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RESUMEN 

El crecimiento acelerado de la población humana ha generado la transformación de los 

ecosistemas naturales en paisajes antrópicos. Esto ha favorecido la presencia de especies 

invasoras que facilitan la introducción, transmisión y propagación de enfermedades, 

principalmente en ecosistemas tropicales. Por sus características ecológicas y evolutivas las 

enfermedades virales asociadas a los cerdos asilvestrados han adquirido mayor relevancia, 

ya que debido al comportamiento sinantrópico del cerdo asilvestrado se han establecido 

nuevas interacciones biológicas, por ejemplo, con los virus de influenza. En México existen 

pocos estudios sobre la interacción de virus de influenza A con cerdos asilvestrados. En este 

estudio se buscó demostrar la participación del cerdo asilvestrado en la transmisión y el 

mantenimiento de virus de influenza A en una región del sureste mexicano. Entre mayo y 

octubre de 2018 fueron tomadas muestras de suero, hisopos nasales y órganos de 61 cerdos 

asilvestrados en la región de Laguna de Términos, Campeche para serología y detección 

molecular. Se aisló el virus de las muestras positivas en embriones de pollo y se secuenció el 

genoma completo del virus de influenza A. Se hizo un análisis filogenético y por medio de 

análisis de percepción remota se determinó el grado de antropización de las áreas de estudio 

a través del cálculo del Índice Integrado Relativo de Antropización. Los datos se analizaron 

bajo un modelo de regresión logística. Se detectaron anticuerpos contra subtipos de influenza 

H1N1 humano (11.47%), H1N1 porcino (8.19%) y H5N2 aviar (1.63%). La prevalencia 

molecular fue del 19.67%. Se obtuvo la secuencia de un subtipo H5N2 que se agrupó con 

secuencias reportadas en cerdos y aves de México. Se encontró un efecto positivo de la 

antropización del paisaje sobre la seropositividad, además las variables edad y prevalencia 

resultaron dependientes, los animales positivos molecularmente en su mayoría fueron 

adultos. La exposición de los cerdos asilvestrados a virus humanos confirma la interacción 

entre estos hospederos y el virus y sugiere la existencia de antroponosis. El ámbito hogareño 

les permite distribuirse en grandes áreas y favorece la interacción con diversos hospederos y 

fuentes de infección. Los ecosistemas con mayor transformación antropogénica favorecen la 

presencia del cerdo asilvestrado y permiten su participación en la transmisión y 

mantenimiento de virus de influenza A en la región de Laguna de Términos.  

Palabras clave: antroponosis, eco-epidemiología, H5N2, seroprevalencia, sinantrópico. 
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ABSTRACT 

The accelerated growth of human population has generated the transformation of natural 

ecosystems into anthropic landscapes. This has favored the presence of invasive species that 

facilitate the introduction, transmission and spread of diseases, mainly in tropical ecosystems. 

Due to their ecological and evolutionary characteristics, viral diseases associated with feral 

pigs have become more relevant, since due to the synanthropic behavior of feral pigs, new 

biological interactions have been established, for example, with influenza viruses. In Mexico 

there are few studies on the interaction of influenza A virus with feral pigs. This study sought 

to demonstrate the participation of feral pigs in the transmission and maintenance of influenza 

A virus in a region of southeastern Mexico. Between May and October 2018, serum samples, 

nasal swabs and organs from 61 feral pigs were obtained at the Laguna de Términos region, 

Campeche for serology and molecular detection. The virus was isolated from the positive 

samples in chicken embryos and the complete genome of influenza A virus was sequenced. 

A phylogenetic analysis was made and by means of remote perception analysis the degree of 

anthropization of the study areas was determined through of the calculation of the Integrated 

Relative Anthropization Index. Data were analyzed under a logistic regression model. 

Antibodies against human H1N1 influenza subtypes (11.47%), porcine H1N1 (8.19%) and 

avian H5N2 (1.63%) were detected. The molecular prevalence was 19.67%. The sequence of 

a subtype H5N2 was obtained that was grouped with sequences reported in pigs and birds of 

Mexico. A positive effect of landscape anthropization on seropositivity was found; in 

addition, the age and prevalence variables were found to be dependent, molecularly positive, 

and the animals were mostly adults. Exposure of pigs feral to human viruses confirms the 

interaction between these hosts and the virus, and suggests the existence of anthroponosis. 

The home environment allows them to be distributed in large areas and favors the interaction 

with various hosts and sources of infection. Ecosystems with greater anthropogenic 

transformation facilitate the presence of feral pigs and allow their participation in the 

transmission and maintenance of influenza A virus at the Laguna de Terms region. 

 

Keywords: anthroponosis, eco-epidemiology, H5N2, seroprevalence, synanthropic. 
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INTRODUCCIÓN 

IMPACTO DE LAS ACTIVIDADES ANTROPOGÉNICAS EN PROCESOS 

ECOLÓGICOS 

En la actualidad se está viviendo una de las eras más devastadoras para la vida en la Tierra, 

el Antropoceno, del griego Anthropos (ser humano) y kainos (nuevo), propuesta como una 

nueva era geológica (Corlett, 2015; Crutzen, 2002) la cual enfrenta un triple desafío a causa 

de las actividades humanas, las tasas actuales de cambio climático introducido por el ser 

humano, la extinción masiva de especies locales y globales y el uso inadecuado de la tierra 

(Kremen y Merenlender, 2018). 

Entre el manejo inadecuado de la tierra y otros cambios de uso de suelo, la conversión de los 

ecosistemas naturales a tierras de trabajo agrícolas y ganaderas representa la mayor amenaza 

para el mantenimiento de la biodiversidad (Newbold et al., 2015). Durante el último siglo, 

esta conversión de uso de suelo ha sido particularmente drástica en los trópicos (Song et al., 

2018).  

Los bosques tropicales albergan aproximadamente el 70% de la biodiversidad a nivel 

mundial. Sin embargo, se estima que en la región tropical se pierden aproximadamente 15 

millones de hectáreas de bosque maduro por año, de las cuales el 60% es debido a la 

fragmentación del hábitat asociada a las actividades agropecuarias, forestales, así como 

pastoreo mal organizado, la urbanización, la minería, la tala furtiva e incendios (Cristóbal et 

al., 2014; Dirzo, Aguirre y López, 2009). 

Las actividades agropecuarias, afectan directa e intensamente procesos ecológicos en los 

diferentes niveles de organización, que van desde el comportamiento de los individuos, la 
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dinámica de las poblaciones, la composición y estructura de las comunidades, los flujos de 

materia y energía y la dinámica de enfermedades (Dale y Polasky, 2007; Trilleras, Jaramillo, 

Vega y Balvanera, 2015), favoreciendo de esta manera, el surgimiento de enfermedades 

infecciosas (principalmente zoonóticas) y eventos de emergencia, así como la modificación 

de la transmisión de enfermedades endémicas (Patz et al., 2004). 

De tal manera que dentro de los factores asociados a la propagación e incremento de eventos 

zoonóticos se encuentran el cambio climático, el comercio, el turismo, la fragmentación y 

deforestación de los bosques tropicales (Allan y Ostfeld, 2003; Suzán et al., 2008). Por ello 

la ecoepidemiología general de las zoonosis se sustenta en la relación que existe entre 

animales domésticos, silvestres o sinantrópicos que son reservorios de diferentes agentes 

infecciosos y las poblaciones humanas (WHO, 2006). 

La transmisión de enfermedades zoonóticas puede darse por contacto directo, indirecto y a 

través de vectores (Reyes-Novelo et al., 2011). Principalmente, se presenta en dos tipos de 

ambiente, en el ambiente sinantrópico, considerado como el ambiente doméstico y 

peridoméstico del ser humano que puede incluir sitios rurales, suburbanos y urbanos y el 

segundo es el ambiente exoantrópico, localizado fuera del alcance de la población humana, 

donde la estructura de la vegetación permanece sin alteración con bajos niveles de 

fragmentación y perturbación, así como una gran capacidad de resiliencia (Hubálek, 2003; 

Reyes-Novelo et al., 2011). De manera adicional se encuentra un tercer tipo de ambiente 

determinado como ecotono o zona de transición, que se define como un sistema dinámico 

que compone los límites entre dos sistemas ecológicos adyacentes. En esta zona de transición 

existen diferentes ambientes por lo que juega un papel importante en los ciclos de transmisión 

de enfermedades zoonóticas (Despommier, Ellis y Wilcox, 2006). 
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Al entender como los hospederos utilizan los recursos brindados por el ambiente y su 

repercusión en las interacciones entre especies, facilita determinar el riesgo local de 

transmisión y el mantenimiento de agentes infecciosos (Barasona et al., 2014). Sin embargo, 

las interacciones en estas interfaces son difíciles de medir o caracterizar, por lo que 

frecuentemente el riesgo de transmisión sólo se puede estimar usando tasas como la tasa de 

contacto (Cappelle et al., 2011). 

Aunado a lo anterior, las asociaciones entre antropización y la prevalencia de agentes 

infecciosos en poblaciones de vida silvestre sugiere que a través de una alteración en la 

estructura del hábitat y cambios en la disponibilidad de recursos, dicha antropización así 

como la urbanización producirán cambios significativos en la estructura de las comunidades 

de vida silvestre, que de manera posterior, se caracterizará por albergar una baja 

biodiversidad con incremento proporcional en la abundancia de ciertas especies generalistas 

de hábitat (Hassell, Begon, Ward y Fèvre, 2017). 

A escala de paisaje, se crea una tendencia decreciente de riqueza de especies de las áreas 

rurales a los asentamientos humanos con especies sinantrópicas que ocurren en densidades 

más altas en entornos antropizados o urbanos que en las áreas con menor grado de 

perturbación (Hassell et al., 2017). Esto genera una mayor tasa de contacto entre hospederos 

susceptibles debido al aumento de la densidad poblacional de las especies sinantrópicas (a 

través de cambios en los patrones y densidades de distribución del hospedador) y, por lo 

tanto, aumenta el riesgo de transmisión de agentes infecciosos (Palacios et al., 2011). Además 

la transmisión zoonótica inversa, también llamada antroponosis, que va de los seres humanos 

a los animales puede representar una amenaza para las poblaciones de animales domésticas 

y silvestres al estar expuestos estos a seres humanos infectados (Hassell et al., 2017). 
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La sinantropía entonces, es una característica que presentan los animales no domesticados de 

interactuar en el entorno humano. Esta interacción se ve favorecida por las condiciones de 

refugio y alimentación que la población humana propicia a través de la modificación de los 

ecosistemas naturales y la generación de ambientes favorables para el establecimiento de 

asentamientos humanos. Estas condiciones favorecen que algunas especies con mayor 

adaptabilidad ecológica encuentran en estos nuevos ecotonos artificiales la posibilidad de 

satisfacer necesidades básicas para su reproducción y desarrollo, así como ausencia de 

depredadores o competidores facilitando el incremento poblacional (Ruiz-Piña y Reyes-

Novelo, 2013). 

Algunos ejemplos de animales sinantrópicos son los roedores del género Peromyscus, 

reservorios de hantavirus, diferentes especies de aves migratorias que participan en la 

ecología del virus del Oeste del Nilo, así como perros (Canis lupus familiaris) y gatos (Felis 

catus) que forman parte del ciclo de transmisión de ricketsiosis y filariasis (Long et al., 2019; 

Pandit et al., 2018; Reyes-Novelo, 2011). De igual forma, muchas de las especies con 

comportamiento sinantrópico son especies exóticas invasoras. Las especies invasoras son una 

de las principales causas de pérdida de biodiversidad a nivel mundial (Cuthbert, Callaghan y 

Dick, 2019) y su repercusión en la transmisión de enfermedades es de suma importancia. 

 

ESPECIES EXÓTICAS INVASORAS 

Las especies exóticas invasoras son aquellas introducidas por acción humana, intencional o 

accidentalmente, en un ecosistema que se encuentra fuera de su área de distribución natural 

y cuyas características biológicas les confieren la capacidad de colonizar, establecerse y 
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causar daños al ambiente (Aguirre et al., 2009). La Ley General de Vida Silvestre, define a 

una especie exótica invasora, como aquella especie o población que no es nativa, encontrada 

fuera de su ámbito de distribución natural, capaz de sobrevivir, reproducirse y establecerse 

en ecosistemas naturales y que amenazan la diversidad biológica nativa, la economía y la 

salud humana (DOF, 2016). Mientras que la Unión Mundial para la Naturaleza (UICN) 

define a una especie invasora como aquella especie exótica o traslocada que ha sido 

introducida accidental o intencionalmente fuera de su distribución natural, y que tiene la 

capacidad de colonizar, invadir y persistir, y su introducción y dispersión amenazan la 

diversidad biológica, causando daños al ambiente, a la economía y a la salud humana (UICN, 

2019). 

Con frecuencia se utilizan de manera indistinta los términos “especies invasoras”, 

“introducidas”, “exóticas”, “no nativas”, “no indígenas”, entre otros, para referirse a estas 

especies. Sin embargo, el concepto de especies invasoras no debe confundirse con el de 

especies exóticas, que si bien las especies exóticas pueden tornarse como especies invasoras, 

en algunos casos no sucede de esta manera (Aguirre et al., 2009; Álvarez-Romero et al, 

2008). 

Durante el proceso de invasión de una especie, se pueden reconocer tres fases: introducción, 

establecimiento y expansión. Después del establecimiento, las especies invasoras tienen el 

potencial de proliferar y diseminarse dañando los intereses humanos, los ecosistemas y la 

biodiversidad (Genovesi y Shine, 2000). Las vías de introducción de estas especies son 

múltiples, debido a varios factores, como la deficiencia en la vigilancia de los sistemas 

fronterizos y la falta de medidas de prevención y control en estos. La globalización y el 

incremento en la eficacia del transporte han propiciado la entrada masiva, intencional o 
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accidental, de especies exóticas a los ecosistemas. Sin embargo, también existen vías de 

dispersión natural, como los ríos, las corrientes marinas y la vía aérea que facilitan el 

movimiento sin control de muchas especies, como es el caso de algunas aves (Aguirre et al., 

2009). 

Las especies invasoras son responsables de un elevado número de extinciones y de otros 

daños ambientales, que se presentan de manera exacerbada en regiones insulares, como 

consecuencia de la depredación, la competencia, la alteración del hábitat, el sobrepastoreo y 

los daños al suelo (Catford, 2018). Además de los impactos directos, la mayoría de especies 

exóticas invasoras acarrean numerosos efectos indirectos que pueden ocasionar cambios en 

las comunidades y en los ecosistemas tales como la introducción de enfermedades, la 

transmisión, mantenimiento y propagación de estas (Solís, Arnaud, Álvarez, Galina, 2009; 

Wehr, Hessand y Litton, 2017). 

Existen diversos ejemplos de especies exóticas invasoras que van desde plantas como 

Bromus tectorum una especie herbácea perteneciente a la familia de las gramíneas que ha 

degradado millones de hectáreas de áreas naturales en todo el mundo o la palma aceitera 

africana (Elaeis guineensis) que actualmente es de las principales causas de deforestación en 

los bosques tropicales (Aguirre et al., 2009; Luskin et al., 2017). Otro ejemplo sería el caso 

del mosquito tigre Aedes albopictus, un mosquito asiático altamente invasivo, cuya 

expansión por África, América y Europa comenzó a finales de los años 70´s, representando 

una amenaza para la salud pública por ser el vector de enfermedades virales como dengue, 

fiebre amarilla y virus del Oeste del Nilo (Cuthbert et al., 2019). Dentro de la fauna doméstica 

también se cuenta con otros ejemplos de especies exóticas invasoras, como es el caso de los 

gatos domésticos (Felis catus), que se encuentran entre las especies introducidas con mayor 
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potencial de daño, ya que han sido responsables de la extinción o disminución de numerosos 

mamíferos, aves y reptiles, particularmente en los ecosistemas insulares (Maeda, Nakashita, 

Shionosaki, Yamada y Watari, 2019). Un último ejemplo son los cerdos asilvestrados (Sus 

scrofa), reconocidos como una de las especies con mayor capacidad de invasión de nuevas 

áreas (Lowe, Browne, Boudjelas y De Poorter, 2000) y que causan mayores daños al 

ambiente (Barrios-Garcia y Ballari, 2012). 

 

EL CERDO ASILVESTRADO (Sus scrofa) COMO ESPECIE EXÓTICA INVASORA 

Origen y distribución 

Los cerdos asilvestrados (Sus scrofa) (Linnaeus, 1758) se originaron por diversas causas 

ligadas a actividades antropogénicas. Se considera que son cerdos domésticos, jabalí 

europeo, e híbridos de estos, que han coincidido en tiempo y espacio (Wehr et al., 2017; 

Mayer, 2000). En el caso de las poblaciones de cerdos domésticos que fueron liberados y se 

han establecido en diferentes hábitats, al paso del tiempo y de generaciones, han ido 

recuperando características fenotípicas del agriotipo que les dio origen, el jabalí euroasiático. 

Estas poblaciones se han reproducido con el jabalí europeo en algunas partes donde este ha 

sido traslocado y es considerado una especie exótica, dando origen a individuos con diferente 

grado de hibridación, por lo cual el fenotipo de estos animales es sumamente variado, lo que 

ha generado confusión sobre su taxonomía (Figura 1) (Mayer, 2000; Adeola et al., 2017; 

Barrios-Garcia y Ballari, 2012; Ditchkoff y West, 2007; Hidalgo-Mihart et al., 2014; 

Álvarez-Romero et al., 2008; Wehr et al., 2017; West, Cooper y Armstrong, 2009). 

Recientemente, la implementación de pruebas genéticas para diferenciar entre jabalí europeo, 
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linajes de cerdos domésticos e híbridos de estos, ha permitido a los investigadores realizar 

un seguimiento de las introducciones históricas poblacionales así como una distinción clara 

del origen de los cerdos asilvestrados (Wehr et al., 2017). 

 

 

Figura 1. Clasificación taxonómica de los cerdos asilvestrados. Se muestran los tres tipos de cerdos 

asilvestrados, el cerdo doméstico en vida libre, el jabalí euroasiático (donde su distribución es exótica) y los 

híbridos de estos. Adaptado de (Mayer, 2009). 

 

Los cerdos asilvestrados son nativos de Europa, Asia y África del Norte, el Género Sus 

incluye al jabalí barbudo (Sus barbatus), el jabalí vietnamita (Sus bucculentus), el jabalí de 

Bisayas (Sus cebifrons), el jabalí verrugoso de Célebes (Sus celebensis), el jabalí filipino (Sus 

philippensis), el jabalí verrugoso de Oliver (Sus oliveri), el jabalí enano (Sus salvanius), el 

jabalí verrugoso de Java (Sus verrucosus), el jabalí barbudo de Palwan (Sus ahoenobarbus) 

y el jabalí euroasiático (Sus scrofa), del cual descienden la mayoría de las razas porcinas que 
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fueron domesticadas. Sin embargo, existen estudios con estimaciones de reloj molecular que 

demuestran que existieron diferentes puntos de domesticación a partir de linajes divergentes 

de jabalíes ya que se han identificado tres grupos distintos de Sus scrofa, un clado asiático y 

dos grupos europeos. Esto ha generado mayor diversidad genética en los cerdos asilvestrados 

por provenir de tres diferentes grupos de animales, cerdo doméstico (diferentes razas con 

diversos orígenes), jabalí europeo e híbridos de estos (Ramos-Onsins, Manunza y Amills, 

2014; Giufra et al., 2000; Larson et al., 2005) (Figura 2). 

 

 

Figura 2. Puntos de domesticación del cerdo y distribución nativa del jabalí. Mapa que muestra el sudeste 

asiático, como origen de las especies de jabalíes (Sus scrofa, Sus celebensis, Sus verrucosus, Sus 

barbatus, Sus philippensis y Sus cebifrons), y la distribución geográfica actual del jabalí. También se 

indican (áreas alineadas) centros de domesticación de cerdos en el Cercano Oriente (Anatolia, # 1) y China 

(se han informado múltiples centros de domesticación en las regiones aguas arriba # 2 y aguas abajo # 3 del 

río Yangtze, la Meseta Tibetana # 4 y la región Mekong # 5, pero hasta ahora los datos no son 

concluyentes). Las rutas de dispersión potenciales de estos centros de domesticación también se muestran 

con flechas marrones. También se han propuesto centros de domesticación crípticos, sin apoyo 

zooarqueológico, en el sudeste asiático, India y otros lugares. Tomado de (Ramos-Onsins et al., 2014). 

https://www.nature.com/articles/hdy201468#ref56
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Actualmente la distribución de los cerdos asilvestrados ocupa todos los continentes excepto 

la Antártida, llevando así al establecimiento de poblaciones asilvestradas en gran parte del 

mundo (Adeola et al., 2017; Pérez-Rivera et al., 2017; Solís, Arnaud, Álvarez, Galina, 2009; 

Tisdell, 2011; West et al., 2009). Esta distribución se debe a la introducción antropogénica 

de cerdos domésticos y jabalíes euroasiáticos con fines de alimentación y en el caso particular 

de los jabalíes europeos, con fines de cacería cinegética, estos eventos se han documentado 

desde la época de la colonización humana y la conquista a varios continentes (Mayer, 2000). 

Sin embargo, existen países en los que se denota ocurrencia de cerdos asilvestrados, pero se 

desconoce con exactitud su distribución como se muestra en la figura de Barrios García y 

Ballari (2012) (Figura 3). 

 

 

Figura 3. Distribución mundial de Sus scrofa. La gama nativa de la especie se muestra en negro y la gama 

introducida en gris. Los círculos grises indican las islas donde se ha introducido S. scrofa y (?) denota 

ocurrencia, pero distribución desconocida. Tomado de (Barrios-García y Ballari, 2012). 
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Rasgos de historia de vida  

Los cerdos asilvestrados también conocidos como “cerdos alzados”, “cerdos ferales”, 

“cerdos rusos”, “cerdos feroces” o “cerdos salvajes”, son llamados de diferente forma de 

acuerdo con la región o lugar donde se encuentren. Son generalistas de hábitat y de dieta, al 

ser omnívoros se adaptan a cualquier tipo de hábitat, aunque prefieren los climas templados, 

se reproducen prolíficamente debido a que las hembras son poliéstricas continuas con un 

ciclo estral de 21 días, el tamaño de camada varía entre 4-12 lechones por camada, con una 

a dos camadas al año (Solís, Arnaud, Álvarez, Galina, 2009; Tisdell et al., 2011; West et al., 

2009). El ámbito hogareño de manera general es de 0.62 a 48.3 km2, siendo amplio y por 

ende su capacidad de dispersión es alta (Fattebert, Baubet, Slotow y Fischer, 2017). En el 

caso particular de las hembras se ha registrado un ámbito hogareño de 0.3 a 7.2 ± 1.8 Km2 y 

en el caso de los machos se ha registrado un ámbito hogareño de 3.1 a 48.3 ± 4.3 Km2, en 

ambos casos esta dispersión depende de una serie de factores como el tipo de vegetación, la 

región geográfica, la disponibilidad de alimento y agua, la temporada del año, la etapa 

fisiológica en la que se encuentren y la densidad local de cerdos asilvestrados (Wehr et al., 

2017; Mayer, 2009; Mcilroy, 1990; Hampton, 2004; Salbosa, 2009). La densidad poblacional 

va de 12 a 43 cerdos por Km2 en áreas sin cacería y de 3 a 8 cerdos por Km2 en sitios cercanos 

a la cacería, pero estos valores se ven afectados por los factores ya mencionados (Mcilroy, 

1990; Mayer, 2009). 

En cuanto a sus características morfológicas, estas muestran gran variabilidad derivada de 

los orígenes taxonómicos y ancestrales diversos de estos individuos, por lo que la descripción 

física se hace de manera general. El tamaño de los cerdos asilvestrados va de mediano a 

grande, con un cuerpo robusto en forma de barril, relativamente largo, miembros torácicos y 
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pélvicos cortos y delgados, cada uno con cuatro falanges, la cabeza es puntiaguda con cuello 

corto. Los ojos son pequeños, las orejas son grandes y anchas, que se estrechan hasta la punta. 

El pelo es liso, erizado y obscuro. La cola está cubierta de pelo, especialmente hacia la punta, 

puede variar de recta a rizada (Cuadro 1) (Mayer, 2009; Wehr et al., 2017). Tienen gran 

rusticidad, por lo que se piensa que son más resistentes a las enfermedades infecciosas. 

 

Cuadro 1. Resumen de siete medidas corporales externas de 358 cerdos asilvestrados adultos. Los datos se 

segregaron por sexo e incluyeron una muestra combinada de jabalí euroasiático, cerdos asilvestrados e híbridos. 

Adaptado de (Mayer, 2009). 

 

Medición 

(mm) 

Sexo N Promedio Rango de 

observaciones 

Desviación 

estándar 

Diferencia de 

porcentaje 

Longitud 

total 

F 

M 

174 

184 

1594.4 

1682.4 

1045 – 1910 

1160 – 2083 

143.0 

160.2 

5.5 

Longitud 

cabeza-

cuerpo 

F 

M 

174 

184 

1305.3 

1380.9 

840 – 1580 

950 – 1750 

116.4 

129.6 

5.8 

Longitud de 

la cola 

F 

M 

174 

184 

288.5 

301.6 

130 – 395 

90 – 410 

46.7 

60.5 

4.5 

Longitud del 

pie trasero 

F 

M 

174 

184 

269.8 

285.3 

185 – 333 

200 – 380 

23.2 

24.4 

5.6 

Longitud de 

oreja 

F 

M 

174 

184 

149.9 

157.2 

86 – 204 

92 – 250 

21.5 

24.4 

4.7 

Altura a la 

cruz 

F 

M 

174 

184 

698.4 

761.8 

515 – 1000 

535 – 1060 

70.3 

95.5 

9.2 

Longitud del 

hocico 

F 

M 

174 

184 

226.6 

244.4 

155 – 305 

160 – 368 

27.3 

31.7 

7.5 
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El cerdo asilvestrado en la interfaz entre animales silvestres, domésticos y seres 

humanos 

Los cerdos asilvestrados además de causar daños a los ambientes conservados y producciones 

agrícolas, también han sido asociados con la transmisión y mantenimiento de agentes 

infecciosos relacionados con animales domésticos, silvestres y seres humanos (Wehr et al., 

2017). 

La caracterización de la interfaz entre humanos, animales domésticos y silvestres se ha 

identificado como una herramienta clave y esencial para el control de enfermedades 

infecciosas emergentes (Cappelle et al., 2011). 

Dentro de la interfaz cerdos asilvestrados, animales domésticos y agentes infecciosos, 

destacan los causantes de peste porcina africana, fiebre porcina clásica, enfermedad de 

Aujesxky, tuberculosis bovina, entre otros (Gortázar et al., 2007; Essey et al., 1983, 

Machackova et al., 2003, Naranjo et al., 2007 y Wehr et al., 2017). Sin embargo, varios de 

estos agentes infecciosos también causan enfermedades en poblaciones silvestres, en este 

sentido el riesgo de contacto con poblaciones de cerdos asilvestrados reservorios o enfermos, 

es mayor para poblaciones de animales silvestres amenazados o en peligro de extinción 

(Wyckoff, Henke, Campbell, Hewitt y VerCauteren, 2009). 

En el caso de la interfaz humano, cerdos asilvestrados y agentes infecciosos, sobre todo en 

el caso de los cazadores, quienes mantienen una mayor tasa de contacto con los cerdos 

asilvestrados, se han asociado enfermedades como encefalitis japonesa y brucelosis en Japón 

(Watarai et al., 2006, Nidaira et al., 2007), virus de la hepatitis E en Japón y Australia (Meng 

et al., 2009), triquinelosis en Papua, Nueva Guinea (Owen et al. 2005) y virus de influenza 

porcina (Meng et al., 2009). 
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En el caso particular de las enfermedades virales encontradas en cerdos asilvestrados, 

influenza A se encuentra dentro de las de mayor preocupación por las características 

ecológicas y evolutivas que caracterizan a este virus y a este hospedero que, por su 

distribución, hábitos, anatomía, entre otras, puede participar de forma importante en la 

dinámica de estas interacciones ecológicas y evolutivas (Martin et al., 2017). 

 

VIRUS DE INFLUENZA A 

El virus de influenza es un virus RNA de cadena simple, de sentido negativo, perteneciente 

a la familia Orthomyxoviridae, está compuesto de 8 segmentos y su genoma consta de 13,588 

nucleótidos aproximadamente (Cuadro 2, Figura 4). Con base en sus diferencias antigénicas 

existentes entre su nucleoproteína y la proteína de matriz, se dividen en los tipos A, B, C y 

D o Alfainfluenzavirus, Betainfluenzavirus, Gamainfluenzavirus y Deltainfluenzavirus 

respectivamente, de acuerdo con la última nomenclatura oficial publicada por el 

“International Committee on Taxonomy of Viruses” (ICTV) (Mc Cauley et al, 2012; ICTV, 

2019). Los virus de influenza A poseen distintos subtipos de acuerdo con las 16 

hemaglutininas y 9 neuraminidasas encontradas en aves silvestres (Arbeláez, Calderón, 

Rincón, Lora y Mercado, 2008; Ong et al., 2009). Actualmente se sabe de la existencia de 

dos nuevos subtipos de hemaglutinina y neuraminidasa (Rejmanek, Hosseini, Mazet y 

Daszak, 2015). Estos virus recientemente identificados son el H17N10 y el H18N11 

encontrados en hisopos rectales de murciélagos Sturnira lilium y Artibeus jamaicensis (Short 

et al., 2015). 
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Figura 4. Virus de influenza A. Tomado de (Krammer et al., 2018). 
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Cuadro 2. Genes y proteínas de virus de influenza A. Adaptado de (Gramer, 2005; Muñoz-Medina et al., 

2015). 

 

Gen Segmento Nombre de la proteína Función de la proteína 

 

1 Polimerasa Básica 2 

(PB2) 

Polimerasa Básica 2 (PB2) Proteína interna, replicación viral. 

Síntesis de RNA viral. 

2 Polimerasa Básica 1 

(PB1) 

Polimerasa Básica 1 (PB1) 

PB1-F2 

Proteína interna, replicación viral. 

Síntesis de RNA viral. 

Actividad pro-apoptótica. 

Introducción de la respuesta 

proinflamatoria. 

3 Polimerasa Ácida (PA) Polimerasa Ácida (PA) Proteína interna, replicación viral. 

4 Hemoaglutinina (HA) Hemoaglutinina (HA) Glicoproteína de superficie. 

Determinante antigénico. 

Unión viral a receptores celulares. 

Fusión de la membrana endosomal. 

Específica de subtipo. 

5 Nucleoproteína (NP) Nucleoproteína (NP) Proteína de la nucleocápside. 

Encapsidación. 

Recubrimiento de RNA. 

Transcripción de RNA. 

Específica de tipo. 

6 Neuraminidasa (NA) Neuraminidasa (NA) Proteína de superficie. 

Determinante antigénico. 

Liberación viral de las células huésped. 

Específica de subtipo. 

7 Matriz (M) Matriz (M) Involucrada en la salida de las RNP virales 

del núcleo y en el empaquetamiento viral. 

Estabilidad de la proteína de membrana. 

Canal de iones transmembrana. 

Acidificación del endosoma y liberación 

de las RNPs al citoplasma. 

8 No estructural (NS) No estructural (NS) Proteínas internas. 

Antagoniza la respuesta inmune innata. 

Regulación del ciclo viral, especialmente 

en la transcripción del RNAm y la 

localización de proteína ribonucleicas 

virales. 

 

Características ecológicas y evolutivas 

La características ecológicas y evolutivas del virus de influenza A, favorecen que estos virus 

sean únicos en muchos aspectos, desde la gran diversidad de hospederos que infectan (aves 
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silvestres acuáticas, aves domésticas, seres humanos, porcinos, equinos, caninos, mamíferos 

marinos, entre otros) (Figura 5) hasta su capacidad única para evolucionar y adaptarse, 

mediante saltos taxonómicos, que en algunos casos permite el establecimiento en nuevas 

especies. Esto debido a su genoma segmentado que le confiere una evolución continua, que 

es mucho mayor en las glucoproteínas de superficie, pero también ocurre en menor grado en 

cada uno de los ocho segmentos génicos, utilizando dos mecanismos clave que determinan 

esta variabilidad, uno de ellos es llamado “DRIFT” o deriva antigénica y el otro “SHIFT” o 

reordenamiento antigénico (Rajao y Vincent, 2015; Short et al., 2015; Stephenson y 

Nicholson, 2001). 

 

 

Figura 5. Hospederos del virus de la influenza por especies. Tomado de (Long et al., 2018). 
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La deriva antigénica se debe a la acumulación de mutaciones puntuales en genes, que resultan 

en cambios de aminoácidos en las proteínas de la superficie HA y NA, así como a genes 

internos. Los cambios en la secuencia de aminoácidos pueden alterar los sitios antigénicos 

sobre la molécula, de este modo es posible que el virión escape al reconocimiento por el 

sistema inmune del hospedero. Una variante debe experimentar dos o más mutaciones antes 

de que surja una cepa nueva de importancia epidemiológica (Bedford et al., 2015; Zambon, 

1999). Por medio de este mecanismo es como se generan los virus de tipo estacional (Brown, 

2000). 

El cambio antigénico por otro lado se trata de alteraciones antigénicas importantes en la HA 

y NA, que conducen a la aparición de un nuevo subtipo de influenza. Los segmentos 

genómicos virales del virus de influenza se redistribuyen con facilidad en las células 

doblemente infectadas, generando así alteraciones drásticas en la secuencia de una proteína 

de la superficie viral. Estos cambios son demasiado grandes para poderlos considerar como 

una mutación (Bedford et al., 2015; Zambon, 1999). Es probable que el cambio antigénico 

esté dado por el entrecruzamiento o reordenamiento genético entre virus de influenza 

humanos, animales, especialmente los de origen aviar y porcino (Vries et al., 2010) (Figura 

6). 
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Figura 6. Virus de influenza A. Tomado de (Krammer et al., 2018). 

 

 

La infección en cerdos asilvestrados por el virus de influenza con subtipos que provienen de 

aves, humanos u otras especies, coloca a esta especie como un hospedero propicio para 

generar nuevas variantes virales patógenas, no solo por las características ya mencionadas, 

sino también por la distribución de sus receptores principalmente en tráquea de ácido siálico 

α2,3-galactosa (Saa2,3-Gal) y α2,6-galactosa (Saa2,6-Gal). Los virus aviares tienen 

predilección por los primeros receptores y los virus humanos por los segundos, por lo que el 

cerdo puede ser infectado por ambos (Graaf y Fouchier, 2014). Además de las características 

moleculares de la especie, es importante mencionar las interacciones directas e indirectas que 

el cerdo asilvestrado tiene con los nichos ecológicos de animales silvestres, principalmente 
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aves migratorias, animales domésticos, sobre todo de producciones de traspatio o tipo 

familiar y contacto con los seres humanos. 

 

CERDO ASILVESTRADO Y VIRUS DE INFLUENZA A: SITUACIÓN EN MÉXICO 

Se ha documentado la presencia de poblaciones de cerdos asilvestrados en algunas sierras al 

sur de la península de Baja California, en el centro de Chihuahua, oeste de Coahuila, extremo 

norte de Nuevo León y al noroeste de Tamaulipas (Hidalgo-Mihart et al., 2014; Solís-Cámara 

et al., 2009). 

En Campeche, Hidalgo y colaboradores (2014) obtuvieron 14 fotografías de cerdos 

asilvestrados en tres sitios diferentes dentro del Área de Protección de Flora y Fauna Laguna 

de Términos (APFFLT) y zonas adyacentes durante el desarrollo de un estudio de foto 

trampeo entre el 2012 y 2013. Este fue el primer reporte documentado de una población de 

cerdos asilvestrados en el APFFLT y del sureste de México (Hidalgo-Mihart et al., 2014). 

Desde el punto de vista biológico, la presencia de especies invasora como el cerdo 

asilvestrado genera gran preocupación dentro del APFFLT por los posibles impactos que 

puede generar a la flora y fauna nativa, tomando en cuenta que la región presenta una alta 

diversidad de especies, entre ellas, mantiene poblaciones de especies que se creían extintas, 

como es el caso del pecarí de labios blancos (Tayassu pecari), entre otras (Hidalgo-Mihart et 

al., 2014; CONABIO, 2017). 

En la actualidad existen pocos estudios orientados a conocer la relación de agentes 

infecciosos como influenza A en cerdos asilvestrados, la mayor proporción se ha realizado 

en EE. UU. y en el caso específico de México, solo existe un estudio en el norte del país en 
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el que Pérez y colaboradores (2017) trabajaron en la Reserva de la Biósfera Sierra La Laguna, 

Baja California Sur, reportaron la presencia de anticuerpos contra agentes infecciosos por 

medio de serología en cerdos asilvestrados, donde encontraron una seroprevalencia del 

30.7% para el virus de influenza A. En el centro y sur del país aún no se realiza ningún estudio 

enfocado a la ecología y epidemiología de enfermedades infecciosas asociadas con cerdos 

asilvestrados, por lo tanto es necesario conocer cual es el estatus del virus de influenza A en 

cerdos asilvestrados debido a las repercusiones ecológicas y la importancia que puede tener 

en salud pública y salud animal así como el impacto ambiental en Áreas Naturales Protegidas 

como es el caso del APFFLT, donde se ha reconocido la existencia de poblaciones de especies 

amenazadas o en peligro de extinción. 
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JUSTIFICACIÓN 

Debido a que influenza A es una enfermedad emergente que afecta a una gran diversidad de 

especies incluyendo al cerdo asilvestrado, que está en contacto con diversas fuentes de 

infección y transmisión, es importante conocer los subtipos de influenza A que se asocian 

con estos animales. Es necesario impulsar el desarrollo de aproximaciones eco-

epidemiológicas que permitan comprender la asociación entre virus y hospedero, debido a 

que los cerdos asilvestrados tienen contacto con otros animales silvestres, domésticos y con 

los seres humanos, lo cual propicia mayor interacción viral entre hospederos. 
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HIPÓTESIS 

El cerdo asilvestrado es una especie generalista de hábitat con una gran capacidad de 

adaptación a distintos tipos de ambientes conservados y ambientes con diferente grado de 

antropización, donde interactúa con animales silvestres, animales domésticos y seres 

humanos, lo cual favorece la diversificación de virus de influenza A debido a que es un 

hospedero susceptible a la transmisión y al mantenimiento de estos virus. 
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OBJETIVO GENERAL 

Demostrar que la población de cerdos asilvestrados de la región de Laguna de Términos está 

participando en la transmisión y mantenimiento de virus de influenza A para su integración 

en la comprensión de la eco-epidemiología del virus de influenza A. 

 

OBJETIVOS PARTICULARES 

1. Categorizar a la población de cerdos asilvestrados de Laguna de Términos y zonas 

aledañas. 

2. Determinar la presencia de anticuerpos contra virus de influenza A. 

3. Determinar si las muestras son positivas al virus de influenza A y si las mismas 

tienen virus infectante e identificar los subtipos virales. 

4. Categorizar el grado de antropización del paisaje de los sitios de muestreo. 

5. Analizar los factores implicados en la ecoepidemiología de los subtipos de 

influenza A encontrados en la población de cerdos asilvestrados en Laguna de 

Términos y zonas aledañas. 
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MATERIALES Y MÉTODO 

Área de estudio 

El estudio se realizó en los municipios de Carmen y Palizada, ubicados al suroeste del estado 

de Campeche. Los sitios fueron seleccionados de acuerdo con la presencia de cerdos 

asilvestrados en cautiverio o con la cacería de estos (Anexo 1), de igual forma se ingresó al 

Área de Protección de Flora y Fauna Laguna de Términos (APFFLT), con la ayuda y permiso 

de autoridades de la Comisión Nacional de Áreas Naturales Protegidas (CONANP) donde se 

tenía el reporte de avistamientos de cerdos asilvestrados dentro del área (Anexo 2). 

El APFFLT y áreas de influencia forman parte de una planicie inundable a nivel del mar, esta 

región forma parte de un gran fragmento de vegetación natural conocida como Selva La 

Montaña, dominada principalmente por asociaciones de vegetación inundable de palmar, 

bosque tropical caducifolio y subcaducifolio, así como sabanas naturales inundables, también 

llamadas marismas. Asimismo, en la orilla de los ríos se encuentran asociaciones de manglar 

y otros tipos de vegetación inundable, tales como popal (Thalia geniculata, Pontederia 

sagittata y Sagittaria lancifolia) y tular (Thypha dominguensis). La región presenta una gran 

diversidad de especies de vertebrados terrestres y acuáticos (Anexo 3) (Hidalgo-Mihart et 

al., 2014; CONABIO, 2017). 

La toma de muestras biológicas se realizó en 20 sitios, de los cuales 17 pertenecen al 

municipio de Carmen y 3 al municipio de Palizada, que se encuentran dentro del APFFLT 

(Figura 7). 
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Figura 7. Área de estudio y sitios de muestreo. 

 
Categorización de los animales muestreados 

Los animales que fueron muestreados se clasificaron en dos grupos, cerdos asilvestrados 

libres (Grupo A), incluidos todos los cerdos que son capturados para el muestreo o aquellos 

que son cazados como fuente de alimento y el otro grupo fue de cerdos asilvestrados cautivos 

(Grupo B), cerdos que tienen un origen libre pero que fueron capturados y ya llevaban cierto 

tiempo en confinamiento (de un día como mínimo a 4 semanas como máximo) para aumentar 

su peso y finalmente ser consumidos. 

Los cerdos asilvestrados también fueron clasificados de acuerdo con su fenotipo, para esto 

se tomaron medidas morfométricas en las que se incluyeron la circunferencia del tórax 
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(CTR), el largo total (LT), la altura a la cruz (AC), el largo de rostro “hocico” (LH) y el largo 

de oreja (LO). En el “Grupo 1” fueron incluidos los cerdos con fenotipo asilvestrado que 

resulta ser muy variado por el grado de hibridación de estos animales, sin embargo, de manera 

general se observaron estas características para asignarlos a esta categoría: tamaño mediano 

a grande con respecto a un cerdo doméstico, cuerpo robusto en forma de barril (a menudo 

aplanado de los costados), pies y manos cortos y delgados, cuerpo relativamente largo, 

cabeza puntiaguda apoyada en un cuello corto, pelaje negro, liso y erizado a lo largo del 

dorso, ojos pequeños, orejas peludas relativamente grandes y anchas, que se estrechan en la 

punta, la cola es corta en longitud y cubierta de pelo, especialmente en la punta, puede variar 

de recta a rizada (Mayer, 2000) y para el caso del “Grupo 2” fueron incluidos cerdos 

asilvestrados con fenotipo mezclado, es decir, que cumplían con algunas pero no todas las 

características de un fenotipo asilvestrado y además aún contaban con algunas características 

físicas de cerdo doméstico. 

Del total de individuos fueron tomadas variables categóricas discretas como el sexo (hembra 

o macho), la edad (lechón, juvenil o adulto) y el estado reproductivo (reproductivo y no 

reproductivo). 

 

Toma de muestras, transporte y almacenamiento 

De los cerdos asilvestrados del grupo A y B se obtuvieron hisopos nasales, introduciendo el 

hisopo en la cavidad nasal y rotándolo en las paredes de este, posteriormente se colocaron 

dentro de un tubo de plástico de 15 mL el cual contaba con solución salina buffer (PBS) como 
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conservador de la muestra para ser transportada en congelación con nitrógeno líquido (-

195.8°C) y posteriormente almacenarla a -70°C hasta su procesamiento. 

Se tomaron también de los cerdos asilvestrados del grupo A, órganos clave en la infección 

por virus de influenza A, como lo son: tráquea, pulmón, y linfonodos mediastínicos; estos 

fueron almacenados en vasos de plástico congelados en nitrógeno líquido (-195.8°C) para su 

transporte, después fueron almacenados a -70°C hasta su procesamiento. 

De igual forma, tanto en el grupo A como en el B de cerdos asilvestrados, se tomaron 5 mL 

de muestra sanguínea directamente de la vena yugular, estas muestras se almacenaron en 

tubos vacutainer sin anticoagulante para su posterior centrifugación y extracción de suero, 

estas muestras fueron conservadas en refrigeración (4°C) para evitar hemólisis y 

posteriormente el suero fue congelado a -20 °C hasta su procesamiento, revisar Anexo 4. 

El Subcomité Institucional para el Cuidado y Uso de los Animales Experimentales (SICUAE) 

aprobó todos los procedimientos para el manejo y toma de muestras biológicas de los cerdos 

asilvestrados de nuestro estudio, con número de protocolo MC-2018/2-11. 

 

Inhibición de la hemoaglutinación (IH) 

A las muestras de suero se les realizó la técnica de IH por el método beta (suero diluido, virus 

constante) (Del Castillo et al., 2010).  

Antígenos virales 

Los siguientes subtipos de influenza A fueron utilizados como antígenos: influenza humana 

(hH1N1) A/Mexico/INER1/2000(H1N1), con número de acceso de GenBank: JN086908, 

influenza porcina (poH1N1) A/swine/Mexico/JalDMZC05/2015(H1N1), con número de 
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acceso al GenBank: MH013200‐MH013207, influenza porcina (poH1N2) 

A/swine/MexMich/DMZC/2014(H1N2), influenza porcina (poH3N2) 

A/swine/Mexico/HgoDMZC11/2015(H3N2), con número de acceso al GenBank: 

MH006715‐MH006722 e influenza aviar (avH5N2) 

A/swine/Mexico/EdoMexDMZC03/2015(H5N2), con número de acceso al GenBank: 

MH013208‐MH013215. 

1. Tratamiento de las muestras de suero. Todas las muestras fueron previamente 

identificadas, absorbidas con caolín en microtubos de 2 mL estériles, las cantidades 

depositadas en cada tubo fueron las siguientes:  

- Suero = 300 µL 

- Caolín = 600 µL 

- Eritrocitos de ave al 0.5% = 600 µL 

De tal forma que la dilución quedó 1:5. Las muestras se dejaron en refrigeración a 

4°C durante 24 horas para que el caolín, así como los eritrocitos de ave sedimentaran. 

Transcurridas las 24 h los sueros se centrifugaron a 1500 revoluciones por minuto 

(rpm) durante 10 minutos para posteriormente realizar la prueba de IH con los 

sobrenadantes.  

2. Realización de la prueba IH 

a) Fueron utilizadas microplacas en fondo “U” de 96 pozos. 

b) Se colocaron 50 µL de PBS en todos los pozos de la microplaca. 

c) Posteriormente se depositaron 50 µL de cada uno de los sueros de la fila “1A” a 

la fila “1H” de la microplaca. 
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d) Se realizaron diluciones dobles seriadas de la fila 1 a la 12 (desde 1:10 hasta 

1:20480). 

e) Después fueron colocados 50 µL de los antígenos virales de los siguientes 

subtipos de influenza A (H1N1 humano, H1N1 porcino, H1N2 porcino, H3N2 

porcino, H5N2 aviar) con 8 Unidades Hemoaglutinantes (UHA) de la fila dos a 

la 12. A la fila uno no se le agregó antígeno por ser el control de suero. Se dejó 

un control de virus (50 µL de PBS + 50 µL de antígeno en sus respectivas 

microplacas). 

f) Se dejó incubar a temperatura ambiente por 30 minutos. 

g) Posteriormente se adicionaron 50 µL de eritrocitos de ave al 0.5% a toda la placa. 

Fue considerado un control positivo de eritrocitos (50 µL de PBS + 50 µL de 

eritrocitos de ave al 0.5%). 

h) Finalmente se dejó a temperatura ambiente hasta que el control de eritrocitos para 

después realizar la lectura. 

3. Lectura 

Fueron consideradas positivas las muestras con títulos mayores o iguales a 1:80 UHA, 

el título de cada suero se dio en el último pozo donde se observó sedimentación de 

eritrocitos. La prueba fue realizada para cada uno de los subtipos de influenza A ya 

mencionados. 

4. Los títulos se transformaron a logaritmo base 10 para su análisis estadístico. 
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Extracción del RNA viral 

Las muestras de hisopos nasales fueron descongeladas gradualmente y centrifugadas a 5000 

rpm durante 10 minutos, posteriormente fueron tomados 200 µL de la muestra para iniciar la 

extracción del RNA viral, se empleo el kit comercial “QIAamp® cador® Pathogen Mini Kit” 

(QIAGEN), siguiendo el protocolo recomendado por el fabricante. Posteriormente se preparó 

la reacción de qRT-PCR. 

Las muestras de órganos fueron maceradas con nitrógeno líquido, después de esto, se preparó 

una suspensión 1:10 con PBS, la suspensión se mezcló con vórtex durante 5 minutos y 

posteriormente se centrifugó a 5000 rpm durante 15 minutos. Se utilizaron los sobrenadantes 

para la extracción de RNA viral con el mismo kit de extracción, siguiendo las 

recomendaciones del fabricante. 

 

qRT-PCR del gen M del virus de influenza A 

Para realizar la qRT-PCR fue utilizado el kit comercial VetMAXTM-Gold SIV Detection Kit 

(Life Technologies) dirigido hacia el gen de matriz (M) y al gen de la nucleoproteína (NP). 

El procedimiento se realizó de acuerdo con las instrucciones del fabricante de la siguiente 

manera: 

La mezcla fue preparada para las muestras, así como para el control positivo proporcionado 

por el kit y los controles negativos (control sin templado NTC, agua libre de nucleasas) con 

las proporciones mostradas en el Cuadro 3. 
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Cuadro 3. Componentes y volúmenes del kit para la preparación de la mezcla de la qRT-PCR. 

 

Componente 

 

Volumen por reacción 

Buffer 2X Multiplex RT-PCR 12.5 µL 

Enzima mix Multiplex RT-PCR 2.5 µL 

Primer cebador mix del virus de influenza 1.0 µL 

Agua libre de nucleasas 1.0 µL 

Volumen total de la mezcla RT-PCR 17.0 µL 

 

Posteriormente se colocaron 17 µL de la mezcla de qRT-PCR en cada microtubo de 0.2 mL 

y se le agregaron 8.0 µL de las muestras de extracción de RNA a procesar. Las condiciones 

de amplificación se presentan en el cuadro 4.  

 

Cuadro 4. Condiciones de amplificación de la qRT-PCR. 

Etapa Ciclo Temperatura Tiempo 

Transcripción reversa  1 48°C 10 minutos 

Inactivación RT/Desnaturalización inicial  1 95°C 10 minutos 

Amplificación  40 95°C 

60°C 

15 segundos 

45 segundos 

 

Se utilizó el Termociclador Rotor-GeneTM Q (QIAGEN).  

Para analizar los datos se tomaron en cuenta las siguientes consideraciones: 

• Una muestra es considerada positiva siempre que la fluorescencia emitida sea mayor 

a la de los controles negativos.  

• Una muestra es considerada negativa siempre que la fluorescencia emitida sea menor 

o igual a la de los controles negativos. 
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• Entre más bajo es el valor de ciclo umbral o Ct de la muestra, mayor es la cantidad 

de copias genómicas presentes en la muestra.  

• Las muestras con un valor de Ct menor a 35 fueron consideradas positivas y con un 

valor de Ct de 35 a < 40 fueron consideradas sospechosas (Choi et al., 2015). 

La extracción del RNA viral, así como la qRT-PCR se realizaron en la Unidad de 

Investigación de la Facultad de Medicina Veterinaria y Zootecnia – UNAM. 

 

Aislamiento viral 

Las muestras positivas a la qRT-PCR se intentaron replicar en embrión de pollo libre de 

patógenos específicos (SPF) para lograr aislar el virus de influenza A. La inoculación de los 

embriones de pollo se realizó con el sobrenadante de las muestras positivas y el 

procedimiento para la replicación viral fue el siguiente: 

1. Se revisó la viabilidad de los embriones de pollo a su llegada y se descartaron los 

muertos y débiles. 

2. Posteriormente se dejaron descansar por 24 horas y después de esto se realizó la 

inoculación.  

3. Con un lápiz se trazó una línea por encima de la cámara de aire. 

4. Se desinfectó con alcohol al 70%, después se perforaron e inocularon con una jeringa 

de insulina con 200 µL, en un ángulo de 90°. 

5. Se cubrió el orificio con pegamento blanco y fueron incubados a 37 ± 2°C por 72 

horas. 
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6. Diariamente fueron revisados, hasta que se cumplieron 72 horas post-inoculación. 

Los muertos a las 24 h fueron descartados por traumatismo. 

7. El líquido alantoideo de los embriones muertos a las 48 horas, así como los que 

sobrevivieron a las 72 horas, fue tomado de la siguiente manera: 

a. La cámara de aire fue desinfectada con alcohol al 70% y se cortó por la línea 

marcada previamente. 

b. El líquido alantoideo se tomó con puntas estériles, procurando tomar líquido 

cristalino y sin yema. 

c. Posteriormente el fluido obtenido se centrifugó a 3500 rpm a 4°C durante 10 

minutos. 

Titulación viral. El líquido alantoideo obtenido se tituló por medio de la técnica de 

“Hemoaglutinación en placa” para corroborar si hubo replicación viral. La metodología de 

este procedimiento es la siguiente: 

En una microplaca de 96 pozos en fondo “U” se colocaron 50 µL de PBS en todos los pozos, 

posteriormente en el pozo uno, se colocaron 50 µL del líquido alantoideo obtenido de cada 

embrión y se realizaron diluciones dobles seriadas desde 1:2 hasta 1:4096. Después de ello 

se colocaron 50 µL de eritrocitos de ave al 0.5% a toda la placa. 

La lectura se realizó hasta que el control de eritrocitos sedimentó. Fueron consideradas 

positivas al aislamiento viral las muestras que presentaron hemoaglutinación y obtuvieron un 

título de 1:8 UHA, donde se observaba turbidez del líquido en los pozos (unión antígeno – 

anticuerpo). 

Se realizó un segundo y tercer pase del líquido alantoideo obtenido a un nuevo embrión de 

pollo sucesivamente. 
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La IH, así como el aislamiento viral se realizaron en el Laboratorio de Investigación (Nivel 

3 de Bioseguridad) del Departamento de Medicina y Zootecnia de Cerdos de la FMVZ – 

UNAM. 

 

Secuenciación 

Las muestras positivas a la qRT-PCR y al aislamiento viral fueron sometidas a RT-PCR para 

la amplificación de los ocho segmentos genéticos del virus, utilizando el kit comercial 

SuperScriptTM III One-Step RT-PCR System with PlatiumTM Taq High Fidelity DNA 

Polymerase (ThermoFisher, Scientific) y un termociclador de punto final. Los productos de 

RT-PCR fueron visualizados por electroforesis en un gel de agarosa al 2%. Posteriormente, 

las bibliotecas se prepararon con el kit Ion XpressTM Plus Fragment Library Kit 

(ThermoFisher, Scientific) de acuerdo con las indicaciones del fabricante bajo un protocolo 

de 200 pares de bases (pb). Se determinó la molaridad de las bibliotecas con el kit comercial 

High Sensitivity DNA Kit (Agilent, Santa Clara, CA). Se preparó una mezcla equimolar de 

librerías para realizar el templado que se sometió a una amplificación clonal mediante PCR 

de emulsión con el kit comercial Ion PGM™ Hi-Q™ View OT2 Kit Ion Torrent™ 

(ThermoFisher, Scientific) en el Ion OneTouchTM 2 System. Posteriormente se realizó la 

secuenciación del templado con el kit comercial Ion PGMTM Hi-QTM View Sequencing 

Kit (ThermoFisher, Scientific) en la plataforma Ion Torrent Genome Machine (PGM). Para 

el ensamble de las secuencias, fueron seleccionadas las lecturas que obtuvieron un Q Score 

mayor a 20. 
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Análisis filogenéticos  

Las secuencias de subtipos de virus de influenza A se compararon con secuencias reportadas 

en el banco de genes (“Gen Bank”), seleccionando aquellos con un porcentaje de identidad 

superior a 95%, usando la herramienta BLAST (Herramienta de búsqueda básica de 

alineación local) del NCBI (Centro Nacional de Biotecnología). El análisis filogenético se 

realizó de forma independiente para cada segmento genómico con el software MEGA 10.1 

utilizando el método de máxima verosimilitud para inferir en la historia evolutiva. 

Finalmente, los árboles fueron editados con el programa FIGTREE v1.4.3 (Saavedra-

Montañez et al., 2018). 

 

Caracterización del grado de antropización del paisaje 

La caracterización del grado de antropización se realizó mediante la caracterización de la 

cobertura del paisaje utilizando el software ArcGIS 10.5 (ESRI, Redlands, California, 

EEUU). El grado de antropización se define como el grado de modificación de un ecosistema 

original por efectos antropogénicos. La cobertura se refiere a todos los aspectos que forman 

parte del recubrimiento de la superficie terrestre, estos pueden ser de origen natural o 

antrópico, por medio de esta clasificación se calculó el índice integrado relativo de 

antropización (INRA) (Martínez, 2010). 

Tomando como base la propuesta metodológica de Martínez (2010), se adaptó la 

clasificación del INRA para esta investigación, con base en las coberturas vegetales de la 

región de Laguna de Términos y zonas aledañas. 
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Para la estimación del grado de antropización se utilizaron imágenes satelitales SENTINEL-

2A, la banda número 8 pancromática, con una resolución de 10 m. Se realizó una clasificación 

supervisada a partir del uso de suelo, en la que se clasificaron cuatro clases (“Bosque”, 

“Zonas agropecuarias”, “Zonas urbanas” y “Agua”) de acuerdo con la firma espectral que 

mostraban los diferentes tipos de coberturas. Se hicieron 5 polígonos por cada clase para que 

la selección fuera más fina. 

Posteriormente se definieron 8 unidades de análisis (UA), es decir, el área a la que se le asigna 

un valor de antropización, estas áreas fueron seleccionadas con base en la distribución de los 

cerdos asilvestrados, trazando un área de amortiguamiento promedio entre hembras y machos 

que fue de 25.51 km2 (Wehr et al., 2017; Mayer, 2009; Mcilroy, 1990; Hampton, 2004; 

Salbosa, 2009). Luego de esto, se divide a las UA en partes iguales, a estas unidades se les 

llama subunidades de análisis (SUA), en este caso cada SUA está representada por un píxel 

(Martínez, 2010). 

Después se asigna un valor de antropización a partir de con la clasificación supervisada, 

obteniendo tres categorías: “Bosque” que incluye bosques tropicales, humedales y corrientes 

de agua, “Zonas agropecuarias”, que incluye cultivos, pastizales y tierras de pastoreo y 

“Zonas urbanas”, que incluyen áreas de asentamientos humanos, sin cobertura forestal, 

carreteras y caminos (Cuadro 5) (Martínez, 2010; Martínez-Dueñas, 2003). 
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Cuadro 5. Valor de antropización por tipo de cobertura. 

 

Categoría Valor de antropización Tipo de cobertura 

A 0 Bosques y humedales 

B 0.5 Agrícola y pecuaria 

C 1 Urbana 

 

La determinación de los valores de antropización es inherente al área de estudio, lo que le 

confiere carácter relativo al INRA. Ya identificados los valores de antropización para cada 

SUA, se estima el grado relativo de antropización por UA con base en la siguiente fórmula: 

INRA = (ΣSUA/n) (100) 

Donde, ΣSUA = la sumatoria del valor de antropización parcial de todas las SUA y n = 

número total de SUA. 

 

Análisis de datos 

Con los datos de individuos positivos en la serología se obtuvo la seroprevalencia estimada, 

definida como la proporción de cerdos asilvestrados positivos por IH entre el total de 

animales evaluados, con un nivel de confianza del 95%. De igual forma se obtuvo la 

prevalencia de animales positivos molecularmente a influenza A, definida como la 

proporción de cerdos asilvestrados positivos a la qRT-PCR entre el total de animales 

muestreados, con un nivel de confianza del 95%. 

Además de la categorización del grado de antropización y la obtención del INRA, por medio 

de SIG, se generaron áreas de amortiguamiento de movimiento con base en los valores de la 

distribución y el ámbito hogareño de los cerdos asilvestrados. Para las hembras se utilizaron 

tres valores, 0.11 Km, 0.9 Km y 1.69 Km, para los machos se utilizaron los siguientes valores, 
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1.39 Km, 1.71 Km y 3.92 Km, la decisión de utilizar estos valores se baso en la revisión de 

literatura científica, tomando un rango de valores mínimos y máximos de ámbito hogareño 

de los cerdos asilvestrados por sexo (Wehr et al., 2017; Mayer, 2009; Mcilroy, 1990; 

Hampton, 2004; Salbosa, 2009). 

El análisis estadístico de los datos incluyó ajustes de regresión logística (Modelo Lineal 

Generalizado), utilizando el programa estadístico R y un valor de alfa de 0.05, donde la 

variable respuesta consistía en una variable binomial, individuos positivos y negativos a la 

serología, así como a la detección molecular de virus de influenza A y las variables 

explicativas (independientes) fueron variables cuantitativas continuas como el: INRA, 

ámbito hogareño y medidas morfométricas y las variables cualitativas discretas utilizadas 

fueron: sexo, edad y fenotipo (Bewick, Cheek y Ball, 2005). 

El modelo de regresión logística está basado en la función logit, que se define como el 

logaritmo natural (In) de las probabilidades de fracaso: 

logit(p) = In (p/1-p) 

Donde p es la probabilidad de fracaso. 

 

Al incorporar más de una variable explicativa (cuantitativa y/o cualitativa), el modelo se 

escribe de la siguiente manera: 

logit(p) = a + b1x1 + b2x2 + … + bixi 

Donde p es la probabilidad de fracaso y x1, x2 … xi son las variables explicativas. 
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También se incluyó la prueba de Chi cuadrada de independencia de variables, para las 

variables cualitativas discretas de nuestro estudio (sexo, edad y fenotipo con respecto a la 

serología (resultado) y a la RT-PCR (resultado), donde utilizamos un valor de alfa de 0.05. 

La función para el modelo de Chi cuadrada es la siguiente: 

 

Donde  O representa la frecuencia observada, E representa la frecuencia esperada. Mientras 

que ∑ representa la sumatoria de cada observación i. 

 

De igual forma se incorporó una prueba de T para la comparación de medias de las medidas 

morfométricas tomadas de los grupos fenotípicos “Grupo 1” y “Grupo 2”, para las variables 

cuantitativas continuas (CTR, LT, AC, LH y LO), donde utilizamos un valor de alfa de 0.05. 

La función para el modelo de t student es la siguiente: 

t n + m – 2 = x1 – x2 / EEDM 

Donde EEDM es el “error estándar de la diferencia de medias”. 
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RESULTADOS 

Categorización de los animales muestreados 

Se muestreó un total de 61 animales, de los cuales 35 (57.37%) pertenecen al grupo A (vida 

libre) y 26 (42.63%) pertenecen al grupo B (cautiverio). En la figura 8 se muestran ejemplos 

con fotografías que representan a cada grupo. Del total de individuos, 25 (40.98%) forman 

parte del grupo 1 (fenotipo asilvestrado) y 36 (59.02%) al grupo 2 (fenotipo mezclado), en la 

figura 9 se muestra un ejemplo de estas categorías, revisar Anexo 5 y 6. 

No se detectó una diferencia estadística significativa para comprobar la diferencia entre el 

“Grupo 1” y “Grupo 2”, basada en las medidas morfométricas asociadas a su fenotipo (Anexo 

7). 

Del total de los animales muestreados, 33 (54.1%) fueron hembras y 28 (45.9%) fueron 

machos, en cuanto a su edad, 23 (37.7%) fueron lechones, 18 (29.5%) juveniles y 20 

(32.78%) adultos, finalmente 38 (62.3%) eran animales no reproductivos y 23 (37.7%) 

reproductivos. 

 

      

Figura 8. Grupo A y Grupo B de cerdos asilvestrados. Se muestran fotografías para ejemplificar los dos grupos 

en los cuales fueron categorizados los cerdos asilvestrados que forman parte de este trabajo de investigación. 

A) cerdo asilvestrado cazado perteneciente al grupo de cerdos asilvestrados en libertad, B) cerda asilvestrada 

utilizada como pie de cría, perteneciente al grupo de cerdos asilvestrados en cautiverio. 

 

A B 
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Figura 9. Grupo 1 y Grupo 2 de cerdos asilvestrados. 1) cerda asilvestrada con características fenotípicas 

asilvestradas como el color de pelo, la cresta en el dorso, las orejas grandes y puntiagudas, entre otras, por lo 

que pertenece al grupo 1, 2) cerdo asilvestrado con características fenotípicas mezcladas, aunque se muestran 

características como la cesta de pelo en el dorso o las orejas grandes y puntiagudas, aún muestra características 

de cerdo doméstico como el color de pelo, las manos y pies más largas, entre otras, por lo que pertenece al 

grupo de cerdos asilvestrados del grupo 2. 

 

 

Inhibición de la hemoaglutinación 

De los 61 individuos muestreados, nueve resultaron positivos a alguno(s) de los subtipos de 

influenza A. En siete individuos se determinó seroconversión al subtipo H1N1 humano, cinco 

individuos al subtipo H1N1 porcino y un individuo al subtipo H5N2 aviar con títulos 

alcanzados que van desde 80 (punto de corte) hasta 2560 UHA (Cuadro 6). 

De los 9 individuos positivos, 4 fueron hembras (edades) y 5 machos (edades). Cuatro 

individuos (identificados como “ElRe1”, “ElRe1a”, “ElRe2a” y “ElRe3a”); mostraron 

seroconversión para dos subtipos, el H1N1 humano y el H1N1 porcino (Anexo 8), tres cerdos 

asilvestrados (identificados como “ElRe4a”, “He2” y “He4”) mostraron seroconversión solo 

para el subtipo H1N1 humano; un individuo (identificado como “Za1a”) con título positivo 

para el subtipo H1N1 porcino y otro individuo (identificado como “ElRe3”) mostró 

seroconversión para el subtipo H5N2 aviar. 

1 2 
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Con una seroprevalencia total estimada de 14.75% (IC 5.85% - 23.65%), y de manera 

particular, la seroprevalencia para el subtipo H1N1 humano fue del 11.47%, para el subtipo 

H1N1 porcino fue de 8.19% y para el subtipo H5N2 aviar fue de 1.63%. Para los subtipos 

H1N2 porcino y H3N2 porcino no hubo seroconversión positiva (Cuadro 6). 

El resto de los individuos no mostró seroconversión para ningún subtipo, permaneciendo por 

debajo del punto de corte de 80 UHA. 

 

Cuadro 6. Resultados de los cerdos asilvestrados positivos a la serología por medio de la prueba de Inhibición 

de la Hemoaglutinación. Se observan los resultados positivos para al menos un subtipo de influenza A obtenidos 

de los sueros de los cerdos asilvestrados por medio de la técnica de Inhibición de la Hemoaglutinación, el punto 

de corte para considerar a un suero positivo a la prueba contra virus de influenza A son 80 UHA. La lista de 

variables incluye la seropositividad, seroprevalencia, título de anticuerpos, sexo y edad por el total de cerdos 

asilvestrados y los cinco diferentes subtipos de influenza utilizados para la prueba. 

 

Variable n H1N1 h* HI1N1po* H1N2po* H3N2po* H5N2a* 

Total 61      

Seropositividad 9 7 5 0 0 1 

Seroprevalencia % 

(IC: 5.85 – 23.65) 

14.75 11.47 8.19 0 0 1.63 

Título de Ac (promedio) 

Rango de observaciones 

 595 

80 – 

2560 

144 

80 - 320 

0 

10 

0 

10 

80 

80 

Sexo       

Hembra 4 4 2 0 0 0 

Macho 5 3 3 0 0 1 

Edad       

Lechón 4 4 3 0 0 0 

Juvenil 2 2 0 0 0 0 

Adulto 3 1 2 0 0 1 

H1N1 h* = Subtipo humano, H1N1 po* = subtipo porcino, H1N2 po* = subtipo porcino, H3N2 po* = subtipo 

porcino, H5N2 av* = subtipo aviar. 
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qRT-PCR del gen M del virus de influenza A 

Se obtuvieron 12 muestras positivas a la qRT-PCR de 12 animales diferentes, de las cuales 

8 correspondían a hisopos nasales de los individuos identificados como “LoPi1”, “LaN3”, 

“PC1”, “CLl5”, “MH1”, “SL1”, “LJ3” y “LJ4”, 3 correspondían a la tráquea de individuos 

identificados como “PC3”, “OjA4” y “ElRe3” y una correspondía al pulmón del individuo 

identificado como “Ag1” como se muestra en el cuadro 7. Los valores mayormente positivos 

de Ct lo obtuvieron las muestras de hisopo nasal del individuo “LoPi1”, con un valor de 28.43 

y la tráquea del individuo “PC3” con un valor de 31.20 (Figura 10) y del individuo “ElRe3” 

con un valor de 31.72. Del total de individuos positivos molecularmente 6 fueron hembras y 

6 machos, distribuidos en distintas edades, tres lechones, dos juveniles y siete adultos, lo que 

da un total de 12 individuos con una prevalencia estimada del 19.67 % (IC 9.70% - 29.65%) 

(Cuadro 7). 
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Cuadro 7. Resultados de los cerdos asilvestrados positivos a la qRT-PCR. En la lista de variables se observa 

la positividad molecular, la prevalencia molecular, el valor de Ct obtenido en la qRT-PCR, el sexo y la edad, 

por el total de cerdos asilvestrados, muestras de hisopo nasal, tráquea y pulmón. 

 

Total 60 Hisopo nasal Tráquea Pulmón 

Positividad molecular 12 8 3 1 

Prevalencia % 

(IC 9.70% - 29.65%) 

19.67 13.11 4.91 1.63 

Valor de Ct (promedio) 

Rango de observaciones 

 32.94 

28.43 – 34.36 

32.43 

31.20 – 34.39 

34.19 

34.19 

Sexo     

Hembra 6 4 1 1 

Macho 6 4 2 0 

Edad     

Lechón 3 3 0 0 

Juvenil 2 2 0 0 

Adulto 7 3 3 1 

 

 

 

Figura 10. Gráfica de la qRT-PCR. La flecha de color negro muestra el control positivo de influenza de 1:256 

UHA, la flecha color roja muestra el control positivo del kit con 1000 copias/µL, la flecha color azul muestra 

la muestra del cerdo asilvestrado “PC3” y la flecha verde señala el control negativo. 

Control positivo  

Control positivo del kit  

Muestra PC 3  

Control negativo 
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Aislamiento viral 

Desde el primer pase, se obtuvo el aislamiento viral de la muestra de tráquea de un cerdo 

asilvestrado, macho, adulto (identificado como “PC3”), con un título de 1:16 UHA y de la 

muestra de tráquea de otro cerdo asilvestrado, macho, adulto (identificado como “ElRe3”), 

con un título de 1:32 UHA. El título viral aumentó al segundo pase para el caso de “ElRe3” 

con un título de 1:64 UHA, mientras que la muestra del “PC3” disminuyó una dilución a 8 

UHA. Para el tercer pase el título de “ElRe3” permaneció igual que en el segundo pase, 

mientras que para “PC3” disminuyó otra dilución a 4 UHA, por lo que para este tercer pase 

es considerado negativo. 

Las 10 muestras restantes positivas a la qRT-PCR no replicaron al ser inoculadas en embrión 

de pollo y no se obtuvo un título positivo desde el primer pase. 

 

Secuenciación y análisis filogenéticos 

Se obtuvo la secuencia del genoma completo del aislamiento del individuo “ElRe3” al igual 

que de la muestra directa de tráquea de este mismo individuo. El resto de las muestras 

positivas a la qRT-PCR no amplificaron para los ocho segmentos del virus de influenza y no 

fue posible crear las librerías para su secuenciación al igual que para el aislamiento del 

individuo “PC3”. 

De acuerdo con el análisis de las topologías inferidas del gen HA, el análisis de secuenciación 

indicó que la proteína HA del virus Feral swine/Campeche/DMZC-DEFSAL-UIFMVZ19-

12 (H5N2) se encontró relacionado a un clado con virus de influenza porcina H5N2 ya 

reportada en México en 2014 y 2015 en los estados de Guanajuato y Estado de México 



47 

 

respectivamente, al igual que con influenza aviar H5N2, específicamente de aves domésticas 

y particularmente de pollo. Estos virus fueron aislados en México durante 1994 y 1995. El 

árbol muestra dos grandes clados, uno correspondiente a virus H5N2 aviar, H5N4 aviar, 

H5N9 aviar y H5N1 aviar, en su mayoría de Norteamérica, aislados principalmente en aves 

silvestres como el pato de collar (Anas platyrhynchos) y en el cisne de tundra (Cygnus 

columnianus), aunque también se observaron variantes virales de aves domésticas como 

pavos (Meleagris gallopavo) o pollo (Gallus gallus). El otro gran clado, corresponde en su 

totalidad a virus H5N2 aviar y porcino, la mayoría aislados en estados de la República 

Mexicana y algunos pocos de Taiwán. Este clado abarca virus de influenza H5N2 aislados 

en aves domésticas (Gallus gallus), específicamente pollos y cerdos domésticos (Sus scrofa), 

que es donde se encuentra ubicada la secuencia de HA aislada de cerdo asilvestrado (Figura 

11). 

A partir de la estructura de las topologías inferidas para el gen NA, el análisis de 

secuenciación indicó que la proteína NA del virus Feral swine/Campeche/DMZC-DEFSAL-

UIFMVZ19-12 (H5N2) se encontró en el clado de los virus de influenza porcina H5N2 

mexicanos aislados del estado de Guanajuato en 2014 y del Estado de México en 2015 y con 

los virus de influenza aviar H5N2 aislados en México en 1994 y 1995. El árbol muestra dos 

grandes clados, uno correspondiente a virus H5N2 aviar y H6N2 aviar, en su mayoría de 

estados de la República Mexicana, algunos de Guatemala y pocos de EE. UU., aislados 

principalmente en aves domésticas como pollo (Gallus gallus) y algunos pavos (Meleagris 

gallopavo). El otro gran clado, corresponde en su totalidad a virus H5N2 aviar y porcino, la 

mayoría aislados en estados de la República Mexicana, y algunos provenientes de Taiwán. 

Este clado abarca virus de influenza H5N2 aislados en aves domésticas (Gallus gallus), 
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específicamente pollos y cerdos domésticos (Sus scrofa), que es donde se encuentra ubicada 

la secuencia del gen NA aislada de cerdo asilvestrado (Figura 12). 

Se uso la estructura de las topologías inferidas para los genes PB2, PB1, PA, NP, M y NS, el 

análisis de secuenciación indicó que las proteínas del virus Feral swine/Campeche/DMZC-

DEFSAL-UIFMVZ19-12 (H5N2) se encontraron en el clado de los virus de influenza 

porcina H5N2 mexicanos aislados del estado de Guanajuato en 2014 y del Estado de México 

en 2015 y con los virus de influenza aviar H5N2 aislados en México en 1994 y 1995 con 

diferencias particulares para cada una de las proteínas mostradas en los árboles filogenéticos 

de cada uno de los segmentos mencionados (Anexos 9 al 14) respectivamente. 
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Figura 11. Árbol filogenético del gen HA del virus de influenza H5N2. El árbol se observa a escala, con 

longitudes de rama correspondientes al número de sustituciones por sitio. El virus H5N2 aislado se encuentra 

marcado con la siguiente figura:    , mientras que los virus porcinos H5N2 se observan marcados con la siguiente 

figura:    y el virus aviar H5N2 con la figura:   . 
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Figura 12. Árbol filogenético del gen NA del virus de influenza H5N2. El árbol se observa a escala, con 

longitudes de rama correspondientes al número de sustituciones por sitio. El virus H5N2 aislado se encuentra 

marcado con la siguiente figura:    , mientras que los virus porcinos H5N2 se observan marcados con la siguiente 

figura:   . 
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Caracterización del grado de antropización del paisaje  

La cobertura que obtuvo mayor predominio fue el “Bosque”, con un 50%, es decir, la 

categoría con menor valor de antropización, conformada por bosque tropical, humedales, 

vegetación acuática, pantanos y cuerpos de agua. La categoría de “Zonas agropecuarias” se 

encuentra muy cercana a la proporción de la categoría de bosque con un 45% (Figura 13).  

En la figura 14 se muestra la proporción de coberturas por unidad de análisis y se observa 

que la cobertura con mayor predominio por UA o cuadrante son las zonas agropecuarias. 

De las 8 unidades de análisis (UA), la que obtuvo un menor grado de antropización o INRA 

fue C1, la cual corresponde con áreas con mayor grado de conservación, que se encuentran 

dentro del APFFLT, donde predominan humedales, con vegetación acuática y fragmentos de 

bosque tropical (selva alta perennifolia, selva mediana subcaducifolia y selva baja 

perennifolia), sin embargo, existen fragmentos de pastizal por las producciones ganaderas 

que se tienen dentro del ANP (Figura 5). La UA con mayor INRA fue C6, debido a las 

producciones de agricultura, principalmente plantaciones de palma de aceite (Elaeis 

guineensis), sorgo (Sorghum sp.) y maíz (Zea mays), además de áreas para pastoreo de 

ganado y algunos asentamientos humanos y caminos (Cuadro 8, Anexo 15). 
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Figura 13. Proporción de coberturas en general. 

 

 

Figura 14. Proporción de coberturas por cuadrante. 
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Figura 15. Área de estudio y unidades de análisis (UA) también llamadas cuadrantes (C1 a C7). 
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Cuadro 8. Valores del INRA. La escala de colores va desde verde a gris, donde verde representa el valor 

mayormente conservado o con menor índice de antropización y el color gris representa el valor con mayor 

índice de antropización, los colores amarillos representan valores de antropización intermedios. 

 

Cuadrante A (0) B (0.5) C (1) INRA 

C1 243392 11792 0 2.31 

C2 151662 99926 3596 20.98 

C3 75261 164780 15143 38.22 

C4 115045 131208 8931 29.20 

C5 118347 132092 4745 27.74 

C6 94693 148857 11637 33.72 

C7 113987 132445 8752 29.38 

C8 168665 81828 4217 17.68 

 

 

 

Análisis de datos 

• Áreas de amortiguamiento 

Las áreas de amortiguamiento en promedio fueron de 0.11 a 3.92 km lineales para hembras 

y machos, respectivamente. Lo que equivale a un área de dispersión que va de 0.03 a 48.27 

km2 (Figura 16). De igual manera se obtuvieron las áreas de amortiguamiento para machos 

positivos al virus de influenza con un intervalo de 1.39 km a 3.92 km lineales, lo que equivale 

a 6.07 a 48.27 km2 (Figura 17). En el caso de las hembras positivas al virus de influenza se 

obtuvieron áreas de amortiguamiento de 0.11 km a 1.69 km lineales, lo que equivalen a 0.03 

a 8.97 km2 (Figura 18). 
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Figura 16. Sitios de muestreo con áreas de amortiguamiento para cerdos asilvestrados (hembras y machos) que 

va en un rango de 0.11 km hasta 3.92 km de ámbito hogareño. 
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Figura 17. Sitios de muestreo con áreas de amortiguamiento de machos de cerdos asilvestrados positivos a 

virus de influenza A por serología y/o RT-PCR que va en un rango de 1.39 km hasta 3.92 km de ámbito 

hogareño. 
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Figura 18. Sitios de muestreo con áreas de amortiguamiento de hembras de cerdos asilvestrados positivos a 

virus de influenza A por serología y/o RT-PCR que va en un rango de 0.11 km hasta 1.69 km de ámbito 

hogareño. 

 

• Análisis estadístico 

- Modelo de regresión logística 

Cuando la variable respuesta fue seropositividad y la variable explicativa fue INRA, se 

encontró evidencia estadística para concluir que existe un efecto de la antropización del 

paisaje en la seropositividad, con un valor marginalmente significativo de p = 0.0576. Se 

utilizó un alfa de 0.05 (Figura 19). 

El resto de las variables tuvo un comportamiento diferente al anterior. 
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- Ji cuadrada (χ²) 

En las variables edad y qRT-PCR se rechazó la hipótesis nula de independencia de variables, 

por lo tanto, existe evidencia estadística para concluir que estas variables son dependientes, 

con un valor de p = 0.05, utilizando un valor de alfa de 0.05. 

Para el resto de las variables no se rechazó la Ho. 

 

 

 
 
Figura 19. Modelo de regresión logística. En el gráfico podemos observar en el eje de las X el “INRA” y en el 

eje de las Y la variable respuesta “Serología”. Se presenta un incremento en la probabilidad de que un individuo 

resulte positivo a la serología cuando el INRA aumenta. Además, se aprecia un intervalo de confianza que es 

representado por la banda azul claro, demasiado abierto al inicio que tiende a disminuir conforme el INRA 

aumenta, este comportamiento en el intervalo de confianza este asociado al tamaño de muestra. 
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DISCUSIÓN 

La eco-epidemiología de enfermedades zoonóticas multi-hospedero emergentes y 

reemergentes, como influenza A, son poco consideradas dentro del sistema de vigilancia 

epidemiológica en México. Existen pocos estudios que investigan la posibilidad de 

transmisión inter-especie ya que se enfocan de manera aislada en la presencia del agente 

infeccioso en los principales hospederos y de manera particular en hospederos domésticos. 

Son aún menos, los estudios que engloban el nexo que existe entre la emergencia de 

enfermedades virales con respecto a los cambios antropogénicos como la antropización del 

paisaje y en menor proporción la incorporación de especies exóticas invasoras en la ecología 

de un virus de tanta importancia para la salud pública y salud animal como lo es el virus de 

influenza A. Por lo anterior, en este proyecto, se estudió el papel del cerdo asilvestrado (Sus 

scrofa) en la transmisión y mantenimiento de virus de influenza A, debido a que es una 

especie exótica invasora, generalista de hábitat que interactúa con animales silvestres, 

domésticos y seres humanos y que además se adapta a distintos tipos de ambientes 

conservados y ambientes con diferente grado de antropización, facilitando la diversificación 

de virus de influenza A. 

En este estudio se demostró la exposición que tienen los cerdos asilvestrados a los virus de 

influenza A de origen porcino, aviar y principalmente humano. Se detectaron títulos de 

anticuerpos que van desde 80 UHA hasta 2560 UHA, para los subtipos H1N1 humano, H1N1 

porcino y H5N2 aviar. 

En un estudio realizado durante el periodo de 2010 a 2013, se obtuvieron muestras de suero 

de cerdos asilvestrados en 35 estados de EE. UU. Se analizaron contra 45 variantes 
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antigénicas contemporáneas de virus de influenza A aviar, porcina y humana; de los cuales, 

el 4.9 % fueron seropositivos a virus de influenza A (Martin et al., 2017). En otro estudio 

realizado en la Reserva de la Biósfera Sierra la Laguna, localizada en Baja California Sur, 

México, donde se buscó detectar la presencia de anticuerpos contra enfermedades bacterianas 

y virales en cerdos asilvestrados, obtuvieron un valor de seroprevalencia de 30.7% de dos 

variantes antigénicas, el H1N1 porcino y el H3N2 porcino (Pérez-Rivera et al., 2017). En 

nuestro estudio la seroprevalencia estimada fue del 14.75%, mayor en comparación con el 

primer estudio mencionado, pero menor con respecto al segundo estudio. Esta diferencia en 

la seroprevalencia reportada en diferentes investigaciones con respecto a la del presente 

estudio, sugiere que existen factores que favorecen el aumento o disminución de la 

prevalencia serológica que pueden ir desde época del año, características del ambiente en 

general y del hospedero, así como la interacción que tiene con otros hospederos y la 

capacidad de los antígenos utilizados para realizar la prueba serológica para detectar la 

exposición del cerdo asilvestrado a los virus de influenza A circulantes (Pedersen et al., 

2017). 

En el trabajo realizado por Martin y colaboradores (2017) también se detectaron individuos 

doblemente seropositivos para diferentes virus porcinos, para diferentes virus aviares y para 

virus aviares y porcinos, lo que indica que los cerdos asilvestrados estuvieron expuestos a 

virus de influenza A tanto porcinos como aviares. En nuestro estudio, además, encontramos 

cerdos asilvestrados doblemente seropositivos para el subtipo H1N1 humano y el subtipo 

H1N1 porcino. Esto sugiere que los cerdos asilvestrados podrían estar expuestos a la 

infección de subtipos de influenza A de diferentes orígenes, generando nuevas variantes de 
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virus de influenza A de preocupación en salud animal y salud pública (Cheung y Poon, 2007; 

Martin et al., 2017; Short et al., 2015). 

Uno de los orígenes virales de mayor preocupación a los que los cerdos asilvestrados están 

expuestos, es el humano, con la última pandemia de 2009, se puso de manifiesto la 

interacción existente entre los hospederos humanos y porcinos, sin embargo, en pocas 

ocasiones es aclarado que la transmisión de virus de influenza de humanos a cerdos es mucho 

más frecuente que la zoonosis porcina y humana, y es fundamental en la diversidad viral 

encontrada en los hospederos porcinos (Nelson y Vincent, 2014).  La escala de transmisión 

global de humanos a cerdos representa la mayor zoonosis inversa o también llamada 

antropozoonosis, de un agente infeccioso documentado hasta el momento, por lo que, el 

sesgo hacia la percepción de los cerdos como fuentes de virus humanos, en lugar de 

hospederos susceptibles, es clave para la comprensión de la naturaleza bidireccional de la 

interfaz humano-animal y como esta interacción produce amenazas de influenza para los 

diferentes hospederos (Hassell et al., 2017; Nelson, 2016). En nuestro estudio, encontramos 

títulos para el subtipo H1N1 humano de hasta 2560 UHA, lo que demuestra la exposición e 

infección al virus de influenza humana. Esta interacción entre los cerdos asilvestrados y los 

humanos de la región de Laguna de Términos pone de manifiesto la zoonosis y antroponosis 

que está existiendo en este sistema y además demuestra que los cerdos asilvestrados no solo 

fungen como trasmisores de virus de influenza A, sino sugiere que pueden estar expuestos, 

infectarse y enfermarse, al menos con subtipos de origen humano. 

La exposición de los humanos a los virus de influenza A y transmisión de estos, se ve 

favorecida por la cacería y captura de los cerdos asilvestrados, o a través de los perros 

utilizados para la caza (Pedersen et al., 2018). Las actividades humanas están favoreciendo 
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la sinantropía de los cerdos asilvestrados, además cada vez hay más pruebas de la traslocación 

que realizan los humanos de los cerdos asilvestrados (Spencer y Hamoton, 2005), para 

establecer nuevas oportunidades de caza o producciones de traspatio, sin embargo, las 

medidas de bioseguridad no son las adecuadas y por las características físicas y evolutivas 

de estos animales, terminan escapando, estableciéndose en muchas ocasiones en nuevas áreas 

e interactuando de nuevo con hospederos silvestres, domésticos y humanos, pero tras el 

riesgo de haber estado expuestos a agentes infecciosos humanos y de animales domésticos 

como el virus de influenza (Goedbloed et al., 2013; Hernández et al, 2018; Tabak et al., 

2017). Los cerdos asilvestrados de nuestro estudio mostraron exposición al subtipo H1N1 

porcino con títulos de anticuerpos de 80 a 320 UHA y al subtipo H5N2 aviar con título de 80 

UHA, estos títulos son bajos en comparación con el subtipo humano, sin embargo, la 

interacción con estos subtipos virales se presentó y respalda el comportamiento sinantrópico 

de los cerdos asilvestrados en sistemas con altos niveles de transformación de uso de suelo 

como lo es la región de Laguna de Términos. 

La comprensión del papel ecológico de los cerdos asilvestrados en la ecología de los virus de 

influenza A ha sido limitada debido a que la vigilancia epidemiológica realizada en otros 

países a menudo es por anticuerpos (serovigilancia) en lugar de la detección directa de los 

virus de influenza A, como en humanos y especies domésticas como lo cerdos y las aves (Sun 

et al., 2015; Pepin et al., 2019). En este sentido, nuestro estudio complementa los hallazgos 

obtenidos en serología con la detección molecular del virus de influenza, donde se obtuvo 

una prevalencia de 19.67% de cerdos positivos al virus de influenza A, mayor a la obtenida 

en un estudio realizado en 2014 en la Reserva Regional de Innamincka, Australia, donde 

obtuvieron una prevalencia de 13.04% de cerdos asilvestrados positivos al virus de influenza 
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(Dalziel, Peck, Hurt, Cooke y Cassey, 2016). Daziel y colaboradores (2016) hacen referencia 

de que, a pesar de su prevalencia baja, es de suma importancia implementar sistemas de 

vigilancia epidemiológica por las posibles repercusiones biológicas que tienen los cerdos 

asilvestrados. 

En nuestro estudio, el mayor número de muestras positivas molecularmente fueron de 

hisopos nasales, con una prevalencia de 13.11 %, lo que comprueba la excreción viral en 

cerdos asilvestrados, además se obtuvo el 4.91 % de prevalencia de animales positivos de 

muestras de tráquea y el 1.63 % de muestras de pulmón, confirmando la susceptibilidad de 

las células del tracto respiratorio, tanto en vías altas como en vías respiratorias bajas. En este 

sentido, dado que las características fisiológicas de los cerdos asilvestrados están ligadas 

directamente a la especie del cerdo doméstico, se esperaría que la distribución de sus 

receptores celulares en el aparato respiratorio coincida con los descritos para la interacción 

entre virus de influenza A con los receptores celulares Saa2,3-Gal y Saa2,6-Gal en el cerdo 

doméstico. 

Los cerdos domésticos poseen una distribución de manera homogénea de receptores celulares  

Saa2,3-Gal y Saa2,6-Gal, lo cual ha colocado al cerdo como un hospedero susceptible a la 

infección por virus aviares y humanos por el potencial amplificador, también llamado 

mezclador al ser infectados por virus de diferente origen (Graaf y Fouchier, 2014). Los 

resultados del presente estudio sugieren entonces, que la distribución de los receptores 

celulares de los cerdos asilvestrados es similar a la de los cerdos domésticos debido a las 

muestras positivas a la qRT-PCR de tráquea y pulmón. Sin embargo, cabe mencionar que 

ningún individuo se mostraba aparentemente enfermo, por lo que la susceptibilidad y 
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permisibilidad de las células de estos animales en respuesta a una infección viral comparada 

con la de cerdos domésticos podría ser distinta. 

Las respuestas ante infecciones virales están mediadas por el Complejo Mayor de 

Histocompatibilidad de tipo I (MHC-I), un conjunto de genes que inducen la respuesta 

inmune presentando el antígeno a los linfocitos T (Macdonald et al., 2010; Moutou et al., 

2013). En un estudio de 2017 compararon el polimorfismo y especificidades de unión a 

péptidos de moléculas de clase I del MHC-I porcino para observar si existían diferencias 

entre la respuesta que tiene el MHC-I de los jabalíes tibetanos ante el virus de influenza A 

con respecto a la respuesta que tiene el MHC-I de los cerdos domésticos de la raza Heishan. 

Inesperadamente encontraron que no existía divergencia y que los sitios de alta variación 

podrían determinar sus características de unión a péptidos (Fan et al., 2017). Fan y 

colaboradores (2017) asumieron que la selección artificial de las razas de los cerdos podría 

proporcionar una mayor presión para generar diversidad genética y polimorfismo de MHC-I 

que la selección natural. Sin embargo, en otros estudios, hacen referencia sobre la 

variabilidad del MHC-I y como esta se mantiene mediante la selección dirigida por el agente 

infeccioso, donde la diversidad genética es particularmente importante en animales silvestres 

(Sommer, 2005). Por lo anterior, no podemos asumir que los cerdos asilvestrados de nuestro 

estudio tengan una respuesta inmune distinta a la que se esperaría en los cerdos domésticos 

frente al virus de influenza A, tendríamos que realizar un análisis genético para observar 

diferencias en cuanto al polimorfismo del MHC-I y su respuesta ante la infección por el virus 

de influenza. Sin embargo, si podemos inferir en que el comportamiento de los animales 

positivos a la qRT-PCR en cuanto a la semiología clínica fue distinto en comparación con la 

semiología provocada por el virus de influenza A observada en los cerdos domésticos. 



65 

 

Otro hallazgo que se encontró fue que existía evidencia estadística entre la dependencia de 

las variables edad y qRT-PCR, esta relación está dada por los adultos que son los individuos 

que fueron mayormente positivos a la prueba, por lo que podemos asumir estos resultados 

como parte de la respuesta inmune innata que transfieren las hembras a sus lechones al 

momento de nacer, por lo que estos individuos de corta edad se encontraban protegidos 

inmunológicamente ante los virus circulantes. En un estudio realizado en 2013, exploraron 

la relación entre el sistema inmune innato y la resistencia viral en jabatos (lechones de jabalí) 

y encontraron que la actividad del complemento dependía de los niveles de anticuerpos 

naturales, maternos y la condición corporal de los lechones, proporcionando evidencia que 

vincula a la inmunidad innata con la aptitud individual dentro de una población de mamíferos 

silvestres (Rossi et al, 2013). 

Además de la posible aptitud inmunológica de los lechones, otro factor que puede estar 

explicando esta relación entre la edad adulta y los resultados positivos a la qRT-PCR es el 

amplio ámbito hogareño que tienen los adultos, específicamente los machos, lo que les 

permite recorrer amplias distancias y favorecer la tasa de contacto con otros hospederos del 

virus de influenza A. Las áreas de amortiguamiento creadas a partir del rango de ámbito 

hogareño general para hembras y machos, demuestra la coincidencia espacial de los 

individuos que a su vez podrían interactuar con otros hospederos de diferentes ambientes. De 

manera particular uno de los cerdos asilvestrados, macho, adulto, positivo a la qRT-PCR, 

también resultó positivo a la serología, con un título de 80 UHA para el subtipo H5N2 y 

coincidió con la muestra que se pudo aislar en embrión de pollo. Estos resultados sugieren 

tener una relación con las características propias del individuo, como lo es su ámbito 

hogareño, que le permite recorrer grandes distancias y a su vez, tener contacto con distintos 
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hospederos de influenza A. En algunos estudios se ha observado que las hembras tienen un 

ámbito hogareño de 0.3 a 7.2 ± 1.8 km2 y en el caso de los machos el ámbito hogareño va de 

3.1 a 48.3 ± 4.3 km2, sin embargo, la dispersión dependerá de una serie de factores como el 

lugar, la región geográfica, la disponibilidad de alimento y agua, la temporada del año, la 

etapa fisiológica en la que se encuentren y la densidad local de cerdos asilvestrados (Wehr et 

al., 2017; Mayer, 2009; Mcilroy, 1990; Hampton, 2004; Salbosa, 2009). 

Uno de los principales efectos negativos asociados al amplio rango de distribución de los 

cerdos asilvestrados es la posible interacción con hospederos de fauna silvestre, doméstica y 

humanos, debido a la transmisión de agentes infecciosos causantes de enfermad, lo cual se 

asocia directamente con la transformación de los ecosistemas a agroecosistemas y 

ecosistemas urbanos (Wehr et al., 2017; Song et al., 2018). En nuestro estudio, a través de la 

secuenciación y el análisis filogenético, se identificó el cruce de barrera entre especies, de 

ave a cerdo asilvestrado al obtener la secuencia del virus “Feral swine/Campeche/DMZC-

DEFSAL-UIFMVZ19-12 (H5N2)”, la cual se transfirió de un hospedero a otro de manera 

intacta. Lo que pone de manifiesto la posible interacción que tienen los cerdos asilvestrados 

con hospederos de fauna silvestre, doméstica, humanos y/o fuentes de infección. 

En 2008, en Corea, fueron aislados dos virus de influenza H5N2 aviar de cerdos domésticos. 

La secuenciación y el análisis filogenético de las proteínas determinaron que el virus aislado 

“Sw/Korea/C12/08 (H5N2)” correspondía a un virus completamente aviar, que provenía de 

aves silvestres (Lee et al., 2009) al igual que el virus H5N2 reportado en nuestro estudio, 

donde se observó que los 8 segmentos del virus tenían un origen completamente aviar. Sin 

embargo, en nuestro análisis, el virus H5N2 se localizó en un grupo de virus de influenza 

H5N2 originados en aves domésticas, específicamente pollo de engorda, estos virus fueron 
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aislados y caracterizados en México durante 1994 y 1995, lo cual coindice con varios brotes 

de influenza H5N2 aviar de baja patogenicidad en 1994 que posteriormente mutaron a un 

virus de alta patogenicidad en 1995 (Villarreal-Chávez et al., 2003). 

Además de los virus aviares, dentro del grupo de virus de influenza donde se localizó el virus 

aislado en nuestro estudio, se encuentran dos virus H5N2 de origen aviar (pollo de engorda) 

pero aislados en cerdos domésticos, el GtoDMZC02 (H1N1) y el EdoMexDMZC03 (H5N2), 

aislados y caracterizados en 2014 y 2015 respectivamente (Saavedra-Montañez et al., 2018). 

En el estudio de Saavedra y colaboradores (2018) hacen mención sobre el posible origen de 

estos virus que al igual que en nuestro análisis, el genoma de estas variantes se mantuvo con 

un origen completamente aviar a pesar del nuevo hospedero que infectaban. También ponen 

de manifiesto la posible interacción que existe entre sistemas de producción mixtos, donde 

especies como aves y cerdos están en contacto, lo que podría dar una explicación válida del 

salto taxonómico del virus H5N2 aviar. 

En México, así como en varias partes del mundo, existe un panorama favorable para la 

transmisión de virus de influenza A, desde la transmisión de aves silvestres a animales 

domésticos (aves, cerdos, perros, caballos, etc.) y humanos, al igual que la transmisión de 

aves domésticas al resto de animales domésticos, humanos y en algunos casos animales 

silvestres. Uno de los escenarios más propicios es el de las producciones mixtas ya 

mencionado, donde dos especies o más comparten espacios físicos y por ende la tasa de 

contacto aumenta, favoreciendo la interfaz y transmisión de virus de influenza A (INEGI, 

2007). 

Los perros pueden desempeñar un papel en la transmisión y propagación entre especies de 

virus de influenza H5N2. En 2013 se describió un nuevo virus reordenado de cerdo y ave 
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H5N2 que infecto a perros (Canis lupus familiaris), sus resultados demostraron que el virus 

se propago entre individuos de la misma especie, los cuales mostraron signos respiratorios y 

seroconversión así como eliminación viral detectada en hisopos nasales, posteriormente se 

observaron manifestaciones clínicas respiratorias relacionadas con este virus en gatos y 

pollos (Guang-jian, Zong-shuai, Yan-li, Shi-jin, y Zhi-jing, 2012; Song et al., 2013). Por lo 

que no podemos descartar la participación de los perros en la transmisión del virus H5N2, la 

tasa de contacto que esta especie mantiene con los cerdos asilvestrados y con distintos tipos 

de aves es muy alta debido al uso constante del perro en las labores de cacería, así como su 

presencia en las producciones agropecuarias. 

Los cerdos asilvestrados interactúan con perros, aves, cerdos y más animales domésticos al 

igual que con humanos, animales silvestres y diferentes fuentes de infección, esta interacción 

esta explicada por el comportamiento sinantrópico de los cerdos asilvestrados, lo que 

favorece la transmisión de virus de influenza A entre los distintos tipos de hospederos ya 

mencionados. La emergencia de exposición e infección viral se ha asociado a cambios 

drásticos en los ecosistemas, como la deforestación, cambios de uso de suelo por actividades 

agropecuarias, entre otros (Reyes-Novelo, 2011). En el presente estudio encontramos 

evidencia marginalmente significativa de la relación entre la seropositividad y la 

antropización del paisaje, es decir, la probabilidad de que un cerdo asilvestrado se encuentre 

expuesto a virus de influenza A será mayor en ambientes con mayor grado de antropización 

del paisaje. En este sentido, la matriz del paisaje que predominaba en nuestros sitios de 

muestreo fueron zonas agropecuarias, dominadas por pastizales y ganadería, pero 

principalmente por plantaciones de palma aceitera africana (Elaeis guineensis). Actualmente 

las plantaciones de palma de aceite representan un problema para los bosques tropicales, su 
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expansión ha provocado la pérdida de 2 millones de hectáreas de bosques a nivel mundial en 

2000 -2010 (Ordway, Naylor, Nkongho, y Lambin, 2015), además de las repercusiones en la 

ecología de las comunidades y por ende de sus enfermedades. 

Los niveles actuales de interacción humano-ecosistema, impulsados por una mayor invasión 

ambiental y cambio en el uso de la tierra (explotación de recursos naturales y prácticas 

agrícolas y pecuarias), así como efectos ambientales como el cambio climático, dan lugar a 

la alteración de los hábitats y cambios en el ensamblaje de especies y las tasas de contacto 

que promueven la aparición de enfermedades zoonóticas (Hassell et al., 2017). En un estudio 

realizado en 2017 se midió el nexo entre la fragmentación de los bosques en África y los 

brotes de enfermedades por el virus del Ébola (EVD), se mostró que los brotes de EVD en 

humanos ocurrieron principalmente en focos de fragmentación forestal, donde los humanos 

tenían mayor interacción con los reservorios de la enfermedad, por lo que las tasas de 

contacto aumentaban y por ende los brotes en humanos (Rulli, Santini, Hayman y Odorico, 

2017). Esto tiene relación con nuestro estudio, que, si bien es una aproximación que tendrá 

que ser complementada con un mayor número de muestras y diseño experimental específico, 

nos muestra el efecto de la antropización sobre la exposición de los cerdos asilvestrados al 

virus de influenza A en áreas con mayor transformación antropogénica, específicamente en 

áreas dedicadas a la agricultura y ganadería, áreas con fragmentación y transformación del 

paisaje. 

La región de Laguna de Términos se encuentra expuesta a la actual deforestación por la 

presión que ejerce el crecimiento poblacional humano, que a su vez, se refleja en una mayor 

demanda de alimentos, por lo que la agricultura y la ganadería siguen expandiéndose 

principalmente en los trópicos (Barlow et al., 2018; Kremen y Merenlender, 2018). La 
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antropización del paisaje en esta región lamentablemente tiene una tendencia a aumentar, por 

lo que, con base en nuestros resultados, el monitoreo del cerdo asilvestrado es necesario, ya 

que su participación en la eco-epidemiología del virus de influenza A se pone de manifiesto 

al estar expuesto a distintas fuentes de infección viral y a la potencial diversificación de 

variantes virales. 

Finalmente, las especies invasoras continúan proliferando e impactando negativamente los 

ecosistemas a escala global. Si bien los impactos están bien documentados para muchos 

animales invasores, carecemos de herramientas para predecir la resistencia biótica y el éxito 

de la invasión. La invasión biológica es una de las principales causas de pérdida de 

biodiversidad a nivel mundial, especialmente en los ecosistemas insulares de todo el mundo 

(Cuthbert et al., 2019). Para controlar eficazmente a las especies invasoras, es importante 

determinar cómo sobreviven y aumentan sus poblaciones en las áreas que invaden (Cuthbert 

et al., 2019; Maeda et al., 2019). Los cerdos asilvestrados son una de las especies con mayor 

capacidad de invasión de nuevas áreas por sus características biológicas y evolutivas. Con 

nuestro estudio además comprobamos su papel dentro de la ecología del virus de influenza 

A en la región de Laguna de Términos, Campeche. Sin embargo, los efectos negativos 

asociados a esta especie son consecuencia de las actividades humanas. Las especies son parte 

de la biodiversidad mundial y evolutivamente desarrollan mecanismos para seguir existiendo 

y adaptarse al medio que los rodea (Ricciardi et al., 2017). Tal es el caso de los cerdos 

asilvestrados que a lo largo del tiempo, han sido traslocados e introducidos a ecosistemas que 

no forman parte de su distribución natural, por lo que las poblaciones se adaptan para seguir 

existiendo, en este sentido, los seres humanos debemos comprender que solo somos una 

especie más dentro de la diversidad de especies que existen en la Tierra y nuestra percepción 
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así como las decisiones que tomamos y el respeto por la vida y los ecosistemas debe cambiar 

drásticamente al igual que la percepción de la utilidad e importancia de la biología de la 

invasión que permitirá comprender el desajuste entre la urgencia de tratar un problema de 

cambio global y la poca preocupación, falta de conciencia y comprensión para obtener apoyo 

para la implementación de programas de control y manejo de especies invasoras, un reto más 

para la era que se vive en la actualidad (Courchamp et al., 2017; Ricciardi et al., 2017). 
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CONCLUSIONES 

El presente trabajo sugiere que los cerdos asilvestrados de la región de Laguna de Términos, 

Campeche están participando en la exposición, transmisión, mantenimiento y posible 

diversificación de virus de influenza A. 

Se detectaron títulos altos de anticuerpos contra el subtipo H1N1 humano de hasta 2560 

UHA, así como títulos positivos para los subtipos H1N1 porcino y H5N2 aviar, lo que refleja 

directamente la tasa de contacto de los cerdos asilvestrados con hospederos domésticos y 

humanos, haciendo evidente el comportamiento sinantrópico de los cerdos asilvestrados. La 

secuenciación del subtipo H5N2 aviar, apoya aún más el contacto con hospederos domésticos 

como las aves y por ende la potencial diversificación de virus de influenza A. 

Los animales adultos parecieran tener un papel clave en la ecología del virus de influenza en 

este sistema. Los rasgos de historia de vida de los cerdos asilvestrados les permiten recorrer 

grandes distancias, lo que aumenta la interacción con diversos hospederos silvestres, 

domésticos, humanos y fuentes de infección al encontrarse y compartir distintos nichos 

ecológicos. 

La antropización del paisaje parece tener un efecto sobre la seroprevalencia de virus de 

influenza A. Es probable que al aumentar la antropización del paisaje exista mayor 

probabilidad de encontrar cerdos asilvestrados que estuvieron expuestos a variantes virales 

de influenza A. 

Se necesitan estudios que incluyan aproximaciones con mayor número de animales y un 

diseño experimental específico para obtener conclusiones con mayor robustez acerca de la 

situación de esta especie exótica invasora y el efecto que tienen las actividades humanas 
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como la fragmentación y pérdida del hábitat derivadas de las actividades agropecuarias sobre 

la ecología de enfermedades, no solo influenza A. 

Es importante la inclusión de trabajos integrales, así como interdisciplinarios para abordar 

investigaciones de este tipo, es decir, sistemas con alta complejidad, donde los tomadores de 

decisiones formen parte del proyecto para un mejor abordaje de las medidas de control 

epidemiológico, específicamente de enfermedades zoonóticas emergentes y reemergentes 

con un enfoque de Una Salud. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



74 

 

RECOMENDACIONES 

1. Estudiar el comportamiento, así como las interacciones que tienen los cerdos 

asilvestrados entre individuos de la misma población, con otras especies y con el 

ambiente en general en la región de laguna de Términos y en otras partes de México 

donde también se ha reportado su existencia, esto con la finalidad de la correcta toma 

de decisiones con base en conocimiento sobre esta especie exótica invasora. 

2. Monitorear los agentes infecciosos (entre ellos el virus de influenza A) encontrados 

en esta especie para conocer las interacciones biológicas que pueden ser claves en la 

dinámica de diversas enfermedades. 

3. Integrar al cerdo asilvestrado en la ecología y epidemiología del virus de influenza A 

y reconocer su papel como animal sinantrópico por la importancia que esto denota en 

enfermedades multihospedero como lo es influenza A. 

4. Establecer programas de educación y buenas prácticas de alimentación a la población 

humana de Laguna de Términos que caza y consume a los cerdos asilvestrados, para 

prevenir enfermedades transmitidas por mala higiene en el consumo de esta carne. 
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ANEXOS 

 
 

        

Anexo 1. Cazadores de cerdos asilvestrados ayudados en la cacería con sus perros. Se muestran las fotografías 

A y B, donde se observan a los cazadores y a sus perros utilizados para la cacería de cerdos asilvestrados, este 

es un método de caza muy utilizado en los municipios de Carmen y Palizada, Campeche. 

 

 

 

     

Anexo 2. Rastros de cerdos asilvestrados dentro del APFFLT. Se muestran las fotografías A y B, en la primera 

se aprecia un rastro de huella de cerdo asilvestrados, mientras que en la segunda se aprecia un rastro de echadero 

de cerdo asilvestrado dentro del APFFLT. 
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Anexo 3. Imágenes del paisaje de Laguna de Términos. Se muestran las fotografías de A - D para ejemplificar 

el paisaje del APFFLT, principalmente compuesto por manglares y popales.  

 

 

 

 

         

Anexo 4. Toma de muestras biológicas de los cerdos asilvestrados. Se muestran las fotografías A y B para 

ejemplificar la toma de muestras biológicas en cerdos asilvestrados.  
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Anexo 5. Diferentes fenotipos de cerdos asilvestrados. Se muestran fotografías para ejemplificar los diferentes 

fenotipos encontrados en Laguna de Términos y zonas aledañas. La fotografía A muestra a una cerda 

asilvestrada lechón, la fotografía B a un macho juvenil, la fotografía C a un macho lechón y por último la 

fotografía D a un macho adulto. 

 

 

 

         

Anexo 6. Presencia de mamellas en cerdos asilvestrados del APFFLT. Se muestran fotografías A y B para 

ejemplificar las mamellas, un vestigio antiguo que tenían estos dos lechones encontrados dentro del APFFLT. 
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Anexo 7. Resultados de la comparación de medias entre el fenotipo de los cerdos asilvestrados del “Grupo 1” 

y “Grupo 2”. En la columna de Medidas morfométricas se muestran las medidas tomadas a todos los animales 

muestreados para este estudio: “CTR” circunferencia del tórax, “LT” largo total, “AC” altura a la cruz, “LH” 

largo de rostro y “LO” largo de oreja. Todas estas medidas fueron comparadas entre los dos grupos para saber 

si existía diferencia estadística entre ellos, sin embargo, en ninguna medida morfométrica mostraron diferencia 

estadística (p>0.05) para asegurar que existe diferencia fenotípica entre el “Grupo 1” (fenotipo asilvestrado) y 

el “Grupo 2” (fenotipo mezclado). 

 

Medidas 

morfométricas 

Media 

Grupo 1 

Media 

Grupo 2 

Valor de 

t 

Grados de 

libertad 

Intervalo de 

confianza (95%) 

Valor de 

p 

CTR 1022.14 967.50 0.56095 4.421 -205.95 – 315.23 0.6021 

LT 1021.21 1022.50 -0.01066 4.242 -328.65 – 326.07 0.9920 

AC 709.35 712.50 -0.05779 4.909 -143.71 – 137.43 0.9562 

LH 361.78 327.50 1.3386 6.327 -27.61 – 96.18 0.2268 

LO 145.35 183.75 -1.7358 3.106 -107.43 – 30.64 0.1778 

 
 

 

            

Anexo 8. Individuos positivos en la serología a virus de influenza A. En las fotografías A y B se observa a la 

cerda asilvestrada “ElRe1” con sus crías, todos seropositivos a virus de influenza A. 
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Anexo 9. Árbol filogenético del gen PB2 del virus de influenza H5N2. El árbol se observa a escala, con 

longitudes de rama correspondientes al número de sustituciones por sitio. El virus H5N2 aislado se encuentra 

marcado con la siguiente figura:    , mientras que los virus porcinos H5N2 se observan marcados con la siguiente 

figura:   . 
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Anexo 10. Árbol filogenético del gen PB1 del virus de influenza H5N2. El árbol se observa a escala, con 

longitudes de rama correspondientes al número de sustituciones por sitio. El virus H5N2 aislado se encuentra 

marcado con la siguiente figura:    , mientras que los virus porcinos H5N2 se observan marcados con la siguiente 

figura:   . 
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Anexo 11. Árbol filogenético del gen PA del virus de influenza H5N2. El árbol se observa a escala, con 

longitudes de rama correspondientes al número de sustituciones por sitio. El virus H5N2 aislado se encuentra 

marcado con la siguiente figura:    , mientras que los virus porcinos H5N2 se observan marcados con la siguiente 

figura:    y el virus aviar H5N2 con la figura:   . 
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Anexo 12. Árbol filogenético del gen NP del virus de influenza H5N2. El árbol se observa a escala, con 

longitudes de rama correspondientes al número de sustituciones por sitio. El virus H5N2 aislado se encuentra 

marcado con la siguiente figura:    , mientras que los virus porcinos H5N2 se observan marcados con la siguiente 

figura:   . 
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Anexo 13. Árbol filogenético del gen M del virus de influenza H5N2. El árbol se observa a escala, con 

longitudes de rama correspondientes al número de sustituciones por sitio. El virus H5N2 aislado se encuentra 

marcado con la siguiente figura:    , mientras que los virus porcinos H5N2 se observan marcados con la siguiente 

figura:    y el virus aviar H5N2 con la figura:   . 
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Anexo 14. Árbol filogenético del gen NS del virus de influenza H5N2. El árbol se observa a escala, con 

longitudes de rama correspondientes al número de sustituciones por sitio. El virus H5N2 aislado se encuentra 

marcado con la siguiente figura:    , mientras que los virus porcinos H5N2 se observan marcados con la siguiente 

figura:   . 
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Anexo 15. Número de sitios e individuos muestreados por cuadrante y su valor de INRA. En la primera columna 

se muestra el número de cuadrante creado para el análisis de antropización del paisaje, en la segunda columna 

se muestra el número de sitios que incluía cada uno de los cuadrantes al igual que la siguiente columna que 

muestra el número de individuos muestreados en cada uno de los cuadrantes. La última columna, muestra el 

índice de antropización del paisaje. La escala de colores va desde verde a gris, donde verde representa el valor 

mayormente conservado o con menor índice de antropización y el color gris representa el valor con mayor 

índice de antropización, los colores amarillos representan valores de antropización intermedios. 

 

Cuadrante  

(Área de amortiguamiento) 

Número de sitios Número de individuos INRA 

C1 3 11 2.31 

C2 4 8 20.98 

C3 1 3 38.22 

C4 3 4 29.20 

C5 3 10 27.74 

C6 3 15 33.72 

C7 1 8 29.38 

C8 2 2 17.68 
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