virus del zika (ZIKV), un arbovirus del género Flavivirus y la 
familia Flaviviridae (Musso y Gubler, 2016), que tiene un genoma de arn mono-
catenario de 10,794 nucleótidos (Kuno y Chang, 2007).

HUÉSPED
Los huéspedes del ZIKV no están completamente identificados, pero algunos 
autores sugieren que los primates no humanos ejercen este papel. Se ha repor-
tado la presencia de anticuerpos en varios grupos de animales como grandes 
mamíferos, felinos, roedores, cabras y ovejas (Hamel et al., 2016; Musso y 
Gubler, 2016), cerdos, conejos, patos y ranas, aunque no hay evidencia conclu-
yente sobre su papel como hospederos competentes de ZIKV (Ragan et al., 2017).

VECTOR
Los vectores de esta zoonosis son las especies de moscos (dípteros) de la familia 
Culicidae: Aedes aegypti, Aedes albopictus, Aedes africanus, Aedes hensilli y Aedes 
vexans (Benelli y Romano, 2017). Los primeros dos son considerados los princi-
pales vectores (Hamel et al., 2016), aunque otras 13 especies son consideradas 
como vectores potenciales (Benelli y Romano, 2017).

TRANSMISIÓN
En general, la transmisión de arbovirus a humanos involucra uno de dos ciclos 
de transmisión: a) un ciclo selvático, que ocurre entre vectores y animales sil-
vestres, se produce un desbordamiento cuando un artrópodo infectado muerde 
o pica a un animal doméstico o a un humano, y b) urbano, donde un humano o 
animal doméstico infectado actúa como hospedero amplificador en la transfe-
rencia del virus a otros humanos o animales domésticos  (Hilgenfeld y Vasude-
van, 2018).

La transmisión del virus del zika se puede clasificar en dos tipos: a) transmi-
tido por vectores, en el que están implicadas varias especies del género Aedes, y 
b) no transmitido por vectores, que incluye transmisión sexual, transfusión de 
sangre, transmisión perinatal o intrauterina, posnatal y mordeduras de anima-
les (Patiño Barbosa et al., 2015; Singh et al., 2016; Mansuy et al., 2016; Musso y 
Gubler 2016).

DISTRIBUCIÓN
En 2020 se reportaron 20 casos de zika en México en los estados de Morelos, 
Oaxaca, Quintana Roo y Veracruz (sInave, 2021c).

Se ha documentado la presencia de Aedes albopictus en Campeche (Hernán-
dez-Rodríguez et al., 2020), Ciudad de México (Dávalos-Becerril et al., 2019), Sina-
loa, Coahuila, Nuevo León, San Luis Potosí, Tamaulipas Hidalgo, Morelos, Vera-
cruz, Tabasco, Chiapas, Yucatán, Quintana Roo y Guerrero (González-Acosta et 
al., 2019). Hay varios estudios sobre la idoneidad ambiental y distribución poten-
cial actual y bajo escenarios de cambio climático para A. albopictus y A. aegypti. De 
acuerdo con un análisis probabilístico, los estados con mayor idoneidad climática 
para A. aegypti son Tamaulipas, Nuevo León, Veracruz, Tabasco, Chiapas, More-
los, Guerrero, Michoacán, Colima, Nayarit y Sinaloa, mientras que A. albopictus 
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presenta en general menor idoneidad, pero aproximadamente en los mismos esta-
dos (Kraemer et al., 2015). Otro estudio indica que 79.7% del país presenta idoneidad 
climática para A. albopictus, exponiendo a éste a una población de aproximadamente 
38.6 millones, la cual se espera que aumente en 7 millones para 2070 (Pech-May et 
al., 2016). En un estudio posterior se identifican áreas con condiciones adecuadas 
para la distribución del vector en todos los estados, resaltando la importancia de la 
implementación de programas de monitoreo (Yañez-Arenas et al., 2018).

Culex quinquefasciatus es considerado como vector potencial del ZIKV (Guo et al., 
2016; Benelli y Romano, 2017; Alaniz et al., 2019), sin embargo aún no hay evidencia 
concluyente (Main et al., 2018). Diferentes estudios han dado cuenta de la presen-
cia de esta especie en la Península de Yucatán (García-Rejon et al., 2010; Saiyasom-
bat et al., 2010; Janssen et al., 2015), Nuevo León (Elizondo-Quiroga et al., 2006) y 
la Ciudad de México (Diaz-Badillo et al., 2011), aunque prácticamente todo el terri-
torio nacional presenta condiciones adecuadas para su distribución (Alaniz et al., 
2019).

Varias de las distribuciones potenciales actuales y futuras de estos vectores se 
basan en variables ambientales, sin embargo, existe evidencia que sugiere que el 
proceso de expansión es más complejo y espacialmente estructurado (Kraemer et 
al., 2019), en el que diferentes factores antropogénicos (Hilgenfeld y Vasudevan, 
2018), como por ejemplo las redes de transporte (vías férreas) (Haque et al., 2016), 
pueden ser relevantes para la propagación de la enfermedad. Aunque puede existir 
desplazamiento competitivo entre estas dos especies, se espera que para el 2050, la 
distribución de ambas continuará expandiéndose coincidiendo con la expansión del 
nicho hacia áreas urbanas climáticamente adecuadas (Kraemer et al., 2019).

ANÁLISIS DE LAS ZOONOSIS DE LAS 
anp CON BASE EN LA DISTRIBUCIÓN DE 
VECTORES Y HUÉSPEDES-MÉTODOS
La Región Centro y Eje Neovolcánico incluye 26 áreas naturales protegidas en los estados 
de Morelos, Guerrero, Oaxaca, Tlaxcala, Puebla, Querétaro, Hidalgo, Guanajuato, Ciudad 
de México y Estado de México, sumando 1,729,164 hectáreas en distintas categorías de 
manejo (Reservas de la Biosfera, Parques Nacionales, Áreas de Protección de Flora y Fauna 
y Áreas de Protección de Recursos Naturales) (tabla 3, fig. 9). Infortunadamente, debido 
a los diferentes niveles de agregación espacial que se encuentran en la literatura referida 
en la sección anterior, no es viable realizar un diagnóstico espacialmente explícito sobre 
el conocimiento de las zoonosis en relación con los polígonos que delimitan las anp utili-
zando dicha información.

 
Figura 9 
Localización de las anp de las regio-
nes Centro y Eje Neovolcánico, las 
claves y nombres se pueden consul-
tar en la tabla 3.

Para poder tener un estimado del riesgo portencial que representan las enfermedades 
con las que se trabajó a nivel de las anp, fue necesario realizar análisis adicionales a los 
existentes en la literatura. Se sabe que la red de interacciones entre humanos, animales y 
comunidades de patógenos es sumamente compleja, además de que es amplia la gama 
de factores asociados a la emergencia y transmisión de las enfermedades zoonóticas. Lo 
anterior representa una complicación al momento de tratar de modelar la dinámica de 
las zoonosis vinculadas a animales silvestres. Sin embargo, los modelos de distribución 
permiten generar información sobre las comunidades que contribuyen al mantenimiento 
de los patógenos en el medio ambiente (Alexander et al., 2012), y han sido ampliamente 
usados para generar información espacial sobre la distribución de huéspedes y/o vectores 
de zoonosis en México (Peterson et al., 2002; López-Cárdenas et al., 2005; Ibarra-Cerdeña 
et al., 2009; González et al., 2010; 2011; Illoldi-Rangel et al., 2012; Garza et al., 2014; Gonzá-
lez-Salazar et al., 2017; Rodríguez-Rojas et al., 2017).
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Con base en lo anterior y reconociendo la importancia de presentar información espa-
cialmente explícita para este trabajo, se utilizó la información recabada de la literatura 
como base para realizar una búsqueda de registros de las especies de vectores y huéspe-
des en la Global Biodiversity Information Facility (gbIf), localizados dentro del territorio 
nacional durante el periodo 1970-2020. En virtud de que los datos obtenidos de repositorios 
pueden presentar diferentes tipos de errores y sesgos (Chapman, 2005; Fithian et al., 2015), 
se realizó una limpieza de los registros mediante: a) la eliminación de registros duplicados, 
b) sin coordenadas geográficas, c) con coordenadas erróneas, d) sin el campo de especie, 
f) registros de iNaturalist, g) registros fósiles, h) registros de especímenes vivientes, i) regis-
tros provenientes de muestras materiales, j) registros cuya localización corresponde a insti-
tuciones, k) registros cuya localización corresponde al centroide de divisiones políticas, y 
l) registros localizados en el mar. Con los registros depurados, se construyeron modelos de 
distribución consenso apilados de vectores y huéspedes.

Existen diferentes técnicas y algoritmos para construir modelos de distribución. Los 
modelos de consenso permiten reducir la incertidumbre y el error asociado (Thuiller et al., 
2005), al reflejar la tendencia central de los modelos individuales (Zhu y Peterson, 2017). 
Los modelos de distribución de especies apilados posibilitan la generación de mapas de 
riqueza de especies, mediante la combinación de múltiples modelos de especies individua-
les, los cuales brindan información sobre la distribución espacial potencial de las comuni-
dades biológicas (Ferrier y Guisan, 2006). 

Como predictores, se usaron 19 variables bioclimáticas del conjunto de datos World-
Clim 2.1 (Fick y Hijmans, 2017), cinco variables de evapotranspiración potencial, el índice 
de humedad topográfico, y el índice de rugosidad del terreno del conjunto de datos ENVIREM 
(Title y Bemmels, 2018), a una resolución espacial de 30 segundos de arco (~1 km). Para 
eliminar correlaciones altas entre las variables y mantener los ejes ortogonales (Dormann 
et al., 2013), se realizó un análisis de componentes principales para obtener un grupo de 
nueve predictores.

Los modelos de distribución consenso apilados se construyeron ajustando modelos 
individuales mediante cinco algoritmos: a) árboles de clasificación (CTA), b) máquinas de 
vectores de soporte (svm), c) bosques aleatorios (rf), d) MaxEnt, y e) redes neuronales arti-
ficiales, los cuales se apilaron mediante el método de suma de probabilidades (pSSDM) 
(D’Amen et al., 2015) con el paquete SSDM (Schmitt et al., 2017).

Ya que los modelos apilados representan una superficie de valores de la riqueza de 
especies en un área determinada, éstos pueden ser agregados mediante diferentes métri-
cas. Para cada anp, se extrajo de los modelos el valor máximo de riqueza de vectores y hués-
pedes bajo una aproximación de peor escenario.

ANÁLISIS DE LAS ZOONOSIS DE LAS 
anp CON BASE EN LA DISTRIBUCIÓN DE 
VECTORES Y HUÉSPEDES-RESULTADOS
Las áreas naturales protegidas de la Región Centro de México incluyen una alta diversi-
dad de ecosistemas y biodiversidad en una región con topografía y condiciones climáticas 
sumamente diversas. Estas características se ven reflejadas en el elevado número de hués-
pedes y vectores que se identificó que tienen potencial de distribuirse dentro de las anp de 
esta región (tabla 3, fig. 10). En este contexto, se debe considerar que, por un lado, están 
las enfermedades como el dengue para la cual es frecuente la coincidencia de huésped y 
vector para varias de las áreas protegidas, mientras que para enfermedades como leishma-
niasis, cuyo agente ha sido documentado en un número elevado de huéspedes, es más raro 
encontrar conicidencia espacial de sus vectores con las áreas protegidas (tabla 3, fig. 8). 
Por otro lado, se encuentran enfermedades como la rabia, que tiene una presencia de hués-
pedes en todas las anp y que no requiere de vectores para contagiarse. Como se comentó 
anteriormente, la diversidad que presentan las zoonosis respecto a sus formas de contagio 
se debe de tomar en cuenta para definir el riesgo a nivel espacial y con ello poder contar 
con los protocolos adecuados para evitar brotes o actuar rápidamente en caso de haberlos.

Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Barranca de 
Metztitlán, clave 
6.1.05.144

RB

Borreliosis 9 2

Chikungunya - 2

Dengue 4 2

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 17 -

Influenza aviar 7 -

Leishmaniasis 11 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 4 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 2 1

Tabla 2      
Número máximo potencial de vecto-
res y huéspedes de las zoonosis ana-
lizadas en las áreas naturales protegi-
das de las regiones Centro y Eje Neo-
volcánico; rb: Reserva de la Biosfera, 
pn: Parque Nacional, apff: Área de 
Protección de Flora y Fauna, aprn: 
Área de Protección de Recursos Natu-
rales; “-“: no se identificaron vectores 
(Vec.) o huéspedes (Hu.) para la zoo-
nosis en los documentos revisados y, 
por tanto, no se modelaron.
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Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Bosencheve, clave 
6.3.20.040

PN

Borreliosis 9 1

Chikungunya - 0

Dengue 2 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 16 -

Influenza aviar 7 -

Leishmaniasis 7 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 0

Rabia 4 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 1 0

Cerro de La Estrella, 
clave 6.3.16.028

PN

Borreliosis 8 1

Chikungunya - 1

Dengue 2 1

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 15 -

Influenza aviar 8 -

Leishmaniasis 7 0

Leptospirosis 3 -

Malaria 1 1

Rabia 3 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 1 1

Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Cerro de Las 
Campanas, 6.3.11.019 

PN

Borreliosis 5 1

Chikungunya - 1

Dengue 2 1

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 12 -

Influenza aviar 6 -

Leishmaniasis 5 0

Leptospirosis 3 -

Malaria 2 1

Rabia 2 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 0 0

WNV 1 1

Ciénegas del Lerma, 
clave 6.7.03.153

APFF

Borreliosis 9 1

Chikungunya - 0

Dengue 1 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 16 -

Influenza aviar 8 -

Leishmaniasis 5 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 0

Rabia 2 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 1 1

60 61Una sola salud, las zoonosis y las áreas naturales protegidas de la región Centro de México.



Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Corredor Biológico 
Chichinautzin, 
6.7.02.093

APFF

Borreliosis 10 2

Chikungunya - 1

Dengue 5 2

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 19 -

Influenza aviar 7 -

Leishmaniasis 11 1

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 5 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 3 1

Cumbres del Ajusco, 
clave 6.3.06.011

PN

Borreliosis 10 1

Chikungunya - 0

Dengue 2 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 17 -

Influenza aviar 3 -

Leishmaniasis 9 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 0

Rabia 4 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 1 0

Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Desierto de los Leones, 
clave 6.3.01.001

PN

Borreliosis 10 1

Chikungunya - 0

Dengue 2 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 18 -

Influenza aviar 4 -

Leishmaniasis 9 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 5 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 1 1

Desierto del Carmen 
o de Nixcongo, clave 
6.3.21.043

PN

Borreliosis 9 2

Chikungunya - 0

Dengue 4 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 18 -

Influenza aviar 4 -

Leishmaniasis 10 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 4 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 2 1
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Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

El Chico, clave 
6.3.25.069

PN

Borreliosis 9 1

Chikungunya - 0

Dengue 2 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 17 -

Influenza aviar 5 -

Leishmaniasis 8 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 4 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 1 1

El Cimatario, clave 
6.3.26.070

PN

Borreliosis 6 1

Chikungunya - 1

Dengue 2 1

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 13 -

Influenza aviar 7 -

Leishmaniasis 6 0

Leptospirosis 3 -

Malaria 2 1

Rabia 3 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 1 1

Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

El Histórico Coyoacán, 
clave 6.3.17.030

PN

Borreliosis 8 1

Chikungunya - 1

Dengue 2 1

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 15 -

Influenza aviar 7 -

Leishmaniasis 7 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 3 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 1 1

El Tepeyac, clave 
6.3.10.016

PN

Borreliosis 8 1

Chikungunya - 0

Dengue 2 1

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 14 -

Influenza aviar 7 -

Leishmaniasis 6 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 3 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 0 0

WNV 1 1

64 65Una sola salud, las zoonosis y las áreas naturales protegidas de la región Centro de México.



Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

El Tepozteco, clave 
6.3.09.015

PN

Borreliosis 10 2

Chikungunya - 1

Dengue 5 1

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 19 -

Influenza aviar 7 -

Leishmaniasis 12 1

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 4 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 3 1

El Veladero, clave 
6.3.23.059

PN

Borreliosis 4 2

Chikungunya - 1

Dengue 6 1

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 9 -

Influenza aviar 4 -

Leishmaniasis 15 2

Leptospirosis 1 -

Malaria 0 2

Rabia 2 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 3 0

Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Fuentes Brotantes 
de Tlalpan, clave 
6.3.07.012

PN

Borreliosis 8 1

Chikungunya - 0

Dengue 2 1

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 16 -

Influenza aviar 7 -

Leishmaniasis 6 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 3 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 1 1

General Juan Álvarez, 
clave 6.3.22.048

PN

Borreliosis 6 2

Chikungunya - 1

Dengue 5 1

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 13 -

Influenza aviar 3 -

Leishmaniasis 13 1

Leptospirosis 1 -

Malaria 0 1

Rabia 3 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 3 1
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Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Grutas de 
Cacahuamilpa, clave 
6.3.03.004

PN

Borreliosis 5 3

Chikungunya - 1

Dengue 5 1

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 12 -

Influenza aviar 2 -

Leishmaniasis 11 1

Leptospirosis 2 -

Malaria 0 1

Rabia 3 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 3 1

Insurgente Miguel 
Hidalgo y Costilla, 
clave 6.3.05.009

PN

Borreliosis 10 1

Chikungunya - 0

Dengue 2 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 18 -

Influenza aviar 6 -

Leishmaniasis 8 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 0

Rabia 4 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 1 1

Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Iztaccíhuatl-
Popocatépetl, clave 
6.3.02.002

PN

Borreliosis 10 2

Chikungunya - 0

Dengue 3 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 17 -

Influenza aviar 6 -

Leishmaniasis 12 1

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 4 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 2 1

La Montaña Malinche 
o Matlalcuéyatl, clave 
6.3.18.031

PN

Borreliosis 10 1

Chikungunya - 0

Dengue 3 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 17 -

Influenza aviar 6 -

Leishmaniasis 12 0

Leptospirosis 3 -

Malaria 1 0

Rabia 4 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 1 1
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Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Lagunas de Zempoala, 
clave 6.3.08.013

PN

Borreliosis 10 1

Chikungunya - 0

Dengue 3 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 19 -

Influenza aviar 6 -

Leishmaniasis 11 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 5 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 1 1

Lomas de Padierna, 
6.3.15.027

PN

Borreliosis 9 1

Chikungunya - 0

Dengue 2 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 17 -

Influenza aviar 6 -

Leishmaniasis 8 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 3 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 1 1

Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Los Mármoles, clave 
6.3.04.007

PN

Borreliosis 9 2

Chikungunya - 1

Dengue 4 2

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 17 -

Influenza aviar 4 -

Leishmaniasis 11 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 2 1

Rabia 4 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 2 1

Los Remedios, clave 
6.3.14.026

PN

Borreliosis 8 1

Chikungunya - 0

Dengue 2 1

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 16 -

Influenza aviar 7 -

Leishmaniasis 6 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 3 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 1 1
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Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Mariposa Monarca, 
clave 6.1.04.138

RB

Borreliosis 10 1

Chikungunya - 0

Dengue 2 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 17 -

Influenza aviar 6 -

Leishmaniasis 9 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 4 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 1 1

Molino de Flores 
Netzahualcóyotl, clave 
6.3.12.021

PN

Borreliosis 8 1

Chikungunya - 0

Dengue 1 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 13 -

Influenza aviar 6 -

Leishmaniasis 5 0

Leptospirosis 3 -

Malaria 2 0

Rabia 2 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 0 0

WNV 1 1

Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Nevado de Toluca, 
clave 6.7.01.003

APFF

Borreliosis 10 1

Chikungunya - 0

Dengue 3 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 18 -

Influenza aviar 6 -

Leishmaniasis 11 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 0

Rabia 4 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 1 0

Sacromonte, clave 
6.3.19.036

PN

Borreliosis 9 1

Chikungunya - 0

Dengue 2 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 16 -

Influenza aviar 7 -

Leishmaniasis 6 0

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 0

Rabia 3 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 1 1

72 73Una sola salud, las zoonosis y las áreas naturales protegidas de la región Centro de México.



Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Sierra de Huautla, 
clave 6.1.03.137

RB

Borreliosis 6 3

Chikungunya - 2

Dengue 5 2

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 15 -

Influenza aviar 3 -

Leishmaniasis 14 1

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 3 -

Tifus 2 -

Tripanosomiasis 2 1

WNV 3 1

Sierra Gorda, clave 
6.1.01.125

RB

Borreliosis 8 3

Chikungunya - 2

Dengue 6 2

Encefalitis equina 2 -

Hantavirus 17 -

Influenza aviar 5 -

Leishmaniasis 17 1

Leptospirosis 3 -

Malaria 2 1

Rabia 4 -

Tifus 2 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 3 1

Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Sierra Gorda de 
Guanajuato, clave 
6.1.06.160

RB

Borreliosis 8 3

Chikungunya - 2

Dengue 4 2

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 15 -

Influenza aviar 6 -

Leishmaniasis 10 0

Leptospirosis 3 -

Malaria 2 1

Rabia 5 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 2 1

Tehuacán-Cuicatlán, 
clave 6.1.02.130

RB

Borreliosis 9 2

Chikungunya - 1

Dengue 6 1

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 17 -

Influenza aviar 7 -

Leishmaniasis 15 1

Leptospirosis 3 -

Malaria 2 1

Rabia 5 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 1

WNV 3 1
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Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Tula, clave 6.3.24.065 PN

Borreliosis 7 1

Chikungunya - 0

Dengue 1 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 13 -

Influenza aviar 6 -

Leishmaniasis 5 0

Leptospirosis 3 -

Malaria 2 1

Rabia 2 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 0 0

WNV 1 1

Xicoténcatl, clave 
6.3.13.022

PN

Borreliosis 8 1

Chikungunya - 0

Dengue 1 0

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 14 -

Influenza aviar 8 -

Leishmaniasis 5 0

Leptospirosis 3 -

Malaria 2 0

Rabia 2 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 0 0

WNV 1 1

Nombre Cat. M. Zoonosis Hu. Vec.

Z.P.F.T.C.C. de los 
ríos Valle de Bravo, 
Malacatepec, Tilostoc 
y Temascaltepec. Clave 
6.6.01.042

APRN

Borreliosis 10 2

Chikungunya - 1

Dengue 4 1

Encefalitis equina 1 -

Hantavirus 19 -

Influenza aviar 7 -

Leishmaniasis 10 1

Leptospirosis 2 -

Malaria 1 1

Rabia 4 -

Tifus 1 -

Tripanosomiasis 1 0

WNV 2 1

Figura 10 
Valores máximos normalizados de 
riqueza de especies de huéspedes 
y vectores por zoonosis para las 
anp de las regiones Centro y Eje 
Neovolcánico.
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CONCLUSIONES

Con este trabajo se pone en evidencia la importancia de la evolución del entendi-
miento sobre las enfermedades zoonóticas, haciendo énfasis en que el humano 
no se encuentra separado de los ecosistemas. El concepto de socioecosistema 
puede ser de mucha utilidad en el contexto de Una sola salud, evidenciando que 

la salud animal y humana depende de la integridad de los ecosistemas, enfoque que per-
mite utilizar indicadores claros que tienen que ver con la composición, función, estructura 
de los sistemas naturales, y claro, las presiones que se ejercen sobre éstos.

A raíz de las últimas pandemias que se han presentado en diversas partes del mundo, se 
han elaborado listas a nivel global sobre la incidencia de los grupos taxonómicos que tienen 
impacto en las zoonosis emergentes. Estos estudios han mostrado, de manera preliminar, 
algunas tendencias importantes en la relación entre patógenos, vectores y hospederos. Por 
un lado, destaca la tendencia de que el número de patógenos identificado en un análisis a 
nivel mundial, es significativamente más alta dentro del grupo de los virus, seguido de las 
bacterias y de otros grupos, como flagelados, rickettsias, nematodos, platelmintos y acan-
tocéfalos. Esta tendencia concuerda con la riqueza de especies que se conoce de cada uno 
de estos grupos taxonómicos. Aunque en este trabajo no se presenta un análisis de todas las 
zoonosis que se han reportado para México, la selección de enfermedades aquí presentada 
muestra una tendencia muy semejante a la que se ha observado en estudios a escala global, 
por lo que puede alertarse que aquellos vertebrados que tienen una alta riqueza de espe-
cies en el centro de México, como los roedores y murciélagos, podrían contener un número 
muy alto de patógenos involucrados en zoonosis, comparado con grupos taxonómicos con 
una pequeña cantidad de especies silvestres, como los ungulados silvestres.

En este contexto, es fundamental tener presente la importancia del manejo adecuado 
de la biodiversidad y el enfoque de Una sola salud; anteriormente, en la biodiversidad podía 
verse un elevado riesgo de brotes de zoonosis, pero el manejo de esa biodiversidad es la 
clave, es decir, no hay mayor riesgo a mayor biodiversidad, por lo contrario, la biodiversi-
dad ofrece el servicio de diluir la posibilidad de encuentro entre los patógenos, vectores y 
hospederos con el humano y viceversa. Es decir, un área con alta biodiversidad incluye a un 
mayor número de especies de vectores y huéspedes que mantienen densidades y abundan-
cias bajas, por competencia entre éstas (hipótesis de la dilución). De acuerdo con lo ante-
rior, un área degradada/deforestada que muestre una pérdida importante de biodiversidad, 
puede incluir a un menor número de especies de vectores y huéspedes, pero que muestran 
densidades y abundancias poblacionales muy altas. En este sentido, la posibilidad de una 
transmisión a un huésped nuevo que entre en contacto con estas áreas geográficas es mucho 
mayor, con respecto a un área con alta biodiversidad. En este trabajo se enfatiza, desde este 
punto de vista, la importancia adicional que tienen las áreas naturales protegidas del centro 
de México al mantener sitios de alta biodiversidad con un apropiado manejo basado en la 
capacitación y adecuado equipamiento para quienes se encuentran dentro de estas áreas, 
actividades que la conanp, a través del apoyo de gIz está fomentando activamente.

En el contexto de Una sola salud, además de contar con información base adecuada, es 
importante identificar, señalar y combatir las malas prácticas con la fauna silvestre, las acti-
vidades que incrementan la frontera agropecuaria, la presencia de fauna feral (ocasionada 
principalmente por la falta de responsabilidad de dueños de fauna doméstica), la operación 
de granjas intensivas (en particular en sitios cercanos a zonas de alta biodiversidad o dentro 
de las áreas protegidas), la cacería furtiva con mal manejo de los organismos, el tráfico de 
las especies, entre otras actividades. Ante este escenario, el fortalecimiento de la Comisión 
Nacional de Áreas Naturales Protegidas es clave para conservar la integridad ecosistémica 
y los beneficios que ello conlleva. Dentro de las estrategias que deben seguir fortaleciendo 
a la conanp se encuentran las actividades basadas en una adecuada capacitación de los 
propietarios sociales, que en nuestro país poseen 53% del territorio y mantienen cerca de 
80% de las selvas y bosques remanentes en sus manos. Los procesos de monitoreo partici-
pativo, de ahora en adelante, tendrán que privilegiar el enfoque de Una sola salud.
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Una sola salud brinda el marco teórico metodológico indicado para impulsar, desde la 
biología de la conservación, la normatividad y las políticas públicas de manera que se reduzca 
el riesgo de emergencia y reemergencia de zoonosis; este documento presenta una serie de 
recomendaciones basadas en el entendimiento de que el humano, los animales silvestres y 
domésticos se encuentran inmersos y son parte de los ecosistemas en los que se encuentran, 
haciendo énfasis en el importante papel que desempeñan las áreas naturales protegidas 
como sistemas de conservación, recuperación y desarrollo sostenible en México.

El análisis presentado en este documento debe evolucionar para elaborar mapas que 
involucren a varias zoonosis con un número mayor de variables que lleven a conocer los 
niveles de riesgo de una manera más integral, considerando factores ambientales, biológi-
cos socioeconómicos y culturales; incluir un análisis de riesgo que presente la información 
de manera explícita en el espacio es un reto, pero será un parteaguas en el enfoque de Una 
sola salud en México.

ALGUNAS RECOMENDACIONES 
PUNTUALES PARA EL TERRITORIO 
DENTRO DE LAS anp Y SUS ZONAS DE 
INFLUENCIA
Existe evidencia de que se puede disminuir el riesgo de que se presenten brotes epidémicos 
manteniendo la integridad de los ecosistemas y enfrentando los factores que aumentan la 
probabilidad de contacto entre el humano, la fauna silvestre y la doméstica. Así, dentro 
de las actividades que se deben de evitar dentro de las áreas naturales protegidas y en su 
zona de influencia, están el tráfico de especies silvestres y la cacería, la pérdida de vege-
tación natural, la presencia de granjas intensivas con protocolos deficientes de control 
de aves (i. e., gallinas), o mamíferos (i. e., cerdos) y la aplicación excesiva de antibióticos 
que aumenta la probabilidad de resistencia antimicrobiana (ram), entre otras actividades. 
Algunas recomendaciones que se pueden plantear son:

 • Desarrollar criterios que permitan armar un registro de buenas prácticas con enfo-
que de Una sola salud de las actividades relacionadas con manejo de fauna silvestre.

 • Evitar el tráfico ilegal de fauna silvestre.

 • Establecer un programa de monitoreo regular en las ANP de huéspedes y vectores 
potenciales de agentes que producen zoonosis.

 • Incorporar indicadores específicos para el monitoreo en un sistema de notifica-
ción de enfermedades zoonóticas.

 • Desarrollar acciones de monitoreo y conservación participativos con enfoque de 
Una sola salud.

 • Realizar investigación sobre los efectos que pueden tener los distintos escenarios 
de cambio climático en la distribución de huéspedes y vectores con la finalidad de 
evaluar la probabilidad de brotes de enfermedades zoonóticas emergentes. 

 • Realizar capacitación de profesionales del sector salud, medio ambiente y produc-
tivo (agropecuario y forestal) que laboran en las anp con el enfoque de Una sola 
salud.

 • Realizar control estricto de las granjas intensivas dentro y en el área de influen-
cia de las anp así como promover la revisión del andamiaje regulatorio del uso 
de agroquímicos y antibióticos en las anp, ya que su uso desmedido disminuye 
notablemente la integridad ecosistémica y favorece la resistencia antimicrobiana, 
respectivamente.

 • Fomentar la revisión de la normatividad existente y su desarrollo en aspectos rela-
cionados a éstas y otras recomendaciones.

 • Promover la inclusión del enfoque de Una sola salud en el desarrollo de actividades 
agropecuarias (ganadería) dentro de las anp.

 • Impulsar la sensibilización sobre el tema de Una sola salud a nivel comunitario y 
zonas urbanas aledañas de las anp.
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Agente. “Es un factor que puede ser un microorganismo, sustancia química, o forma de 
radiación cuya presencia, presencia excesiva o relativa ausencia es esencial para la ocu-
rrencia de la enfermedad” (Castillo-Salgado et al., 2011).

Agente etiológico. “Entidad física, química o biológica que puede causar enfermedad en 
elhuésped u hospedero” (Namihira-Guerrero et al., 2020).

Áreas Naturales Protegidas (anp). “Las zonas del territorio nacional y aquellas sobre las 
que la nación ejerce su soberanía y jurisdicción, en donde los ambientes originales no han 
sido significativamente alterados por la actividad del ser humano o que requieren ser preser-
vadas y restauradas y están sujetas al régimen previsto en la presente Ley” (LGEEPA, 2021).

Antroponosis. “Enfermedades transmisibles de persona a persona. Los ejemplos incluyen 
rubéola, viruela, difteria, gonorrea, tiña (Trichophyton rubrum) y tricomoniasis” (Hubálek, 
2003; Secretaría de Salud, 2019).

Bienestar humano. “El bienestar humano tiene múltiples constituyentes, entre los que 
se incluyen los materiales básicos para el buen vivir, la libertad y las opciones, la salud, 
las buenas relaciones sociales y la seguridad. Los componentes del bienestar, tal como las 
personas los experimentan y perciben, dependen de la situación, reflejan la geografía, la 
cultura y las circunstancias ecológicas locales” (wrI, 2003).

Brote. “Es la ocurrencia de dos o más casos similares, los cuales están epidemiológica-
mente relacionados”. (Secretaría de Salud, 2020).

Ciclo selvático. “Ciclo de transmisión de una enfermedad en el cual están involucrados los 
huéspedes silvestres, los vectores y el humano”. (Secretaría de Salud, 2019).

Ciclo urbano. “Ciclo de transmisión de una enfermedad en el cual están involucrados los 
humanos, animales domésticos y los vectores, sin necesidad de que estén involucrados los 
huéspedes o reservorios silvestres”. (Secretaría de Salud, 2019).

Comisión Nacional de Áreas Naturales Protegidas (conanp). “Es la institución encargada 
de contribuir a la preservación y sustentabilidad de ecosistemas y ambientes naturales, 
representativos de la diversidad biológica de México, mediante la planeación, gestión y 
administración efectiva, equitativa, honesta y transparente del sistema mexicano de Áreas 
Naturales Protegidas.

Este Objetivo se perseguirá a través de cuatro Objetivos Prioritarios relacionados con las 
siguientes áreas:

GLOSARIO

1. Fortalecer el manejo efectivo de las anp e impulsar el incremento de la superficie 
de conservación para mantener la representatividad de la biodiversidad, la conecti-
vidad y funcionalidad de los ecosistemas y la provisión de sus servicios ambientales 
para el mejoramiento de la calidad de vida de las actuales y futuras generaciones. 

2. Impulsar la participación comunitaria en la conservación y aprovechamiento 
sustentable de los recursos naturales en las anp para mejorar sus medios de vida y 
reducir su vulnerabilidad.

3. Promover la restauración de ecosistemas, así como acciones de protección y moni-
toreo para la conservación y recuperación de especies prioritarias y sus hábitats en 
las ANP y zonas de influencia.

4. Fortalecer las capacidades institucionales para el logro de los objetivos sustantivos 
de la Comisión, optimizando la coordinación y articulación intra e interinstitucio-
nal con otras dependencias y actores involucrados con las Áreas Naturales Prote-
gidas y fomentando y fortaleciendo la participación y cooperación internacional” 
(conanp, 2020).

Ecosistema. “Complejo dinámico entre comunidades animales, vegetales y microorganis-
mos y su ambiente, interactuando como una unidad funcional. Los ecosistemas pueden 
considerarse a diferentes escalas, desde local a global. También los humanos y sus activi-
dades son parte del ecosistema” (semarnat et al., 2017).

Enfermedad infecciosa emergente. “Enfermedad provocada por un agente infeccioso 
recientemente identificado y anteriormente desconocido, capaz de causar problemas de 
salud pública a nivel local, regional o mundial” (Insp, 2020).

Enfermedad infecciosa reemergente. “Reaparición y/o aumento del número de infeccio-
nes de una patología ya conocida que, anteriormente, habían sido controladas o tratadas 
eficazmente” (Insp, 2020).

Efecto de dilución. “Hipótesis en la que se plantea que donde las especies varían en sus-
ceptibilidad a la infección por un patógeno, una mayor diversidad a menudo conduce a 
una menor prevalencia de infección en los huéspedes. En el caso de los patógenos de trans-
misión directa, las especies que no son huéspedes pueden “diluir” la infección directa e 
indirectamente” (Khalil et al., 2016).

Epidemia. “Aumento inusual del número de casos de una determinada enfermedad en una 
población específica, en un periodo de tiempo determinado” (Insp, 2020).

Epidemiología. “Se define como el estudio de la distribución, frecuencia y determinantes 
del proceso salud-enfermedad en poblaciones humanas” (Secretaría de Salud, 2020).
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Huésped. “Es una persona o animal vivo, incluyendo las aves y los artrópodos, que en cir-
cunstancias naturales permite la subsistencia o el alojamiento de un agente infeccioso” 
(Castillo-Salgado et al., 2011).

Incidencia. “Se le define como el número de casos de enfermedad que comienzan, o de per-
sonas que se enferman durante un periodo dado en una población determinada” (Secreta-
ría de Salud, 2020).

Infección. “Es la entrada y desarrollo o multiplicación de un agente infeccioso en el orga-
nismo de una persona o animal” (Castillo-Salgado et al., 2011).

Infodemia. “La epidemia de especulaciones no confirmadas que se intentan dar por cier-
tas con un objetivo determinado, y que condicionan el comportamiento de los demás por 
encima de la información objetiva” (Namihira-Guerrero et al., 2020).

Integridad ecosistémica. “Es la capacidad de un sistema ecológico para sustentar y man-
tener una comunidad de organismos que tiene una composición, diversidad y organiza-
ción funcional de especies comparables a las de los hábitats no perturbados dentro de una 
región. Un ecosistema tiene integridad cuando sus características dominantes (por ejem-
plo, elementos de composición, estructura, función y procesos ecológicos) ocurren den-
tro de sus rangos naturales de variación y pueden resistir y recuperarse de la mayoría de 
las perturbaciones impuestas por la dinámica ambiental natural o alteraciones humanas” 
(Parrish et al., 2003).

Morbilidad. “Se le denomina a cualquier separación, subjetiva u objetiva, del estado de 
bienestar fisiológico o psicológico. En este contexto, los términos enfermedad, transtorno 
y estado mórbido se consideran sinónimos.” (Secretaría de Salud, 2020).

Mortalidad. Véase tasa de mortalidad.

Pandemia. “Enfermedad ampliamente diseminada y que se presenta al mismo tiempo en 
varios países o en todo el mundo” (Namihira-Guerrero et al., 2020).

Reservorio de agentes infecciosos. “Es cualquier ser humano, animal, artrópodo, planta, 
suelo o materia inanimada, donde normalmente vive y se multiplica un agente infeccioso y 
del cual depende para su supervivencia, reproduciéndose de manera que pueda ser trans-
mitido a un huésped susceptible” (Castillo et al., 2011).

Salud. “Estado de bienestar bio-psico-social de un individuo; no se refiere solamente a la 
ausencia de enfermedad” (Namihira-Guerrero et al., 2020).

Servicios ecosistémicos. “Son los beneficios que las personas obtienen de los ecosistemas. 
Estos beneficios contemplan servicios de suministro, como los alimentos y el agua; servi-
cios de regulación, como la regulación de las inundaciones, las sequías, la degradación del 
suelo y las enfermedades; servicios de base, como la formación del suelo y los ciclos de los 
nutrientes; y servicios culturales, como los beneficios recreacionales, espirituales, religio-
sos y otros beneficios intangibles” (wrI, 2001).

Socioecosistema. “Sistemas complejos y adaptativos en el que distintos aspectos ecológicos 
(evolutivos, biogeoquímicos, energéticos, etc.) y culturales (políticos, sociales, económicos, 
tecnológicos, etc.) están interactuando entre sí producto de la interacción de los compo-
nentes humanos, bióticos y abióticos que los conforman” (Ortega et al., 2014).

Tasa de mortalidad. “Porcentaje de personas que mueren en una población sobre el total 
de población, y puede expresarse por 100, 1.000 u otro factor.” (Organización Panamericana 
de la Salud, 2020.)

Vector. “Es un insecto o cualquier portador vivo que transporta un agente infeccioso desde 
un individuo o sus desechos, hasta un individuo susceptible, su comida o su ambiente 
inmediato. El agente puede o no desarrollarse, propagarse o multiplicarse dentro del vec-
tor” (Castillo-Salgado et al., 2011).

Zoonosis. “Enfermedades infecciosas transmisibles entre humanos y otros vertebrados 
bajo condiciones naturales. Los agentes infecciosos involucrados incluyen bacterias, virus, 
parásitos y hongos, entre otros” (Secretaría de Salud, 2019).
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