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1. RESUMEN 
 

Los virus representan, sin duda, una de las fuentes más abundantes de diversidad 

genética en nuestro planeta. A pesar de los notables avances en su investigación, 

nuestro conocimiento sobre la riqueza viral asociada a hospederos vertebrados 

sigue siendo limitado. 

Por otro lado, las aves han mostrado ser excelente modelo para estudiar la riqueza 

viral. Esto se debe a que poseen una alta diversidad de especies y presentan 

características biológicas, inmunológicas y ecológicas que les permiten actuar como 

hospederos de enfermedades virales o participar en la trasmisión a otras especies. 

En México, se han realizado esfuerzos para describir la diversidad viral, 

especialmente en el contexto de aves acuáticas, lo que ha resultado en la  obtención 

de secuencias de diferentes familias virales.  

El presente estudio toma como base un reporte de viroma para analizar la diversidad 

viral asociada a aves de la familia Anatidae presentes en la cuenca de Lerma-

Santiago, México y explorar el potencial de diversidad de hospederos vertebrados 

en relación con los virus pertenecientes a las familias Herpesviridae, 

Alloherpesviridae, Adenoviridae, Retroviridae y Myoviridae. 

Mediante el uso de análisis de redes obtuvimos una proyección real de la interacción 

viral dentro de las diferentes especies de aves de la familia Anatidae presentes en 

la cuenca de Lerma-Santiago, México, así como una proyección potencial de esta 

interacción vírica con especies vertebradas presentes en México. 

Los resultados obtenidos, si bien evidencian la deficiencia en la investigación y 

consiguiente falta de información relativa a la diversidad viral, también reafirman, 

mediante las métricas de centralidad, que los animales domésticos, especialmente 

aquellos utilizados en la producción, desempeñan un rol de suma relevancia en el 

intercambio viral. 
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2. INTRODUCCIÓN 
 

México, como país megadiverso, destaca por su extraordinaria riqueza en términos 

de especies de flora y fauna, las cuales no solo son manifestaciones visibles de la 

diversidad natural, sino también constituyen un sistema genético altamente 

heterogéneo, que, en conjunto, forma una compleja red de ecosistemas (1). En este 

contexto de diversidad ecológica, los humedales emergen como elementos 

cruciales en el panorama mexicano. 

 

La definición de "humedal" ha sido abordada desde diversas perspectivas. Desde 

un enfoque ecológico y con fines prácticos, los humedales se pueden definir como 

áreas en las cuales el nivel del agua está cerca de, justo al, o encima del nivel de la 

superficie del terreno. Estos sitios tienden a presentar áreas de superficie acuática 

despejada, conocidas como espejos de agua, lo cual resulta especialmente 

atractivo para una gran variedad de aves durante sus procesos migratorios (2).  

 
En general, los ecosistemas tienden a mostrar una cierta tendencia de estabilidad 

aparente dentro de plazos medios, a escala humana, sin embargo hay que tomar 

en cuenta que son entidades cambiantes cuya trayectoria ecológica resulta 

determinada por los efectos de perturbaciones que de manera periódica o 

circunstancial se presentan en ellos y los ecosistemas acuáticos no son una 

excepción a este fenómeno. La presencia humana, la introducción de especies 

exóticas y otros factores antropogénicos representan riesgos significativos lo que a 

su vez pone en riesgo a las especies autóctonas del ecosistema, ya que al no haber 

interactuado previamente con especies foráneas, podrían enfrentar la depredación 

y el desplazamiento por competencia ecológica, así como el riesgo de exposición a 

patógenos que no formaban parte de su entorno original (1). 

 
En México, destaca la importancia de la colección de humedales que conforman la 

cuenca de Lerma-Santiago. Esta región se posiciona como la segunda cuenca más 

relevante del país en términos económicos, sociales y ambientales. Su extensión 
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abarca la Altiplanicie Meridional y atraviesa un total de nueve entidades federativas 

(3). Más allá de su dimensión geográfica, esta cuenca alberga una riqueza 

significativa de fauna y flora acuáticas. Entre sus componentes se encuentran 

numerosas especies endémicas y en peligro de extinción. Además, desempeña un 

papel fundamental en el sostén de las comunidades de aves acuáticas migratorias 

(4). 
 
En 2010 García-Espinosa y colaboradores, describieron la riqueza y abundancia de 

especies de aves en un el humedal que lleva por nombre “Bordo” y que conforma 

parte de la cuenca de Lerma-Santiago. Se identificaron un total de 23 especies de 

aves acuáticas, en su mayoría pertenecientes a la familia Anatidae (5). 

Posteriormente, en el año 2016, dentro de la misma cuenca Lerma-Santiago ahora 

en los humedales “laguna Chiconahuapan” y “laguna Chignauapan” llevaron a cabo 

un nuevo estudio denominado “Fecal virome composition of migratory wild duck 

species” (6). El propósito de ese estudio fue conocer la diversidad viral asociada a 

las aves acuáticas de la zona, logrando describir el viroma relacionado con virus de 

las familias Herpesviridae, Alloherpesviridae, Adenoviridae, Retroviridae y 

Myoviridae. El viroma es el componente viral del microbioma e incluye los virus 

eucariotas, bacteriófagos y aquellos que afectan a los hospederos, así como los 

elementos genéticos virales presentes en el genoma del hospedero (7). 
 
El viroma global (conjunto de todos los virus de la biosfera) es uno de los 

componentes menos documentados de la biodiversidad mundial. Se estima que hay 

al menos 40,000 especies de virus que son capaces de infectar a los mamíferos, de 

los cuales miles pueden probablemente infectar a los humanos (8) y otros miles, si 

no es que millones, están distribuidos por el árbol de la vida. Actualmente se tienen 

documentados algunos virus capaces de infectar a otras clases de hospederos 

como lo son virus de la gripe, como los coronavirus que circulan entre aves, 

mamíferos terrestres y cetáceos (9); del mismo modo, el virus del Nilo Occidental, 

el cual, infecta a humanos, otros mamíferos, aves (10) e incluso a algunos reptiles 

y anfibios (11). En este sentido, el viroma mundial forma una amplia y enmarañada 
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red de interacciones entre especies, una red que está muy poco documentada (12) 

y mucho menos estudiada. 
 
Dentro de la gran diversidad de vertebrados, las aves exhiben una alta diversidad 

de especies (13) y cuentan con características biológicas, inmunológicas y 

ecológicas que les permiten actuar como vehículos para la diseminación de 

patógenos, actuar como hospederos amplificadores de enfermedades, o ser fuente 

directa de virus emergentes en la trasmisión a otras especies (14), por lo anterior, 

las aves son un excelente parteaguas para un estudio multi hospedero. El presente 

estudio toma como base los resultados obtenidos del estudio realizado por García-

Espinosa y colaboradores (2016) con el propósito de analizar la diversidad viral 

asociada a aves de la familia Anatidae presentes en la cuenca de Lerma-Santiago, 

México y explorar el potencial de diversidad de hospederos vertebrados presentes 

en México vinculados a virus pertenecientes a las familias Herpesviridae, 

Alloherpesviridae, Adenoviridae, Retroviridae y Myoviridae. 

 

En los últimos años, se ha utilizado el modelo de análisis de redes para cuantificar 

las interacciones entre dos o más especies de vida libre, demostrando ser una 

herramienta altamente eficaz para este tipo de estudios, permitiendo describir y 

cuantificar la interacción y en algunos casos hasta la transmisión de patógenos  (15) 

(16) (17) (18) (19) en una amplia gama de especies (20). 

El análisis de redes permite flexibilidad en la representación de los sistemas 

hospedero-patógeno, ya que el enlace entre dos nodos puede representar cualquier 

modo relevante de transmisión y superar la necesidad de desarrollar una 

metodología específica para cada escenario de transmisión de patógenos, 

permitiendo implementarse de manera que muestren y cuantifiquen los efectos del 

nivel de movimiento en un modelo multinivel, incluso si estos efectos varían en el 

tiempo o varían según el hospedero (21).  

Desde una perspectiva biológica, una red consiste en un conjunto de nodos, que 

pueden representar especies o individuos que se conectan por medio de enlaces, 
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representando una interacción (22). Las redes pueden ser dirigidas y no dirigidas, 

dependiendo de la naturaleza de la relación entre los pares de nodos (23). Se 

denomina "red bipartita" cuando el conjunto de nodos abarca dos unidades distintas, 

como, por ejemplo, depredador y presa. Por otro lado, las redes unipartitas engloban 

un conjunto de nodos del mismo tipo, por ejemplo, una red de interacción social 

entre distintos individuos de una misma especie (23).  

El análisis de redes permite representar conexiones reales o potenciales de 

interacción con patógenos, evidenciar transmisión entre especies, coevolución de 

linajes de patógenos y hospederos o enlaces indirectos de transmisión de especies 

cruzadas a través de un hospedero o vector intermediario (17) . 

 

3. JUSTIFICACIÓN 
 

La investigación de la dinámica virus-hospedero ha estado históricamente enfocada 

en estudios que abordan una única especie o se limitan a familias específicas de 

animales, en su mayoría mamíferos. Esta perspectiva restringida puede pasar por 

alto las complejas relaciones que existen entre una amplia diversidad de 

hospederos y virus, lo que limita nuestra comprensión de la ecología de 

enfermedades y la propagación de patógenos.  

Dada la importancia de las interacciones virus-hospedero en la salud pública y 

animal, la conservación de la biodiversidad y la seguridad alimentaria, es 

fundamental abordar este tema desde una perspectiva macroecológica. 

El presente estudio busca llenar este vacío al implementar el enfoque de redes a 

una amplia variedad de hospederos, permitiendo una visión más completa y precisa 

de las interacciones entre virus y hospederos vertebrados de México.  
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Con este propósito, el objetivo del presente estudio es estimar la riqueza viral y la 

riqueza de hospederos real y potencial a partir de una red de interacciones de virus-

aves de la familia Anatidae presentes en cuenca de Lerma-Santiago, México. 

 

4. OBJETIVOS ESPECÍFICOS 
 
 

I. Describir la red de interacciones entre virus y aves de la familia Anatidae 

presentes en la cuenca de Lerma-Santiago, México. 

 

II. Generar una red potencial entre virus y vertebrados presentes en México. 

 

III. Identificar especies claves en la red potencial entre virus y vertebrados 

presentes en México. 

 

IV. Identificar el agrupamiento de las especies a partir de la identificación de 

comunidades.  

 

V. Obtener la relación entre riqueza viral y riqueza de hospederos.  

 
 

5. HIPÓTESIS 
 

1. Los nodos con altos valores de centralidad estarán representados por 

hospederos domésticos y por virus de importancia de salud pública y/o 

animal. 

 

2. La conformación de comunidades dentro de la red potencial de asociación 

virus-hospederos estará explicada por una aproximación taxonómica 
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3. Se espera una relación positiva entre la riqueza viral y la riqueza de 

hospederos dentro de las comunidades detectadas dentro de la red potencial 

de asociación virus-hospederos 

 
 

6. MATERIALES Y MÉTODOS 
 

En el presente estudio se utilizó el análisis de redes para conocer y modelar las 

interacciones entre virus y vertebrados, partiendo de la diversidad viral descrita en 

aves de la familia Anatidae presentes en cuenca de Lerma-Santiago, México de 

acuerdo al estudio realizado por García-Espinosa y colaboradores (2010) 

denominado “Fecal virome composition of migratory wild duck species” (6).  

 

La red que se construyó con estos datos será referida como "red observada", 

mientras que los datos proyectados a partir de esta red se denominarán "red 

potencial", la cual incluye la diversidad de hospederos vertebrados presentes en 

México. 

 

6.1. Red observada (virus - aves anseriformes) 
 
La red observada representa las interacciones entre virus y aves pertenecientes a 

la familia Anatidae presentes en la cuenca de Lerma-Santiago, México. Esta red se 

construyó utilizando datos de reportes de virus de las familias Adenoviridae, 

Alloherpesviridae, Herpesviridae, Myoviridae y Retroviridae que se encuentran en 

estas aves. Los datos fueron obtenidos a través de la base de datos denominada 

VIRION (The Global Virome, in one Network) obtenida el 15 de febrero del 2022 

(12).  

 
La base de datos VIRION (12) es un recurso publicado en el año 2022 de acceso 

libre, que ha sido creado para ofrecer una visión completa del panorama mundial de 

virus que afectan a vertebrados hasta la fecha actual. Esta base de datos se ha 

consolidado a partir de la recopilación de información proveniente de siete fuentes 
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principales, que incluyen GenBank, GLOBI, Shaw, HP3, EID2, PREDICT y GMPD. 

Estos recursos albergan registros de interacciones entre hospederos y virus, y en 

conjunto, proporcionan datos sobre un total de 9,521 especies de virus, de las 

cuales 1,661 han sido confirmadas por el Comité Internacional de Taxonomía de 

Virus o ICTV (24), 3,692 especies de hospederos vertebrados, y un asombroso 

conjunto de 23,147 interacciones únicas entre organismos que están 

taxonómicamente validados. 

 

Es relevante señalar que esta recopilación de datos abarca aproximadamente el 

25% de la diversidad total de mamíferos, lo que equivale a alrededor de 1,635 

especies de mamíferos de un estimado de ∼6,500 especies en total. Del mismo 

modo, comprende aproximadamente el 11% de la diversidad de aves, con datos 

sobre 1,072 especies de aves de un total estimado de ∼10,000 especies. En el 

contexto más amplio, esta base de datos abarca aproximadamente el 6% de la 

diversidad total estimada de vertebrados, que comprende alrededor de ∼60,000 

especies en total.(12). 
 
Dado el volumen sustancial de información contenido en esta base de datos, se 

implementó un proceso de filtrado que se base en la identificación de virus de las 

familias virales anteriormente mencionadas. Los registros debieron de haber sido 

corroborados por un método de detección como técnicas moleculares (PCR) y u o 

aislamiento viral para ser tomado en cuenta. Cada registros representa una unidad 

de observación única. La distribución de la especie aviar se corroboró a partir de 

listados de la Comisión Nacional para el Conocimiento y Uso de la Biodiversidad 

(CONABIO) (25), el Fondo Internacional para la Conservación de la Naturaleza 

(IUCN) (26), Infraestructura Mundial de Información en Biodiversidad (GBFI) (27), y 

la Enciclopedia de la Vida (EOL) (28).  
 
Para cada registro, se recopiló la información del hospedero, registrando el género 

(HostGenus), familia (HostFamily), orden (HostOrder) , clase (HostClass) y especie 

(HostOriginal) e información del virus, registrando de igual manera género 
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(VirusGenus), familia (VirusFamily), orden (VirusOrder), clase (VirusClass) y 

especie (VirusOriginal) así como su método de detección (DetectionMethod) 

pudiendo ser PCR y u o aislamiento.  
 

6.1.1. Construcción de la red observada. 
 

A partir de los datos obtenidos, se construyó la red observada bipartita no dirigida. 

Esta red está compuesta por 2 tipos de nodos virus y aves. Los enlaces representan 

el registro de un virus en un hospedero de ave anseriforme con distribución en 

México. 
 
Para conocer y describir la estructura de la red se usaron las siguientes medidas: 

Tamaño, es decir, el número total de enlaces de la red (29). Orden, el número total 

de nodos de la red (29). Densidad, proporciona el número promedio de 

interacciones por nodo (29) y está dada por el número de enlaces entre el número 

de nodos que tiene la red. Por último, diámetro, el cual, es la mayor de todas las 

distancias más cortas entre cada par de nodos de la red (30). 
 

6.1.2. Identificación de especies claves 
 
Con el propósito de  conocer la participación de los nodos en función de su posición 

en la red y la organización de sus interacciones (22), se calcularon métricas que en 

su conjunto se les denominan medidas de centralidad. En el contexto de este 

estudio, se emplearon las siguientes: Centralidad de grado (Degree), definida como 

el número de enlaces que conectan a un nodo (31) y permite identificar nodos 

importantes que denominados “especies claves” (32). Centralidad de 

Intermediación (Betweenness) que proporciona el número de caminos más cortos 

entre todos los nodos que pasan a través de un nodo focal (31); en otras palabras, 

cuantas más conexiones se hagan a través de un nodo mayor será su valor de 

intermediación (33) debido a que está participando como “puente” dentro de la red. 

Centralidad de Proximidad (Closeness) la cual mide la distancia relativa de un nodo 
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focal a todos los demás nodos de la red (31) e indica la rapidez/eficacia con la que 

un nodo puede influir en la red, por lo que el nodo con mayor valor de esta métrica 

está más cerca de todos los demás nodos que cualquier otro, y por tanto afectará a 

toda la red si algo sucede con este nodo (34). Por último, se calculó la Centralidad 

de Vector Propio (Eigenvector) que cuantifica la centralidad de un nodo como 

proporcional a la suma de todas las centralidades de sus nodos conectados (35). 
 

6.2. Red potencial (virus-vertebrados) 
 

Se denominó red potencial a la matriz construida con datos de reportes de virus de 

las familias Adenoviridae, Alloherpesviridae, Herpesviridae, Myoviridae y 

Retroviridae en hospederos vertebrados presentes en México, como una 

aproximación al potencial de hospederos asociados a las familias virales de interés. 
 

6.2.1. Construcción de la base de datos 
 
Los datos para la red potencial fueron obtenidos de la misma base de datos utilizada 

para la red observada (VIRION (12)) e igualmente se realizó un filtrado para que 

cada registro represente una unidad de observación única. Este proceso consistió 

en considerar la detección de un virus perteneciente a las familias virales 

mencionadas anteriormente y cuyo método de detección hubiese sido mediante 

técnicas moleculares como la PCR o aislamiento en un hospedero vertebrado con 

distribución en México, corroborado a partir de un listado de CONABIO (25), IUCN 

(26), GBFI (27), EOL (28).  

 

Para cada Registro, se recopiló la misma información que fue señalada en el 

apartado correspondiente a la red observada. Es importante mencionar que se 

excluyeron especies utilizadas con fines de laboratorio, como Mus musculus, Rattus 

rattus y Rattus norvegicus.  
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6.2.2. Construcción de la red potencial 
 
A partir de los datos obtenidos se construyó una red potencial bipartita no dirigida 

compuesta por 2 tipos de nodos: virus y hospederos que interactúan entre sí a 

través de enlaces no direccionados. Los enlaces representan el registro de un virus 

en un hospedero vertebrado con distribución en México. 
 
Para conocer y describir la estructura de la red, se utilizó la misma metodología 

descrita para la red observada, calculando tamaño, orden, densidad y diámetro. 
 
Con la finalidad de explorar a mayor profundidad las interacciones de la red 

potencial se optó por colapsar o dividir la red por tipo de nodo, obteniendo dos redes 

unipartitas no dirigidas. La primer red está compuesta por nodos hospederos 

vertebrados en la que los enlaces entre los nodos representan los virus compartidos, 

es decir, dos nodos están enlazados siempre que interactúan con el mismo virus. 

Por otro lados, la segunda red está compuesta por nodos virus, en la que los nodos 

se encuentran enlazados siempre que compartan un hospedero vertebrado. Este 

enfoque de colapso de red permite un análisis más profundo de las interacciones y 

relaciones existentes en el sistema. 

 

6.2.3. Identificación de especies clave 
 
Para conocer la participación funcional y dinámica de los nodos en función de su 

posición en la red y la organización de sus interacciones, se procedió a calcular las 

métricas de centralidad  previamente descritas en metodología de la red observada: 

centralidad de grado, centralidad de intermediación, centralidad de proximidad y 

centralidad de vector propio. 
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6.2.4. Detección de Comunidades 
 

Las redes tienen la propiedad de la estructura de comunidad, lo que significa que 

existe una alta probabilidad que cada nodo de un par tenga conexiones a nodos 

comunes (36). En sistemas complejos, como los abordados en este estudio, las 

redes no se comportan de manera aleatoria, sino que exhiben una significativa 

heterogeneidad que refleja un alto grado de orden y organización. En este 

escenario, la distribución de los nodos sigue una ley de potencia, y por lo tanto, 

muchos nodos con baja centralidad de grado coexisten con algunos nodos con alta 

centralidad de grado. Estos patrones organizativos evidencian la existencia de 

subunidades estructurales (sub redes) conocidas como comunidades (37).  

 
La exploración de las comunidades en una red no solo permite analizar su 

composición y su estructura modular, sino que también facilita la clasificación de los 

nodos según su posición estructural dentro de sus respectivas comunidades. En 

consecuencia, los nodos con una posición central (altos valores de centralidad) 

dentro de su comunidad, que comparten gran cantidad de nodos con sus 

compañeros de comunidad, pueden desempeñar un papel de mediación y conducir 

las relaciones e intercambios entre diferentes comunidades (38). 

 
Para identificar y cuantificar el número de comunidades presentes en la red 

potencial, así como sus nodos, se utilizó el algoritmo denominado “Fast Greddy” 

propuesto por Newman (39). Dicho algoritmo usa los valores de modularidad para 

la partición de la red en comunidades. El modelo funciona tratando de construir 

comunidades cada vez más grandes añadiendo nodos a cada comunidad uno por 

uno y evaluando una puntuación de modularidad en cada paso (39) 

 

6.2.5. Relación entre riqueza viral y riqueza de hospederos 
 
Por último, para conocer la relación entre el número de virus con el número de 

hospederos por comunidad, se realizó un análisis de regresión lineal simple. 



 18 

Además, se calcularon los residuales del modelo lineal con el propósito de evaluar 

si la riqueza viral observada difiere significativamente de la predicha por el modelo. 

 
Para todo el proceso de construcción y análisis de las redes, así como para el 

desarrollo de las demás etapas del presente estudio, se utilizó el software libre R 

(40) haciendo uso de  las paqueterías “tidyverse” (41) e “igraph” (42). Algunas de 

las representaciones visuales empleadas en este estudio se generaron mediante la 

herramienta de software "Gephi” (43). 

 

 

7. RESULTADOS 
 

Tras la depuración y filtrado de la base de datos original denominada VIRION, que 

inicialmente contenía 484,464 registros, se obtuvo un total de 938 unidades de 

observación. Es importante señalar que para la familia viral Myoviridae no se obtuvo 

ningún registro. 

 

7.1. Red Observada 
 

Dentro de las 938 unidades de observación, únicamente se identificaron 30 registros 

únicos correspondientes a aves de la familia Anatidae presentes en la cuenca de 

Lerma-Santiago, México. A partir de estos datos, se procedió a la construcción de 

la red observada bipartita no dirigida, la cual cuenta con un total de 26 nodos, de los 

cuales, 12 corresponden a nodos aves y 14 nodos a virus, estableciendo un total de 

30 enlaces entre ellos (Figura 1) 
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Figura 1. Red observada. Los nodos de color anaranjado intenso representan 

a los hospederos. Los nodos anaranjado tenue representan a los virus. El tamaño 
de los nodos es proporcional al valor de centralidad de intermediación. 

 
 
La red observada obtuvo un valor de diámetro de seis y un valor de densidad de 

0.092. En este contexto, estos resultados obtenidos hacen referencia a que una 

minoría de nodos establece la mayoría de las interacciones en la red, en este caso 

son los nodos Anas platyrhynchos y Avian leukosis virus. 

En cuanto a los nodos aves, se encontraron distribuidos de manera heterogénea en 

siete géneros. Paralelamente, los nodos virus también presentaron una distribución 

heterogénea dentro de cinco familias virales, exceptuando a la familia Myoviridae, 

para la cual no se obtuvo ningún registro, tal como se detalla en el Cuadro 1.  

ANATID ALPHAHERPESVIRUS 1

ANAS CRECCA
ANAS PLATYRHYNCHOS

BRANTA CANADENSIS

CAIRINA MOSCHATA

AVIADENOVIRUS KLC-2015

CLANGULA HYEMALIS

AVIAN LEUKOSIS VIRUS

ANAS ACUTA

ANAS CAROLINENSIS

MARECA PENELOPE
MARECA STREPERA

SPATULA CLYPEATA

CYPRINID HERPESVIRUS 3

DUCK ADENOVIRUS 3

DUCK ADENOVIRUS 4

DUCK ADENOVIRUS A

DUCK ATADENOVIRUS A

DUCK AVIADENOVIRUS B

DUCK INFECTIOUS ANEMIA VIRUS

FOWL AVIADENOVIRUS B

GALLID ALPHAHERPESVIRUS 2

ANSER ALBIFRONS

GOOSE ADENOVIRUS 5

ANSER ANSER DOMESTICUS

RETICULOENDOTHELIOSIS VIRUS
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Cuadro 1. Distribución de los diferentes tipos de nodos de la red observada. 

Género hospederos Nodos Familias virales Nodos 

Anas 4 Adenoviridae 8 

Anser 2 Alloherpesviridae 1 

Mareca 2 Herpesviridae 2 

Branta 1 Myoviridae 0 

Cairina 1 Retroviridae 3 

Clangula 1 Myoviridae 0 

Spatula  1 - - 

Total 12  14 

 
 
Referente a las medidas de centralidad, para la red observada, se obtuvieron los 

siguientes valores. Para la centralidad de grado, se registró un promedio de 2.30 

con un valor máximo de ocho asociado al nodo Anas platyrhynchos y un mínimo de 

uno, para la centralidad intermediación, el promedio fue de 16, con un máximo de 

111.4 también correspondiente al nodo Anas platyrhynchos y un mínimo de cero, 

en cuanto a la centralidad de cercanía, el valor promedio fue de 0.17, con un máximo 

de uno y un mínimo de 0.01, y por último, para la centralidad de vector propio se 

obtuvo un valor promedio de 0.30, con un valor máximo de uno igualmente 

correspondiente al nodo Anas platyrhynchos y un valor mínimo de cero. 

 

Los valores específicos de todas estas medidas de centralidad para cada nodo se 

encuentran detallados en los cuadros siguientes: 
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Cuadro 2.  Valores de centralidad de nodos aves en la red observada en orden 

decreciente al valor de centralidad de grado. 

Nodo Grado Intermediación Cercanía Vector propio 

Anas platyrhynchos 8 111.442 0.026 1. 

Cairina moschata 7 63.317 0.019 0.683 

Anas acuta 3 14.894 0.02 0.471 

Anas crecca 2 4.764 0.017 0.309 

Mareca penelope 2 4.583 0.017 0.319 

Mareca strepera 2 20 0.016 0.172 

Anas carolinensis 1 0 0.015 0.160 

Anser albifrons 1 0 0.014 0.159 

Anser anser domesticus 1 0 1 0 

Branta Canadensis 1 0 0 0.151 

Clangula hyemalis 1 0 1 0 

Spatula clypeata 1 0 0.015 0.160 
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Cuadro 3. Valores de centralidad de nodos virus en la red observada en orden 

decreciente al valor de centralidad de grado. 

Nodo Grado Intermediación Cercanía Vector Propio 

Avian leukosis virus 6 80.885 0.022 0.606 

Gallid alphaherpesvirus 2 5 37.732 0.02 0.599 

Anatid alphaherpesvirus 1 4 39.341 0.022 0.569 

Reticuloendotheliosis virus 3 21.921 0.021 0.572 

Duck adenovirus A 2 9.061 0.020 0.447 

Duck atadenovirus A 2 9.061 0.020 0.447 

Aviadenovirus KLC-2015 1 0 1 0 

Cyprinid herpesvirus 3 1 0 0.012 0.046 

Duck adenovirus 3 1 0 0.014 0.181 

Duck adenovirus 4 1 0 0.014 0.181 

Duck aviadenovirus B 1 0 0.014 0.181 

Duck infectious Anemia Virus 1 0 0.017 0.265 

Fowl aviadenovirus B 1 0 0.017 0.265 

Goose adenovirus 5 1 0 1 0 
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7.2. Red Potencial 
 

A partir de las 938 unidades de observación, se construyó una red potencial bipartita 

no dirigida, la cual está compuesta por  un total de 699 nodos (orden) y 787 enlaces 

(tamaño). La densidad obtenida es baja, con un valor de 0.0032, lo que indica que 

solo una pequeña proporción de los nodos están interactuando entre sí. El diámetro 

obtenido fue de 12 , lo que significa que la distancia más larga entre dos nodos en 

esta red es de 12 enlaces (Figura 2).  

 

De los 699 nodos presentes en la red potencial, 188 corresponden a nodos de 

hospederos vertebrados, distribuidos de manera heterogénea en seis clases 

diferentes. Los 511 nodos restantes, corresponden a nodos virus distribuidos de 

manera heterogénea en cinco familias virales, exceptuando a la familia Myoviridae, 

para la cual no se obtuvo ningún registro, tal como se detalla en el Cuadro 4. 

 

Cuadro 4. Número de nodos por tipo y familia en la red potencial. 

Familias hospederos Nodos Familias virales Nodos 

Actinopterygii 12 Adenoviridae 176 

Amphibia 4 Alloherpesviridae 12 

Aves 45 Herpesviridae 251 

Chondrichthyes 1 Myoviridae 0 

Mammalia 103 Retroviridae 72 

Reptilia 23 - - 

Total 188  511 
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Figura 2. Red potencial. Representación del colapso de la red potencial en dos redes 

unipartitas. El tipo de nodo (hospedero o virus) está representando por un color distinto. 
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Es relevante destacar que dentro de los 511 nodos virus que componen la red 

potencial, 109 de ellos interactúan con el nodo Homo sapiens, de los cuales 97 de 

estas interacciones son de tipo uno a uno, es decir, estos virus tienen únicamente 

interacción con el ser humano, esto equivale a aproximadamente el 19% de la 

riqueza total de virus en la red potencial. 

Además, se identificaron un total de 14 virus zoonóticos, como se detalla en el 

Cuadro 5. Para los propósitos de esta investigación, definimos como virus 

zoonóticos aquellos que tienen un registro (nodo) de interacción tanto con Homo 

sapiens como con al menos otro hospedero (nodo), basándonos en los datos 

consultados en VIRION (12). De estos 14 virus zoonóticos, seis pertenecen a la 

familia viral Herpesviridae, cuatro a la familia viral Retroviridae y cuatro a la familia 

viral Adenoviridae. Es importante destacar que no se encontró ninguna interacción 

que involucrara nodos hospederos de las clases Actinopterygii, Amphibia, 

Chondrichthyes y Reptilia." 

Esta revisión mantiene la claridad de la información y mejora la fluidez de la 

redacción. 

Cuadro 5. Nodos virus que interactúan con el nodo humano (Homo sapiens) y 

por los menos un nodo hospedero más. 

Nodo Virus Nodo hospederos con los que interactúa 

Suid alpaherpesvirus 1 

Felis catus, Procyon lotor, Ursus arctos, 

Canis latrans, Capra hircus, Ovis aries, Canis 

lupus familiaris, Canis lupus, Ursus 

americanus, Bos taurus, Sus scrofa, Sus 

scrofa domesticus 



 26 

 

Gallid alphaheresvirus 2 

Anas platyrhynchos, Anas crecca, Anser 

albifrons, Mareca penelope, Meleagris 

gallopavo 

Murine leukemia virus 
Sus scrofa, Bos taurus, Ovis aries, 

Oryctolagus cuniculus, Tadarida brasiliensis 

Human adenovirus D 
Capra hircus, Canis lupus familiaris, Sus 

scrofa 

Human herpesvirus 4 
Canis lupus familiaris, Canis familiaris, Canis 

lupus 

Bovine leukemia virus Ovis aries, Bos indicus, Bos taurus 

Human mastadenovirus C Felis catus, Canis lupus familiaris 

Human alphaherpesvirus 1 Tursiops truncatus, Oryctolagus cuniculus 

Porcine type-C oncovirus Sus scrofa, Sus scrofa domesticus 

Human gammaherpesvirus 4 Canis lupus familiaris 

Human mastadenovirus F Canis lupus familiaris 

Human adenovirus C Felis catus 

Human herpesvirus 1 Tursiops truncatus 

Simian foamy virus Ateles geoffroyi 
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El colapso de la red potencial resultó en dos redes unipartitas: la red hospedero-

hospedero y la red virus-virus (Figura 2). 

La red unipartita hospedero-hospedero consistió en 502 enlaces (tamaño), 188 

nodos (orden) que representan los hospederos vertebrados presentes en la red 

potencial, densidad con valor de 0.285 y, un diámetro con valor de siete, lo que 

significa que la distancia más larga entre cualquier par de nodos hospederos en esta 

red es de siete enlaces (Figura 2a). 

Por otro lado, la red virus-virus estaba compuesta por 8,915 enlaces (tamaño), 511 

nodos (orden) que representan los virus presentes en la red potencial,  densidad de 

0.068, lo que indica una menor densidad de conexiones entre los virus en 

comparación con la red hospedero-hospedero y un diámetro con valor igualmente 

de siete (Figura 2b).  

El colapso de la red potencial permitió resaltar a los nodos con participación 

funcional y dinámica dentro de la red. En otras palabras, se destacaron los nodos 

que tienen interacciones significativas y que juegan un papel importante en la 

estructura y dinámica de las interacciones entre hospederos vertebrados presentes 

en México y virus de las familias seleccionadas para este estudio. 

En la red hospedero – hospedero resalta el nodo Bos taurus al interactuar con 32 

nodos del total de 188 lo que representa una interacción con un 17% de los nodos 

de especies hospederas, mientras que el nodo Homo sapiens obtuvo el valor más 

alto de centralidad intermediación siendo este de 1,582.769 seguido por el nodo 

Anas platyrhynchos con 639.940 siendo entonces los nodos que están participando 

como puentes para más interacciones dentro de la red que podrían no ser posible 

sin la presencia de estas especies.  
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Figura 2a. Red potencial colapsada Hospedero-Hospedero. Los enlaces entre nodos hospederos 

representan virus compartidos, es decir, dos nodos están enlazados siempre que comparten una 

especie de virus. La diferencia en la intensidad del color representa a nodos de las diferentes clases 
de hospederos. 
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Figura 2b. Red potencial colapsada Virus-Virus. Los enlaces entre nodos virus representan dos 

nodos enlazados siempre que comparten una especie de hospedero. La diferencia de colores 

representa a nodos de las diferentes familias virales. 
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Con respecto a la medida de centralidad de cercanía cinco nodos de hospederos 

obtuvieron el  valor máximo que es igual a uno (Passer domesticus, Negaprion 

brevirostris, Zalophus californuanus, Phica vitulina, Conepatus leuconotus y 

Erethizon dorsatum); sin embargo, al analizar los valores del resto de las medidas 

de centralidad para estos nodos en específico se pudo observar que todos estos 

nodos  obtuvieron un valor de cero en la medida de centralidad de intermediación lo 

que hace referencia a que no están interactuando con ningún otro hospedero dentro 

de la red (no están compartiendo virus con el resto de hospederos de la red).  

 

El nodo Ovis aries obtuvo el valor más alto  de centralidad de vector propio, siendo 

este de uno, lo que hace referencia a que está teniendo interacciones con nodos 

con altos valores de centralidad como Bos taurus, Homo sapiens y Anas 

platyrhynchos. 
 
En la red virus- virus resalta el nodo Suid alphaherpesvirus 1 al obtener el valor más 

alto de centralidad de grado lo que representa que está interactuando con 205 

nodos de virus, lo que a su vez representa una interacción con el 40% de los virus 

presentes en la red, a su vez, este mismo nodo obtuvo el valor de más alto de 

centralidad de vector propio siendo este uno. 

 

Ciento ochenta y cuatro virus obtuvieron un valor de centralidad de vector propio de 

cero, lo que representa que no están teniendo interacción con el total de la red. 

Respecto al valor de centralidad de cercanía, 30 nodos virus obtuvieron el valor más 

alto siendo este de uno, sin embargo tanto sus valores de centralidad de 

intermediación como centralidad de vector propio fueron cero para todos los casos, 

por lo que nuevamente son nodos virus que no están teniendo interacciones con 

otros virus de la red (no están compartiendo hospedero). 

 
La conexión entre la red observada y la red potencial se está danda a partir de los 

nodos siguientes: Avian luekosis virus, Cyprinid herpesvirus, Fowl aviadenovirus B, 

Gallid alphaherpesvirus 2 y Reticuloendotheliosis virus (Figura 3).  
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En cuanto a las medidas de centralidad para la red potencial, en promedio muestra 

una centralidad de grado más alta que el de la red observada, siendo este de 63 

con un valor máximo de 109  correspondiente al nodo Homo sapiens y un mínimo 

de uno (Cuadro 6). En la centralidad intermediación se obtuvo un valor promedio de 

493.80 con un máximo de 58,138.21 igualmente correspondiente al nodo Homo 

sapiens y un mínimo de cero (Cuadro 7).  La centralidad de cercanía obtuvo un valor 

promedio de 0.15 con un máximo de uno y un mínimo de cero. Por último, para la 

centralidad de vector propio se obtuvo un valor promedio de 0.19 con un máximo de 

uno igualmente correspondiente al nodo Homo sapiens y un mínimo de cero 

(Cuadro 8).  

 

76 nodos obtuvieron el valor máximo posible de centralidad de cercanía, siendo este 

de uno. Sin embargo, es relevante señalar que estos nodos también obtuvieron 

valores de centralidad de vector propio y centralidad de intermediación de cero. 

Explorando un poco más estos nodos, pudimos notar que, de estos 78 nodos, 38 

son nodos virus y 38 son nodos hospederos lo que hace referencia a que están 

teniendo una interacción limitada uno a uno, lo que a su vez hace referencia a que 

se encuentran como puntos aislados en la red. 

 

Respecto a la medida de centralidad de vector propio, 292 nodos obtuvieron un 

valor de cero (79 hospederos y 213 virus) lo cual hace referencia a que el 41% del 

total de nodos realmente se encuentran en forma de redes satélite. 
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Figura 3. a) Red Observada y b) Red potencial. La sombra color anaranjado bajito en la red 

potencial ejemplifica la posición de los nodos de la red observada en la red potencial en un 

momento específico. 
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A continuación, en las siguientes tablas se muestras los 15 nodos con los valores 

más altos para cada medida de centralidad calculada. 

 

Cuadro 6. Lista de los 15 nodos hospederos con mayores valores de centralidad 

de Grado (degree) en la red potencial en orden decreciente. 

 Tipo de nodo Grado 

Homo sapiens hospedero 109 

Bos taurus hospedero 43 

Ovis aries hospedero 29 

Equus caballus hospedero 25 

Capra hircus hospedero 24 

Meleagris gallopavo hospedero 17 

Cervus elaphus hospedero 17 

Sus scrofa hospedero 17 

Felis catus hospedero 14 

Tursiops truncatus hospedero 14 

Glossophaga soricina hospedero 14 

Desmodus rotundus hospedero 13 

Canis Lupus familiaris hospedero 12 

Puma concolor hospedero 12 

Columbia livia hospedero 11 
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Cuadro 7. Lista de los 15 nodos virus con mayores valores de centralidad de 

Grado (degree) dentro de la red potencial en orden decreciente. 

 Tipo de nodo Grado 

Ovin gammaherpesvirus 2 virus 14 

Suid alphaherpesvirus 1 virus 14 

Suid herpesvirus 1 virus 10 

Psittacid alphaherpesvirus 1 virus 9 

Ovine herpesvirus 2 virus 9 

Avian leukosis Virus virus 8 

Feline leukemia Virus virus 8 

Cyprinid herpesvirus 3 virus 7 

Columbid alphaherpesvirus 1 virus 7 

Gallid alphaherpesvirus 2 virus 7 

Bovine alphaherpesvirus 1 virus 7 

Bovine hespesvirus 1 virus 7 

Reticuloendotheliosis virus virus 6 

Canine mastadenovirus A virus 6 

Equid alphaherpesvirsu 1 virus  
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Cuadro 8. Lista de los 15 nodos con mayores valores de centralidad de 

intermediación (beteenness) dentro de la red potencial en orden decreciente. 

  Tipo de nodo Intermediación 

Homo sapiens hospedero 58,138.21 

Gallid alphaherpesvirus 2 virus 24,035.67 

Suid alfaherpesvirus 1 virus 19,656.90 

Bos taurus hospedero 16,925.43 

Murine leukemia virus virus 12,668.21 

Meleagris gallopavo hospedero 12,524.97 

Ovis aries hospedero 9,478.70 

Tursiops truncatus hospedero 8,251.83 

Equus caballus hospedero 6,708.56 

Columbia livia hospedero 6,601.87 

Ovine gammaherpesvirus 2 virus 6,473.49 

Capra hircus hospedero 6,451.45 

Felis catus hospedero 6,392.31 
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Cuadro 9. Lista de los 15 nodos con mayores valores de centralidad de vector 

propio (eigenvector) dentro de la red potencial en orden decreciente. 

  Tipo de nodo Vector propio 

Homo sapiens hospedero 1 

Suid alpaherpesvirus 1 virus 0.1481 

Murine leukemia Virus virus 0.1207 

Human mastadenovirus D virus 0.1139 

Bovine leukemia Virus virus 0.1128 

Human herpesvirus 4 virus 0.1068 

Human mastadenovirus C virus 0.1062 

Porcine type-C oncovirus virus 0.1044 

Human gammaherpesvirus 4 virus 0.1020 

Human mastadenovirus F virus 0.1020 

Gallid alphaheresvirus 2 virus 0.1009 

Human adenovirus C virus 0.0992 

Human alphaherpesvirus 1 virus 0.0990 

Human herpesvirus 1 virus 0.0969 

Simian foamy virus  virus 0.0959 
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La detección de comunidades en la red potencial arrojó un total de 80 comunidades 

con un valor de modularidad de 0.84. Esta alta modularidad indica que la red 

potencial tiene una estructura altamente organizada en comunidades distintas. El 

promedio de nodos virus por comunidad es de 6.38, con un valor máximo de 95 y 

un mínimo de uno, mientras que para los nodos hospederos se obtuvo un promedio 

de 2.35 nodos por comunidad con un máximo de 22 y un mínimo de uno. 

 
De las 80 comunidades detectadas inicialmente, se identificaron 34 comunidades 

conformadas por solo 2 nodos, lo que representando una conexión uno a uno, 

mientras que algunas otras comunidades están conformadas por 3 nodos y que no 

están presentando ninguna conexión con el resto de la red (redes satélite). 

 

A razón de lo anterior, se implementó un proceso de filtrado de comunidades basado 

en los valores de centralidad de vector propio. Para que un nodo sea considerado 

en una comunidad, se requiere que su valor de centralidad de vector propio sea 

mayor que cero. Esta selección permite identificar nodos que están verdaderamente 

involucrados en alguna comunidad y que interactúan con el conjunto total de la red 

potencial, excluyendo así a las comunidades que actúan de manera aislada o como 

redes satélites. Tras aplicar este proceso de filtrado, se identificaron nueve 

comunidades a las cuales se les asignaron nombres de identificación (Figura 4). 

 
La relación entre la riqueza de hospederos con la riqueza de virus por comunidad 

se realizó entonces, a partir de únicamente estas 9 comunidades seleccionadas, sin 

detectar una relación lineal entre la riqueza de nodos hospederos con la riqueza de 

nodos virus por comunidad (R2 ajustada = 0.040, p = 0.30) (Figura 5) obteniendo 

valores de residuales negativos en 5 de las 9 comunidades (Cuadro 10).  
 
Las comunidades que llevan por nombre de identificación “cetáceos”, “artiodáctilos” 

y “humano” son las comunidades que obtuvieron residuales positivos, es decir, su 

riqueza viral es mayor a lo estimado por el modelo comparado con el resto de las 
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comunidades que obtuvieron residuales negativos indicando una menor riqueza 

viral de lo esperado por el modelo. 

 
La comunidad identificada como “aves” incluye todos los nodos hospederos de aves 

y los nodos virus presentes en la red observada, además de 24 nodos virus nuevos 

y 10 nodos de nuevas especies de aves. En esta comunidad, podemos encontrar 

virus de relevancia en la salud pública y animal, como Avian leukosis virus y Gallid 

alphaherpesvirus 2. 

 

La comunidad identificada como “cetáceos” está conformada por los nodos de las 

especies de delfines Tursiops truncatus y Grampus griseus, además del conejo 

común (Oryctalgus cuniculus). Estas especies están interactuando entre sí a través 

del nodo del virus zoonótico Human alphaherpesvirus 1, lo que sugiere la posibilidad 

de interacciones cruzadas entre especies que aparentemente no están relacionadas 

en términos de taxonomía. 

 

La comunidad identificada como "artiodáctilos" es la más grande en términos de 

número de nodos con un total de 111 nodos, representando un porcentaje 

significativo del 15.9% de la red total potencial. Esta comunidad está compuesta por 

nodos de especies de mamíferos domésticos, en su mayoría artiodáctilos, como el 

ganado bovino, ovino, caprino y porcino, entre otros. Además, esta comunidad 

incluye nodos virus de gran importancia para la salud pública y animal, como el virus 

de la leucemia bovina (Bovine leukemia virus) y el virus de la artritis encefalitis 

caprina (Caprine arthritis encephalitis virus), entre otros. 

 

La comunidad identificada como “carnívoros” está conformada tanto por nodos que 

representan a la especie de gato domestico (Felis catus) como por nodos de 

especies de carnívoro salvajes, como el puma (Puma concolor), el oso (Ursus 

arctos), entre otros. En lo que respecta a los nodos virus presentes en esta 

comunidad, cabe destacar a Suid alphaherpesvirus 1, causante de la enfermedad 

de Aujeszky y catalogado en este estudio como virus zoonótico. 
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La comunidad identificada como "variado" se compone de nodos hospederos 

mamíferos pertenecientes a diferentes órdenes, como Perissodactyla (que incluye 

especies como Equus caballus y Rhinoceros unicornis) y Carnivora (con especies 

como Canis lupus familiaris, Felis concolor y Ursus americanus), entre otros. En 

cuanto a los nodos virus que destacan en esta comunidad por su importancia en 

salud pública y animal, se encuentra el Equine Infectious Anemia Virus. 

 

En la comunidad identificada como "Humano", se registraron 95 nodos virus, los 

cuales están exclusivamente relacionados con el nodo hospedero humano. Como 

resultado, los valores de centralidad para todos estos nodos virus son los siguientes: 

en centralidad de grado, todos obtuvieron un valor de uno; en centralidad de 

intermediación, todos obtuvieron cero; en centralidad de cercanía, el valor fue de 

0.0006; y finalmente, en centralidad de vector propio, el valor fue de 0.094. Esto 

indica que todos estos nodos virus no tienen una participación significativa en la 

dinámica de la red y están altamente especializados en la interacción con el 

hospedero humano. 

 

La comunidad identificada como “peces”, se encuentran los nodos de peces de agua 

dulce de la clase AactinopterygiI (Cyprinus carpio, Abramis brama, Gasterosteus 

aculeatus, etc), junto con el nodo de la especie de ave Mareca strepera. La 

interacción entre estas especies se da a través de la interacción con el nodo virus 

Cyprinid herpesvirus 3. 

 

La comunidad identificada como "murciélagos" está compuesta por cuatro nodos, 

tres de los cuales representan murciélagos de la familia Molossidae, 

específicamente Molossus molossus, Tadarida brasiliensis y Molossus rufus, y el 

cuarto nodo corresponde a un murciélago de la familia Vespertilionidae, llamado 

Eptesicus furinalis. Los nodos virus presentes en esta comunidad son virus que han 

sido asociados únicamente con murciélagos, como PREDICT_HV-60, Bat 

betaherpesvirus, Bat gammaherpesvirus, entre otros. 
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Figura 4 Comunidades seleccionadas de la Red potencial. Los colores corresponden a cada una 

de las comunidades; la variación dentro del mismo color representa al tipo de nodo (virus u 
hospedero). 
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Figura 5. Riqueza viral por comunidad. Regresión lineal simple del número de virus por número 
de hospederos por comunidad seleccionada. El valor de la R2 ajustada = 0.040 y p = 0.30. Los 

diferentes iconos corresponden a las diferentes comunidades.  

 

 

Cuadro 10. Comunidades seleccionadas de la red potencial. 

  Identificación N. Hospederos N. Virus Residuales 

Comunidad 2 Aves 22 38 -0.3884 

Comunidad 3 Cetáceos 5 23 0.2485 

Comunidad 4 Artiodáctilos 16 94 1.0614 

Comunidad 5 Carnívoros 12 24 -0.1385 

Comunidad 6 Variado 12 33 -0.4530 

Comunidad 9 Humano 1 95 2.0886 

Comunidad 10 Peces 7 5 -0.1408 

Comunidad 13 Murciélagos 4 9 -0.6551 

Comunidad 16 Mono araña 1 6 -0.9413 
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Por último, la comunidad identificada como "mono araña" está compuesta 

exclusivamente por un nodo hospedero, Ateles geoffroyi, que representa a la 

especie de mono araña, y varios nodos virus que están vinculados específicamente 

a esta especie. Entre los virus presentes en esta comunidad, destaca el virus 

zoonótico Simian foamy virus.  

 

Estas comunidades resaltan la complejidad de las redes de interacciones virales y 

cómo diferentes grupos de hospederos pueden estar interactuando a través de virus 

compartidos. La presencia de comunidades con diferente tamaño y composición 

resalta la heterogeneidad en las interacciones virales en el sistema estudiado. 

 
 

8. DISCUSIÓN 
 

8.1. Red Observada 
 

De acuerdo con el portal de la Comisión Nacional para el Conocimiento y Uso de la 

Biodiversidad (CONABIO), en México se tienen registradas 41 especies de aves de 

la familia Anatidae (44). Sin embargo, en la red observada únicamente se 

registraron 12 especies, lo que representa aproximadamente el 29.3% del total de 

la riqueza de especies de aves anátidas reportadas en México. 

 

La limitada representación de especies de aves de la familia Anatidae en la red 

observada puede ser atribuible a múltiples factores. Es posible que los datos 

disponibles en la base de datos VIRION y las fuentes de referencia utilizadas no 

hayan capturado la totalidad de las interacciones entre virus y aves de la familia 

Anatidae en México. Además, la disponibilidad de datos puede verse afectada por 

factores como la ubicación geográfica de los estudios, las metodologías utilizadas 

para la detección de virus y la notificación de los mismos. Estos factores pueden 

haber resultado en un sesgo hacia la inclusión de ciertas especies o la exclusión de 

otras en la red observada.  
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Dentro de la red observada, el nodo correspondiente a Anas platyrhynchos destacó 

al obtener los valores más altos en tres de las cuatro medidas de centralidad 

evaluadas para este estudio (centralidad de grado, centralidad de intermediación y 

centralidad de vector propio). Por lo tanto, en este estudio, Anas platyrhynchos se 

considera una especie clave dentro de la estructura de la red, dado su papel central 

en las interacciones entre virus y aves de la familia Anatidae en la cuenca de Lerma-

Santiago, México. 

 
En México, la subespecie Anas platyrhynchos subsp. Diazi, comúnmente conocida 

como el "pato mexicano", es considerada el único anátido endémico del país. (45). 

A pesar de su amplia distribución en el territorio mexicano, esta especie se 

encuentra en la lista de especies amenazadas según la NOM-059-SEMARNAT-

2010 Mod. Anexo Normativo III 2019(46). Aunque generalmente se le considera una 

especie no migratoria, existen registros de movilidad en diferentes épocas del año 

dentro de México (45). Esta movilidad puede explicar por qué el nodo 

correspondiente a Anas platyrhynchos interactúa con ocho de los 14 nodos virus 

presentes en la red observada (Figura 6). 

 
 

Figura 6. Sub red del nodo Anas platyhynchos. 

ANATID ALPHAHERPESVIRUS 1

ANAS PLATYRHYNCHOS

AVIAN LEUKOSIS VIRUS

DUCK ADENOVIRUS A

DUCK ATADENOVIRUS A

DUCK INFECTIOUS ANEMIA VIRUS

FOWL AVIADENOVIRUS B

GALLID ALPHAHERPESVIRUS 2

RETICULOENDOTHELIOSIS VIRUS
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Otra ave que merece destacarse es la que corresponde al nodo que representa a 

Cairina Moschata. Este nodo también mostró valores altos en tres de las cuatro 

medidas de centralidad evaluadas (centralidad de grado, centralidad de 

intermediación y centralidad de vector propio), interactuando con siete de los 14 

nodos virus presentes en la red observada, y de estos, comparte cuatro con el nodo 

Anas platyrhynchos. 

 

En lo que respecta a los nodos de virus, el nodo correspondiente a Avian leukosis 

virus presentó el valor más alto de centralidad de grado, siendo este de seis. Este 

se encuentra interactuando con el 50% de las aves de la red observada (Figura 7). 

Es importante mencionar que este virus tiene grandes repercusiones económicas 

en la industria avícola en todo el mundo, lo que ha llevado a un mayor interés 

científico en su estudio y a la generación de una cantidad considerable de 

información sobre este virus desde la década de los 90 (49), y por lo tanto, es posible 

que exista un sobre muestreo en comparativa con el restante de los virus presentes 

en la red observada, lo que podría estar explicando por qué este virus en particular 

muestra un mayor número de interacciones en comparación con los otros virus 

presentes en la red observada. 

 

 

Figura 7. Sub red del nodo Avian leukosis virus 
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Por otro lado, es importante destacar que de los 14 nodos de virus presentes en la 

red observada, 13 de ellos afectan principalmente a las aves, a excepción de 

Cyprinid herpesvirus 3, que afecta principalmente a la carpa (47). Esto sugiere que 

la dinámica vírica de interacción entre aves anseriformes de México está 

predominada por virus aviares y poco se encuentran interactuando con virus que 

afectan a otro tipo de vertebrados. Michelle Wille y colaboradores (2021) señalan 

que, aunque los virus de las aves se han estudiado intensamente, estas 

investigaciones han estado sesgadas hacia aquellos virus que causan 

enfermedades en las aves de producción y aquellos que representan un riesgo 

conocido de transmisión zoonótica (48). Además, señalan que entre el año 2008 y 

2020 se ha producido un descenso significativo en la investigación tanto en la 

proporción de virus que causan enfermedad observable en las aves como en la 

proporción de virus presentes en aves que producen infección en humanos. Todo 

lo anteriormente mencionado podría estar explicando la dinámica obtenida dentro 

de la red observada. 

 

8.2. Red Potencial 
 
La red potencial que hemos generado para este estudio, representa únicamente 

una fracción de la vasta diversidad conocida. En este contexto, se estima que 

México, como país megadiverso alberga una asombrosa cantidad de 5,512 

especies de vertebrados. Estas especies se dividen en diferentes grupos, que 

incluyen peces (2,716 especies), aves (1,096 especies), reptiles (804 especies), 

mamíferos (535 especies) y anfibios (361 especies), representando alrededor del 

10% de las especies hasta hoy descritas a nivel mundial (49).  

 

De los 699 nodos que conforman la red potencial, 188 correspondieron a especies 

de hospederos vertebrados, lo que representa solo el 3.4% de la diversidad de 

vertebrados reportados en México. . Dentro de estos 188 nodos, la clase Mammalia 

(mamíferos) destacó como la más abundante, abarcando el 54.7% de la riqueza de 

nodos hospederos en la red. Este hallazgo es comprensible, ya que la investigación 

se ha centrado en gran medida en mamíferos y aves, mientras que la clase 
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Chondrichthyes (peces cartilaginosos) solo contribuyó con un nodo, es decir, una 

especie en la red. 

 

Por otro lado, los 511 nodos restantes, corresponden a virus, de los cuales, 

predominaron los herpesvirus con un total de 251 nodos virus únicos, representando 

el 49.12% de los nodos virus de la red potencial, mientras que la familia viral 

Myoviridae, que afecta principalmente a bacterias, no obtuvo ni un solo registro 

(nodo).  

 

Dentro de los Herpesvirus, se incluyen numerosos virus de doble cadena de ADN 

que pueden infectar al ser humano y a casi todas las especies animales, incluyendo 

insectos, peces, moluscos, reptiles, aves y mamíferos. Aunque se creía que estos 

virus tenían una especificidad de hospedero bastante marcada (50) debido a su 

larga coevolución con especies hospedadoras específicas a lo largo de millones de 

años, se ha demostrado que, a pesar de seguir ciertos patrones coevolutivos 

generales, muchos herpesvirus pueden infectar a una variedad de hospederos, 

incluso especies poco relacionadas entre sí, lo que plantea un potencial zoonótico 

significativo. Inclusive se ha evidenciado que algunos son capaces de atravesar las 

barreras entre especies e infectar a especies poco emparentadas, pudiendo 

presentar un potencial zoonótico (51), causando enfermedades graves que no sólo 

pueden ser un problema de salud pública, sino que también tienen un efecto 

económico (50).  
 
En el contexto de este estudio, lo mencionado anteriormente puede observarse con 

los nodos virus que representan a Gallid alphaherpesvirus 2, Ovine herpesvirus 2, 

Suid Alphaherpesvirus 1 y Cyprinid herpesvirus 3, los cuales están presentes en por 

lo menos 2 clases de nodos hospederos dentro de la red potencial. 

 

La presencia de una amplia diversidad de nodos en la red potencial indica la 

existencia de numerosas posibles interacciones entre virus y hospederos 

vertebrados en México. Sin embargo, es importante señalar que muchas de estas 



 47 

interacciones potenciales pueden no estar representadas en la red debido a 

diversas razones, como la falta de detección o la existencia de interacciones más 

especializadas que no se han documentado o estudiado completamente. Esta 

complejidad y diversidad en las interacciones virales subraya la necesidad continua 

de investigación en este campo para comprender mejor la dinámica de las 

enfermedades virales en el ecosistema y su impacto en la salud pública, animal y la 

biodiversidad. 

 

Aunado a lo anterior, la falta de una correlación lineal entre la riqueza de hospederos 

y la riqueza de virus por comunidad refuerza la idea de que las interacciones virus-

hospedero son extremadamente complejas y están influenciadas por una variedad 

de factores, que incluyen las características biológicas de las especies, la respuesta 

inmunológica y la geografía. A pesar de esta complejidad, existe un interés continuo 

en comprender estas dinámicas, particularmente en el contexto de las 

enfermedades virales emergentes. 

 

Uno de los grandes desafíos actuales, radica en comprender a fondo los procesos 

de emergencia de enfermedades virales. Por ende, las cuestiones fundamentales 

de "¿Cómo?", "¿Cuándo?" y "¿Por qué?" de esta emergencia y reemergencia de 

patógenos han sido el foco de la investigación. En este sentido, uno de los enfoques 

de investigación está orientado a determinar los factores que permiten o impiden la 

propagación de virus a nuevos hospederos (52). Para ello, es necesario identificar 

los virus que están presentes en la naturaleza, para luego tratar de determinar y 

predecir su dinámica. Sin embargo, el viroma en el planeta es tan grande que el reto 

de proporcionar una visión guiada de qué virus puede estar interactuando con cierto 

hospedero parece ser un desafío imposible de abarcar. El Comité Internacional de 

Taxonomía de Virus (ICTV) reconoce más de 10,400 especies de virus en todos los 

hospedadores, tanto eucariotas como procariotas, comprendidas en 233 familias 

(24), mientras que Colin J. Carlson y colaboradores (2019) estiman que hay al 

menos 40,000 virus que solo infectan a mamíferos (8) y otros miles o millones de 

virus que se distribuyen a lo largo del árbol de la vida (12). Por ejemplo, los 511 
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virus presentes en la red potencial solo representan alrededor del 4% del total del 

viroma conocido, lo que significa que la emergencia e identificación con éxito de un 

virus en un nuevo hospedero supone un importante reto. 

 

Para establecer interacciones virus-hospedero, es necesario considerar las 

complejas relaciones entre la distribución del hospedero, la prevalencia viral, la 

liberación del virus, seguido de la supervivencia, el desarrollo y la diseminación 

fuera de los hospederos reservorios, así como los atributos genéticos, fisiológicos e 

inmunológicos del hospedero receptor, junto con la dosis y la vía de exposición (53). 

Aun así, el escenario en el que un virus infecta a un hospedero no habitual es 

desafiante pero no imposible. Por lo tanto, resulta valioso analizar algunos de los 

resultados obtenidos en este estudio para comprender mejor estas complejas 

interacciones. 

 

En primer lugar, es importante resaltar que, aunque los nodos denominados para 

este estudio “virus zoonóticos”, representan solo el 2.7% de los nodos virus en la 

red potencial, tienen un impacto importante sobre la salud pública y salud animal. 

En las últimas tres décadas, las enfermedades zoonóticas virales han tomado 

protagonismo en el panorama de las enfermedades a nivel mundial, causando 

distintos grados de morbilidad y mortalidad, así como pérdidas económicas 

significativas (54).  

 

En el presente este estudio, el virus zoonótico Suid alphaherpesvirus 1 (55) obtuvo 

el mayor valor de centralidad de grado, interactuando con nodos hospederos de 

diferentes comunidades, órdenes y clasificaciones, incluyendo tanto animales 

domésticos como de vida silvestre (Figura 8). Esto refuerza lo observado por 

Oyewale Tomori y colaboradores (2023), quienes sugieren que la mayoría de los 

virus zoonóticos (63%) que afectan al ser humano han sido notificados en 

hospederos animales pertenecientes a al menos dos órdenes taxonómicos, y un 

45% en cuatro o más órdenes distintos, además del humano (54). 

 



 49 

 

 

 

Figura 8. Sub red del nodo Suid alphaherpesvirus. Los nodos hospederos están 

representados por el color identificador de comunidad (café = comunidad 

artiodáctilos; morado = comunidad carnívoros; verdeazulado = comunidad variado; 

gris = comunidad humano). 

 

 

Por su parte, Johnson y colaboradores (2015), han señalado la importancia que 

tienen los animales domésticos dentro de las redes de interacciones (56), pues 

representan nodos con altos valores de conectividad. Esto podemos evidenciarlo en 

este estudio, donde la mayoría de los nodos de las especies domesticas obtuvieron 

altos valores en las distintas medidas de centralidad. En consecuencia, estas 

especies son las que más probabilidades tienen de interactuar estrechamente con 

otras, facilitando la posible transmisión de virus, ya sea a través de contactos 

directos o desempeñando roles de intermediarios (puentes)  en estas interacciones. 

Un ejemplo de ello, es el nodo Bos taurus, quien comparte nodos virus con otros 29 

nodos hospederos pertenecientes a diversas comunidades, órdenes y 
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clasificaciones, incluyendo tanto animales domésticos como de animales silvestres, 

compartiendo virus con aproximadamente el 15% del total de nodos hospederos de 

la red potencial (Figura 9). 

 

 

 
 
 
Figura 9. Sub red del nodo Bos taurus. Los nodos virus están representados de color amarillo 

claro mientas que los nodos hospederos están representados por el color identificador de comunidad 

(rosa = comunidad cetáceos; café = comunidad artiodáctilos; morado = comunidad carnívoros; 

verdeazulado = comunidad variado; gris = comunidad humano; verde = comunidad murciélagos). 

 

 

Comprender la importancia de los nodos clave entre diferentes grupos de 

hospederos es esencial para comprender cómo los virus pueden propagarse entre 

distintos grupos taxonómicos de hospederos. Un ejemplo de ello se presenta en la 
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comunidad detectada dominada por peces, donde destaca el nodo del virus Cyprinid 

herpesvirus 3 (CyHV-3). Este virus ha sido incluido en la lista de patógenos más 

relevantes para la salud animal por la Organización Mundial de Sanidad Animal (57), 

debido a que afecta poblaciones acuícolas y silvestres de la carpa común (Cyprinus 

carpio), causando impactos económicos y ecológicos significativos en todo el 

mundo en años recientes (47). Para este estudio, se encuentra dentro de los 20 

nodos con valores más altos de intermediación, mientras que, para la centralidad 

de grado, se encuentra en la posición número ocho dentro de los nodos hospederos 

con mayor número de interacciones (Cuadro 7). Si bien, aunque la mayoría de sus 

interacciones se dan con nodos hospederos considerados susceptibles, es 

importante resaltar la asociación que se reporta con el nodo Mareca strepera (Figura 

10). Esta especie de ave acuática no ha sido reportada como hospedero susceptible 

ni se ha documentado que cause enfermedad en este o alguna otra especie de ave 

acuática. Sin  embargo, investigaciones realizadas por García y colaboradores  

(2020) han señalado que los patos migratorios podrían estar desempeñando algún 

un papel crucial en la ecología y epidemiología del CyHV-3 en las carpas (58). Por 

tanto, sugieren mantener una vigilancia epidemiológica.  

 

Este ejemplo pone de manifiesto la importancia de considerar potenciales 

interacciones entre hospederos aparentemente no relacionados, y resalta la 

necesidad de una monitorización continua para conocer, comprender y prevenir 

posibles virus emergentes o reemergentes que  puedan tener impactos en la salud 

y la ecología de las poblaciones. 
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Figura 10. Sub red de la comunidad “peces”. 

 
 

Hasta este punto de la discusión, podemos señalar que los nodos virus 

pertenecientes a los Herpesvirus no solo son los más abundantes dentro de la red, 

sino que también son los virus con mayor relevancia para este estudio. Por lo tanto, 

es importante revisar algunas características generales de estos virus. 

 
Es fundamental reconocer que la metodología utilizada en este estudio, al igual que 

cualquier modelo, presentan limitaciones y suposiciones simplificadas que pueden 

influir en los resultados obtenidos y en su interpretación, y dada la complejidad que 

presentan los virus y sus interacciones, el modelo de análisis de redes ha sido 

cuestionado. Esto se debe en parte al sesgo inherente de los datos recolectados, 

que suelen provenir de bases de datos de dominio público. La calidad de estos 

conjuntos de datos varía en términos de alcance, exhaustividad, precisión y 

documentación. Por lo tanto, es posible que más del 90% de las posibles 

interacciones entre hospederos y virus nunca hayan sido observadas ni registradas 

hasta la fecha (59). Se estima que, a la fecha, únicamente se ha descrito tan solo el 
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1% de los virus que interactúan con los mamíferos y aún menos con otras especies 

vertebradas. Además , este 1% de conocimiento viral se encuentra sesgado hacia 

los virus de impacto socioeconómico, es decir, aquellos que afectan a la salud 

animal y humana, los de especies utilizadas en la producción o compañía, y aquellos 

que causan una mortalidad notable e importante en animales domésticos y salvajes 

(48). 

 

Bajo este contexto, los resultados obtenidos en la estimación de la riqueza viral 

resultan razonables y no sorprende que la comunidad con el mayor valor residual 

positivo sea la de los humanos, seguida por la de los artiodáctilos (Cuadro 10). Esta 

última incluye a la mayoría de las especies de mamíferos domésticos de producción. 

Por lo tanto, los nodos hospederos que tuvieron una participación significativa en la 

dinámica y distribución de la red potencial son: Homo sapiens, Bos taurus, Ovis 

aries, Capra hirucus y Sus scrofa. 

 

Sin embargo, a pesar de las críticas dirigidas hacia modelos de redes, como el 

empleado en este estudio, es crucial reconocer que otros estudios han demostrado 

que los resultados generados por modelos de redes pueden ser sometidos  a una 

rigurosa validación, lo que contribuye a confirmar las predicciones iniciales. Un 

ejemplo destacado es el realizado por Michelle V. Evans y colaboradores (2017), 

quienes predijeron que el mosquito Culex quinquefasciatus era un vector probable 

para el virus Zica (60) y que se confirmó rápidamente mediante ensayos 

experimentales de competencia (61). En otro ejemplo, se aplicó un modelo de redes 

basado en rasgos para modelar y validar alrededor de 400 especies de murciélagos, 

considerados como potenciales reservorios de betacoronavirus, demostrando que 

estos modelos pueden ayudar a optimizar el muestreo de fauna silvestre en busca 

de virus no descubiertos a través de un proceso dinámico de predicción, 

recopilación, validación y actualización de datos (62).Estos ejemplos subrayan la 

utilidad y validez potencial de los modelos de redes en la predicción y comprensión 

de las interacciones entre virus y hospederos. 
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Es importante no confundir el significado de predicción basada en modelos. En este 

contexto, se refiere a la capacidad de las herramientas cuantitativas para recapitular 

y explicar el mundo tal y como existe hoy, a lo largo de la historia y, por ende, 

anticipar posibles patrones futuros (59). Por lo tanto, a partir de este significado, se 

puede concluir que este estudió cumplió con su objetivo principal de modelación, ya 

que proporciona una descripción potencial de la dinámica de los virus presentes en 

las familias virales Adenoviridae, Alloherpesviridae, Herpesviridae y Retroviridae en 

hospederos vertebrados con distribución en México. Además, también identifica 

agrupamientos (comunidades) y especies clave dentro de esta dinámica. 

El presente estudio ofrece una visión abstracta del potencial de interacciones virus-

hospedero en un contexto ecológico y geográfico específico. Los modelos de redes 

son herramientas valiosas para generar hipótesis y orientar la investigación en los 

procesos de emergencia de enfermedades. Es fundamental que los resultados de 

este tipo de modelos sean sometidos a validación, por lo que las interpretaciones 

de los resultados deben abordarse con precaución, evitando conclusiones 

excesivamente simplificadas o extrapolaciones que carezcan de respaldo en la 

evidencia empírica. Sin embargo, este estudió representa una aproximación valiosa 

que cuantifica el potencial de la riqueza viral en una región propicia para el 

intercambio de virus, como la cuenca Lerma-Santiago, México, donde se producen 

altas tasas de contacto entre humanos, fauna silvestre y animales domésticos. 
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Figura 11. Red Potencial. Visualización del total de nodos (n= 699). Los colores 

corresponden a cada una de las comunidades detectadas; la variación dentro del 

mismo color representa al tipo de nodo (virus u hospedero). 
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9. CONCLUSIONES 
 

El presente estudio resalta uso del análisis de redes para modelar el potencial de la 

riqueza viral, evidencia la falta de conocimiento de la diversidad viral y el potencial 

papel de los nodos de importancia dentro de la red de asociación entre virus y 

hospederos. 

 

Los resultados demuestran que los mamíferos predominan como especies clave, 

en especial los ungulados utilizados para la producción, en especial Bos taurus, 

Capra hircus, Ovis aries y Suis scrofa. Ningún otro grupo taxonómico, como los 

reptiles, anfibios o peces, tuvieron un papel relevante dentro de la estructura de la 

red de acuerdo a los análisis hechos. En cuanto a los virus, los nodos clave fueron 

principalmente Gallid alphaherpesvirus 2, Ovine herpesvirus 2, Suid 

Alphaherpesvirus 1 pertenecientes a los herpesvirus.  

 

Si bien, cualquier estudio ecológico que englobe a los virus enfrenta un gran reto 

debido al enorme sesgo con el que se cuenta, a medida que se disponga de más 

secuencias virales y mayor información de estos, se podrán utilizar con mayor 

eficiencia modelos como el propuesto en el presente estudio, esperando obtener 

predicciones con mayor precisión ante la transmisión viral entre especies 

vertebradas. 

 

Creemos que trabajos futuros deberían considerar realizar el aislamiento de virus 

en la diversidad de animales vertebrados, así como realizar la confirmación 

experimental de la replicación viral. Esto podría aportar conclusiones más sólidas 

sobre si las especies hospedadoras previstas desempeñan realmente un papel 

clave dentro de la dinámica de la red, además de informar sobre los esfuerzos de 

muestreo relacionados para identificar y aumentar los conocimientos de los virus. 

 

 



 57 

10. GLOSARIO 
 
Abundancia: número de individuos de cierta especies con relación a otras, y del 

tamaño total de poblaciones de cada una de las especies (63). 

 

Antropización: A partir de un enfoque ecológico, se refiere al impacto que se ha 

causado al medio ambiente (64) de forma no natural por el ser humano. 

 

Asociación: Registro de un virus dentro de una especie hospedera. 
 

Bacteriófagos (fagos): Virus que infectan y lisan bacterias, consisten material 

genético y proteínas (65).  

 

Biodiversidad : Se refiere a la variedad dentro y entre organismos y se cuantifica 

en términos de la variación genética dentro de las especies y el número de especies 

o tipos de organismos viviendo en un área, el número de comunidades, otro factores 

bióticos y la variedad de estructura y funciones del ecosistema (63). 

 

Biósfera: Ecosistema general; la parte del planeta y su atmósfera capaz de 

contener a los organismo vivientes (66). 

 
Colapso de red: Dividir una red por tipos de nodo. 

 
Comunidades / Sub redes / Módulos: Sub unidades estructurales que reflejan lo 

organización modular de la red (37). 
 

Correlación: Estadísticamente es una medida del grado de asociación lineal entre 

dos variables (66). 

 
Diversidad: Variedad de seres vivos que conforman una comunidad. Esta dada por 

la riqueza y abundancia de especies (67). 
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Ecología: Estudio de las interrelaciones existentes entre los organismos vivos y su 

ambiente (66).  

 

Enlace: Representa la unión de nodos.  

 

Especies: Grupo de organismos formalmente reconocidos como distinto de otros 

grupos ; categoría que se encuentra por debajo de “género”; unidad básica de la 

clasificación biológica (66). Cada especie tiene su propia identidad genética y en 

consecuencia un aspecto morfológico característico .  
 

Especies endémicas: Especies nativas de una región geográfica particular (66). 

 

Especies exóticas: Especies que no existen en una región y han sido introducidas 

(67). 

 
Estructura de la Red: Propiedades generales de toda la red.  

 

- Orden: Número total de nodos de la red (29). 
 

- Densidad: Numero promedio de interacciones por nodo (29). 

 
- Diámetro: la mayor de todas las distancias más cortas entre cada par de 

nodos de la red (30) y es relativo al número de nodos de la red, ya que 

depende de contar el número de interacciones en una ruta, que puede 

aumentar a medida que aumenta el orden de la red (20).  

 
- Tamaño de la red: Número total de enlaces en la red (29). 

 
Género: categoría de la clasificación biológica que comprende una o más especies 

relacionadas filogenéticamente y morfológicamente (66). 
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Hospederos amplificadores: Aquellos en el que el agente infeccioso encuentra el 

medio adecuado para un incremento repentino en el tamaño de su población y a 

partir del cual se puede transmitir en ocasiones repetidas o simultáneas (66). 
 

Hospederos vertebrados: Organismos que ofrece refugio o que actúa como 

“anfitrión” de otro organismo; permite la subsistencia de un agente infeccioso (66). 

 
Humedales: Áreas en las cuales el nivel del agua está cerca de, justo al, o encima 

del nivel de la superficie del terreno y tienden a tener parte de su superficie acuática 

despejada (espejos de agua) (68).  

 

Interacción: Los organismos no están aislados en la naturaleza, sino inmersos en 

un entorno con individuos y organismos con los que interaccionan. Si bien tiene 

múltiples clasificaciones una de las más utilizadas es a partir del mecanismo de 

interacción (Competencia, depredación, herbivorismo, parasitimo , mutualismo y 

simbiosis) (67). 

 

Interacción en la red: Si dos nodos están unidos a partir de un enlace entonces 

estos nodos están interactuando entre sí dentro de la red; esto se debe a que las 

redes de interacción son capaces de estudiar todo tipo de interacciones ecológicas 

(mutualista, antagonista, parasitismo, etc.) lo que permite abarcar varios tipos de 

interacción que coexisten en las comunidades (20) (69). 

 
Modelo: Representación de un sistema real en forma simplificada (66). 
 
Modularidad: La modularidad de la red mide qué tan estrechamente están los 

nodos en módulos; un módulo se define como un subsistema de especies que no 

se superponen y que interactúan fuertemente (70). En una red, la modularidad mide 

la proporción de interacciones que conectan los nodos dentro de los módulos (71). 
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Medidas de centralidad: Medidas basadas en el nodo (72); permiten conocer el 

papel de los nodos en función de su posición en la red y la organización de sus 

interacciones (22). Estas medidas pueden ser capaces de identificar un listado de 

especies claves, pero esto requiere una validación experimental/ observacional 

posterior (20). 

 

- Centralidad de grado: Número de enlaces que conectan a cada uno de los 

nodo (30) y permite la identificación de nodoso importantes como especies 

claves (32) (73). 

 

- Centralidad de Intermediación: Número de caminos más cortos entre todos 

los nodos que pasan a través de un nodo focal (31). Los nodos que obtengan 

los valores altos más altos se consideran conectores o puentes de módulos 

de la red (20). 

 

- Centralidad de Cercanía: Mide la distancia relativa de un nodo focal a todos 

los demás nodos de la red (31), el máximo valor a obtener es uno por lo que 

si un nodo está conectado directamente a todos los demás nodos el valor 

que obtendrá será uno y se considerará como el nodo más cercano a todos 

los demás nodos de la red (72). 

 

- Centralidad de Vector Propio: Cuantifica la centralidad de un nodo como 

proporcional a la suma de todas las centralidades de sus nodos conectados 

(35), es decir cada nodo de la red recibe una puntuación relativa por cada 

nodo que interactúe con el en la red, sin embargo no todos los nodos son 

equivalentes, en muchas circunstancias, la importancia de un nodo en una 

red se puede incrementar al tener interacción con otros nodos que son 

“importantes” (centrales) (37) por lo que el valor de centralidad de vector 

propio estará dado por cuantos y cuales nodos interactúan con un nodo focal. 
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Participación funcionales y dinámicos: No todas las especies dentro de una 

comunidad cumplen con el mismo papel ecológico. En las redes, es posible medir 

la posición y papel de las especies dentro de esta, lo que nos permite medir el efecto 

de cada especie en la red (20). La participación funcional de una especie se puede 

definir por cómo se distribuye sus interacciones dentro de la red, en su módulo y 

con otros módulos (20). 

 
Patógeno: Microorganismo que origina enfermedad en un individuo (animal o 

planta) (66). 
 
Red de Interacciones: Una red es un conjunto de muchos elementos (nodos) que 

interactúan de alguna forma (37). Una red, en el ámbito biológico / epidemiológico / 

ecológico, consiste en un conjunto de nodos, que pueden representar hospederos 

y/o patógenos conectados por enlaces a través de los cuales interactúan o 

comparten los patógenos (22). 

 

Red bipartita: Conformada por un conjunto de nodos que representan dos unidades 

distintas en este caso virus y hospederos (23). 

 

Red dirigida: Se construyen redes dirigidas cuando conocemos la dirección de las 

interacciones (20) por lo tanto cada nodo puede tener dos enlaces, uno de entrada 

uno de salida (37). 

 

Red no dirigida: Redes que solo representan la presencia o ausencia de 

interacción a partir de un enlace sin dirección (20). 
 

Red unipartita: Conformada por un tipo de nodo (23). 
 
Riqueza: Número de especies que compone una comunidad (67); es el número de 

especies en un área determinada (63). 
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Riqueza de Hospederos: Número de especies vertebradas dentro de la red. 

 
Riqueza viral: Número de especies de virus dentro de la red.  

 

Viroma: Conjunto de todos los virus de la biosfera (8). 
 

Virus: Entidades simples y acelulares formadas por una o más moléculas de DNA 

o RNA rodeadas por una cubierta de proteínas y solamente pueden reproducirse en 

el interior de células vivas, es decir son parásitos intracelulares obligados (74). 

 

Virus emergentes: Virus que a través de procesos eco-evolutivos infecta de 

manera sostenible a nuevos hospederos (75). 

 

Virus zoonótico: virus que interactuaron con el nodo Homo sapiens y al menos 

otros nodo hospedero. 
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