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RESUMEN 

ORTIZ CHABOLLA DEYRA JATZIRE. Efecto del paisaje sobre la diversidad de 

roedores y la seroprevalencia de hantavirus en una región ganadera del noreste de 

Yucatán, México (Bajo la dirección de: MVZ Oscar Rico Chávez y Biol. Rafael Ávila 

Flores). 

 

Las modificaciones al paisaje ocasionadas por factores antropogénicos como la 

ganadería pueden incrementar el riesgo y la incidencia de enfermedades de 

importancia en salud pública. En el presente trabajo se exploró el efecto del paisaje 

sobre la diversidad taxonómica y filogenética de comunidades de roedores y sobre 

la seroprevalencia de hantavirus en una zona ganadera del noreste de Yucatán, 

México. Se realizó el estudio en 17 unidades de paisaje en dos temporadas. La 

medición de la composición del paisaje se realizó a través de un índice de 

conservación y un índice de heterogeneidad. La diversidad taxonómica y 

filogenética de roedores de cada unidad de paisaje se calculó usando el índice de 

Diversidad Verdadera y el índice de Faith respectivamente. Se construyeron curvas 

de rango-abundancia para conocer la estructura de las comunidades de roedores y 

se compararon mediante un ANCOVA. La detección de anticuerpos IgG contra 

hantavirus genotipo Sin Nombre virus se hizo por medio de una ELISA indirecta. 

Para conocer la relación entre la composición del paisaje, la diversidad, abundancia 

de reservorios y la temporada sobre la seroprevalencia de hantavirus se utilizó un 

modelo lineal generalizado. Los resultados muestran una relación positiva entre la 

seroprevalencia y la diversidad filogenética, la conservación del paisaje y la 

abundancia de reservorios (P<0.05). Los resultados sugieren que la seroprevalencia 

de hantavirus se explica por la abundancia de especies reservorias 

independientemente de la composición del paisaje. El presente trabajo demuestra 

la importancia del paisaje sobre la presencia de una enfermedad zoonótica en una 

escala local.  
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INTRODUCCIÓN 

El paisaje es un mosaico interactivo de ecosistemas que puede ocurrir a 

cualquier escala, pudiendo abarcar desde miles de kilómetros hasta solo unos 

cuantos centímetros (Turner and Gardner, 2015). Todos los paisajes poseen una 

estructura, definida por la composición y configuración de sus elementos. La 

composición de un paisaje está determinada por el tipo y la abundancia de hábitats 

o tipos de coberturas presentes en este, mientras que la configuración es el arreglo 

espacial específico de estos elementos (Turner and Gardner, 2015). La estructura 

del paisaje tiene influencia sobre los ecosistemas que lo componen. Las complejas 

interacciones que ocurren entre los componentes de un ecosistema permiten que 

se lleven a cabo procesos ecológicos entre componentes bióticos y abióticos, 

resultando en servicios ecosistémicos, definidos como los bienes y beneficios que 

los humanos obtienen de la naturaleza  (Bradley J. Cardinale et al., 2012). 

Las actividades humanas propician que factores tales como la invasión de áreas 

naturales, la pérdida y fragmentación de hábitats (ocasionadas por la deforestación 

y los cambios en el uso del suelo), así como la introducción de especies exóticas, 

alteren la dinámica de los ecosistemas y por lo tanto de los procesos que ocurren a 

nivel de paisaje (Patz et al., 2004). La producción de alimentos a gran escala 

mediante la agricultura y ganadería ocasiona la homogenización del paisaje, lo que 

conduce a la pérdida de especies y, con ella, a la pérdida de funciones, procesos y 

servicios ecosistémicos (Cardinale et al., 2012; Mace et al., 2012; Tscharntke et al., 

2005). Uno de los servicios que se puede ver modificado por los efectos 

antropogénicos, es el servicio de regulación de enfermedades que se manifiesta a 

través del incremento en las tasas de emergencia o reemergencia de enfermedades 

infecciosas (Jones et al., 2008; Jonsson et al., 2010). Se ha descrito que las zonas 

con mayor riesgo para la emergencia de enfermedades son las zonas de bosques 

tropicales, con alta diversidad de mamíferos y que se encuentran experimentando 

cambios de uso de suelo relacionadas con prácticas agropecuarias (Allen et al., 

2017; Jones et al., 2008). 



3 
 

 
 

En las últimas décadas, el incremento de las tasas de emergencia y reemergencia 

de enfermedades infecciosas se ha considerado una amenaza para la salud 

humana y animal (Daszak et al., 2000; Jones et al., 2008). Se le denomina 

enfermedad emergente infecciosa a una enfermedad nueva que se presenta en una 

población o a una enfermedad ya conocida cuya incidencia incrementa rápidamente 

o cuyo rango geográfico en el que se presenta se amplía (Jones et al., 2008; Morse, 

1995) y enfermedad reemergente a aquella previamente conocida cuyo agente 

etiológico cambia o amplía sus hospedadores y/o vectores, incrementa su 

patogenicidad o se convierte en una nueva cepa como consecuencia de procesos 

evolutivos (Keesing et al., 2010; Vallart, 2017). Se ha calculado que cerca del 20% 

de las enfermedades emergentes existentes están asociadas a la modificación del 

paisaje (Murray and Daszak, 2013), entre las que destacan la malaria, el ébola, la 

enfermedad de Lyme, la rabia y las enfermedades causadas por los virus del Hendra 

y del Nipah (Daszak et al., 2001, 2000; Hassell et al., 2017; Patz et al., 2008). Se ha 

estimado que 60% de las enfermedades emergentes son zoonosis y el 72% de 

estas se originan en la fauna silvestre (Jones et al., 2008). Las causas por las que 

se ha dado la aparición de estas enfermedades son diversas, pero se relacionan 

inherentemente con la dinámica de interacciones que existe entre los humanos, los 

animales domésticos y la fauna silvestre (Daszak et al., 2000). 

Ejemplos de enfermedades emergentes que se ha observado favorecidas por la 

alteración del paisaje son las enfermedades causadas por los hantavirus (Suzán et 

al., 2008). Estas se consideran como de importancia para la salud pública a nivel 

mundial (Mills et al., 1998) debido a que desde el primer brote reportado en Corea 

en 1950 hasta la actualidad han causado morbilidades y mortalidades sustanciales 

en los humanos (Guterres and Sampaio, 2018; Holmes and Zhang, 2015).  

Los hantavirus, son un grupo de virus pertenecientes al orden Bunyavirales, familia 

Hantaviridae y al género Orthohantavirus (ICTV, 2017). Son virus RNA de sentido 

negativo envueltos (Holmes and Zhang, 2015; Jonsson et al., 2010), de forma 

esférica, cuya diámetro varía entre los 70 a 210 nm (Hjelle and Torres-Pérez, 2010; 

Schlegel et al., 2013). Se considera como hospederos primarios a los roedores, 
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principalmente de las familias Muridae y Cricetidae, pero también han sido 

identificados en mamíferos del orden Soricomorpha, como las musarañas (familia 

Soricidae) y los topos (familia Talpidae), así como en murciélagos (Guo et al., 2013; 

Holmes and Zhang, 2015; Schlegel et al., 2013). Se ha observado los hantavirus 

tienen una alta especificidad de hospedero, es decir, que cada virus tiene una 

especie de roedor como principal hospedero, explicada principalmente por la 

distribución geográfica, aunque también se ha identificado la trasmisión entre 

especies de hospederos (Holmes and Zhang, 2015). En estos hospederos la 

infección viral es persistente sin causar enfermedad aparente pero resulta en la 

eliminación prolongada del virus al ambiente (Avsic-Zupanc et al., 2016; Mills et al., 

2009). 

Hasta el momento se han identificado 41 genotipos de hantavirus a nivel mundial, 

de los cuales alrededor la mitad se consideran patogénicos para los humanos 

(Avsic-Zupanc et al., 2016; Guterres and Sampaio, 2018). Se ha identificado que los 

genotipos patogénicos son únicamente los asociados a roedores, pues hasta ahora, 

no se conoce ningún genotipo asociado a soricomorfos o murciélagos que infecte o 

cause enfermedad en humanos (Holmes and Zhang, 2015). Los hantavirus 

patogénicos causan las enfermedades conocidas como: 1) síndrome renal con 

fiebre hemorrágica (SRFH) en Europa y Asia, con una tasa de mortalidad de 0.1 a 

15% (Kariwa et al., 2012); y 2) síndrome pulmonar por hantavirus (SPH) en América 

con una mortalidad de hasta 40% (Avsic-Zupanc et al., 2016; Barragán et al., 2002; 

Jonsson et al., 2010). La infección por hantavirus en humanos se da de manera 

accidental y ocurre comúnmente a través de la inhalación de excreciones 

aerosolizadas de roedores portadores del virus, como lo son la orina, heces y saliva, 

aunque también puede ocurrir por contacto directo con estas excreciones (Avsic-

Zupanc et al., 2016; Suzán et al., 2001), por mordida, además de existir un registro 

del contagio persona-persona (Ferrés et al., 2007; Martinez-Valdebenito et al., 

2014).  

Las técnicas de diagnóstico para la identificación de hantavirus, en animales y 

humanos, van desde pruebas serológicas, como el ELISA, hasta el uso de pruebas 
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moleculares, como el RT-PCR y la secuenciación, sin olvidar la posibilidad de 

realizar el aislamiento viral (PAHO/WHO, 1998; Vaheri et al., 2008). Las técnicas 

serológicas suelen ser las primeras en realizarse para el diagnóstico de hantavirus, 

pues se consideran prácticas y rápidas, facilitando que algunas puedan realizarse 

en campo y no necesariamente en laboratorio, en comparación con las técnicas 

moleculares (Machado et al., 2009). Así mismo, las pruebas serológicas son las 

pruebas preferidas para realizar monitoreos de la presencia de hantavirus en las 

poblaciones de sus hospederos (Vaheri et al., 2008). Sin embargo, es importante 

mencionar que presentan algunas limitantes, por ejemplo, la técnica de ELISA 

utilizada en el presente estudio se ha utilizado para la detección individuos 

seropositivos, mas no indica necesariamente la actual infección o la actual 

eliminación de virus (Schountz et al., 2007). Adicionalmente, debido a la alta 

homología entre genotipos de hantavirus, una prueba serológica no permite la 

identificación del genotipo viral (Cautivo et al., 2014; Machado et al., 2009), por lo 

que se debe complementar con estudios moleculares si el objetivo es la 

identificación del genotipo (Vaheri et al., 2008). 

En México, se han realizado estudios para identificar la presencia de hantavirus en 

roedores silvestres en 18 estados de la República (Cuadro 1) (Arellano et al., 2012; 

Castro-Arellano et al., 2009; Chu et al., 2008; De la Garza Ortiz, 2003; Gonzáles 

Padrón, 2014; Hjelle et al., 1995; Kariwa et al., 2012; Mantooth et al., 2001; Milazzo 

et al., 2012; Rubio et al., 2015; Saasa et al., 2012; Suzán et al., 2001; Vigueras, 

2014), reconociendo especies de roedores con la capacidad de actuar como 

reservorios para la transmisión de hantavirus (Cuadro 2), definiendo a un reservorio 

como el individuo en el cual el agente infeccioso se mantiene, replica y se puede 

transmitir a un hospedador susceptible (Haydon et al., 2002; Suzán et al., 2009). En 

el presente trabajo se considerarán como reservorios a las especies de roedores 

que por medio de estudios moleculares se les ha confirmado la presencia de 

hantavirus. 
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Cuadro 1. Registro de especies seropositivas para Hantavirus en México. 

Especie Estado Referencia 

Baiomys musculus Co, Ch Chu et al., 2008; Milazzo et al., 2012 

Baiomys taylori Hi, Ch Gonzáles Padrón, 2014; Vigueras, 2014 

Chaetodipus hispidus Ch Vigueras, 2014 

Dipodomys merriami Ch Gonzáles Padrón, 2014; Vigueras, 2014 

Dipodomys spectabilis Ch Gonzáles Padrón, 2014; Vigueras, 2014 

Baiomys taylori Ja Milazzo et al., 2012 

Liomys irroratus Mo, Hi Arellano et al., 2012; Gonzáles Padrón, 2014 

Megadontomys thomasi Gu Kariwa et al., 2012; Saasa et al., 2012 

Mus musculus Hi, Ve Gonzáles Padrón, 2014 

Neotoma albigula Ch Vigueras, 2014 

Neotoma mexicana Gu Kariwa et al., 2012; Saasa et al., 2012 

Neotoma picta Gu Kariwa et al., 2012; Saasa et al., 2012 

Onychomys arenicola Ch  Gonzáles Padrón, 2014; Vigueras, 2014 

Onychomys leucogaster Ch Vigueras, 2014 

Oryzomys alfaroi Pu Rico, 2009 

Oryomys couesi Co, Ch, Cp Chu et al., 2008; Milazzo et al., 2012 

Osgoodomys banderanus Ja Gonzáles Padrón, 2014 

Perognathus flavus Hi Gonzáles Padrón, 2014 

Peromyscus beatae Gu, Gu Kariwa et al., 2012; Saasa et al., 2012 

Peromyscus boylii Ch Vigueras, 2014 

Peromyscus difficilis Hi Gonzáles Padrón, 2014 

Peromyscus eremicus NL Milazzo et al., 2012 

Peromyscus furvus Ve Gonzáles Padrón, 2014 

Peromyscus hyoceletes Mo, EM Mantooth et al., 2001; Milazzo et al., 2012 

Peromyscus leucopus Ta, Ch De la Garza Ortiz, 2003; Milazzo et al., 2012; 
Gonzáles Padrón, 2014; Vigueras, 2014; 
Moreno-Torres et al., 2014; Rubio, 2015. 

Peromyscus levipes Ta, NL, SL, Ve De la Garza Ortiz, 2003;Castro-Arellano et al., 
2009; Gonzáles Padrón, 2014; Milazzo et al., 
2012 

Peromyscus maniculatus Mx, NL, SL, 
Hi, Ve, Ch 

Gonzáles Padrón, 2014; Milazzo et al., 2012; 
Suzán et al., 2001; Vigueras, 2014 

Peromyscus megalops Gu Milazzo et al., 2012; Saasa et al., 2012 

Peromyscus melanotis Mo, EM, Ve Mantooth et al., 2001; Milazzo et al., 2012 

Peromyscus melanophrys Hi Gonzáles Padrón, 2014 

Peromyscus ochraventer SL Milazzo et al., 2012 

Peromyscus pectoralis NL De la Garza Ortiz, 2003 

Peromyscus perfulvus Ja Gonzáles Padrón, 2014 

Peromyscus spicilegus Ja Milazzo et al., 2012 

Peromyscus aztecus evides Gu Saasa et al., 2012 

Rattus rattus Hi Gonzáles Padrón, 2014 



7 
 

 
 

Reithrodontomys megalotis Mo, Za, Ve, 
Mo 

Hjelle et al., 1995; Kariwa et al., 2012; Milazzo 
et al., 2012; Saasa et al., 2012 

Reithrodontomys sumichrasti Gu, Mx, Mi Suzán et al., 2001; Kariwa et al., 2012; Milazzo 
et al., 2012; Saasa et al., 2012  

Sigmodon mascotensis Co, Ch Chu et al., 2008 

Sigmodon hispidus NL, Ca De la Garza Ortiz, 2003; Gonzáles Padrón, 
2014 

Clave de estados: (Ca) Campeche, (Co) Colima, (Cp) Chiapas, (EM) Estado de México, (Gu) Guerrero, (Hi) Hidalgo, (Ja) 

Jalisco, (Mi) Michoacán, (Mo) Morelos, (Mx) Ciudad de México, (Na) Nayarit, (NL) Nuevo León, (Pu) Puebla, (SL) San Luis 

Potosí, (Ta) Tamaulipas, (Ve) Veracruz, (Za) Zacatecas. Tomado y Modificado de: Gonzáles Padrón, 2014. 

 

Cuadro 2. Especies de roedores reservorias de hantavirus. 

Especies Reservorias* Hantavirus 

Mus musculus Sin Nombre Virus, Seoul Virus, Prospect Hill Virus, 
Dobrava-Belgrade Virus 

Neotoma mexicana El Moro Canyon Virus 
Oligoryzomys fulvescens Maripa Virus, Choclo Virus 
Oryzomys couesi Catacamas Virus, Playa de Oro Virus 
Peromyscus aztecus Montano Virus 
Peromyscus beatae Montano Virus 
Peromyscus boylii Limestone Canyon Virus, Prospect Hill, Sin Nombre 

Virus 
Peromyscus eremicus Sin Nombre Virus 
Peromyscus hyoceletes Limestone Canyon Virus 
Peromyscus leucopus Monongahela Virus, New York Virus, Sin Nombre Virus 
Peromyscus levipes Limestone Canyon 
Peromyscus maniculatus Convict Creek Virus, El Moro Canyon, Monongahela 

Virus, Prospect Hill Virus, Sin Nombre Virus 
Peromyscus melanotis Limestone Canyon Virus 
Peromyscus mexicanus Rio Segundo Virus 
Peromyscus ochraventer Limestone Canyon Virus 
Peromyscus specilegus Limestone Canyon 
Rattus rattus Andes Virus, Andes-like Virus, Seoul Virus 
Reithrodontomys megalotis Sin Nombre Virus, El Moro Canyon Virus, Huitzilac 

Virus 
Reithrodontomys sumichrasti Rio Segundo Virus, Carrizal Virus 
Sigmodon mascotensis Playa de Oro Virus 
Sigmodon hispidus Black Creek Canal Virus  
*Especies de roedores con distribución en México en las cuales se ha confirmado por medio de estudios (realizados no 
solo en México) la presencia de hantavirus por métodos moleculares. 
Referencias: Saasa et al., 2012; Gonzáles Padrón, 2014; Milholland et al., 2018  
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La península de Yucatán es una región tropical que cuenta con una gran diversidad 

de especies de flora y de fauna, no obstante, es una de las regiones del país que 

históricamente ha sufrido mayor transformación de origen antrópico, por lo que sus 

ecosistemas han tenido constantes perturbaciones resultado de las actividades 

agrícolas, ganaderas, madereras y de la urbanización (Schultz, 2003). En el estado 

de Yucatán, la ganadería es la primera causa de deforestación, ya que contribuyó 

con 51% del total de cobertura vegetal perdida en el periodo de 2001-2013. Tan 

solo en la región noreste se perdieron cerca de 40,000 ha, lo que coloca a la región 

como la más deforestada por esta causa en todo el estado (Ellis et al., 2015). En 

consecuencia a la pérdida o degradación de los hábitats por los cambios de uso de 

suelo, la composición y estructura de las comunidades de roedores se ve afectada, 

así como la dinámica de sus interacciones (Fahrig, 2003). Por un lado, la 

fragmentación de los hábitats naturales puede favorecer el incremento de la 

densidad poblacional de algunas especies de roedores hospederos dentro del 

hábitat original remanente. Por otro, en dichos hábitats antropizados suelen 

prosperar las poblaciones de roedores hospederos de hantavirus (M.D. Dearing and 

Dizney, 2010; Ruedas et al., 2004). Por esta razón se les considera como especies 

generalistas de hábitat, las cuales suelen ser las más competentes para la infección 

y la transmisión de hantavirus (M.D. Dearing and Dizney, 2010; Keesing et al., 

2010). En ambos escenarios se favorece la transmisión de los hantavirus, pues se 

aumenta la tasa de contacto entre roedores de la misma especie y/o  entre roedores 

e individuos diferentes especies, como los humanos (Mackelprang et al., 2001).  

Cabe resaltar que se han encontrado evidencias de que el efecto neto de una alta 

diversidad de especies en un ecosistema puede reducir el riesgo de transmisión de 

enfermedades, a esto se le denomina “efecto de dilución” (Keesing et al., 2006; 

Schmidt and Ostfeld, 2001). Se ha sugerido que el efecto de dilución ocurre 

principalmente en ciclos de patógenos de transmisión directa como los hantavirus 

(Suzán et al., 2009). En efecto, estudios han mostrado que en paisajes perturbados 

la prevalencia de hantavirus en sus hospederos reservorios es mayor (Rubio, 2015; 

Suzán et al., 2008). La diversidad biológica de un ecosistema no solo se limita 

únicamente a la cantidad de especies presentes en el, llamada “diversidad 
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taxonómica”, si no también puede ser medida acorde a otros aspectos como la 

singularidad de sus relaciones genealógicas, denominada “diversidad filogenética”, 

y/o los rasgos o características que presentan las especies para funcionar dentro 

de un ecosistema, llamada “diversidad funcional” (Magurran and McGill, 2011). La 

inclusión de estas otras medidas de diversidad en los estudios de enfermedades 

infecciosas puede ayudar a identificar de mejor manera cómo los cambios en la 

diversidad biológica alteran la dinámica de las enfermedades (Fountain-Jones et al., 

2018; Levi et al., 2016; Suzán et al., 2015). 

Existen un gran número de métricas para el paisaje que se pueden dividir en 5 

grandes categorías: de composición, de configuración espacial, fractales, de 

superficie o textura y de conectividad (Turner and Gardner, 2015). Con cada una de 

las métricas se busca conocer un aspecto diferente del paisaje. Describir y medir 

aspectos del paisaje es necesario por varias razones: para realizar comparaciones 

entre diferentes paisajes o a través del tiempo; para conocer las consecuencias de 

factores de cambios en el paisaje; y finalmente, para conocer la relación entre el 

paisaje y los procesos ecológicos que se desarrollan en él (Turner and Gardner, 

2015). Esta última razón resalta la utilidad del uso de las métricas del paisaje como 

un elemento de apoyo para la comprensión de la relación entre el paisaje y las 

enfermedades infecciosas, es decir, de la ecología de las enfermedades. 

La gran mayoría de los estudios sobre hantavirus en el país se han centrado 

principalmente en su identificación o monitoreo en las poblaciones de roedores. 

Algunos otros han incluido la diversidad de roedores para conocer la relación que 

esta guarda con la prevalencia de hantavirus, limitándose a medir la diversidad a 

nivel taxonómico. Son pocos los estudios incluyen al paisaje para identificar su 

relación con la diversidad y la prevalencia de hantavirus, por lo que es importante la 

realización de más estudios que incorporen al paisaje para entender mejor la 

ecología de los hantavirus en México (Rubio et al., 2014b). No obstante, este tipo 

de estudios sí se han realizado en otros países del continente americano (Goodin 

et al., 2006; Langlois et al., 2001; Ribeiro Prist et al., 2016). Ahora bien, dada la 

situación en la que se encuentra el paisaje del este del estado de Yucatán, 
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consecuencia a las grandes presiones impuestas por la expansión de la ganadería 

en la zona, es importante conocer cómo es que el paisaje está moldeando a las 

comunidades de roedores y cómo afecta la dinámica de los hantavirus. En presente 

estudio, se utilizan dos métricas para conocer dos aspectos de la composición del 

paisaje: la heterogeneidad y el estado de conservación del paisaje; y se realiza la 

medición de la diversidad en los niveles taxonómico y filogenético, para saber cómo 

afectan la seroprevalencia de hantavirus en los roedores, como una aproximación 

un mejor entendimiento de la ecología de los hantavirus.  
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OBJETIVO GENERAL 

Analizar el efecto de la composición del paisaje sobre la diversidad taxonómica y 

filogenética de los roedores y sobre la prevalencia de anticuerpos contra hantavirus 

en paisajes ganaderos del noreste de Yucatán. 

OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

Caracterizar la composición del paisaje de 17 unidades de producción ganadera del 

este de Yucatán utilizando las métricas de índice de conservación e índice de 

heterogeneidad. 

Describir la diversidad taxonómica y filogenética de las comunidades de roedores 

de 17 unidades de producción ganadera del noreste de Yucatán. 

Calcular la prevalencia de anticuerpos contra hantavirus en los roedores de 17 

unidades de producción ganadera del noreste de Yucatán. 

Analizar la relación entre la composición del paisaje y la diversidad de las 

comunidades de roedores de 17 unidades de producción ganadera del noreste de 

Yucatán. 

Analizar la relación que la diversidad de las comunidades de roedores guarda con 

la prevalencia de anticuerpos contra hantavirus en 17 unidades de producción 

ganadera del noreste de Yucatán. 

HIPÓTESIS 

La composición del paisaje determina la diversidad y composición de las 

comunidades de roedores, influenciando a su vez la prevalencia de anticuerpos 

contra hantavirus.  

PREDICCIONES 

A mayor grado de conservación y menor grado heterogeneidad del paisaje se 

espera una mayor diversidad de roedores y una menor seroprevalencia de 

Hantavirus. 



12 
 

 
 

MATERIAL Y MÉTODOS 

Área de Estudio 

El estudio se realizó en la región ganadera del noreste del estado de Yucatán, la 

cual comprende a los municipios de Tizimín (21º08’33” N 88º09’53” O, 20 msnm), 

Sucilá (21º09’16” N 88º18’49” O, 20 msnm), Panabá (21º17’47” N 88º16’14” O, 17 

msnm), Buctzotz (21º12’06” N, 88º47’34” O), Calotmul (21º01’08” N, 88º10’31” O) y 

Cenotillo (20º57’56”N, 88º36’09” O). La región cuenta con un clima cálido 

subhúmedo con lluvias en verano, correspondiente al tipo Aw. La temperatura media 

anual es de 26.7ºC y la precipitación media anual es de 1284 mm. La topografía del 

área se caracteriza por ser llanura, es decir que el relieve es plano o casi plano. Los 

suelos dominantes de la región son el leptosol, phaeozem, luvisol y cambisol. En 

cuanto a su vegetación la región aún posee áreas con selva perennifolia o 

subcaducifolia, pero se encuentra dominada por pastizales (naturales, cultivados o 

inducidos). Su principal actividad económica es la producción de ganado bovino 

aunque tiene pequeñas áreas destinadas a la agricultura (Instituto Nacional de 

Estadística y Geografía (INEGI), 2015). Esta región fue seleccionada para la 

realización del estudio debido a que es relativamente homogénea con relación al 

clima, suelo y topografía, por lo que asumimos que las diferencias entre niveles de 

biodiversidad y servicios ecosistémicos serían resultado de las prácticas pecuarias 

y de la composición del paisaje en cada uno de los sitios en los que se trabajó en el 

presente estudio. 

Diseño del muestreo 

El muestreo se llevó a cabo en 17 ranchos ganaderos (ver Cuadro 3 y Mapa 1), que 

fueron consideradas en este trabajo unidades de paisaje (en adelante denominadas 

UP). Todas las UP fueron muestreadas durante la temporada de secas (marzo-

julio); sin embargo, durante la temporada de lluvias (julio-agosto) únicamente 8 UPs 

fueron muestreadas. 

La selección de UPs fue bajo criterio de tener representado un gradiente de 

estructuras del paisaje y formas de producción ganadera (intensivo, extensivo, 

silvopastoril, agrosilvopastoril o mixto), que tuvieran un tamaño mínimo de 150 ha y 
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que estuvieran separadas entre sí por una distancia mínima de 5 km para reducir la 

autocorrelación espacial. Para la selección final de UPs se consideraron cuestiones 

logísticas como la accesibilidad a los sitios y los permisos de los propietarios. 

Cuadro 3. Unidades de Paisaje muestreados en la zona ganadera del Noreste de 
Yucatán, México. 

Unidad de 

Paisaje 

Tipo de 

Producción 

Ubicación Temporada 

de 

muestreo 

Latitud Longitud 

Boochen Extensivo 21°10’34.82”N 88º18’53.72”O S, Ll 

Buenos Aires Extensivo 21º22’13.64”N 88º12’28.07”O S, Ll 

La Ceiba Semi-intensivo 21º0’29.78”N 88º11’49.42”O S 

El Chaparral Semi-intensivo 21º9’26.58”N 88º19’35.40”O S 

La Dama  Extensivo 21º13’17.35”N 87º44’12.56”O S 

La Mora Extensivo 21º12’22.73”N 88º11’51.20”O S 

Guadalupe Extensivo 21º13’15.56”N 87º48’30.33”O S, Ll 

Macaan Cux Semi-intensivo 21º9’57.03”N 88º24’55.37”O S, Ll 

La Rosita Semi-intensivo 21º7’24.17”N 87º51’45.86”O S, Ll 

Santa Cecilia Extensivo 21º15’3.20”N 88º10’22.11”O S 

Santa Cruz Intensivo 21º9’16.63”N 87º54’47.40”O S, Ll 

Monforte Intensivo 21º11’57.16”N 88º32’22.38”O S 

San Isidro Extensivo 21º9’22.30”N 88º14’48.08”O S 

Tres Lobos  Semi-intensivo 21º13’20.32”N 88º16’50.10”O S 

Villa La Herradura Extensivo 21º11’26.30”N 87º54’10.60”O S, Ll 

Vista Alegre Extensivo 21º21’52.48”N 87º44’21.97”O S 

Diablo Semi-intensivo 21º13’2.06”N 88º26’11.45”O S 

*Temporada de muestreo S=secas, Ll=Lluvias 
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  Mapa 1. Área de estudio donde se muestran la localización de las Unidades de 
Paisaje (circulo negro). Los mapas A y B muestran con mayor detalle el terreno donde 
se sitúan las UPs. Se muestran las cabeceras municipales (diamante amarillo) como 

referencia. 
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Determinación de Tipo y Abundancia de Coberturas del Paisaje 

La caracterización del paisaje de todas las UPs se hizo con base al tipo de cobertura 

vegetal que presentaban y el porcentaje del área total que cada cobertura tenía con 

relación al área total de la UP. La caracterización de la vegetación y uso de suelo 

se basó en los datos reportados para el estudio de la caracterización de la 

vegetación y uso de suelo en ranchos del oriente de Yucatán desarrollado como 

parte del proyecto Ganadería y Ambiente (GANA; Galindo et al., 2013). En dicho 

estudio, se realizaron encuestas a los propietarios de cada UP para conocer el tipo 

de coberturas presentes en sus terrenos y para cuantificar la abundancia de las 

diferentes coberturas presentes. Los tipos de cobertura observados se agruparon 

en cuatro categorías: arbolado, uso forestal, uso agrícola y pastizal. En la categoría 

de “arbolado” se concentraron coberturas que se caracterizaban por presentar 

árboles, tales como bosques, acahuales, tolchés y cercos vivos. “Uso forestal” 

corresponde a plantaciones forestales, mientras que “Uso agrícola” agrupa a 

cultivos de corte y cultivos agrícolas. Por último, la categoría de “pastizal” hace 

referencia a los pastizales inducidos donde se pastorea al ganado. Los datos de tipo 

de cobertura y su abundancia recabados fueron utilizados para el calculo de dos 

índices para medición del paisaje descritos más adelante. 

Captura de Roedores 

Los datos de captura de roedores utilizados fueron los datos reportados por el 

estudio de evaluación de la biodiversidad y captura de carbono en paisajes 

ganaderos de Yucatán que forma parte del proyecto Ganadería y Ambiente (GANA; 

Galindo et al., 2013). En el cual para la captura de roedores se utilizaron trampas 

Sherman® (8x9x23 cm). En cada UP se colocaron 120 trampas cebadas con una 

mezcla de avena y esencia de vainilla para la captura de los roedores en cada UP. 

Las trampas se distribuyeron en transectos, asignando el número de trampas para 

cada transecto según la proporción al área cubierta por cada tipo de cobertura 

respecto al área total de la UP. Las trampas fueron colocadas con una distancia 

entre sí de entre 5 a 10 metros (Mills et al., 1995). El esfuerzo de muestreo fue de 

3 días con sus noches por cada temporada. 
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Se creó un registro individual por cada ejemplar de roedor capturado con los 

siguientes datos: fecha de captura, nombre de la UP, clave de identificación del 

ejemplar, especie, sexo, estado reproductivo, peso, datos morfométricos (longitud 

de la cola, longitud del cuerpo, longitud de la pata derecha y longitud de la oreja 

derecha), tipo de asociación vegetal donde se dio la captura y observaciones (Mills 

et al., 1995). La identificación de los ejemplares se realizó con base en sus atributos 

morfométricos y características externas, usando como referencia guías de 

identificación (Ceballos, 2014; Reid, 2009).  

Toma de Muestras Sanguíneas 

La muestras sanguíneas fueron obtenidas mediante punción del seno retro-orbitario 

ocular con capilar de vidrio, técnica descrita por Mills et al. (1995) y avalada por la 

NOM-062-ZOO-1999 (SAGARPA, 2001). Posteriormente, la sangre colectada fue 

depositada en una tira de papel filtro (Advantec Nobuto Blood Filter Strip®) marcada 

con la identificación del ejemplar. Los ejemplares fueron marcados temporalmente 

en la parte superior de la base de la cola con plumón indeleble (Arriaga et al., 2015; 

SAGARPA, 2001) y liberados en el sitio donde fueron capturados siempre que se 

determinó que se encontraban sin signos de hemorragia y en buen estado de salud. 

Análisis de Laboratorio  

El análisis de laboratorio de las muestras sanguíneas se realizó como producto 

también del proyecto Ganadería y Ambiente (GANA; Galindo et al., 2013). La 

detección de anticuerpos IgG contra hantavirus del genotipo Sin Nombre Virus 

(SNV) se realizó mediante un inmunoensayo enzimático acorde a lo descrito por 

Schountz et al. (2007). La técnica utilizada se describe en el Anexo 1. Técnica 

inmunoensayo enzimático-ELISA indirecto. Se utilizó un conjugado de 

proteína A/G de Staphilococcus aureus y Streptococcus pneumoniae, marcada con 

peroxidasa de rábano picante, el cual reconoce a la fracción Fc de las IgGs.  Este 

protocolo se estandarizó con el uso de muestras de suero a una dilución 1/100 y un 

punto de corte de 0.2 de densidad óptica (DO), que reporta una especificidad de 

82.9% y una sensibilidad de 97.1%. Esta técnica ofrece la ventaja de detectar 

anticuerpos IgG de una mayor variedad de especies de roedores (Cautivo et al., 
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2014; Schountz et al., 2007; Vigueras, 2014). Al tener una alta afinidad por la IgG, 

esta técnica no es útil para la discriminación otras clases de inmunoglobulinas, como 

la IgM, la cual indica infecciones recientes (Schountz et al., 2007). 

Análisis de Paisaje 

La caracterización del paisaje de las UP se basó en dos aspectos: la 

heterogeneidad y el grado de conservación, los cuales se midieron con índices 

descritos a continuación: 

Índice de Heterogeneidad 

La heterogeneidad composicional del paisaje se midió a partir del número de 

coberturas presentes en cada UP usando el índice de Shannon (Dusek and 

Popelkova, 2012; Fahrig et al., 2011; McGarigal and Marks, 1994) . El índice de 

Shannon para paisaje se define como:  

𝐻𝑃 = − ∑ 𝑝𝑖 

𝑚

𝑖=1

ln 𝑝𝑖 

Donde 𝑚 es el número de coberturas y 𝑝𝑖 es la representación proporcional del i-

ésimo tipo de cobertura del paisaje en el área total. La HP expresa la incertidumbre 

con la que se puede predecir a qué cobertura pertenecerá un punto de la UP 

seleccionado al azar. Se entiende que un alto valor de HP indicará una alta 

diversidad de paisaje (heterogeneidad). El valor resultante puede ir de 0 a 1, 

indicando que valores cercanos a 1 se consideran como una UP con alta 

heterogeneidad (Turner and Gardner, 2015). Se utilizó la función diversity de la 

paquetería Vegan para calcularlo (J Oksanen et al., 2017). 

Se realizó la conversión del índice de Shannon del paisaje a Diversidad Verdadera, 

que en este caso se describirá como Número Efectivo de Coberturas, para facilitar 

su interpretación (Dušek and Popelková, 2017). La conversión se realiza con la 

siguiente ecuación: 

IH = exp (− ∑ Pi ln Pi

m

i=1

) 
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El valor resultante del índice (que se denominó IH) puede ir de 0 en adelante, 

indicando que valores más altos se consideran como una UP con alta 

heterogeneidad. El número efectivo de coberturas para cada UP fue calculado con 

la función d de la paquetería Vegetarian (Charney and Record, 2012) 

Índice de Conservación  

Para caracterizar el paisaje de las UP con base en su grado de conservación se 

propuso un índice, llamado Índice de Conservación (IC). Este calcula el promedio 

del grado de conservación del paisaje, dado que todas las UP presentaban más de 

un tipo de cobertura, es decir, todos eran heterogéneos. El IC se calculó con la 

siguiente formula:  

𝐼𝐶 =  ∑(%𝐴𝐶𝑥𝑉𝐶) 

El IC puede tomar valores entre 0 y 10, donde %AC se refiere al porcentaje de área 

de la UP ocupada por cierta cobertura vegetal, y VC se refiere al valor otorgado a 

cada cobertura: arbolado=1.0, forestal=0.75, agrícola=0.50, pastizal=0.25 y sin 

vegetación=0. El valor asignado a cada cobertura es una medida relativa de la 

complejidad estructural de la vegetación y de los procesos de perturbación a los que 

está sujeta. UPs con valores altos de IC (cercano al 10) se interpretan como sitios 

con poca perturbación. 

Similitud del Paisaje 

Para conocer que tan parecidos son los paisajes entre UP se calculó el índice de 

Morisita (Magurran and McGill, 2011), el cual mide la similitud entre las unidades de 

paisaje usando los datos de la abundancia de sus coberturas. Este índice se calcula 

con la siguiente fórmula: 

𝛽 =  1 − 
2 ∑ 𝑥𝑖𝑗𝑥𝑖𝑘

(𝜆𝑗 + 𝜆𝑘)𝑁𝑗𝑁𝑘

 

Donde 𝑥𝑖𝑗  es la abundancia de superficie del i tipo de cobertura en la UP j, 𝑥𝑖𝑘 es el 

la abundancia de superficie del i tipo de cobertura en la UP k, Nj es el número total 

de coberturas en la UP j, Nk el número total de coberturas en la UP k y λj \ λk es el 



19 
 

 
 

índice de diversidad de Simpson para la UP j o k (Barwell et al., 2015). Sus valores 

resultantes pueden ir de 0 (no hay similitud) hasta 1 (similitud total). Para el cálculo 

de este índice se utilizó la función vegdist de la paquetería Vegan (Jari Oksanen 

et al., 2017) implementada en el software libre de R (Team, 2017).  

Análisis de Diversidad de Roedores 

Análisis de Diversidad Taxonómica  

Para el análisis de la diversidad taxonómica de roedores se calculó la riqueza 

específica, el índice de Shannon y la diversidad verdadera, mientras que para 

conocer la estructura y composición de las comunidades de cada UP se 

construyeron curvas de rango-abundancia. Por otro lado, para conocer la diversidad 

filogenética se usó el índice de Faith. Estos cálculos se realizaron con el software 

libre de R  (Team, 2017, 2015). 

• Riqueza Específica 

La riqueza específica (S) se define como el número de especies presentes en cada 

UP, sin que se tome en cuenta su abundancia o importancia (Magurran, 2004; 

Moreno, 2001). Estos valores fueron calculados usando la función specnumber de 

la paquetería Vegan (J Oksanen et al., 2017). 

• Índice de Shannon (H)  

Mide el grado promedio de incertidumbre con el que se predice a qué especie 

pertenece un individuo escogido al azar. Se calcula con la siguiente ecuación: 

𝐻′ = − ∑ 𝑝𝑖

𝑆

𝑖=1

ln 𝑝𝑖 

Donde 𝑝𝑖 es la proporción de individuos de la i-ésima especie. Un valor resultante 

alto indica una alta diversidad de especies. Se obtienen valores de 0 cuando solo 

hay 1 especie (Magurran, 2004; Moreno, 2001). Se utilizó la función diversity de 

la paquetería Vegan (J Oksanen et al., 2017).  

• Diversidad Verdadera (D) 
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Los valores obtenidos del índice de Shannon para cada UP fueron convertidos a 

diversidad verdadera (también llamada “número efectivo de especies”) para facilitar 

su interpretación y la realización de comparaciones entre las UPs (Jost, 2006). Para 

realizar la conversión se utilizó la siguiente ecuación: 

D = exp (− ∑ Pi ln Pi

s

i=1

) 

El número efectivo de especies para cada UP fue calculado con la función d de la 

paquetería Vegetarian (Charney and Record, 2012). 

• Curvas de Rango-Abundancia 

Para visualizar la distribución de las abundancias de las especies que componen 

las comunidades de roedores de cada UP se construyeron curvas de rango-

abundancia. Estas curvas muestran de manera gráfica el orden jerárquico de las 

especies con base en su abundancia relativa. El eje Y expresa la contribución de 

cada especie en la abundancia total de la comunidad y el eje de las X muestra el 

orden o rango de abundancia de cada especie respecto a las demás.  

El tipo de pendiente de la curva permite reconocer si las comunidades son 

equitativas (pendientes ligeras) o si contienen especies dominantes (pendientes 

pronunciadas) (Magurran, 2004; Barrientos Medina et al., 2016). Las proporciones 

para cada especie por UP fueron calculadas con la función rankabundance de la 

librería BiodiversityR (Kindt and Coe, 2005). 

Análisis de Diversidad Filogenética de Roedores  

La diversidad filogenética nos indica qué tan diferentes o singulares son las 

especies de una comunidad basándose en sus relaciones genealógicas y en los 

diferentes modelos de evolución de genes y caracteres (Moreno, 2001). Una 

comunidad considerada como diversa es aquella que tiene una colección de 

especies altamente variada, es decir, sus especies pertenecerán a muchos grupos 

taxonómicos a partir del nivel de género (Faith, 1994; Magurran, 2004).   



21 
 

 
 

La obtención de los valores de diversidad filogenética (PD) para cada UP por cada 

temporada se realizó con el índice de Faith, que calcula la suma de las distancias 

de todas las ramas del árbol taxonómico desde su raíz. Valores bajos de PD indican 

que las especies consideradas son filogenéticamente cercanas, mientras que 

valores altos sugieren una comunidad más diversa (Faith, 1994, 1992). El árbol 

utilizado como base para realizar el cálculo de PD fue el super-árbol filogenético de 

mamíferos publicado por Bininda-Emonds en 2004. Se usó la función pd de la 

librería Picante para calcular el índice de Faith de cada UP (Kembel et al., 2010)                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                               

Análisis de la Seroprevalencia de Hantavirus 

La seroprevalencia en los roedores capturados fue calculada con base en los 

resultados obtenidos por el análisis serológico. Se calculó una prevalencia puntual 

(PP) para cada UP por temporada y para cada especie capturada con la siguiente 

fórmula: 

𝑷𝑷 =
# 𝑷𝒐𝒔𝒊𝒕𝒊𝒗𝒐𝒔

# 𝒕𝒐𝒕𝒂𝒍 𝒅𝒆 𝒊𝒏𝒅𝒊𝒗𝒊𝒅𝒖𝒐𝒔 𝒎𝒖𝒆𝒔𝒕𝒓𝒆𝒂𝒅𝒐𝒔  
 

Para reducir la variación en la confiabilidad de las estimaciones de prevalencias 

debido a la variación del número de individuos analizados de cada UP y de cada 

especie (tamaño de muestra (N) ), se realizó la ponderación de las prevalencias 

transformando el número de individuos analizados a Log10 (Arriero and Møller, 

2008), es decir, que la prevalencia fue calculada con la siguiente fórmula: 

𝐏𝐫𝐞𝐯 𝐏𝐨𝐧 = (𝐥𝐨𝐠𝟏𝟎(𝑵) ∗ 𝑷𝑷) 𝒙 𝟏𝟎𝟎 

El cálculo de la seroprevalencia se realizó con la función epi.prev de la librería 

epiR (Stevenson et al., 2018). 

Análisis Estadísticos 

Correlación del Paisaje y la Diversidad de Roedores 

Se realizó un análisis de correlación de Spearman para conocer la existencia de la 

relación entre el paisaje y la diversidad de las UP, por lo que se utilizaron los dos 

índices de paisaje, Índice de conservación e índice de heterogeneidad; y para la 

diversidad, la diversidad verdadera y la diversidad filogenética. 
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Análisis de Covarianza para comparar Curvas de Rango-Abundancia  

Se realizó un análisis de covarianza (ANCOVA) para valorar si existían diferencias 

significativas entre las estructuras de las comunidades de roedores a través de la 

comparación de las pendientes de las curvas de rango-abundancia de la comunidad 

(Abella-Medrano et al., 2015; Ortega-Álvarez and MacGregor-Fors, 2009) de cada 

UPs. Se realizaron comparaciones por temporada entre cada UP y por la misma UP 

entre temporadas. Debido a que solo se muestrearon en ambas temporadas 7 UPS, 

únicamente se realizaron ANCOVAs entre dichas UPs. 

Modelo Lineal Generalizado  

Una vez obtenidos los datos de diversidad y los índices de paisaje, para realizar una 

evaluación de la relación que estos tienen con la seroprevalencia se utilizó un 

Modelo Lineal Generalizado (GLM). 

Para conocer las variables explicativas relevantes para la realización de este 

análisis primero se construyó una matriz de correlación entre ellas, con la finalidad 

de evitar la co-linearidad (inclusión en el modelo de variables explicativas altamente 

correlacionadas entre sí). 

El modelo final se construyó teniendo como variable respuesta a la seroprevalencia 

y como variables explicativas la diversidades taxonómicas y filogenéticas, los 

índices de paisaje (índice de heterogeneidad e índice de perturbación), la 

temporada y la abundancia relativa acumulada de las especies de roedores 

reservorias de hantavirus de cada sitio. Para este modelo se utilizó una distribución 

de errores del tipo binomial y una función de vínculo de tipo logit. Para este análisis 

se utilizó la función glm de la paquetería Stats implementada en el software libre R 

(Team, 2017).  
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RESULTADOS 

Estructura del Paisaje 

Todos los sitios presentaron al menos un tipo de cobertura arbolada, con un rango 

del 0.4% al 100%. Dieciséis de las diecisiete UPs presentaron coberturas de 

pastizales, destacándose como la cobertura más dominante, representada en 10 

sitios con más del 90% de su extensión. Los valores mínimos de pastizal 

(excluyendo a la UP donde no se tenía pastizal) fueron mayores al 45% de la 

extensión de las UPs. Cuatro de las UPs presentaron cobertura agrícola, desde un 

2% hasta un 20%. Únicamente una UP presentó cobertura forestal que comprendía 

el 59.1% de su extensión total (Cuadro 4). 

Cuadro 4. Composición del paisaje de cada Unidad de Paisaje. La extensión de 
cada cobertura esta expresada en %. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Índice de Heterogeneidad  

De acuerdo con los valores del índice de heterogeneidad (IH) obtenidos para cada 

UP, Santa Cruz, Villa la Herradura y El Chaparral obtuvieron los tres primeros sitios 

del HP pues sus valores fueron los más altos, con un 0.88, 0.86 y 0.78, 

Unidad de Paisaje Arbolado Forestal Agrícola Pastizal 

Santa Cruz 32.8 59.1 8.1 0.0 

La Ceiba 53.2 0 0 46.8 

San Isidro 50.2 0 0 49.8 

Monforte 50 0 0 50.0 

Villa  22.9 0 11.4 65.7 

Diablo 18 0 0 82.0 

Chaparral 9.2 0 20 70.8 

Guadalupe 6.5 0 0 93.5 

Santa Cecilia 5.9 0 0 94.1 

La Dama  2.6 0 0 97.4 

Boochen 2.1 0 0 97.9 

Vista Alegre 1.2 0 2 96.8 

Macan-Cux 1.8 0 0 98.2 

Buenos Aires 1.3 0 0 98.7 

La Mora 0.9 0 0 99.1 

La Rosita 0.48 0 0 99.5 

Tres Lobos 0.4 0 0 99.6 

 Modificado de Proyecto GANA (Galindo et al., 2013) 
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respectivamente. La UP con el valor de índice más bajo fue Tres Lobos con un valor 

de 0.026 (Figura 1). 

Índice de Conservación 

En cuanto al índice de conservación (IC) el valor más alto fue Santa Cruz con 8.11, 

seguida de La Ceiba que obtuvo 6.49. Las UPs con los valores más bajos fueron La 

Rosita y Tres Lobos con 2.56, debido a que estos sitios presentaron la mayor 

extensión de pastizal (>99%) y una porción muy pequeña de cobertura arbolada 

(<0.5%) (Figura 1). 

 

Similitud del Paisaje 

El análisis de similitud basado en el índice de Morisita arrojó que existen 2 grandes 

grupos de las UPs (Figura 2), en donde Santa Cruz destaca como la UP más 

diferente en cuanto a su composición de paisaje, pues se observa sola en una rama 

del dendograma (en rojo).  

Figura 1. Valores de los índices de paisaje obtenidos de cada unidad de paisaje. 
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El otro gran grupo está conformado por el resto de las UP, aunque se observan 2 

subgrupos, uno conformado por las UP La Ceiba, San Isidro y Monforte (en verde), 

y el otro por el resto de las UP en las que predominan las áreas de pastizal (en azul). 

La UP Santa Cruz fue la que se situó por si sola en una rama pues fue la que más 

difirió de las demás en cuanto a su composición de paisaje al ser la única UP que 

presentó cobertura forestal y no presentar cobertura de pastizal.  

El grupo donde se situaron las UPs de la Ceiba, San Isidro y Monforte se caracterizó 

por que cada una de estas UPs estaba compuesta en ≥50% por cobertura arbolada, 

aunque el resto fuera pastizal. 

En el último grupo, que contuvo a 3 subgrupos, se situaron la mayoría de las UPs y 

se caracterizó por que estos sitios se componían en mayor cantidad de cobertura 

de pastizal, abarcando desde un 66% hasta un 99% por esta cobertura. En primer 

subgrupo se observa a Villa La Herradura y El Chaparral debido a que presentaron 

la menor cantidad de pastizal de las UPs de este grupo, además de tener cobertura 

agrícola y arbolada. Estas dos UPs son las que le seguían en cuanto a DP a Santa 

Cruz. Sin embargo, no están agrupadas junto a esta ya que presentaban 65.7% y 

70.8% de pastizal. La UP Diablo se situó en un subgrupo solo, ya que si bien tiene 

un 82% de pastizal también presentó un 18% de cobertura arbolada. El último 

subgrupo contenía al resto de UPs que estaban en casi su totalidad compuestas por 

pastizal (≥90%) y el resto por una pequeña porción de cobertura arbolada la cual 

correspondía principalmente a cercas vivas. 
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Diversidad de roedores 

Fueron capturados en total 353 roedores en ambas temporadas del muestreo, 

pertenecientes a 3 familias, 9 géneros y 11 especies (Figura 3), con un esfuerzo de 

captura de 9,360 noches trampa. De éstas, seis especies son consideradas (de 

acuerdo con la literatura) como reservorios de hantavirus.   

 Temporada de Secas 

Análisis de Diversidad Taxonómica de Roedores 

La UP que obtuvo la mayor diversidad fue Vista Alegre con una riqueza específica 

(SR) de 8 especies de roedores con 5.85 especies efectivas (D). En el segundo y 

tercer lugar están El Chaparral y La Ceiba, ambos con SR de 7 y D de 5.07 y 4.89, 

respectivamente. La diversidad más baja la tuvo la UP Diablo, pues solo tuvo una 

SR de 1, por lo que D fue 1 especie efectiva (Figura 4). 

Figura 2. Dendograma de similitud de composición entre las unidades de paisaje. 
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Figura 4. Valores de los índices de diversidad de cada unidad de paisaje en la 
temporada de secas. Los sitios se muestran ordenados con base en el valor de IC 

que obtuvieron. D: Diversidad verdadera; SR: Riqueza específica. 

Figura 3. Árbol Filogenético de las especies de roedores capturadas. 
Se observan los géneros y familias a las que pertenecen. Los recuadros de color 
indican si la especie es considerada como reservorio (verde) o no reservorio (azul). 
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 Curvas de Rango Abundancia  

En la Figura 5 se observan las curvas de rango-abundancia resultantes de cada 

unidad de paisaje durante la temporada de secas. El acomodo de las curvas es de 

acuerdo con el dendograma de similitud del paisaje. 

La UP que más diversa en cuanto a riqueza de especies y equitatividad, es decir, 

en la similitud de abundancia relativa (AR) de sus especies, fue Vista Alegre. Le 

siguen El Chaparral, La Ceiba y Santa Cruz. En contraste, la UP menos diversa en 

riqueza de especies fue Diablo, con solo una especie y la menos equitativa Santa 

Cecilia, pues la especie Heteromys gaumeri tuvo una AR de 80%. 

La especie Sigmodon hispidus fue la más dominante en las UP pues fue la especie 

más abundante en 4 de las 17 UPs. Heteromys gaumeri y Peromyscus yucatanicus 

fueron las siguientes especies más dominantes dominando 3 UP cada una. En 

cambio, las especies que fueron las menos abundantes y por lo tanto se consideran 

como especies raras, fueron Reithrodontomys gracilis y Oryzomys couesi al solo 

encontrarse en una vez. 
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Figura 5. Curvas de Rango-Abundancia de las unidades de paisaje durante la 
temporada de secas. 
El acomodo de las UP es de acuerdo con el dendograma de similitud. Se muestra si la 
especie de roedor se considera como reservoria (figura sin relleno) o no reservoria 
(figura rellena) y si se obtuvieron individuos seropositivos (triangulo) o no (círculo). 
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Análisis de Diversidad Filogenética de Roedores  

La UP con la diversidad filogenética más alta fue El Chaparral con una PD de 322.4 

(SR 7), seguida de La Ceiba con 300.4 (SR 7) y Vista Alegre con 272.1 (SR 8). El 

valor más bajo lo obtuvo la UP Diablo con 78.2 que corresponde a solo 1 especie 

(Figura 6). 

 
Temporada de Lluvias 

Análisis de Diversidad Taxonómica de Roedores 

En esta temporada las UPs que presentaron la mayor diversidad fueron Guadalupe 

y Villa con un SR de 7 especies y 5.11 especies efectivas (D). Santa Cruz fue la 

siguiente UP más diversa con 5 especies (SR) y 4.76 especies efectivas. El sitio con 

menor diversidad fue Buenos Aires con SR de 3 especies y una D de 2.29 (Figura 

7). 

  

Figura 6. Diversidad Filogenética de las unidades de paisaje en la temporada de 
secas. 
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Curvas de Rango-Abundancia  

Las curvas de rango-abundancia resultantes de UP durante la temporada de lluvias 

se observan en la Figura 8. El acomodo de las curvas es de acuerdo con el 

dendograma de similitud del paisaje. 

En la temporada de lluvias, las UP más diversas de acuerdo con su riqueza de 

especies (7 especies) y equitatividad fueron Guadalupe y Villa. Mientras que las UP 

menos diversas en riqueza de especies fueron Macaan Cux y La Rosita. Así como 

la UP menos equitativa fue Buenos Aires. 

La especie más dominante fue Heteromys gaumeri, pues dominó 5 de 7 de las 

comunidades de las UP. En comparación, la especie más rara fue nuevamente 

Oryzomys couesi, pues solo apareció en una ocasión 

Figura 7. Valores de los índices de diversidad de cada unidad de paisaje en la 
temporada de lluvias. Los sitios se muestran ordenados con base en el valor de IC que 

obtuvieron. D: Diversidad verdadera, SR: Riqueza específica. 
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Figura 8. Curvas de Rango-Abundancia de las unidades de paisaje durante la 
temporada de lluvias. 
El acomodo de las UP es de acuerdo con el dendograma de similitud. Se muestra si la 
especie de roedor se considera como reservoria figura sin relleno) o no reservoria (figura 
rellena) y si se obtuvieron individuos seropositivos (triangulo) o no (círculo). 
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Análisis de Diversidad Filogenética de Roedores  

Durante esta temporada los valores de PD más altos fueron obtenidos por Villa la 

Herradura, Santa Cruz y Guadalupe con 317.7 (SR 7), 277.6 (SR 5) y 256.4 (SR 7). 

Mientras que el valor más bajo lo obtuvo Bueno Aires con 168.2 (SR 3) (Figura 9). 

Seroprevalencia 

Se realizó el inmuno-ensayo enzimático (ELISA) a un total de 347 muestras, de las 

cuales 25 resultaron positivas (Cuadro 5), dando una prevalencia global del 7.20%. 

Durante la temporada de secas se encontró a 19 individuos positivos de 250 

individuos analizados (7.60%). De las 18 UP muestreadas en esta temporada, 

únicamente 6 sitios, Finca la Mora, Guadalupe, Macaan Cux, Santa Cruz, Villa la 

Herradura y Vista Alegre, tuvieron ejemplares positivos (Figura 10). La UP que 

presentó la prevalencia más alta fue La Mora con 56.44%. Le siguen Villa con 

Figura 9. Diversidad Filogenética de las unidades de paisaje en temporada de 
lluvias. 
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53.96%, Guadalupe con 11.50%, Macaan-Cux con 10%, Vista Alegre con un 9% y 

por último Santa Cruz con 7.23%. 

En la temporada de lluvias se tuvieron a 6 individuos positivos de 97 analizados, 

dando una prevalencia de total de 6.19%. Solo 2 UPs presentaron individuos 

positivos, Villa y Guadalupe, con prevalencias de 23.68% y 13.46% 

respectivamente. 

 

Únicamente 2 UPs presentaron prevalencia en ambas temporadas. En Villa se vio 

una variación de la prevalencia de 23.68% en lluvias al 56.44% en secas, es decir 

una variación de un 30% entre temporadas, mientras que Guadalupe tuvo una 

variación de 13.46% en lluvias a 11.50% en secas (variación del 2.31%), por lo que 

se observa una prevalencia mayor durante la temporada de lluvias. 

La prevalencia entre las diferentes especies encontradas durante este estudio fue 

variable. De las 11 especies encontradas, 7 presentaron individuos positivos (Figura 

11). La especie Sigmodon hispidus presentó la prevalencia más alta de 30.34%. Le 

Figura 10. Prevalencias de las Unidades de Paisaje. 
Las líneas verticales indican los intervalos de confianza (95%). 
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siguen la especie Rattus rattus con 21.21%, Oryzomys couesi con un 15%, 

Oligoryzomys fulvescens con 12.20%, Heteromys gaumeri con 10%, y finalmente, 

obteniendo las prevalencias más bajas, están las especies del género Peromyscus, 

P. leucopus y P. yucatanicus con 8.48 y 7.23, respectivamente.  

 

Figura 11. Prevalencias globales registradas por especie de roedor. 
Las líneas verticales indican los intervalos de confianza (95%). 

 

Cuadro 5. Lista de ejemplares positivos a anticuerpos contra hantavirus. 

Temporada UP ID Especie Sexo Edad 

Secas La Mora FM2 Heteromys gaumeri M A 

Secas La Mora FM6 Oligoryzomys fulvescens M A 

Secas La Mora FM7 Peromyscus yucatanicus M A 

Secas La Mora FM4 Sigmodon hispidus M J 

Secas La Mora FM8 Sigmodon hispidus H A 

Secas Guadalupe G23 Peromyscus leucopus H A 

Secas Guadalupe G25 Peromyscus leucopus M J 

Lluvias Guadalupe 2G13 Peromyscus yucatanicus M A 

Lluvias Guadalupe 2G18 Rattus rattus M A 

Secas Macaan Cux MC9 Sigmodon hispidus M J 

Secas Santa Cruz SC3 Sigmodon hispidus H J 

Secas Santa Cruz SC44 Sigmodon hispidus M A 

Secas Villa  VH2 Heteromys gaumeri H J 
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Análisis Estadísticos  

Correlación del Paisaje y la Diversidad de Roedores 

Los valores resultantes de la correlación entre el paisaje y la diversidad de roedores 

no se pudo encontrar correlación debido que ninguna fue estadísticamente 

significativa (Cuadro 6). 

Cuadro 6. Resultados de análisis de correlación del paisaje y la diversidad de 
roedores. 

Correlación ρ p 

D-IC -0.08467 0.738 

D-IH 0.295302 0.234 

PD-IC 0.080537 0.751 

PD-IH 0.470831 0.057 

Secas Villa  VH3 Heteromys gaumeri M J 

Secas Villa  VH7 Oligoryzomys fulvescens M A 

Secas Villa  VH9 Rattus rattus M A 

Secas Villa  VH8 Sigmodon hispidus H J 

Secas Villa VH12 Sigmodon hispidus M J 

Lluvias Villa  2VH2 Sigmodon hispidus M A 

Lluvias Villa  2VH7 Sigmodon hispidus M J 

Lluvias Villa  2VH9 Sigmodon hispidus H A 

Lluvias Villa  2VH10 Sigmodon hispidus M A 

Secas Vista Alegre VA59 Oryzomys couesi H A 

Secas Vista Alegre VA50 Sigmodon hispidus M A 

Secas Vista Alegre VA58 Sigmodon hispidus M A 
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ANCOVAS 

En las comparaciones realizada entre las UPs en la temporada de secas (Cuadro 

7) solo se encontraron diferencias significativas (p<0.05) entre Boochen-Guadalupe, 

Boochen-Santa Cruz, y Guadalupe-Macaan Cux. 

En la temporada de lluvias (Cuadro 8) se encontraron diferencias significativas 

(p<0.5) para todas las comparaciones con la UP Buenos Aires, exceptuando a 

Buenos Aires-La Rosita. 

Las comparaciones de las comunidades de roedores entre las dos temporadas de 

una misma UP se muestran en el Cuadro 9. Únicamente se encontraron diferencias 

significativas en Guadalupe, Macaan Cux y Santa Cruz. 

 

SECAS Boochen
Buenos 

Aires
Guadalupe La Rosita

Macaan 

Cux
Santa Cruz

Villa la 

Herradura

Boochen

Buenos Aires

F1,6=0.8057 

P=0.43554  

Guadalupe

F1,8=12.072  

P=0.017763 

F1,5=1.8698 

P=0.30489

Rosita 

F1,6=0.8369 

P=0.42774

F1,3=0.1384 

P=0.7098

F1, 5=0.0108 

P=0.92655   

Macaan Cux

F1,9=1.0059   

P=0.3546    

F1,6=2.7061 

P=0.198514  

F1,8=10.537 

P=0.022796

F1,6=1.0437 

P=0.38215

Santa Cruz

F1,10=4.9122  

P=0.062211 

F1,7=0.335 

P=0.593738

F1,9=0.7885    

P=0.4087    

F1,7=0.0376 

P=0.85567   

F1,10=4.0958   

P=0.08266

Villa La Herradura

F1,8=0.0750 

P=0.795099   

F1,5= 0.1791 

P=0.7133

F1,7=2.6965 

P=0.175913   

F1,5=0.1035 

P=0.7782

F1,8=0.0393 

P=0.850578   

F1,9=2.6663 

P=0.153610

F: Valor de F de Fisher , P: Valor de significancia 

Cuadro 7. Matriz de valores obtenidos por ANCOVAS entre unidades de paisaje en 
temporada de secas. 
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S                        Ll Boochen Buenos Aires Guadalupe La Rosita Macaan Cux Santa Cruz

Villa la 

Herradura

Boochen
F1,9=0.3465 

P=0.5775479    

Buenos Aires
F1,4=2.7712 

P=0.34437  

Guadalupe
F1,10=8.7456 

P=0.021186 

Rosita 
F1,4=0.0065 

P=0.9489

Macaan Cux
F1,7=11.563 

P=0.027265

Santa Cruz
F1,10=6.4598  

P=0.038573 

Villa La 

Herradura

F1,10=0.0043    

P=0.9498

F: Valor de F de Fisher , P: Valor de significancia 

Cuadro 9. Matriz de valores obtenidos por ANCOVAS de comparación de la unidad 
de paisaje entre temporadas. 

LLUVIAS Boochen

Buenos 

Aires Guadalupe La Rosita Macaan Cux Santa Cruz

Villa la 

Herradura

Boochen

Buenos 

Aires

F1,7=21.473 

P= 0.009778

Guadalupe

F1,11=0.9417 

P=0.36026

F1,9=10.001   

P=0.01950 

Rosita 

F1,7=2.1810 

P=0.213778   

F1,5=1.1499 

P=0.39580

F1,9=0.6328 

P= .4566532    

Macaan Cux

F1,7=1.6906 

P=0.263375   

F1,5=22.7157 

P=0.04131 

F1,9=2.3743 

P=0.174278    

F1,5=3.4903 

P=0.20268  

Santa Cruz

F1,9=1.735 

P=0.235839   

F1,7=27.998 

P= 0.006123 

F1,11=3.6847  

P=0.091178 

F1,7=4.3308 

P=0.1059  

F1,7=0 .0192 

P=0.896421

Villa La 

Herradura

F1,11=1.4852 

P= 0.257672

F1,9=12.783  

P=0.01171 

F1,13=0.0156   

P=0.90312    

F1,9= 0.7392   

P=0.42292

F1,9= 3.4686  

P= 0.1118

F1,11= 5.1931   

P=0.05217 

 

Cuadro 8. Matriz de valores obtenidos por ANCOVAS entre unidades de paisaje en 
temporadas de lluvias. 
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Modelo Lineal Generalizado  

Las variables que explicaron de mejor manera la respuesta de la seroprevalencia 

de hantavirus fueron la diversidad taxonómica (D), la diversidad filogenética (PD), 

el índice de conservación del paisaje (IC), el índice de heterogeneidad (DP), la 

temporada (TEMP) y la abundancia relativa acumulada de especies reservorias 

(ABRES). Por lo que se especificó el modelo de la siguiente manera: 

Modelo: (POS, NEG) ~ D + PD + IC + DP + TEMP + ABRES 

El modelo resultante tuvo una Pseudo-R2 de 0.633, es decir que está explicando la 

variabilidad de la respuesta en un 63.3%, y el valor obtenido del Criterio de 

información de Aikake (AIC) fue de 55.714. Los valores de las variables explicativas 

obtenidos, así como su valor de significancia (p) se observan en el Cuadro 10. De 

las variables de diversidad de roedores, únicamente la variable PD fue 

estadísticamente significativa (p<0.05) mostrando una relación con la 

seroprevalencia ligeramente positiva. La variable diversidad taxonómica no fue 

significativa, sin embargo, la relación que mostraba con la variable de respuesta era 

negativa. En cuanto a los índices de paisaje, solo el IC mostró significancia 

estadística (p<0.05) con una relación ligeramente positiva. Se observó que la 

abundancia relativa de los reservorios tuvo una relación positiva con la variable 

respuesta, con significancia estadística (p<0.05). 

Cuadro 10. Resultados del Modelo Lineal Generalizado 

Variables 

Explicativas 

Valor Estimado 

 
P PseudoR2 AIC 

D -0.91839     0.065144 

0.633 55.714 

PD 0.05181  0.005676 

IC 0.05181 0.000174 

DP 0.27666     0.748130     

TEMP 0.43580     0.607538     

ABRES 0.08982     0.000335 

p: Nivel de Significancia, AIC: Criterio de Información de Aikake 
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DISCUSIÓN 

El objetivo general del presente estudio es conocer la relación del paisaje 

sobre la diversidad de roedores y la seroprevalencia de hantavirus, particularmente 

de la región del este de Yucatán. La inclusión del GLM fue una aproximación buena 

que permitió ver esta relación existente entre dichas variables, resaltando que las 

únicas variables que se encontraron estadísticamente significativas fueron el índice 

de conservación del paisaje (IC), la diversidad filogenética (PD) y la abundancia de 

especies reservorias (ABRES) las cuales mostraron una relación positiva con la 

seroprevalencia de hantavirus. 

El IC mostró una relación ligeramente positiva con la seroprevalencia, lo que sugiere 

que en paisajes más conservados se encontraría mayores seroprevalencias de 

hantavirus. Lo anterior contrasta con estudios que han encontrado que paisajes con 

mayor perturbación presentan mayor seroprevalencia (Goodin et al., 2006; Langlois 

et al., 2001; Rubio et al., 2014a; Suzán et al., 2008). No obstante, es importante 

recalcar que todas las UP que figuraron en el presente estudio correspondían a 

ranchos ganaderos, cuyo paisaje estaba compuesto por varios tipos de coberturas. 

Al no incluir UP de paisaje conservado, la relación arrojada por el glm puede no 

reflejar la relación verdadera. Una explicación probable es que las UP con valores 

más altos de IC, al tener mayor abundancia de coberturas de mejor grado de 

conservación albergan mayor cantidad de roedores (en cuanto a número de 

especies o densidad) y por consiguiente aumenta la probabilidad de presentar una 

seroprevalencia mayor. Lo anterior concuerda con los resultados del estudio hecho 

por Langlois et al. en 2001, donde observaron que los roedores abandonan o 

transitan por parches de hábitat malo en búsqueda de hábitat bueno, 

concentrándose en estos, lo que aumenta la densidad poblaciones llevando al 

aumento de la transmisión de hantavirus.  

Por otra parte, es importante resaltar que la PD también mostró una relación positiva 

leve con significancia estadística. No así, la variable D, que midió la diversidad 

taxonómica, pues mostró una fuerte relación negativa con la seroprevalencia, pero 

no fue significativa. Este contraste entre en la relación que muestran las diferentes 
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variables de diversidad es un ejemplo de la importancia de incluir medidas de los 

diferentes niveles de la diversidad en los estudios de las enfermedades infecciosas. 

Si solo se hubiese incluido la diversidad taxonómica (correspondiente a la variable 

D y calculada, en este estudio con el índice de Shannon y Número efectivo de 

especies), se habría concluido que se apoyaba la teoría del efecto de dilución 

(Schmidt and Ostfeld, 2001). Al incluir la PD se observa lo contrario: a mayor 

diversidad filogenética aumenta la probabilidad de una mayor seroprevalencia. 

Como consecuencia de la modificación del paisaje, se podría tener más especies 

de roedores conviviendo en los mismos espacios, resultando quizás en el aumento 

de la probabilidad de que los hantavirus puedan saltar de hospederos, es decir, que 

se transmitan entre especies de hospederos (Holmes and Zhang, 2015) y por lo 

tanto un aumento en la seroprevalencia. 

La variable restante que mostró significancia fue la ABRES, por lo que según el 

modelo a mayor abundancia reservorios se aumentaría la probabilidad de tener 

individuos seropositivos a hantavirus. Las abundancias de los roedores reservorios 

pueden verse influenciadas por una variedad de factores, desde climatológicos 

hasta antropogénicos (Mills et al., 2010), pero varios estudios han identificado que 

la composición y la estructura de las comunidades de roedores es un factor 

importante que influye en la dinámica de los hantavirus, por lo que el aumento en la 

abundancia de los roedores reservorios deriva en un aumento en la seroprevalencia 

(Bagamian et al., 2012; Blasdell et al., 2011; Castro-Arellano et al., 2009; Clay et al., 

2009; M. Denise Dearing and Dizney, 2010; Dizney and Ruedas, 2009; Suzán et al., 

2009). En el estudio experimental realizado por Suzán et al. en 2009 se vio que el 

aumento de las abundancias relativas de roedores reservorios de hantavirus, 

después de la remoción de especies no reservorias de las comunidades, incrementó 

las tasas de transmisión y por lo tanto la seroprevalencia de hantavirus. 

En este estudio se encontraron animales positivos a la detección de anticuerpos 

contra hantavirus en 6 sitios de los 17 muestreados en total. Hasta nuestro 

conocimiento, este es el primer registro documentado de la ocurrencia de 

anticuerpos contra hantavirus en roedores del noreste del estado de Yucatán. Este 
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hallazgo contrasta con los resultados del estudio realizado en este mismo estado 

por Vado-Solís et al. (2003) en el cual no se encontraron roedores positivos. Sin 

embargo, varios estudios realizados en otros estados del país han identificado 

roedores seropositivos a hantavirus (Arellano et al., 2012; Castro-Arellano et al., 

2009; Chu et al., 2008; Hjelle et al., 1995; Kariwa et al., 2012; Mantooth et al., 2001; 

Milazzo et al., 2012; Rubio et al., 2015; Saasa et al., 2012; Suzán et al., 2001; 

Vigueras, 2014). Con la adición de este estudio a esta lista, actualmente son 19 los 

estados de México donde los hantavirus están presentes en las poblaciones de 

roedores. 

Adicionalmente, el presente estudio es el primero en el que se detectaron individuos 

seropositivos a hantavirus de las especies de roedores Heteromys gaumeri y 

Peromyscus yucatanicus, lo que no se había encontrado en anteriores estudios, 

como por ejemplo en el realizado por Vado-Solís et al. en 2003 también en el estado 

de Yucatán. En dicho estudio se realizó el muestreo en zonas de actividades 

pecuarias, como ranchos ganaderos y granjas porcícolas, cercanas a poblaciones 

rurales en 9 municipios del estado, incluyendo Tizímin, y mencionan que la especie 

que capturaron con mayor abundancia fue P. yucatanicus, pero no identificaron 

individuos seropositivos.  

Por otro lado, a pesar de que no se detectaron individuos seropositivos de la especie 

Reithrodontomys gracilis en este estudio, sí se ha identificado a algunos genotipos 

de hantavirus en otras especies de roedores de este género, como R. megalotis y 

R. sumichrasti (Hjelle et al., 1995; Saasa et al., 2012), imposibilitando descartar que 

esta especie sea susceptible al virus. A pesar de la creencia común de que cada 

hantavirus tiene uno hospedero particular, lo que es sugerente de procesos de co-

evolución, se ha considerado también que la ocurrencia de anticuerpos en especies 

cercanas filogenéticamente o simpátricas (Esto es, especies diferentes que ocupan 

un mismo hábitat)  puede explicarse debido a se está transmitiendo un mismo 

genotipo de hantavirus entre las especies  diferentes (Holmes and Zhang, 2015; 

Mantooth et al., 2001).  
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Es importante señalar que en el presente estudio se realizó la detección de los 

hantavirus únicamente por medio de serología para SNV. Sin embargo, debido a 

que se presenta reactividad cruzada entre genotipos de hantavirus en las pruebas 

serológicas (Schountz et al., 2007; Vaheri et al., 2008), no fue posible determinar la 

identidad del hantavirus presente en la zona donde se realizó el estudio. Futuros 

estudios para la identificación de los hantavirus presentes en la zona ganadera de 

Yucatán son necesarios.   

Al hacer una comparación de las seroprevalencias registradas entre temporadas, 

resultó evidente que en la temporada de secas se presentaron más sitios con 

seroprevalencia, si bien el número de UP muestreadas no fue el mismo en entre 

temporadas. Solo dos de las seis UP en total que presentaron seroprevalencia la 

presentaron en ambas temporadas. Se ha visto que la dinámica de los hantavirus 

en las poblaciones de sus hospederos es afectada por factores climatológicos, como 

lo es la temporada (Bagamian et al., 2012; Forbes et al., 2018; Mills et al., 2010).En 

este estudio la temporada de secas corresponde a los meses de marzo a julio 

(primavera-verano). Los encontrado por Dearing et al., en 2009 en su estudio sobre 

la seroprevalencia de Sin Nombre Virus en P. maniculatus sostiene que las 

infecciones por hantavirus pueden depender de la temporada, pues al igual que en 

el presente estudio, los autores encontraron una mayor cantidad de individuos 

seropositivos en la temporada de primavera-verano.   

La presentación de mayores seroprevalencias durante la temporada de secas 

comúnmente se vincula con la época de reproducción. Es durante esta época que 

se aumenta la tasa de contactos, sea entre individuos de la misma especie o entre 

individuos de diferentes especies (Glass et al., 1988; Mills, 2005) resultado de 

cambios en el comportamiento, como el aumento de la agresividad en machos 

propiciando un aumento en la transmisión, o de los procesos fisiológicos necesarios 

para la reproducción, que pueden volver más susceptibles a los hospederos.  

(Bagamian et al., 2012). Esto es por el efecto inmunodepresor dado por las 

hormonas esteroides sexuales y/o debido al costo metabólico de la reproducción en 

los individuos (Dearing et al., 2009; Mills, 2005). En el presente estudio, algunas 
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hembras capturadas durante la temporada de secas fueron identificadas como 

preñadas o en lactación, lo que secunda la idea que las mayores seroprevalencias 

encontradas en esta temporada se debieron a lo anterior. No obstante, vale la pena 

mencionar que en algunos otros estudios también se ha observado que el aumento 

de la precipitación, que marca la temporada de lluvias, puede tener también un 

efecto positivo en la prevalencia, al aumentar la disponibilidad de recursos, lo que y 

favorece el incremento de la abundancia de las poblaciones de reservorios (Mills, 

2005). 

Con respecto a la seroprevalencia y el paisaje, cabe destacar que cinco de los sitios 

que mostraron seroprevalencia (Villa, Guadalupe, Vista Alegre, Macaan-Cux y La 

Mora) pertenecían al grupo de sitios con menores valores en los índices de paisaje, 

sin embargo, el sitio restante fue Santa Cruz, considerado con base en la 

caracterización de su paisaje como la UP con el mayor grado de conservación. 

En la península de Yucatán se tiene el registro histórico de 13 especies de roedores 

pertenecientes a las familias Heteromydae y Cricetidae, y de dos especies 

introducidas de la familia Muridae, Rattus rattus y Mus musculus (Zaragoza-

Quintana et al., 2016). Las especies Peromyscus yucatanicus y Heteromys gaumeri 

se consideran  endémicas de la provincia biogeográfica de la Península de Yucatán 

(Zaragoza-Quintana et al., 2016). Debido a que en el presente estudio se registraron 

11 de las 14 (78.5%) especies reportadas para el estado de Yucatán, podemos 

considerar que sus resultados son representativos de lo que ocurre en las 

comunidades de roedores de la región. 

Resulta interesante que las UP que albergaron comunidades de roedores más 

diversas fuesen las que presentaron altos niveles de seroprevalencia de hantavirus, 

sin embargo, es importante conocer la identidad o el rol de las especies en la 

ecología de los hantavirus. Se encontró que dichas comunidades están compuestas 

en su mayoría por especies hospederas de hantavirus.  Se ha confirmado que los 

hantavirus se transmiten de manera horizontal dependiendo de las densidades de 

las poblaciones de sus hospederos (Mills et al 1999), por lo que la alta abundancia 

de especies reservorias en algunos ranchos podría explicar la seroprevalencia 
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observada. Esta situación se repite prácticamente en todos los sitios muestreados 

ya que sus comunidades muestran desde 1 hasta 5 especies reservorias.  El efecto 

de dilución, que se ha asociado a patógenos de transmisión directa como el 

hantavirus (Suzán et al., 2009), sugiere que en sitios con alta diversidad se reduce 

la transmisión de los patógenos (Schmidt and Ostfeld, 2001). Blasdell et al.,  en 

2011 encontraron que sitios con menor riqueza específica de roedores presentaron 

mayor seroprevalencia, lo que apoya el efecto de dilución contrario a lo que se 

observó en este estudio. Aunque las comunidades fueron diversas, se encontró una 

alta presencia de especies reservorias de hantavirus que además tendieron a ser 

las dominantes.  

Las curvas de rango-abundancia permitieron observar la composición y estructura 

de las comunidades de roedores pertenecientes a cada una de las UP. Es así como 

se logró ver qué en las comunidades, con pocas excepciones, presentaban 

especies reservorias de los hantavirus. La presencia de estas especies puede estar 

explicada por las características del paisaje, ya que cada especie suele tener sus 

preferencias de hábitat. Por ejemplo, la presencia de M. musculus se encuentra 

generalmente asociada a sitios con cultivos, pastizales o cerca de asentamientos 

humanos (Cimé-Pool 2006) y P. yucatanicus puede considerarse una especie de 

rápida adaptación a los cambios de su hábitat (Panti-May et al. 2012). En contraste, 

S. hispidus está asociada a sitios con coberturas herbáceas densas (Cimé-pool et 

al., 2007). Sin olvidar que se ha observado que la fragmentación del hábitat 

incrementa la abundancia de especies reservorias, especialmente en ambientes 

tropicales asociados a actividades agropecuarias (Daily et al., 2014; M.D. Dearing 

and Dizney, 2010). Por ejemplo, Cimé-Pool et al. (2007; 2010) encontraron altas 

abundancias de P. yucatanicus y de H. gaumeri al realizar un estudio en 

agrosistemas de Yucatán 

 Además, el explorar las curvas de cada UP por temporada, permitió observar 

cambios en la composición y estructura de las comunidades. De particular interés 

son los cambios en las especies dominantes y en su abundancia, que pueden ser 

resultado de la disponibilidad de recursos en cada temporada. Por ejemplo, la alta 
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abundancia P. yucatanicus  que se observó en algunas UP en la temporada de 

secas, ha sido relacionada con el incremento en la producción de semillas de 

leguminosas, su principal fuente de alimento (Cimé-pool et al., 2007). Mientras que 

se han observado mayores abundancias de H. gaumeri en la época de lluvias 

gracias al aumento en la disponibilidad de su alimento, principalmente frutas y 

granos en esta temporada (Cimé-pool et al., 2007). En la temporada de secas, 14 

de las 17 comunidades de roedores tenían la presencia de especies de roedores 

reservorios de hantavirus. Resulta importante notar que en 10 de estas 

comunidades las especies dominantes fueron H. gaumeri, P. yucatanicus, S. 

hispidus, M. musculus y P. leucopus, siendo estas últimas 3 consideradas especies 

reservorias de hantavirus. En comparación, en la temporada de lluvias 6 de las 7 

comunidades presentaron especies reservorias, aunque solo en una comunidad se 

registró la dominancia de S. hispidus el resto de las comunidades estuvieron 

dominadas en su mayoría por H. gaumeri. Es interesante como con el cambio de 

temporada de secas a lluvias la especie que se vuelve dominante es H. gaumeri.  

De particular interés es que en las comunidades de roedores de las UP se observara 

la presencia de algunas especies con bajas abundancias, las cuales se pueden 

considerar como especies raras, como el caso de O. phyllotis (y en algunos sitios 

de P. yucatanicus). Estas abundancias se podrían explicar debido al tipo de 

muestreo, ya que se sólo se colocaron trampas a nivel del suelo, disminuyendo la 

probabilidad de capturar especies de hábitos arborícolas y semi-arborícolas 

(Zaragoza-Quintana et al., 2016). Para lograr encontrar una mejor representación 

de las comunidades de roedores de Yucatán sería indicado diseñar el muestreo 

para la captura de las especies por sus diferentes hábitos, pues sus abundancias 

podrían ser subestimadas.  

Con respecto, a la relación entre la diversidad de las comunidades de roedores y el 

paisaje se encontró lo siguiente: Por un lado, tras la realización de las 

comparaciones de las comunidades de las UP por medio de los ANCOVAS, no fue 

posible la identificación de la existencia de algún patrón. Al comparar las 

comunidades, se esperaba que encontrar diferencias significativas entre las 
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comunidades de sitios que obtuvieron altos valores en sus índices de paisaje contra 

sitios con bajos valores de estos. Sin embargo, ya fuera en la comparación de las 

UP en una temporada específica, o de las temporadas de una UP, no se pudo 

adjudicar a algo factor en específico la existencia de diferencias cuando en efecto 

las hubo. Por otro lado, resulta peculiar que hubo UP con altos valores de diversidad 

taxonómica y filogenética cuyos paisajes obtuvieron valores medios o bajos en 

cuanto al índice de conservación y el de heterogeneidad, como por ejemplo La 

Ceiba y Vista Alegre. Esto concuerda con lo reportado por Cimé-pool et al. en 2007, 

estudio en el cual al comparar la diversidad entre dos agrosistemas en el norte de 

Yucatán, encontraron que el pastizal fue el que presentó mayor diversidad 

taxonómica. De igual manera, otro estudio realizado por Cimé-pool et al. en 2010 

en el que se compararon sitios con un gradiente en de perturbación, también se 

encontró que el sitio con mayor riqueza específica y diversidad fue el pastizal 

hipotetizando que se debió al incremento de la heterogeneidad del paisaje.  

Existieron casos en los que las UP que presentaron alta heterogeneidad del paisaje 

también presentaron, como El Chaparral, tuvieron comunidades diversas. Fahrig et 

al. (2011) mencionan que una alta diversidad en sitios que presentan una alta 

heterogeneidad de paisaje se explica porque estos sitios tienen complementación 

del paisaje, esto es que presenten diferentes coberturas que en ocasiones le sean 

útiles a las especies. Dicha complementación permite tal vez la persistencia de las 

metacomunidades de roedores, aparentando un incremento en la biodiversidad.  

En general, al analizar las diversidades obtenidas para cada UP, no se observa que 

tengan correlación con sus valores obtenidos de los índices de paisaje (D-IC: ρ= -

0.085, p= 0.74; D-DP: ρ=0.29, p= 0.23; PD-IC: ρ =0.080, p= 0.75; PD-DP: ρ= 0.47, 

p= 0.05). Lo esperado era que los sitios con mejores valoraciones de paisaje fuesen 

aquellos que presentaran las comunidades más diversas. Se observaron sitios con 

valores bajos del índice de conservación y/o con alta heterogeneidad, pero en 

ocasiones tenían valores altos de diversidad, por lo que podemos decir que en el 

presente estudio no se pudo detectar que el paisaje se encuentre determinando la 

composición de las comunidades de roedores 
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Parece ser que en el presente estudio no se pudo encontrar una relación clara entre 

la diversidad y el paisaje ya que los resultados sugieren que el paisaje a esta escala 

no está determinando la diversidad de las comunidades de roedores. Lo anterior se 

piensa que puede ser consecuencia de dos aspectos de la metodología del presente 

trabajo: Primero, que la escala en la que se trabajó no fue la adecuada pues al 

trabajar a nivel de UP, es decir una escala local o una escala fina, los resultados 

obtenidos de cada una pueden no ser suficientes para poder hacer inferencias sobre 

la relación paisaje-diversidad de roedores. En otras investigaciones, como  las 

realizados por Langlois et al. (2001), Goodin et al. (2006) y  Ribeiro Prist et al. 

(2016), una escala regional o más gruesa para la caracterización del paisaje sí 

permitió encontrar vínculo significativos entre paisaje y diversidad. En suma, la 

escala del estudio debe de concordar con la escala en la que se desarrolle el 

proceso que nos interesa, es decir una escala regional que considere a la matriz 

adyacente  (Cale and Hobbs, 1994),  de otra manera puede no encontrarse un 

patrón o relación entre el fenómeno de interés y el paisaje (Li and Wu, 2004). Luego, 

las métricas para el paisaje utilizadas pudieron no ser suficientes para realizar una 

buena caracterización del paisaje de las UP. Únicamente se tomaron en cuenta los 

tipos y proporciones de coberturas, así como su grado de conservación dentro de 

los límites de las UP, estableciéndolas como sitios aislados. Sin embargo, se debe 

recordar que los roedores no son especies inmóviles por lo que sería recomendable 

en futuros estudios tomar en cuenta los componentes que rodean las unidades de 

paisaje, ya que podrían ser estos los que influyan en la presencia y abundancia de 

las especies de roedores. La inclusión de otras características del paisaje de los 

sitios de muestreo, tales como la heterogeneidad espacial, número de parches, 

tamaño de parches, distancia entre parches, entre muchos otros, podría brindar más 

información para poder identificar mejor la relación del paisaje con la diversidad de 

roedores (Cale and Hobbs, 1994).  

Lafferty y Wood (2013) sugieren que la diversidad como único amortiguador de las 

enfermedades no es un fenómeno universal, y que rara vez es el único factor local. 

De ahí que la ecología de los hantavirus puede verse afectada con la perturbación 

del paisaje, pues por un lado, la invasión de los hábitats de estos hospederos por 
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actividades antrópicas aumenta la tasa de contacto humano-roedor favoreciendo 

así la transmisión del virus y el aumento de casos de la enfermedad en los humanos 

(Bordes et al., 2015). Por otro lado, la modificación de los ecosistemas puede 

favorecer a las especies hospederas pues estas suelen ser especies generalistas 

que prosperan en ambientes perturbados, con lo que aumenta la prevalencia del 

virus y se incrementa la probabilidad de que cualquier contacto humano-roedor 

resulte en infección con el virus (Panti-May et al., 2012). En apoyo a lo dicho por 

Lafferty y Wood, Langlois et al. (2001) encontraron que la composición del paisaje 

tenía un efecto más fuerte en la incidencia de hantavirus en P. maniculatus que 

otras variables como la dinámica de la población de roedores, la temporalidad o el 

genotipo viral. 
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CONCLUSIONES 

Este es el primer estudio que identifica seroprevalencia de hantavirus en las 

comunidades de roedores de Yucatán, sumando actualmente 19 estados donde se 

han estudiado a los hantavirus en las poblaciones de roedores silvestres. 

La inclusión de métricas de la diversidad de las comunidades de roedores a nivel 

taxonómico y filogenético permitió tener nuevas perspectivas para el estudio de los 

hantavirus en las poblaciones de roedores silvestres, particularmente porque 

mientras la diversidad taxonómica apoyaba (según los análisis estadísticos) el 

efecto de dilución se encontró que la diversidad filogenética decía lo contrario. 

La exploración de las comunidades desde su composición y estructura 

(dominancia), permitió ver que conocer la identidad de las especies es importante 

para el estudio de enfermedades infecciosas, porque si bien se encontraron sitios 

con alta diversidad taxonómica y filogenética, sus comunidades estaban 

compuestas en gran mayoría por especies reservorias de hantavirus. 

Futuros estudios que busquen identificar la relación entre el paisaje, la diversidad 

de roedores y los hantavirus deberán realizarse a diferentes escalas y con diferentes 

métricas para la medición para analizar la interacción entre estos tres factores.  

Entender cómo se encuentran circulando los hantavirus en el estado de Yucatán es 

interesante debido al número reducido de especies de roedores que presenta, 

varias de las cuales son reservorias de estos virus. Continuar con el estudio de los 

hantavirus en México es muy importante para la generación de conocimiento sobre 

la ecología de estos virus y la prevención de las enfermedades que causan en los 

humanos. 
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ANEXO 

Anexo 1. Técnica inmunoensayo enzimático-ELISA indirecto. 

1. Resuspensión de las muestras sanguíneas conservadas en tiras de papel 

filtro Nobuto en 500 µl de PBS para la obtención del suero, una vez obtenido 

el suero se mantuvieron a -20°C. 

2. Sensibilización de placas con antígeno positivo (SPR 569) a una dilución de 

1:8000 (5ml de PBS 1X+ 0.6µl Ag+) y antígeno negativo SPR 568Ba una 

dilución de 1:5000 (5ml de PBS 1X + 1µl Ag -) se incubaron durante toda lo 

noche en cámara húmeda a 4°C. 

3. Lavado con buffer de lavado (PBS 1X+ Tween 20) 5 veces. 

4. Adición de buffer de bloqueo 100µl por pozo (leche descremada al 5% y 

tween 20 al 0.5%), adición de sueros controles el positivo se colocó en el 

pozo 1ª a una dilución de 1:1600 (11µl) y el control negativo fue colocado en 

el pozo 1B a una dilución de 1:25 (33µl) los sueros a analizar también se 

colocaron a una dilución de 1:25 (33µl por pozo), posteriormente se 

incubaron en cámara húmeda a 37°C durante una hora. 

5. Lavado con buffer de lavado, 5 veces. 

6. Adición del conjugado a una dilución de 1:2500 (4µl α-Peromyscus leucopus 

+ 4µl de α Rattus norvegicus + 10ml de buffer de bloqueo), posteriormente 

se incubaron en cámara húmeda a 37°C durante una hora. 

7. Lavado con buffer de lavado, 5 veces. 

8. Adición de 100µl del sustrato o revelador por pozo a una dilución 1:1 (5ml de 

ABTS + 5ML de H2O2), posteriormente se incubaron durante 30min a 37°C. 

9. Lectura de la placa a 405nm. 

Interpretación: 

• Valor de corte: para calcular este valor los controles fueron probados a 

diferentes diluciones (1:100, 1:400, 1:1600 y 1:6400) posteriormente el 

promedio y la desviación estándar del valor de densidades ópticas de 

estos sueros controles fueron acumuladas y usadas para calcular un valor 

igual a la media más 3 desviaciones estándar, este valor obtenido 
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representa nuestro valor de corte para la positividad del ensayo, el valor 

calculado fue de 0.453nm. 

• Para cada suero corrido consistió en restar el valor de la densidad óptica 

del panel de Ag- al valor de la densidad óptica del panel del Ag- para dar 

un ajuste neto del valor de DO para cada suero analizado. 

• El ajuste neto del valor de la DO para cada suero fue comparado con el 

valor de corte, cualquier valor mayor o igual que el de corte se 

consideraría positivo. 
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