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RESUMEN 

El SARS-CoV-2, responsable de la enfermedad COVID-19, emergió en diciembre de 

2019 en Wuhan, China, y se convirtió rápidamente en una pandemia mundial. Los 

esfuerzos se han centrado en comprender los mecanismos de transmisión, los 

reservorios naturales, los síntomas y las medidas de prevención de esta enfermedad. 

Varios estudios demuestran la susceptibilidad de especies animales de infectarse con 

SARS-CoV-2 post-convivencia con persona positiva a COVID-19 (antropozoonosis); 

la especie doméstica con más alta susceptibilidad son los gatos, ya que desarrollan y 

eliminan el virus muy rápido, sin embargo, en los últimos años varios estudios han 

establecido que el  síndrome respiratorio agudo severo por coronavirus-2 (SARS-

CoV-2) infecta a una amplia gama de animales, englobando visones de granja, 
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rumiantes, hurones, y otros animales de compañía como perros,  los animales de 

zoológico documentados que también son susceptibles a la infección son los tigres, 

leones, pumas, leopardos de las nieves, gorilas, nutrias, e hipopótamo. Por 

mecanismos naturales de mutación del virus a mediados del 2020 surgieron  

diferentes variantes, entre ellas el Ómicron, que es una de las variantes que ha 

generado preocupación por la alta capacidad de contagio en animales y la habilidad 

para evadir la protección inmunológica proporcionada por las vacunas. 

 Palabras claves: Animales domésticos, enfermedad por coronavirus 2019 (COVID-

19), síndrome respiratorio agudo severo por coronavirus 2 (SARS-CoV-2), 

transmisión Interespecies, variantes antigénicas. 

  

ABSTRACT 

SARS-CoV-2, responsible for the disease COVID-19, emerged in December 2019 in 

Wuhan, China, and quickly became a global pandemic. Efforts have focused on 

understanding the transmission mechanisms, natural reservoirs, symptoms, and 

prevention measures for this disease. Several studies demonstrate the susceptibility 

of animal species to become infected with SARS-CoV-2 after living with a person 

positive for COVID-19 (anthropozoonosis); the domestic species with the highest 

susceptibility are cats, since they develop and eliminate the virus very quickly, 

however, in recent years several studies have established that severe acute 

respiratory syndrome coronavirus-2 (SARS-CoV-2) infects to a wide range of animals, 

including farmed mink, ruminants, ferrets, and other companion animals such as dogs, 

documented zoo animals that are also susceptible to infection are tigers, lions, pumas, 

snow leopards, gorillas , otters, and hippopotamus. Due to natural mutation 

mechanisms of the virus, in mid-2020 different variants emerged, among them the 

Omicron, which is one of the variants that has generated concern due to the high 

contagion capacity in animals and the ability to evade the immunological protection 

provided by vaccines.  

 Keywords: Domestic animals, coronavirus disease 2019 (COVID-19), severe acute 

respiratory syndrome coronavirus 2 (SARS-CoV-2), interspecies transmission, 

antigenic variants. 
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RESUMO 

O SARS-CoV-2, responsável pela doença COVID-19, surgiu em dezembro de 2019 

em Wuhan, na China, e rapidamente se tornou uma pandemia global. Os esforços 

têm se concentrado na compreensão dos mecanismos de transmissão, reservatórios 

naturais, sintomas e medidas de prevenção dessa doença. Vários estudos 

demonstram a suscetibilidade de espécies animais de se infectarem com SARS-CoV-

2 após conviverem com uma pessoa positiva para COVID-19 (antropozoonose); as 

espécies domésticas com maior suscetibilidade são os gatos, pois desenvolvem e 

eliminam o vírus muito rapidamente, no entanto, nos últimos anos, vários estudos 

estabeleceram que a síndrome respiratória aguda grave coronavírus-2 (SARS-CoV-

2) infecta uma ampla gama de animais, incluindo visons de criação, ruminantes, 

furões e outros animais de companhia, como cães, animais de zoológico 

documentados que também são suscetíveis à infecção são tigres, leões, pumas, 

leopardos da neve, gorilas, lontras e hipopótamos. Devido aos mecanismos naturais 

de mutação do vírus, em meados de 2020 surgiram diferentes variantes, entre elas o 

Omicron, que é uma das variantes que tem gerado preocupação devido à alta 

capacidade de contágio em animais e à capacidade de evadir a proteção imunológica 

fornecida por vacinas.   

Palavras-chave: Animais domésticos, doença do coronavírus 2019 (COVID-19), 

síndrome respiratória aguda grave do coronavírus 2 (SARS-CoV-2), transmissão 

interespécies, variantes antigênicas. 

  

INTRODUCCIÓN 

El pasado diciembre de 2019 surgió por primera vez en Wuhan-China, casos con 

historial de síntomas respiratorios, como tos y dificultad para respirar, identificándose 

como causa el síndrome respiratorio agudo severo por Coronavirus 2 (SARS-CoV-2) 

(Hernández et al., 2020), agente etiológico causante de la enfermedad por 

coronavirus 19 (COVID-19) (Fusco et al., 2022). En semanas esta enfermedad, cruzó 

fronteras internacionales afectando un número alarmante de personas y en efecto la 

nueva enfermedad se declaró pandemia mundial por la organización mundial de la 
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salud, desde entonces se busca definir, mecanismos de transmisión, reservorios 

naturales, signología y prevención (OMS, 2020). 

El virus SARS-CoV-2 causante de COVID-19, fue aislado por primera vez de un 

humano en abril de 2020 (OMS, 2020). Su genoma se conforma de ARN 

monocatenario no segmentado protegido por un complejo de proteínas llamada 

cápside, ésta junto al genoma interno reciben el nombre de nucleocápside (Pérez et 

al., 2020), el virión que es la partícula vírica insustituible para la transmisión viral  

posee una envoltura conformada por 3 estructuras proteicas; la proteína de 

membrana (cápside) y la proteína de envoltura que entre ella se disponen las 

proteínas de espigas virales que otorgan al virus su función de tropismo y 

especificidad hacia la angiotensina 2 (ACE2) para ingresar a la célula huésped (Yan 

et al., 2020; Chen et al., 2020). El COVID-19 pertenece a los coronavirus, estos se 

catalogan en la familia Coronaviridae y se clasifican en 4 géneros: Alphacoronavirus, 

Betacoronavirus, Gammacoronavirus y Deltacoronavirus (Cortés et al., 2020). El 

COVID-19 es un  Betacoronavirus (Chen et al., 2020), que infectan mamíferos y tiene 

afinidad por las células del sistema respiratorio y provocan problemas digestivos, 

hepáticos y neurológicos en humanos y en un amplio rango de especies animales 

(Burrell et al., 2017; Cortés et al., 2020). 

Según la Organización mundial de sanidad animal (WOAH), el 60% de las 

enfermedades infecciosas que afectan al hombre son zoonóticas y el 75% de los 

agentes patógenos de las enfermedades infecciosas del ser humano son de origen 

animal (Villanueva et al., 2021). Desde inicio de pandemia se documentaron casos de 

animales con signos respiratorios después de tener contacto con personas COVID-

19 positivas (Oreshkova et al., 2020), así que, la enfermedad respiratoria por SARS-

CoV-2 afecta a humanos y especies animales de manera global incluidos animales 

del hogar, animales de granja, grandes felinos, venado cola blanca, animales en 

cautiverio como gorilas y nutrias (Vandegrift et al., 2022). Se estima que el huésped 

original del SARS-CoV-2 son los murciélagos (Zhou et al., 2020) pero se desconocen 

el conjunto de hospederos intermediarios que colaboran en la transmisión del virus 

entre especies; en la convivencia de animales con humanos puede existir una elevada 

posibilidad para que se dé el transporte pasivo del virus entre estas dos especies 

(Stevanovic et al., 2020). 



Rev Sist Prod Agroecol. 13: 2: 2022  47 

 

Los caninos y felinos suelen tener una convivencia cercana con sus dueños (Meehan 

et al., 2017). Según un estudio realizado en Villavicencio-Colombia la interacción 

humano COVID-19 positivo y animal sano aumenta el riesgo de infección por 

coronavirus tipo 2 en animales domésticos (perros y gatos) siendo más susceptibles 

los felinos (Jaramillo et al., 2022); por esto, es importante vigilar si perros y gatos 

desempeñan un papel en la transmisión del virus y tomar precauciones necesarias 

para disminuir su diseminación; varios son los estudios experimentales que 

demuestran una mayor susceptibilidad de felinos a infectarse con SARS-CoV-2 en 

comparación con caninos (Rendon et al., 2021; Liew et al., 2022), debido al rápido 

desarrollo de la enfermedad y eliminación del virus (Halfmann et al., 2020). Durante 

la pandemia no hubo indicios de que el virus SARS-CoV-2 haya sido transmitido de 

gatos a humanos (Martina et al., 2020) hay evidencia que sugiere una elevada 

posibilidad de que las mascotas sean un medio de transporte pasivo del virus 

(Stevanovic et al., 2020). 

El primer estudio de seroprevalencia en animales domésticos se realizó en Wuhan, 

China, donde se evaluaron 102 gatos, el 14,5% presentaba anticuerpos contra el 

SARS-CoV-2 (Zhang et al., 2020). En Italia se realizó un estudio donde se detectaron 

anticuerpos neutralizantes de SARS-CoV-2 en 3,3% de perros (Patterson et al., 

2020). En Francia, una investigación reporta un 15,4% de perros y un 23,5% de gatos 

positivos para anticuerpos neutralizantes y en Estados Unidos, de 47 mascotas con 

resultado serológico, 4 perros y 4 gatos tenían anticuerpos neutralizantes detectables 

contra el SARS-CoV-2 ( Fritz et al., 2021; Goryoka et al., 2021). 

A través del tiempo el virus del SARS-CoV-2 ha cambiado su estructura y genoma, la 

justificaciones de estas mutaciones se basa en 3 eventos; evolución prolongada del 

virus por una infección crónica, evolución silenciosa por múltiples contagios en una 

población y evolución del virus por infección en animales dando origen a variantes 

capaces de huir de los mecanismos naturales de protección inmunitaria, por 

vacunación o por infecciones previas (Kupferschmidt., 2021; Harvey et al., 2021). La 

OMS ha asignado nomenclaturas a las variantes de cuidado (VOC) y a las  variantes 

de interés (VOI) que se han identificado como Variante Alfa, Beta, Gamma, Delta, Eta, 

Iota, Lambda y Mu con origen en Reino Unido, Sudáfrica, Brasil, India, Estados 

Unidos, Perú y Colombia respectivamente (Bedoya et al., 2021),  la variante Ómicron 
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(B.1.1.529) fue identificada en Sudáfrica y Botswana, se diseminó con rapidez en 34 

países (He et al., 2021). La variante Ómicron fue declarada por la OMS como variante 

de gran preocupación pública por sus mutaciones de contagio y  la protección inmune 

nula por vacunación debido a las características de su estructura viral (Shao et al., 

2022; Espinoza., et al 2021). El Ómicron tiene tres cepas: BA.1, tiene más prevalencia 

de cepa a nivel mundial, la cepa BA.2, ha estado cerca a superar y reemplazar a la 

cepa BA.1, y la cepa BA.3, no registra tantos casos (Fan et al., 2022). La infección 

por Ómicron genera una replicación rápida en las vías respiratorias superiores, en 

pulmones e intestino tiene una replicación baja (Fan et al., 2022), el Ómicron exhibe 

un tropismo celular alterado lo que se traduce en una baja replicación del virus en el 

parénquima pulmonar (vías respiratorias inferiores), se estima entonces que aunque 

sea altamente infecciosa tiene una patogenicidad reducida (Meng et al., 2022; Hui et 

al., 2022; Shuai et al., 2022). Según evidencias científicas y reportes SARS-CoV-2 en 

animales, el objetivo de esta revisión es aportar información sobre posibles 

hospederos intermediarios del COVID-19 en tiempos pos-pandémicos. 

Características epidemiológicas y clínicas de la infección natural por SARS-

CoV-2 en animales 

El 94 % de mascotas (caninos y felinos) tienen historial clínico con exposición previa 

a una persona con COVID-19, esto argumenta fuertemente que la mayoría de las 

veces, los cuidadores representan el foco de infección para sus mascotas (Liew et al., 

2022). Según un estudio de vigilancia realizado en Estados Unidos, el periodo de 

incubación del virus es de 10 días en gatos y 6 días en perros, esta etapa se define 

por la fecha de inicio de los síntomas del cuidador (fecha de exposición) y el inicio de 

los signos clínicos en la mascota (Liew et al., 2022). La duración de la infección activa 

(tiempo en que se perciben signos clínicos) es de 10 días en gatos y 17 en perros 

(Bao et al., 2021). Entre la signología observada en mascotas positivas se observan 

signos respiratorios en un 84 %,  signos no específicos (letargo, fiebre, inapetencia) 

en un 55 % y gastrointestinales 16 % (Gerhards et al., 2022), en felinos los estornudos 

son comunes y por lo contrario en caninos es frecuente el curso de la enfermedad 

con tos (Michelitsch et al., 2023). 

El SARS-CoV-2 responsable de la enfermedad en extremo contagiosa por COVID-19 

es un agente antropozoonotico (zoonosis inversa) (Jo et al., 2021) que puede generar 



Rev Sist Prod Agroecol. 13: 2: 2022  49 

 

infección en animales de granja, domésticos y salvajes previa a la exposición con un 

humano SARS-CoV-2 positivo (WOAH, 2022), el receptor diana de enzima 

convertidora de angiotensina humana 2 (ACE2) está presente en las células de la 

mayoría de vertebrados, para el desarrollo de la enfermedad la glicoproteína Spike 

(S) del SARS-CoV-2 debe unirse a los receptores ACE2 del huésped y formar el 

complejo de proteína S: ACE2 (Conceicao et al., 2020). La proteína S del virus 

presenta una alta afinidad de unión físico-química por el receptor ACE2, este receptor 

posee análogos en diversas especies animales como caninos, felinos, hurones, 

visones, hamsters, venados cola blanca, grandes felinos y rumiantes; por esta amplia 

ubicuidad, es posible la entrada del virus a sus organismos (Cardoso et al., 2023; 

Fusco et al., 2023). Además, estudios experimentales in vitro discuten que las células 

del tracto respiratorio en rumiantes expresan ACE2 lo que permite sostener la 

replicación viral, así entonces se contempla que los animales son capaces de albergar 

y extender el virus (Gaudreault et al., 2021; Teodoro et al., 2021). 

Se ha estudiado la caracterización del tropismo de la proteína S con la ACE2, el rango 

de huéspedes del SARS-CoV-2 y sus perfiles como reservorios naturales (Rendon et 

al., 2021), sobre todo en especies de interés como caninos y felinos por su estrecha 

relación con el humano, la susceptibilidad de la infección depende de la capacidad de 

acoplamiento molecular entre el dominio RBD de la proteína S del SARS-CoV-2 con 

el receptor ACE2 del huésped (Figura 1) (Chen et al., 2020). La estructura primaria 

de ACE2 de los humanos estructuralmente es en un 85,8% semejante en gatos 

permitiendo una unión eficiente con el RBD de la proteína S, en perros la similitud 

entre la enzima ACE2 disminuye a un 84% (Rendon et al., 2021). Tanto en perros y 

gatos el gen ACE2 se expresa en el riñón, el corazón, el hígado y la retina, en los 

gatos, adicionalmente se expresa en la piel, la punta de las orejas y pulmones (Sun 

et al., 2020), los gatos son más susceptibles al SARS-CoV-2 en función a la unión 

entre el  virus y ACE2 por una mayor similitud en la secuencia aminoácidos de este 

receptor en la célula huésped que únicamente se diferencian en tres aminoácidos con 

la ACE2 humana, en caninos hay una diferencia de 6 aminoácidos, esta interacción 

proteína:proteína demuestra que algunas especies animales son más susceptibles 

que otras a la infección (Cabrera et al., 2022). 
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Figura 1. Esquema representativo del mecanismo de infección por SARS-CoV-2 

mediante la unión de la proteína S (Spike) del virus y la proteína ACE2 que actúa 

como receptor en la célula huésped. Fuente: Autores. 

Para conocer más de la patogenicidad del SARS-CoV-2 se ha reproducido de manera 

experimental la infección del virus en varios modelos animales (Muñoz et al., 2022), 

incluidos modelos de hurones, tigres, rumiantes, pangolines con proteína ACE2 

ortóloga a la humana (Sun et al., 2020; Damas et al., 2020; Fusco et al., 2022). En 

pangolines se identificó la expresión de ACE2 en tejidos como el pulmón, el hígado y 

el bazo (Liang et al., 2023). También se ha demostrado la interacción de la proteína 

S con la ACE2 gracias a su afinidad por el SARS-CoV-2 en pequeños rumiantes, 

evento que predispone la entrada del virus en las células (Damas et al., 2020). El 

ACE2 humano difiere en sólo 14.2, 13.8, 16, 15 y 17.2 % con los ortólogos de gato, 

tigre, perro, hámster y hurón respectivamente, estos datos exponen que son varios 

los animales capaces de infectarse, hospedar y posiblemente difundir el SARS-CoV-

2 Inter especies (Rendon et al., 2021). 
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Reservorios animales de SARS-CoV-2 

Los animales domésticos y salvajes son susceptibles a la infección y son reservorios 

potenciales de variantes del virus (Figura 2) (Cardoso et al., 2023). A la fecha las 

especies con mayor predisposición según parámetros de contacto por medio de una 

persona infectada son aquellas especies animales que viven en cautiverio, animales 

de granja y domésticos (Jo et al., 2021). Si bien es de interés el estudio del papel que 

tienen los perros y gatos en la transmisión del SARS-CoV-2 (Shi et al., 2020), el 

coronavirus animal también causa una amplia gama de enfermedades que tienen un 

importante impacto en la epidemiología, economía y producción de varios animales 

(Hasoksuz et al., 2008). 

Entre los animales domésticos los felinos son más susceptibles a la infección (Tabla 

1), hay evidencia de peso que lo demuestra; el anticuerpo neutralizante específico del 

virus se produce rápidamente y es sostenido durante 17 días, por esto la naturaleza 

leve de la infección en felinos, además  la acelerada producción de títulos intervienen 

a favor para una detección temprana  de la infección, esta es posible de 3 a 5 días 

después de la presunta exposición (Liew. et al., 2022). Un estudio en Tailandia incita 

a pensar en la transmisión de gato infectado a humano sano, los datos 

epidemiológicos indican que después de que un felino en convivencia con personas 

positivas para COVID-19, estornudara sobre su veterinario, unos días después esta 

persona dio positivo a COVID-19 (Sila et al., 2022). Además, los gatos son un 

reservorio más susceptible a la infección debido a la naturaleza estructural de la 

proteína ACE2, que es más similar a la proteína ACE2 humana y que actúa como 

receptor afín del coronavirus (Cabrera, et al., 2022). La predisposición a la infección 

también está relacionada a los fenotipos sanguíneos (A, B, AB), los anticuerpos anti-

A o anti-B naturales en los individuos del grupo sanguíneo B o A respectivamente se 

unen a la proteína S del coronavirus y bloquean su interacción con ACE2, lo que 

previene la infección al bloquear la unión y la entrada del virus (Guillon et al., 2008; 

Breiman et al., 2020); mientras que los gatos con sangre de fenotipo AB carecen de 

estos aloanticuerpos representando un mayor riesgo de seropositividad para el 

SARS-CoV-2. (Spada et al .,2020; Bruno et al., 2022). 

Recientemente se ha descubierto que la infección por SARS-CoV-2 afecta a varias 

especies animales (Figura 2, Tabla 1) (Oreshkova, et al., 2020). En una revisión 
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sistemática argumenta la infección natural con SARS-CoV-2 de más de 200 perros y 

felinos domesticados a través de la zoonosis inversa, suceso común que acontece en 

hogares con cuidadores de mascotas positivos para COVID-19 (Chacón G. et al., 

2022). En condiciones experimentales el contagio en hurones y hamsters sirios 

dorados exhiben replicación viral en el tracto respiratorio y un desarrollo de la 

enfermedad de leve a moderada (Figura 2) (Shi J, et al., 2020; Sia et al., 2020). 

Además de las infecciones experimentales, un estudio realizado en Nueva York 

reportó contagios ocasionales de humano a Venado cola blanca (Odocoileo 

virginianus) en libertad con resultado positivo para el SARS-CoV -2 por la presencia 

de anticuerpos séricos para la variante Ómicron (Hale et al., 2022). Debido a una 

propagación del virus en Hong Kong, se identificaron hamsters importados como la 

fuente más probable de infección (Yen et al., 2022). Actualmente otras especies de 

interés son los rumiantes debido a la cercanía cotidiana con trabajadores del campo, 

veterinarios y animales silvestres probablemente reservorios (Gaudreault et al. 2021; 

Fusco et al., 2022), al igual que para otras especies anteriormente nombradas, el 

ACE2 de rumiantes (vacas y ovejas) muestra afinidad con el dominio RBD del SARS-

CoV-2 y es posible insinuar que son muchas las especies animales que pueden 

albergar y propagar el virus (Tabla 1) (Zhai et al., 2020;  Di-Teodoro et al., 2021). 

Tabla 1. Resumen de Animales susceptibles a infección por SARS-CoV-2, por 

contagio experimental y natural, información recopilada de WOAH 

https://www.woah.org/fileadmin/Home/MM/ES_Factsheet_SARS-CoV-2.pdf 

https://www.woah.org/fileadmin/Home/MM/ES_Factsheet_SARS-CoV-2.pdf
https://www.woah.org/fileadmin/Home/MM/ES_Factsheet_SARS-CoV-2.pdf
https://www.woah.org/fileadmin/Home/MM/ES_Factsheet_SARS-CoV-2.pdf


Rev Sist Prod Agroecol. 13: 2: 2022  53 

 

 

En cuanto al origen y la fuente zoonótica del SARS-CoV-2 aún surgen incógnitas, 

entre los coronavirus que se encuentran estrechamente relacionados con el SARS-

CoV-2 por la similitud en un 96% respecto a la secuencia de nucleótidos se incluye el 

betacoronavirus RaTG13 derivado de murciélago y dos linajes de coronavirus (PCoV-

GD y PCoV-GX) identificados en pangolín (Figura 2) (Temmam et al., 2022; Nie et al., 

2021). En un estudio experimental capturaron pangolines malayos (Manis javanica) 

infectados naturalmente por PCoV-GD, un coronavirus estrechamente relacionado 

con el SARS-CoV-2 identificado en pangolines (Liang et al., 2023; Nie et al., 2021). 

Los SARS-CoV-2 de pangolín en comparación con SARS-CoV-2 derivados de 

murciélagos tienen una similitud de secuencia más baja con el SARS-CoV-2 que 

infecta humanos (Wacharapluesadee et al., 2021). Sin embargo, los pangolines 

malayos positivos cursan con signos respiratorios como tos, dificultad para respirar y 

en tomografías computarizadas exhiben un patrón pulmonar bilateral similar a la 

neumonía por COVID-19 en fase temprana y en fase avanzada (Shi et al., 2020; Zhou  

et al., 2019). Los Pangolines son una especie de interés para investigar la posibilidad 

de que estos coronavirus se propaguen entre otras especies que aún no han sido 

afectadas por el SARS-CoV-2 como cerdos y aves (Shi et al., 2020; Schlottau et al., 

2020). 
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Figura 2. Esquema representativo de la transmisión del SARS-CoV-2 Interespecies. 

Fuente: Autores. 

Prospección futura del SARS-CoV-2 en animales 

Los cambios en la secuencia genética del virus capaces de afectar la capacidad de 

infección en la célula son denominadas mutaciones (Bravo, 2021). Las mutaciones 

del SARS-CoV-2 se han observado tanto en animales como en humanos, llegando a 

ser leves sin generar un daño significativo  o capaces de alterar característicamente 

al virus (García et al., 2021). En una granja de Holanda se evidenció una población 

de visones americanos los cuales estaban infectada con SARS-CoV-2 logrando 

observar la presencia de mutaciones específicas del virus, llegando hasta el punto de 

transmitir este virus a los humanos; debido a toda esta problemática se implementó 
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el uso de medidas de control, entre ellas, el sacrificio de los ejemplares (Morant, 

2022). 

A mediados del 2020 se identificaron diferentes linajes del virus SARS-CoV-2, el 

primer linaje identificado fue el Beta (B.1.351) en Sudáfrica en mayo de 2020, seguido 

por el linaje Alpha (B.1.1.7) en el Reino Unido en septiembre de 2020 (Zerpa et al., 

2021). En noviembre de 2020, se reconoció la variante Gamma (P1) originaria de 

Brasil (Ramirez et al., 2022). Han surgido recientemente las variantes Delta y Ómicron 

del SARS-CoV-2, las cuales se clasificaron como variantes de preocupación debido 

a su alta transmisibilidad en comparación con otras variantes (Farinholt et al, 2021). 

Se han reportado casos de transmisión de la variante Delta de vuelta a varias 

especies, incluyendo gatos, perros, pumas y leones en un zoológico en Sudáfrica 

(Köppel  et al., 2022) así como hamsters sirios en tiendas de mascotas en Hong Kong 

(Yen  et al., 2022). 

Las especies animales de interés que manejan una estrecha relación con los seres 

humanos son: visones americanos y hurones, por su susceptibilidad a la infección y 

el papel que desempeñan en la propagación del virus (Portalés, 2021); felinos, entre 

ellos los gatos y los leones, por la capacidad que tienen de transmitir el virus a otros 

felinos y en algunos casos la transmisión a humanos (Salas et al., 2020); perros, 

aunque ha habido presencia de infección por SARS-CoV-2, esta especie tienen una 

baja susceptibilidad y una baja capacidad de transmisión del virus (Tabla 1) (Meunier 

et al., 2021). Hay que destacar que las especies animales son las responsables de 

que exista una propagación del virus en la población humana (Villanueva et al., 2021). 

La infección previa a coronavirus humanos circulantes (HCoV) provocan respuestas 

inmunitarias de protección cruzada para la infección por SARS-CoV-2 en humanos 

(Fritz et al., 2021; Bravo, 2021), lo que podría disminuir las complicaciones 

desfavorables en pacientes con comorbilidades (Lesmes et al.,2023) estudio como 

este realizado en Sudáfrica, podría extrapolarse a la infección SARS-CoV-2 en 

animales con el fin de alcanzar un conocimiento amplio sobre el desarrollo y 

mecanismos de la enfermedad en diferentes especies animales y así tener 

herramientas eficaces para el manejo y tratamiento de la infección. 
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RECOMENDACIONES 

La zoonosis inversa es un evento que se puede generar a partir de varias especies 

animales incluyendo caninos, felinos, pequeños rumiantes, hurones, hamsters, 

venados cola blanca y otros infectados por COVID-19, este evento tiene lugar durante 

una exposición previa con humanos infectados. En consecuencia es preciso que las 

organizaciones mundiales e investigativas, sigan trabajando en conjunto con el fin de 

identificar otras posibles especies susceptibles al SARS-CoV-2, además de identificar 

las posibles mutaciones que afectan tanto a humanos como animales considerándose 

esto un evento agravante que contribuye al escape inmunitario de las variantes antes 

lo mecanismos de defensa por inmunización previa, finalmente la información que se 

sintetizó en este documento intenta crear conciencia y generar medidas preventivas 

para mitigar la propagación del SARS-CoV-2 interespecie aportando al crecimiento 

del movimiento “One Health”. 
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