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RESUMEN 

Los Coronavirus reúnen a un gran número de virus de animales y humanos con 

una amplia variedad de hospedadores. En los últimos años, han supuesto una amenaza 

global para la salud pública. El tráfico ilegal de fauna silvestre es unos de los factores 

que impulsa la aparición de enfermedades emergentes en nuevas regiones de población 

humana y en animales susceptibles. El trabajo de investigación tuvo como objetivo 

detectar Coronavirus en los primates no humanos incautados por el SERFOR (Servicio 

Nacional de Forestal y de Fauna Silvestre) en 2020-2021 a partir de hisopados 

traqueales y rectales mediante RT-PCR y PCR para amplificar el gen ORF1. Los 

resultados obtenidos fueron que en ningún hisopado rectal se detectaron coronavirus. 

En cambio, los primates no humanos: Cebus sp. (n=3), Saimiri sciureus (n=2) y Aotus 

sp. (n=1) fueron positivos para coronavirus en los hisopados traqueales. Al comparar 

las secuencias nucleotídicas con la base de datos del GenBank se comprobó que 

pertenecían al género Alfacoronavirus, uno de ellos compartía una similitud de 98.01% 

con el virus de la diarrea epidémica del porcino (PEDV) y el otro, un 95.52% con el virus 

felino (FCoV). Esto representa el primer reporte de primates no humanos infectados con 

estos Alfacoronavirus y, por ende, el papel de estos animales como nuevos portadores. 

Es esencial vigilar y tomar medidas preventivas para proteger la salud de estos primates 

no humanos, animales domésticos y seres humanos, ya que los coronavirus tienen una 

gran capacidad infecciosa y es posible que esto conlleve a enfermedades infecciosas 

emergentes o con potencial zoonótico. 

Palabras claves: coronavirus, primates, zoonosis, PCR, tráfico ilegal de fauna silvestre, 

Alfacoronavirus 
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ABSTRACT 

Coronaviruses gather a substantial number of animal and human viruses with a wide 

range of hosts. In the past few years, they have represented a global threat to public 

health. Illegal wildlife trade is a driving cause of the outbreak of emerging diseases in 

new regions of the human population and susceptible animals. The aim of the 

investigation was to detect Coronavirus in non-human primates collected by SERFOR 

(National Forestry and Wildlife Service) in 2020-2021 from tracheal and rectal swabs, 

using RT-PCR and PCR to amplify the ORF1 gene. The results showed that no 

coronavirus was detected in any rectal swab. In contrast, non-human primates: Cebus 

sp. (n=3), Saimiri sciureus (n=2) and Aotus sp. (n=1) were positive for coronavirus in 

tracheal swabs. A comparison of these nucleotide sequences with the GenBank 

database showed indicated that they belonged to the genus Alphacoronavirus, the first 

one shared 98.01% similarity to porcine epidemic diarrhea virus (PEDV) and the second 

shared 95.52% similarity to feline coronavirus (FCoV). This is the first report of non-

human primates infected with these Alphacoronaviruses and therefore, the role of these 

animals acting as new hosts. It is critical to be vigilant and adopt preventive measures to 

safeguard the health of these non-human primates, domestic animals, and humans, due 

to the fact that coronaviruses have a high infectious capacity and can lead to emerging 

infectious diseases or with zoonotic potential. 

Keywords: coronavirus, primates, zoonosis, PCR, illegal wildlife trade, Alfacoronavirus 
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1. INTRODUCCIÓN 

1.1. Introducción 

Los coronavirus (CoV) son una familia de virus tipo ARN (ARN ss+) que atacan 

a humanos y animales y causan principalmente enfermedades respiratorias o entéricas 

por lo que son de importancia médica y veterinaria. Los Coronavirus emergen cada 

cierto tiempo y de modo imprevisible, se propagan con facilidad y provocan 

enfermedades infecciosas graves, con lo que se constituyen en una permanente 

amenaza para la salud humana (Masters, 2006). 

Tras el brote de síndrome respiratorio agudo severo (SARS) ocurrido en 2002 y 

2003 en China, el coronavirus ha pasado a ser un potencial patógeno humano (Drosten 

et al., 2003; Ksiazek et al., 2003; Zhong et al., 2003). El SARS lo provoca un 

Betacoronavirus altamente patógeno y transmisible. Aparentemente, este coronavirus 

se originó en los murciélagos y se extendió a los humanos desde la provincia de 

Guangdong, en China. Al causar una enfermedad respiratoria grave en humanos, el 

virus adquirió el nombre de SARS-CoV (Ksiazek et al., 2003; Peiris et al., 2003). 

Después, para 2012, otro coronavirus se transmitió desde los camellos a los humanos 

en Arabia Saudita, y produjo una enfermedad similar al SARS que tomó el nombre de 

MERS-CoV (Assiri et al., 2013; Zaki et al., 2012). A partir de la emergencia de estas 

enfermedades, varios estudios han contribuido sobre la biología de los coronavirus y su 

transmisión de animales a humanos. En estos estudios se ha llegado a la conclusión de 

que animales salvajes tales como los murciélagos son los mayores reservorios de 

coronavirus (Lau et al., 2013; Woo et al., 2009; Woo et al., 2012; Yuen et al., 2012). 

Por su parte, los mamíferos silvestres son importantes hospedadores 

intermediarios. Dentro de ellos el virus se desarrolla, facilitando su transmisión del 

hospedador natural al ser humano. No sólo los coronavirus transmitidos por murciélagos 

causan infecciones en humanos, los propios animales domésticos o salvajes se pueden 
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infectar por estos virus, pudiendo sufrir alguna enfermedad, o actuar como 

hospedadores intermediarios o reservorios (Huang et al., 2013; Simas et al., 2015). 

La diversidad de animales silvestres en el Perú está entre las más abundantes 

del mundo y, por desgracia, el tráfico ilegal de muchas especies silvestres es una 

práctica frecuente en todo el territorio nacional (Daut et al., 2016). El tráfico de fauna 

silvestre se encuentra entre los comercios ilícitos más lucrativos del mundo e implica la 

captura, la caza furtiva y el contrabando (South y Wyatt, 2011). Por lo tanto, en este 

lugar podrían darse brotes de coronavirus en especies nunca detectadas y el virus 

podría transmitirse de una especie a otra debido al alto grado de contacto, por la 

estrecha interacción de los animales salvajes con los domésticos y los humanos. 

Por lo expuesto, la finalidad de este trabajo es detectar Coronavirus en los 

primates no humanos incautados por el SERFOR ATFFS-Lima (Servicio Nacional 

Forestal y de Fauna Silvestre-Administraciones Técnicas Forestal y de Fauna Silvestre) 

durante el periodo 2020-2021 utilizando la técnica de RT-PCR y PCR anidada para la 

amplificación del gen ORF1 que codifica a la proteína ARN polimerasa ARN-

dependiente (RdRp). Las muestras PCR-positivas se secuenciaron y se compararon 

con la base de datos del GenBank para identificar el virus.  

1.2. Descripción de la realidad problemática 

El tráfico de vida silvestre se encuentra en el tercer lugar de negocios ilícitos más 

rentables del mundo, puesto que repercute en la biodiversidad, en la introducción de 

especies exóticas y es un riesgo para la salud pública debido a la transmisión de 

enfermedades zoonóticas (Bezerra et al., 2021). Los puntos críticos en los que es más 

evidente la comercialización ilegal de animales silvestres son los mercados (Nijman, 

2021). Estos lugares se caracterizan por tener malas prácticas de manipulación y 

mantenimiento de animales silvestres. Algunos ejemplos de condiciones críticas son el 

hacinamiento, la falta de lavado de manos, la venta indiscriminada con otros productos 
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frescos y estructuras no desinfectadas, la falta de alimento y agua, la aglomeración de 

animales en ambientes y jaulas demasiado pequeñas, así como la mezcla de especies 

domésticas con silvestres nativas y exóticas en una misma jaula (Bezerra et al., 2021).  

Según el SERFOR (2017), en estos lugares entre los mamíferos, predomina la venta de 

los primates no humanos, como Sciurus stramineus, Saimiri macrodon, Leontocebus 

fuscicollis, y Cebuella pygmaea (Mendoza y Murillo, 2015). La captura y transporte 

también se da en condiciones que no alcanzan estándares mínimos de bioseguridad y 

bienestar animal, lo que conlleva a que estos animales transporten consigo potenciales 

patógenos que pueden ser introducidos a nuevas áreas geográficas. De esta manera, 

el tráfico de fauna silvestre podría estar funcionando como un impulsor de enfermedades 

emergentes en nuevas regiones con población humana y animales susceptibles 

(SERFOR, 2017).  

En definitiva, las enfermedades infecciosas emergentes representan una gran 

amenaza para la salud humana, de estas aproximadamente el 75% son zoonóticas y 

dentro de este tipo, el 71.8% tienen su origen en animales silvestres (Hilderink y De 

Winter, 2021). En animales, las infecciones por coronavirus están vinculadas con 

enfermedades respiratorias y entéricas, teniendo un impacto económico en la industria 

ganadera. Un ejemplo de estos son el virus de la diarrea epidémica porcina (PEDV) que 

ocasiona síntomas gastrointestinales en porcino y el coronavirus bovino que causa tanto 

diarrea como enfermedades respiratorias. En el hombre, las infecciones son en su 

mayoría respiratorias y también impactan sobre la economía dado que disminuyen la 

productividad del personal (Jonsdottir y Dijkman, 2016).  

Aquí se puede incluir a la enfermedad COVID-19, causada por el virus SARS-

CoV- 2, cuyo origen se propone que tuvo lugar en el mercado de Wuhan, China, donde 

mapaches, serpientes, murciélagos, puercoespines, primates, entre otros estaban en 

contacto directo con vendedores y consumidores (Ortiz, 2020). Por consiguiente, el virus 

probablemente se propagó a los humanos a través de un hospedero intermedio 
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desconocido que podría ser el pangolín, debido a que se ha encontrado que el 

coronavirus del pangolín tiene un 91% de similitud con el SARS-CoV-2 y con el 

coronavirus del murciélago RaTG13 (Doody et al., 2021; Hilderink y De Winter, 2021; 

Ortiz, 2020). De igual manera, se ha demostrado que todas las infecciones humanas 

por coronavirus humanos conocidos son de carácter zoonótico; mientras que, los 

coronavirus animales resultan ser epidemiológicamente perjudiciales para la salud a 

causa de su gran capacidad de transmisión entre especies y de su replicación y 

recombinación (Donnik et al., 2021). 

Por lo tanto, los animales silvestres juegan un papel importante en la transmisión 

de enfermedades como las causadas por los coronavirus. Muchos de estos animales 

pueden ser reservorios u hospederos intermediarios que al estar en contacto con 

personas pueden significar un riesgo para la salud. 

1.3. Definición del problema 

El tráfico ilegal mantiene un estrecho vínculo entre los animales, sean 

domésticos o salvajes, y las personas, en particular en los almacenes y lugares en que 

se comercializan, como los mercados. La participación de los animales silvestres, como 

los primates no humanos, es evidente en la propagación de los coronavirus; por ejemplo, 

SARS-CoV o MERS-CoV, más aún cuando nuestro país cuenta con una extraordinaria 

diversidad de especies animales que motiva el comercio ilegal de fauna silvestre, 

constituyendo un serio problema. Por tanto, esta actividad es un factor clave que impulsa 

la aparición de enfermedades infecciosas y puede conducir a la circulación a través de 

grandes distancias y la emergencia de virus en áreas diferentes a las de su entorno 

habitual, siendo introducidos a partir de la fauna que es transportada inadvertidamente 

(Daszak et al., 2007).  

Ello conduce a plantear las siguientes preguntas de investigación: ¿Son los 

primates no humanos incautados en el tráfico ilegal por SERFOR-ATFFS-Lima durante 
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2020-2021 posibles reservorios de coronavirus? ¿Cuáles son los coronavirus que están 

presentes en los primates no humanos incautados por el SERFOR-ATFFS-Lima? 

1.4 Objetivos 

1.4.1. Objetivo general: 

• Determinar la ocurrencia de Coronavirus en primates no humanos incautados 

por el Servicio Nacional de Flora y Fauna (SERFOR) en Lima, Perú durante 

2020-2021 en Lima, Perú. 

1.4.2. Objetivos específicos:   

• Identificar las especies de primates no humanos incautados por el SERFOR en 

Lima, Perú durante 2020-2021 que actúan como reservorios para coronavirus 

mediante hisopados traqueal y rectal usando RT-PCR y PCR anidada. 

• Detectar mediante RT-PCR y PCR anidada los coronavirus aislados a partir de 

hisopado traqueal y rectal de primates no humanos incautados por el SERFOR 

durante 2020-2021 en Lima, Perú. 

• Determinar las relaciones filogenéticas de los coronavirus identificados en 

primates no humanos incautados por el SERFOR durante 2020-2021 en Lima, 

Perú.  

1.5. Justificación e importancia de la investigación 

En nuestro país, en el periodo 2009-2012 se han decomisado alrededor de 13 

033 animales vivos, y solamente en el año 2014, se incautaron cerca de 4 000 

especímenes (SERFOR, 2017). Por otra parte, los coronavirus son patógenos de gran 

importancia para los humanos y vertebrados, ya que pueden infectar el sistema 

respiratorio, gastrointestinal, hepático y nervioso central de humanos, animales 

silvestres que son traficados ilegalmente como aves, camellos, primates, murciélagos, 

ratones, y animales domésticos como perros y gatos (Costagliola et al., 2021). Es así 

como las enfermedades zoonóticas afectan a nivel de salud, social y económico. Tal es 
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el caso del costo de controlar la transmisión de nuevos patógenos zoonóticos de la vida 

silvestre a los humanos en los bosques tropicales, que sería entre 22 200 - 30 700 

millones de dólares anuales en todo el mundo. Asimismo, en el 2003 el SARS impactó 

en la economía global por un monto de 40 000 millones de dólares; en tanto que, es 

probable que debido a la pandemia de COVID-19, la economía mundial pierda entre 8.1 

y 15.8 billones de dólares en tratamiento, desarrollo de vacunas y enfoques reactivos 

para controlar y erradicar la enfermedad; sin embargo, las estrategias globales para 

prevenir pandemias son mucho más baratas (Rush et al., 2021).  

Para actuar rápidamente frente a la aparición de brotes de emergencia, es 

necesario describir los coronavirus que circulan en animales silvestres. Además, el 

identificar los tipos de coronavirus presentes en estos animales, puede ser útil para 

estudios futuros sobre vigilancia epidemiológica del coronavirus. Al conocer las posibles 

especies de primates no humanos incautados que actúan como reservorios en el Perú 

de Beta y Alfacoronavirus, se podrá comprender el posible papel en la transmisión de 

enfermedades zoonóticas por estos virus y establecer medidas preventivas. Por otro 

lado, las secuencias genómicas obtenidas en este trabajo pueden contribuir en la 

creación de un banco de datos abierto a nivel molecular. Así mismo, la información 

genómica y las herramientas epidemiológicas podrán ayudar a dilucidar la dinámica de 

la transmisión y evolución de estos virus, y así tomar decisiones rápidas (Romero et al., 

2021). 

1.6. Limitaciones de la investigación 

Una de las limitantes del trabajo consiste en que solo se evaluó la detección en 

los primates no humanos que fueron incautados en Lima, mas no en otras regiones.  

Para seguir un muestreo estratégico se puede acudir a un mapa de rutas de tráfico de 

fauna como el de Salazar (2022). Aquí se pueden incluir a ciudades como Chiclayo, 

Pucallpa, Moyobamba, Puerto Maldonado, entre otros. 
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De igual manera, el bajo tamaño de la muestra puede ser una limitante. No 

obstante, hay que destacar que el número de estos primates no humanos que son 

incautados por el SERFOR no es un número alto por sí mismo.  
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2. REVISIÓN LITERARIA 

2.1. Marco teórico  

2.1.1. Estructura  

Los coronavirus son una familia de virus ARN monocatenario de sentido positivo 

(ARNss+) cuyo tamaño es de aproximadamente 125 nm de diámetro y longitud del 

genoma lineal se encuentra entre 26 y 32 kb (Wang et al., 2020). Dentro de su estructura 

cuenta con proteínas en forma de proyecciones conocidas como espigas o “Spike” (S) 

que asemejan a una corona. En la envoltura del virus abunda la proteína de membrana 

(M) que ayuda y fortalece la forma que adopta el virión. Por otro lado, la nucleocápside 

(N) tubular con simetría helicoidal interactúa con el material genético viral para formar 

ribonucleoproteínas y eventualmente empaquetar el genoma viral dentro de la cápside. 

La proteína de cubierta (E) se encarga del ensamblaje, liberación de los viriones, pero 

en algunos coronavirus puede participar en la patogénesis como en SARS-CoV. Solo 

en un grupo de los Betacoronavirus se halla la hemaglutinina esterasa (HE) cuya 

actividad acetil esterasa mejora la entrada de células mediada por proteína S y la 

propagación viral a través de la mucosa (Beig et al., 2021; Asrani et al., 2020). 
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Figura 1. Morfología de los coronavirus. (A) Esquema de estructura de virión de 

coronavirus y sus proteínas estructurales, muestra las glicoproteínas de espiga, 

envoltura y membrana ancladas a la bicapa lipídica y la nucleocápside superenrollada 

que se une al ARN genómico. (B) Microscopía electrónica de contraste negativo de 

SARS-CoV, denota las proyecciones superficiales en forma de picos o espigas 

(Modificado de Burrel et al., 2017). 

2.1.2. Taxonomía y Clasificación 

Orden Nidovirales 

Suborden Cornidovirineae 

Familia Coronaviridae 

Subfamilia Orthocoronavirinae 

Anteriormente, los coronavirus eran clasificados tradicionalmente en tres grupos. 

El primer y segundo grupo correspondían a aquellos que infectan a mamíferos y el tercer 

grupo a aquellos coronavirus aviares. El Comité Internacional de Taxonomía de Virus 

propuso la clasificación en los siguientes géneros: Alfacoronavirus, Betacoronavirus, 

Deltacoronavirus y Gammacoronavirus (ICTV, 2009) (Figura 2).  Dentro del orden 
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Nidovirales, el suborden Cornidovirineae contiene la mayor cantidad de virus 

epidémicos. La familia Coronaviridae alberga a la subfamilia Orthocoronaviridae con 

cuatro géneros Alfacoronavirus (14 subgéneros y 19 especies), Betacoronavirus (5 

subgéneros y 14 especies), Deltacoronavirus (3 subgéneros y 7 especies) y 

Gammacoronavirus (3 subgéneros y 5 especies) (Zhou et al., 2021).  

Los Alfa y Betacoronavirus infectan solo a mamíferos y en humanos causan 

enfermedades respiratorias agudas con síntomas leves de resfriado; mientras que, en 

animales provocan gastroenteritis. Además, estos dos géneros pueden constituyen una 

amenaza para el ganado, aquí destacan el virus de la diarrea entérica porcina (PEDV) 

y el coronavirus del síndrome de diarrea aguda porcina (SADS-CoV) (Cui et al., 2019; 

Kirichenko et al., 2022). Los Betacoronavirus incluyen a los Embecovirus (antiguo 

subgénero A), Sarbecovirus (antiguo subgénero B), Merbecovirus (antiguo subgénero 

C), Nobecovirus (antiguo subgénero D) y el subgénero Hibecovirus (Li et al., 2019).  

En cuanto a los Gamma y Deltacoronavirus, estos infectan una gran variedad de 

aves y unos pocos a los mamíferos. Por ejemplo, el Deltacoronavirus porcino (PDCoV) 

es uno de los patógenos más importantes en los cerdos en los últimos años (Li et al., 

2014). Se informó que 3 niños de Haití que presentaban enfermedad febril aguda 

indiferenciada dieron positivo para Deltacoronavirus porcino (PDCoV), que es el primer 

reporte de este género en humanos. Considerando la cercanía en la que se encuentran 

los seres humanos y animales domésticos con los cerdos, es posible la transmisión 

entre especies de Deltacoronavirus a los humanos (Lednicky et al., 2021). 

A parte del porcino, otros mamíferos susceptibles a infección son el gato 

leopardo asiático y tejón hurón chino. Este género se encuentra bastante disperso en la 

población aviar incluidos el gorrión, la urraca petirrojo, la garza nocturna, el silbón 

europeo, el halcón, la paloma, el codorniz, entre otros. Es por ello por lo que las aves 

pueden servir como reservorio naturales de los Deltacoronavirus donde dan lugar a 

recombinación genética, además que las aves pueden cumplir el papel de huéspedes 
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intermedios ya que al migrar de un lugar a otro pueden poner en contacto los virus con 

humanos y/o animales domésticos (Wang et al., 2021).  

Figura 2. Relaciones filogenéticas en la subfamilia Coronavirinae (Modificado 

de Singh et al., 2021). 

Tabla 1.  

Los Coronavirus y las especies que infectan.  

Género Virus Especies 
infectadas 

Alfacoronavirus 

Coronavirus felinos (FCoV) tipos I y II Gatos (domésticos 
y salvajes) 

Coronavirus caninos (CCoV) tipos I y II perros 

Hurón coronavirus (FRECV y FRSCV) hurones 

Virus de la gastroenteritis transmisible 
(TEGV) cerdos 

Coronavirus humano NL63 (HCoV-
NL63) humanos 
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Género Virus Especies 
infectadas 

Coronavirus humano 229E (HCoV-229E) humanos 

Diarrea epidémica porcina (PEDV) cerdos 

Mink coronavirus (MCoV) visón 

Betacoronavirus 

Coronavirus bovino (BCoV) ganado 

Coronavirus humano OC43 (HCoV-
OC43) humanos 

Coronavirus respiratorio canino (CRCoV) perros 

Síndrome respiratorio agudo severo 
coronavirus (SARS-CoV) humanos 

Síndrome respiratorio por coronavirus de 
Oriente Medio (MERS-CoV) humanos 

Síndrome respiratorio agudo severo 
coronavirus 2 (SARS-CoV-2) humanos 

Coronavirus equino (ECoV) caballos 

Coronavirus humano HKU1 (HCoV-
HKU1) humanos 

Gammacoronavirus 
Virus de la bronquitis infecciosa (IBV) aves de corral 

Turquía coronavirus pavos 

Deltacoronavirus Deltacoronavirus porcino (PDCoV) cerdos 

Nota. Datos tomados de Stout et al. (2020) 

2.1.3 Genoma de los coronavirus 

Entre los virus de ARN, los coronavirus tienen los genomas más grandes (hasta 

32 kb en el coronavirus de ballena beluga). Este amplio genoma le ha conferido la 

capacidad de adquirir y mantener genes que codifican distintas proteínas accesorias 

que pueden facilitar la adaptación del virus a determinados huéspedes (Forni et al., 

2017; Mihindukulasuriya et al., 2008). Asimismo, poseen genomas no segmentados con 

una organización similar. Siguiendo el sentido 5’-3’ el orden es el siguiente: dos grandes 

marcos de lectura abiertos superpuestos (ORF1a y ORF1b) que dan origen a proteínas 
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no estructurales, y los genes espiga (S), envoltura (E), membrana (M) y nucleoproteína 

(N) (Forni et al., 2017).  

En los primeros dos tercios del genoma viral se encuentra el ORF1ab que 

codifican las dos poliproteínas pp1a y pp1ab, las cuales a su vez se cortan en sitios de 

escisión consenso por proteasas auto codificadas en 16 proteínas no estructurales 

(nsps) conocidas como nsp1-nsp16 que participan en la replicación del genoma. Parte 

de estas proteínas no estructurales codifican proteínas importantes, como la PL pro 

(nsp3), la 3CL pro (nsp5), la ARN polimerasa (Pol) dependiente del ARN (nsp12) y la 

helicasa (nsp13). Debido a que los genes que codifican estas proteínas están 

conservados, suelen emplearse para análisis filogenéticos (Woo et al., 2010). Entre el 

gen ORF1ab y S de los Embecovirus, se encuentra el gen de hemaglutinina esterasa 

(HE) que codifica para una glicoproteína que podría provenir del virus de la influenza C 

a través de una recombinación en el ancestro de este subgrupo luego de que los 

Betacoronavirus divergieran en cuatro subgrupos (Luytjes et al., 1988). Por otro lado, el 

gen “S” tiene una secuencia nucleotídica bastante variable en los coronavirus y sumado 

al largo genoma, puede que la proteína espiga tenga la facilidad para adaptarse a 

distintos receptores celulares y permitiendo los saltos de hospederos. Además, la 

proteína espiga se divide en un dominio S1 variable y S2 conservado, los cuales 

intervienen en la unión al receptor mediante péptido señal en su superficie (Forni et al., 

2017; Woo et al., 2010).  

Otra proteína estructural es la nucleocápside, dicho gen que la codifica tiene una 

secuencia conservada que se puede aprovechar para hacer filogenética y gracias a su 

inmunogenicidad suele ser usado especialmente para la producción de antígenos 

recombinantes. En contraste, los genes de la proteína E de la envoltura y M de la 

membrana no están bien conservados en todos los coronavirus y se tratan de 

secuencias de pocos nucleótidos (Woo et al., 2010). Una diferencia que se puede 

encontrar en el genoma de coronavirus es que en los Alfa y Betacoronavirus existen 
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múltiples genes S y E que cumplen una misma función; no obstante, en los 

Deltacoronavirus esto no existe por lo tanto su genoma suele ser más pequeño que los 

otros géneros (Brian y Baric, 2005). En algunos linajes, existen ORF adicionales algunos 

con función desconocida. Otros ORF pequeños como el ORF8 en el SARSr-CoV 

humano ayudarían en la explicación del origen del virus. El ORF8 podría haber tenido 

un papel crucial en el cambio de huésped del SARSr-CoV de la civeta al humano puesto 

que ambos comparten una alta identidad en esta región (Wu et al., 2016).  

2.1.4. Rol de los animales en la transmisión de coronavirus  

Debido a la gran plasticidad del genoma y a los errores que existen en la 

replicación, los coronavirus pueden vencer la barrera entre especies e infectar a 

diferentes animales. Aquellos que están mayormente involucrados en brotes de 

infección zoonóticas en animales y humanos, son los miembros del Orden Chiroptera. 

El Virus del Ébola, Marburg, Nipah y el CoV son ejemplos de virus que infectan humanos 

cuyos ancestros han sido hallados en estos mamíferos (Donnik et al., 2021). Además, 

en este último género, Coronavirus, hay más de 30 especies incluidas que tienen de 

reservorio natural a Chiroptera (Wong et al., 2019).  

Lo que favorece la gran cantidad de virus zoonótico es la diversidad de más de 

1300 especies de Chiroptera y, por consiguiente, un elevado número de células y 

receptores que pueden interaccionar con las partículas virales (Donnik et al., 2021). Otro 

factor importante es que estos mamíferos suelen transportar a nuevos virus de manera 

asintomática ya que muestran una baja respuesta inflamatoria a la infección, a diferencia 

de otros organismos que si activan citocinas proinflamatorias y desencadenan una 

enfermedad más agresiva (Collins et al., 2014). Según Zhang et al. (2013), la respuesta 

inmune antiviral de los murciélagos mediada por IFN produce una insuficiente reacción 

inflamatoria para causar daño celular, persistiendo con la infección. 

Son los murciélagos y las aves los animales en los que se encuentra mayor 

diversidad de coronavirus ya que existe una variedad de especies, tienen la capacidad 
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de volar y de agruparse en bandadas. Los coronavirus de murciélagos representan el 

patrimonio genético de los coronavirus de los grupos 1 y 2.  En tanto que, los coronavirus 

aviares son el acervo genético del grupo 3. La hipótesis es que el coronavirus de 

murciélago dio el salto a otra especie de murciélago, lo que dio lugar a coronavirus del 

grupo 1 y del grupo 2. Estos dos coronavirus de murciélago, a su vez, saltaron a otras 

especies de murciélagos y a nuevos mamíferos, incluidos los humanos. Por otro lado, 

los coronavirus de las aves saltaron a otras especies de aves y, en ocasiones, a algunas 

especies específicas de mamíferos, como la ballena y el gato leopardo asiático, con 

cada salto interespecífico evolucionando de forma dicotómica, dando lugar a los 

coronavirus del grupo 3 (Figura 3) (Woo et al., 2009).  

Figura 3. Esquema de la evolución de los coronavirus. Los murciélagos y aves 

constituyen reservas de genes para los coronavirus de los grupos 1 y 2 y los 

coronavirus del grupo 3, respectivamente (Modificado de Woo et al., 2009). 

A pesar de ser reservorio de diversidad de coronavirus, la transmisión directa 

entre murciélagos y humanos no es tan probable puesto que el contacto con estos es 

bajo. En la transmisión de coronavirus a humanos interviene otro animal portador como 

hospedero intermediario completando la infección interespecífica (Donnik et al., 2021).  
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Los camélidos también son reservorios importantes en la zoonosis puesto que 

en regiones del medio oriente son criados para obtener leche, carne y fibra y con el 

aumento de las sequías, estos dromedarios se han vuelto la opción más favorable para 

crianza. Se ha reportado que casi la mitad de las infecciones zoonóticas que pueden 

transmitir son de origen viral (Zhu et al., 2019). Los coronavirus CoV-HKU4, CoV-HKU5 

y CoV-HKU25 comparten una homología entre 75-87% por MERS-CoV, en tanto que 

este virus aislado de Camelus dromedarius es 100% homólogo al virus aislado de 

humanos. Por ende, se hipotetiza que MERS-CoV esta más alejado de los coronavirus 

de murciélagos y que transcurrió un largo tiempo desde la transmisión del antecesor de 

los coronavirus en quiróptera hacia los camélidos (Raj et al., 2014). 

De igual modo, los rumiantes de granja pueden participar en la cadena de 

transmisión de los coronavirus. Al haber alta densidad de ganado dentro de un espacio 

limitado se crea un entorno favorable para la transmisión vía fecal-oral o aérea de 

enfermedades zoonóticas. A la fecha los animales de compañía no han sido asociados 

como hospederos intermediaros en infecciones por coronavirus; sin embargo, se debe 

considerar que cualquier animal que se encuentre estrechamente relacionado con el 

hombre puede significar un riesgo en la aparición de nuevas enfermedades virales 

(Donnik et al., 2021).  

2.1.5. Pruebas moleculares 

2.1.5.1. RT-PCR 

Dentro del laboratorio, cultivar coronavirus en un medio celular es una tarea muy 

difícil que toma bastante tiempo. Se han podido aislar cepas de HCoV-OC43 en cultivos 

de epitelio nasal y también se han reportado la posibilidad de aislar en líneas 

fibroblásticas de pulmón o intestino embrionario humano; no obstante, el RT-PCR 

(Reverse-Transcription Polymerase Chain Reaction) es la prueba estándar de oro para 

la detección de coronavirus por su confiabilidad y rentabilidad (Burrel et al., 2017).  
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En el transcurso de la epidemia de SARS-CoV, el diagnóstico rápido se realizó 

mediante RT-PCR empleando “primers” o cebadores específicos, derivados del gen N. 

La técnica se realiza a partir de muestras de frotis faríngeos nasales o muestras fecales 

durante la segunda semana de la enfermedad, asimismo los sueros también se pueden 

emplear para hallar ARN viral en la primera semana de la enfermedad. El sistema de 

reacción cuantitativa en cadena de la polimerasa (qRT-PCR) consiste en 

amplificaciones cuantitativas luego de una extracción del ARN a partir de las muestras 

ya mencionadas. En seguida, se realiza un paso de transcripción inversa para llevar el 

ARN viral a ADN complementario (ADNc) que pasará por “n” ciclos de amplificación. En 

la pandemia de COVID-19, esta técnica significó el estándar de oro para la confirmación 

de la enfermedad y así controlar la propagación de la enfermedad de manera más 

rápida. Para ello, se ha adicionado a esta prueba sondas fluorescentes que detectan e 

hibridan con los productos de la amplificación lo que incrementa la especificidad del 

ensayo (Oliveira et al., 2020).  

Se sugiere que las muestras provenientes del tracto respiratorio superior; es 

decir, secreciones nasofaríngeas y orofaríngeas, son óptimas ya que albergan un 

elevado número de copias virales; en cambio, en el tracto gastrointestinal y en sangre 

los niveles de ARN que se detectan suelen ser bajos (Burrel et al., 2017; Oliveira et al., 

2020). Según Munne et al. (2021), la sensibilidad de la prueba oscila del 70 al 98% y su 

especificidad es de alrededor de 95%. Una de las limitaciones que se presentan son los 

falsos positivos, falsos negativos y resultados inconcluyentes cuando se está en las 

primeras etapas de la infección. Además, se conoce que una incorrecta toma de 

muestra, recogida y procesamiento afecta el resultado de la prueba puesto que degrada 

el ARN. Por lo que se recomienda que una vez hecho el hisopado, estos se sumerjan 

en el medio de transporte conteniendo una solución salina estéril o un tampón de lisis. 

La temperatura de almacenamiento debe ser a 2-8°C hasta 72 horas post muestreo. Si 

se van a procesar en un periodo largo de tiempo, la temperatura debe ser por lo menos 
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de -80°C.  Otras dificultades son la falta de reactivos y el déficit de laboratorios bien 

acondicionados con personal calificado. Para mejorar el rendimiento, considerar una 

recolección y transporte adecuado, seguir un protocolo estandarizado, así como buenas 

normas de control de calidad, asegurarse también que los kits de extracción de ARN 

estén en buen estado y que los cebadores sean lo más específicos posibles (Oliveira et 

al., 2020; Singh et al., 2020).  

 

Figura 4. Proceso de la reacción en cadena de la polimerasa (PCR) (Modificado de 

Shabani et al., 2021). 

2.1.5.2. Técnica de PCR “nested” o anidada 

La técnica de PCR “nested” o anidada se caracteriza por su mayor sensibilidad 

y especificidad a comparación del PCR tradicional. La principal diferencia de esta 

técnica es que se usan dos pares de cebadores y dos rondas consecutivas de PCR. En 

la primera ronda se emplea un par de cebadores y el número de ciclos varía entre 15-

30. El producto de esta primera etapa luego es usado como molde para realizar una 

segunda amplificación con cebadores distintos que se hibridan con una secuencia 

interna dentro del primer producto amplificado por el primer par de cebadores (Figura 

5). Así, resulta un nuevo amplicón de menor tamaño dentro del producto inicial (Shen, 

2019; Pacheco et al., 2013).  

Su alta sensibilidad se debe al número total de ciclos que se emplean. Por otro 

lado, la alta especificidad que brinda es debido a que el segundo par de cebadores solo 

se unen en un sitio específico dentro del amplicón obtenido en la primera ronda, 

resultando en una única banda (Pacheco et al., 2013).  
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Un inconveniente que presenta la PCR anidada es el potencial riesgo de 

contaminación cuando se transfieren los productos de la primera ronda al tubo donde 

se llevará a cabo la segunda ronda. Una manera de corregir esto es separando el “mix” 

de la primera y segunda amplificación con una capa de aceite o cera (Shen, 2019).  

 

Figura 5. Diagrama general de PCR “nested” o anidada (Pacheco et al., 2013). 

2.1.5.3. PCR “semi-nested” o semianidada 

Similar a la PCR anidada, la PCR semianidada emplea un par inicial de 

cebadores externos que resulta en un amplicón primario. En la segunda ronda, uno de 

los cebadores, ya sea el directo o el reverso, es el mismo que el de la primera ronda. Al 

final, se obtiene un producto que tiene un extremo interno idéntico al amplicón inicial 

(Figura 6) (Levin et al., 2018).  
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Figura 6. Comparación entre las técnicas de PCR anidada y PCR semianidada 

(Modificado de Shen, 2019). 

2.2. Antecedentes del estudio  

Los coronavirus no han sido considerados graves patógenos para los humanos, 

debido a que solamente causaban infecciones leves en personas 

inmunocomprometidas. Sin embargo, desde el brote del síndrome respiratorio agudo 

severo (SARS) en los años 2002 y 2003 en China, este coronavirus es considerado un 

patógeno potencial para humanos (Drosten et al., 2003; Ksiazek et al., 2003; Zhong et 

al., 2003). El SARS es causado por un Betacoronavirus altamente patógeno y 

trasmisible. Aparentemente, este coronavirus se originó en murciélagos y luego se 

propagó a humanos en la provincia de Guangdong en el sur de China. El virus causó en 

humanos una enfermedad respiratoria severa y tomó el nombre de SARS-CoV (Ksiazek 

et al., 2003; Peiris et al., 2003). Más adelante en el 2012, otro Betacoronavirus se 

propagó de camellos a humanos en Arabia Saudita, causando una enfermedad similar 

al SARS donde el virus recibió el nombre de MERS-CoV (Assiri et al., 2013; Zaki et al., 

2012). Desde la aparición de estas enfermedades, se han realizado diversos estudios 
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que han ayudado a entender la biología del coronavirus y la transmisión desde los 

animales a humanos. Estos estudios también han indicado que los animales silvestres, 

como los murciélagos, actúan como los principales reservorios de los Betacoronavirus; 

y se ha llegado a descubrir nuevos coronavirus de murciélagos alrededor del mundo 

(Lau et al., 2013; Woo et al., 2009; Woo et al., 2012; Yuen et al., 2012). 

Los mamíferos silvestres pueden tener papeles importantes como portadores de 

los Betacoronavirus. En ellos se desarrolla el virus permitiendo su transmisión desde el 

hospedero natural hacia los humanos. Además, no solo los coronavirus transmitidos por 

murciélagos ocasionan infecciones en humanos, si no, los propios animales domésticos 

o silvestres pueden sufrir algún contagio por parte de ellos, ocasionándoles alguna 

enfermedad, o actuando como hospederos intermediarios o reservorios (Huang et al., 

2013; Simas et al., 2015). 

En diciembre de 2019, aparecieron casos de neumonía en personas de Wuhan 

en China, a causa de un nuevo Betacoronavirus, actualmente nombrado SARS-CoV-2 

por el Comité Internacional del Grupo de Estudio de Coronavirus (CSG). Asimismo, la 

enfermedad ocasionada por este virus fue nombrada por la OMS como COVID-19. Los 

científicos lograron aislar y analizar molecularmente al virus, logrando obtener la 

secuencia del genoma del SARS-CoV-2 rápidamente (Lu et al., 2020).  

Posterior a esto, se logró aislar un coronavirus de murciélago de Yunnan en 

China, el cual fue denominado bat-CoV-RaTG13, y al analizar su secuencia genómica 

completa resultó 96% idéntica a la secuencia genómica del SARS-CoV-2. Luego, otro 

coronavirus se aisló de pangolines de malaya, y toda la secuencia genómica mostró una 

identidad de 91.02% y 90.55% con los coronavirus SARS-CoV-2 y bat-CoV-RaTG13, 

respectivamente (Zhang et al., 2020). Aunque la secuencia bat-CoV-RaTG13 fue más 

cercana a la del SARS-CoV-2 (96% de similitud), el dominio de unión al receptor de la 

proteína “Spike” (S) del pangolín-CoV fue más similar a la del SARS-CoV-2. Estos 

hallazgos sugieren que el SARS-CoV-2 puede haber evolucionado en el pangolín y 
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haberse adaptado a los humanos a través de la selección natural (Andersen et al., 

2020).  

Por otro lado, los seres humanos tienen un fuerte vínculo con perros y gatos, los 

cuales son criados como mascotas. Estudios recientes han demostrado la 

susceptibilidad de gatos domésticos al SARS-CoV-2 (Halfmann et al., 2020) y la 

infección de dos perros domésticos que vivían con pacientes humanos infectados con 

SARS-CoV-2, también se detectó a través de RT-PCR, serología y secuenciación del 

genoma viral, lo que indicó una infección activa (Sit et al., 2020). A diferencia de los 

perros, lo gatos son más susceptibles al SARS-CoV-2 y pueden manifestar signos 

clínicos que incluyen vómito, diarrea y problemas respiratorios, además de que pueden 

transmitir el virus vía aerosoles (Shi et al., 2020). Los reportes científicos también han 

demostrado la capacidad que tienen SARS-CoV-2 para infectar animales de vida 

silvestre, tal es el caso lo que sucedió en el zoológico del Bronx en la ciudad de Nueva 

York, donde seis leones africanos (Panthera leo), dos tigres de Amus (Panthera tigris 

altaica) y un tigre de Sumatra (Panthera tigris sumatrae) fueron susceptibles a la 

infección mostrando signos clínicos asociados con la enfermedad (Gollakner y Capua, 

2020). En enero del presente año, se reportó que la población en cautiverio de gorilas 

del zoológico de San Diego, en EE. UU., arrojó positivo a infecciones de SARS-CoV-2 

por medio de un diagnóstico de PCR. De igual forma, se registró un caso de transmisión 

de animales a humanos del SARS-CoV-2, donde dos empleados de una granja de 

visones se infectaron con el virus, el cual después apareció en la comunidad humana 

local y mediante análisis filogenético se corroboró la transmisión del virus en los visones 

a humanos ya que las secuencias derivadas de las personas y los visones infectados 

se agruparon en un mismo clado (Oude et al., 2020).  Cabe destacar que, si la evolución 

del virus persiste en los potenciales reservorios animales, los contagios a los humanos 

(zoonosis) pueden representar un gran riesgo para la salud pública (Murphy y Ly, 2021).  
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Por otra parte, estudios experimentales han demostrado la capacidad infectiva 

de SARS-CoV-2 en el hámster dorado (Mesocricetus auratus), hurones y primates no 

humanos del Viejo Mundo (Cohen, 2020). De todos ellos, el virus pudo replicarse con 

éxito en hurones y en los primates no humanos, logrando producir la enfermedad en 

alguno de ellos (Kim et al., 2020; Munster et al., 2020). Asimismo, otro estudio 

caracterizó al SARS-CoV-2 en tres especies de primates no humanos: Macaca mulatta, 

Macaca fascicularis y Callithrix jacchus, detectando el genoma viral en muestras de 

hisopado nasal y anal y sangre de todos los animales. M. mulatta mostró una respuesta 

inmune más fuerte al SARS-CoV-2, incluyendo la expresión de citoquinas 

proinflamatorias y cambios patológicos en los tejidos pulmonares (Lu et al., 2020). Esto 

indicaría que algunas especies de animales silvestres pueden tener una participación 

como hospederos para SARS-CoV-2 (Zhang et al., 2020). Otro estudio sugiere que los 

monos africanos del Viejo Mundo (Papio cynocephalus, Lophocebus albigena, 

Chlorocebus aethiops, Cercopithecus ascanius y Cercopithecus nictitans) representan 

un alto potencial para la circulación de virus entre los primates y humanos. El macaco 

Rhesus asiático es la especie de primate con el mayor número de infecciones virales 

registradas. Junto con los humanos, constituyen los animales de mayor distribución 

geográfica del planeta, desde Afganistán hasta la costa china del Océano Pacífico y, 

hacia el sur, Myanmar, Tailandia, Laos y Vietnam. La amplia extensión de las especies 

de macacos implica un elevado riesgo de propagación del virus entre los seres humanos 

y los macacos. Como se ha informado de la presencia de coronavirus en macacos y 

otros primates, los esfuerzos para estudiar el virus no sólo deben dirigirse en primera 

línea a estas especies, a fin de detectar coronavirus ya conocidos en estas poblaciones, 

sino también para encontrar nuevas cepas con gran potencial zoonótico (Liu et al., 

2021).  

Algunos coronavirus también pueden transmitirse a través de alimentos o agua 

contaminados, como los Alfacoronavirus 229E y NL63. Si la infección llega a través del 
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agua contaminada puede ser vía aspiración, inhalación de gotas de aerosol, penetración 

por la piel o las membranas mucosas, así como por la ingesta (Natarajan y Miller, 2017). 

El tiempo de vida de los coronavirus en agua suele ser de varias semanas y si durante 

este tiempo entran en contacto con especies acuáticas de vida libre o de granjas pueden 

transmitirse a humanos u otros mamíferos si estos se alimentan o de los organismos 

acuáticos infectados; de esta forma se puede dar pase a nuevos brotes de coronavirus. 

En 1970 se reportó por primera vez un coronavirus en mamíferos marinos luego de que 

varias focas (Phoca vitulina) fallecieran en un acuario en Florida y otros mamíferos 

acuáticos en otras partes de Estados Unidos. El virus en cuestión fue HSCoV 

(Coronavirus de foca de puerto), un Alfacoronavirus causante de una neumonía 

hemorrágica mortal (Núñez et al., 2021). A pesar de estos informes, hasta la fecha no 

se han encontrado Betacoronavirus en organismos marinos, solo se ha informado de 

los otros géneros, Gammacoronavirus y Alfacoronavirus (Morales y Tirado, 2022).  

Perú tiene una de las mayores diversidades de animales silvestres en el mundo 

y lamentablemente, el comercio ilegal de muchas especies silvestres es una actividad 

ilícita común en nuestro país (Daut et al., 2016). El tráfico de vida silvestre está dentro 

de los comercios ilícitos más lucrativos del mundo e incluye la captura, caza furtiva y 

contrabando de especies silvestres (South y Wyatt, 2011). En un estudio que evaluó los 

impactos en el bienestar animal del comercio de vida silvestre, se estimó que el 22% de 

los animales silvestres son comercializados para usarlos como mascotas (Baker et al., 

2013).  

Este comercio ilegal se da principalmente en mercados, donde existe una 

estrecha interacción de los animales silvestres con animales domésticos y el hombre. 

Los estudios epidemiológicos realizados por el Ministerio de Salud del Perú han indicado 

prevalencias de hasta 100% para COVID-19 en humanos que laboran en mercados 

(MINSA, 2020). Por lo tanto, los animales silvestres usados en el comercio ilegal 
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estarían muy expuestos al SARS-CoV-2, pudiendo transmitirse el patógeno de una 

especie a otra.     

La alta susceptibilidad que tienen los animales silvestres (felinos, hurones y 

primates no humanos) al SARS-CoV-2, implica un potencial para la aparición de brotes 

en animales y humanos, en lugares donde ocurre este tráfico de especies silvestres: 

mercados, zoológicos, centros de rescate y centros de investigación donde usen 

animales experimentales (felinos y primates no humanos). Por esta razón, es que resulta 

importante explorar la presencia de SARS-CoV-2, Alfa y otros Betacoronavirus en 

especies silvestres usadas en el tráfico ilegal en el Perú, con el fin de evaluar su posible 

papel como hospederos para estos patógenos.    

2.3. Bases teóricas 

2.3.1. Secuenciamiento de ADN 

 La secuenciación es la técnica donde se determina la secuencia de nucleótidos de ADN 

(adenina, timina, citocina y guanina). En la década de 1970, surgieron las tecnologías 

de secuenciación de primera generación. La más popular fue el método de 

secuenciación de Sanger, donde se utilizan didesoxinucleótidos (ddA, ddT, ddG y ddC) 

marcados con fluorescencia. La diferencia con los desoxirribonucleótidos es que 

carecen de un grupo hidroxilo en 3' de la ribosa; por tanto, se detiene la adición de otro 

nucleótido y en cada reacción se obtiene fragmentos de distintos tamaños que 

posteriormente se analizan mediante electroforesis capilar. En la computadora se 

produce un cromatograma o electroferograma del que se deriva la secuencia de una 

manera más visual y práctica (Griffiths, 2022; Bautista, 2010). 

2.3.2. BLAST 

BLAST es el acrónimo de herramienta básica de búsqueda de alineación local, este 

algoritmo permite comparar una secuencia de nucleótidos o proteínas, llamada "querry" 

y secuencias de nucleótidos o proteínas dentro de una base de datos, denominada 

"subject". BLAST busca encontrar un fragmento corto de la secuencia “querry” que se 
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alinee con un fragmento de una secuencia “subject” encontrada dentro de una base de 

datos, como por ejemplo el GenBank. Para cada alineamiento, existe una puntuación 

asignada en base a un valor estadístico conocido como “e-value”. Este es la cantidad 

de veces que se esperaría que ocurriera al azar un alineamiento en la base de datos en 

la que se buscó. Si el umbral es más alto que el “e-value”, entonces es menos estricto; 

en tanto que, “e-value” en el intervalo de 0,001 a 0,0000001 se emplean para limitar los 

alineamientos a los de alta calidad (Wheeler y Bhagwat, 2007).  

Para hacer uso de BLAST, se debe pegar la secuencia a consultar en formato FASTA, 

que consta de secuencias de letras simples de nucleótidos o aminoácidos, antecedidas 

por el símbolo ">" y que contiene información descriptiva. Una vez que haya cargado el 

resultado, se puede visualizar a modo de mapa, la región del genoma que mejor 

coincida. Además, muestra una leyenda de colores para las puntuaciones de los 

alineamientos, donde el rojo es aquella coincidencia más exacta y el negro la más 

lejana. En la parte inferior de la página se encuentran todos los alineamientos con su 

respectivo valor de “gap”. Dicho valor se da debido a inserciones, deleciones y 

sustituciones, influyendo en la puntuación final del alineamiento (Faiza, 2021; Wheeler 

y Bhagwat, 2007).  

2.3.3. Árboles filogenéticos 

Un árbol filogenético es un diagrama de las relaciones evolutivas de un conjunto de 

taxones, sean especies, organismos, genes, etc., desde su ancestro común más 

reciente. Los árboles se pueden construir a partir de similitudes o diferencias de sus 

características físicas o genéticas. Dos especies estarán más relacionadas si tienen un 

ancestro común más reciente y menos emparentadas si tienen un ancestro común 

menos reciente (Wan, 2013).  

Está compuesto por ramas y nodos, al igual que los árboles botánicos. Una rama puede 

conectar dos nodos y es una representación de la estimación temporal de las relaciones 

evolutivas entre las unidades taxonómicas. Por otro lado, un nodo es un punto donde 
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un ancestro se diversificó para dar lugar a dos o más linajes descendientes. Aquellos 

nodos terminales se les conoce como unidades taxonómicas operativas (OTU) y pueden 

referirse a especies, géneros, poblaciones, secuencias de genes o proteínas. En 

cambio, los nodos internos son unidades taxonómicas hipotéticas (HTU), las cuales 

constituyen el último ancestro en común de los nodos que nacen a partir de ese punto 

(Supatrim, 2014).  

Un clado es una agrupación de un nodo y todos los linajes que se originan de ese nodo. 

Una característica de un clado es que es monofilético; es decir, engloba a todos los 

descendientes de un mismo ancestro (Scott y Baum, 2016; Supatrim, 2014).  

2.3.4. Método “Neighbor-Joining” 

La construcción de un árbol filogenético se puede realizar mediante dos métodos: los 

métodos basados en la distancia y basados en los caracteres. “Neighbor-Joining” es el 

más empleado de los métodos de matriz de distancia. Se parte de un árbol en forma de 

estrella, donde no existe una raíz de origen. Entonces, las ramas que derivan en OTUs 

salen de un único nodo interno formando dicho patrón. Seguidamente, se selecciona un 

par de secuencias, se retiran de la matriz y se une a un segundo nodo interno que está 

a su vez conectado por una rama al centro de la estrella. Luego de que se ha calculado 

la longitud de la rama, estas dos secuencias se devuelven a sus posiciones originales y 

este proceso se repite hasta tomar en cuenta todos los grupos. El objetivo es mostrar la 

combinación de vecinos que minimice la longitud total del árbol filogenético, lo que se 

traduce en una mínima evolución necesaria para explicar las divergencias entre las taxa 

(Supatrim, 2014; Harrision, 2022).  

2.3.5. Método de Máxima Verosimilitud 

La máxima verosimilitud es un método basado en caracteres, cada carácter es una 

posición en el alineamiento de la secuencia. Para cada posición del nucleótido, el 

algoritmo de máxima verosimilitud calcula la probabilidad de que dicho sitio sea un 

nucleótido en específico, en función así las secuencias ancestrales tenían a ese 
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nucleótido. Una de sus ventajas es que permite maximizar el uso de la información que 

está disponible. Asimismo, es robusto, consistente y la verosimilitud mide que tan bien 

la data concuerda con las hipótesis hechas por el modelo. No obstante, se requiere de 

un poder computacional alto ya que puede ser demasiado lento (Supatrim, 2014).  

2.4 Definición de categorías de análisis 

• Variable: infección por coronavirus en primates no humanos que han sido 

incautados (Saimiri sp., Saguinus sp., Lagothrix sp., Ateles sp., Aotus sp, Cebus 

sp y Allouata sp). 

• Definición conceptual: Una infección vírica consiste en la proliferación de un 

determinado virus en el organismo. 

• Dimensión: presencia o ausencia de coronavirus en hisopado.  

3. HIPÓTESIS Y VARIABLES 

Detección molecular de Coronavirus en primates no humanos incautados y 

hallados por el Servicio Nacional Forestal y de Fauna Silvestre (SERFOR) en 

Lima, Perú, 2020-2021. 

H1: Los primates no humanos incautados en el tráfico ilegal por el SERFOR-ATFFS-

Lima son portadores de coronavirus, albergando Betacoronavirus y Alfacoronavirus.  

Ho: Los primates no humanos incautados en el tráfico ilegal por el SERFOR-ATFFS-

Lima son portadores de coronavirus Betacoronavirus y Alfacoronavirus. 

Variable: infección por coronavirus en primates no humanos que han sido incautados 

(Saimiri sp., Saguinus sp., Lagothrix sp., Ateles sp., Aotus sp, Cebus sp y Allouata sp). 

4. MATERIALES Y MÉTODOS 

4.1. Enfoque de la investigación 

La presente investigación es de tipo cualitativo, abarcando el proceso investigativo 

desde la toma de muestra, procesamiento molecular, análisis de los resultados.  
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4.2. Tipo de investigación 

El trabajo es de tipo descriptivo no experimental puesto que no se manipula el objeto de 

estudio, la información que se recolecta es en condiciones naturales. 

4.3. Diseño de investigación  

El diseño de investigación es transversal, ya que la investigación está centrada en 

recolectar datos en un momento específico.  

4.4. Credibilidad de la investigación 

Los hisopados rectales y traqueales se realizaron bajo la supervisión de personal con 

experticia, como veterinarios. El RT-PCR se ha demostrado que es una técnica de alta 

confiabilidad para convertir ARN a ADNc, además el “kit” GoScript™ 

ReverseTranscription System (PROMEGA) posee más de 50 000 citas, reseñas y 

publicaciones para su uso en investigación. Asimismo, el “master mix” GoTaq Green 

(PROMEGA), presenta una amplificación robusta.  

4.5 Sujetos de estudio 

4.5.1. Material biológico 

Se recibieron un total de 54 especímenes de primates no humanos incautados 

por el SERFOR-ATFFS-Lima en el periodo 2020-2021. 

Las muestras se obtuvieron por hisopado rectal y traqueal haciendo uso de un 

hisopo estéril. Estos se almacenaron en el medio de transporte universal (UTM-RT ™) 

a -20°C hasta su procesamiento. Posteriormente, se alicuotaron en tubos Eppendorf a 

un volumen de 200 µL. 

4.6. Procedimientos. Técnicas e instrumentos de recolección de información  

4.6.1. Extracción de ARN 

La extracción de ARN se realizó usando el “kit” comercial PureLink™ Viral 

RNA/DNA Mini Kit (INVITROGEN) siguiendo las instrucciones del fabricante. El ARN 

extraído fue almacenado a -80°C.  
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4.6.2. RT-PCR 

La síntesis de ADN complementario se realizó con el kit comercial GoScript™ 

ReverseTranscription System (PROMEGA) siguiendo el protocolo descrito por el 

fabricante. Primero, se preparó el “master mix” a un volumen final 10 µL, este incluía 

agua destilada, 5x RT tampón, MgCl2 25mM, dNTPs 10mM, cebador reverso Cor-Rw 

20 µM, enzima RT Promega y se agregó 5µL del ARN extraído. El termociclador se usó 

bajo las siguientes condiciones: hibridación a 25°C por 5 minutos, transcripción reversa 

(RT) a 42°C por 60 minutos y el paso final de estocar a 4°C.  

Los cebadores usados fueron Cor-Forward-5´ 

ACWCARHTVAAYTNAARTAYGC 3´ y Cor-Reverse-5´ TCRCAYTTDGGRTARTCCA 3´ 

(Moës et al., 2005). 

4.6.3. PCR anidada 

Se tomaron 5 µL del ADN complementario previamente sintetizado y se 

adicionaron 20 µL del “master mix” de GoTaq Green Master Mix (PROMEGA) que 

consistía en agua destilada, 2x “master Mix”, cebador Cor-Fw (20 µM), cebador Cor-Rw 

(20 µM), teniendo así un volumen final de 25 µL para la reacción. Luego, se sometieron 

en el termociclador a una desnaturalización de 95°C por 5minutos, 50 ciclos de PCR 

(94°C por 40 segundos, 48°C por 1 minuto y 72°C por 1 minuto), una extensión a 72°C 

por 10 minutos y un paso final de 4°C.  

Se colocó 2 µL del producto de PCR en un nuevo tubo y se le añadió el “master 

mix" conteniendo agua destilada, 2x “master Mix”, cebador Beta F (10 µM), cebador New 

Beta 3x R (10 µM). Las condiciones del PCR fueron una desnaturalización a 95°C por 3 

minutos, 35 ciclos de PCR (94°C por 40 segundos, 57°C por 1 minuto y 72°C por 40 

segundos), una extensión 72°C por 10 minutos y 4°C por tiempo indefinido.  
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Para el PCR anidado se empleó el cebador New.beta.Cov.F 

5´ATTAGTGCWAAGAATAGAGCYCGCAC 3´ y New.beta.1.R3x 5´ 

TCACAYTTWGGRTCCCADCCCA 3´ (Castilla et al., 2021). 

4.6.4. Electroforesis 

Se realizó la corrida electroforética en un gel de agarosa al 1.5% teñidos con 

SYBR Safe (Invitrogen, EE. UU.) con 8 µL del producto de PCR y a 110V por 1 hora.  

4.6.5. Secuenciamiento 

Aquellos productos PCR-positivos fueron enviados a secuenciar en la empresa 

Macrogen Ltd. (Corea del Sur).  

4.6.6. Comité de ética 

El presente proyecto cuenta con el consentimiento informado para el manejo 

de muestras de animales mediante la Constancia de Autorización Ética Nº. 2021-14 

expedido por el Comité de ética, Facultad de Medicina Veterinaria (Anexo 6). El 

proyecto es subvencionado por el VRIP UNMSM por el Concurso del Programa de 

Proyectos de Investigación Multidisciplinarios 2020. 

4.7 Análisis de datos 

Las secuencias obtenidas se limpiaron y analizaron usando ChromasPro 

(https://technelysium.com.au/wp/chromaspro/). Posteriormente, fueron comparadas con 

secuencias de referencia que se encuentran en la base de datos GenBank a través de 

BLASTn (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). Mediante el programa BioEdit 

(http://www.mbio.ncsu.edu/BioEdit/bioedit.html) se editaron las secuencias y se 

evaluaron. La filogenia se obtuvo con el programa MEGA11 

(https://www.megasoftware.net/) con el método “Neighbor-Joining” y Máxima 

verosimilitud usando el modelo de sustitución Kimura 2 parámetros (Tamura et al., 2021; 

Tamura, 1992). Esta investigación fue financiada por la Universidad Nacional Mayor de 

San Marcos – RR N° 016238-2020-R/UNMSM con código de proyecto A2008006m 

https://technelysium.com.au/wp/chromaspro/
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://www.mbio.ncsu.edu/BioEdit/bioedit.html
https://www.megasoftware.net/
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5. RESULTADOS 

5.1. Identificación de las especies de primates no humanos que actúan como 

reservorios para el SARS-CoV-2 y otros Betacoronavirus y Alfacoronavirus. 

Se recibieron del Servicio Nacional de Forestal y de Fauna Silvestre, 

Administración Técnicas Forestal y de Fauna Silvestre, Sede Lima (SERFOR-ATFFS-

Lima) un total 54 primates no humanos conformados por 7 especies, entre los cuales se 

encontraron Aotus sp. (n=3), Ateles sp. (n=1), Cebus sp. (n=20), Lagothrix sp. (n=6), 

Saguinus sp. (n=8), Saimiri boliviensis (n=1) y Saimiri sciureus (n=15). Los individuos 

fueron 41 machos y 13 hembras que estuvieron en edad juvenil a excepción de 2 que 

fueron crías (Tabla 2). 

 La detección se realizó a través de PCR anidada y se logró amplificar la región 

ORF1 de Coronavirus, cuyo resultado final fue una banda de aproximadamente 217 pb 

(Figura 7). El marcador que se empleo fue de 100 pb, resultando las bandas de los 

carriles 1, 2, 3 y 6 positiva; en tanto que el resultado fue negativo en los carriles 4 y 5 

puesto que se trataron de muestras negativas usadas como control. Además, el 

resultado del PCR anidada muestra que, de 54 individuos, 6 muestras (11.11%) fueron 

positivas para el hisopado traqueal. Aquellos especímenes que dieron positivo fueron 

Cebus sp (n=3), Saimiri sciureus (n=2) y Aotus sp (n=1); mientras que, en ninguna de 

las muestras de hisopado rectal se detectó coronavirus (Anexo 1). 
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Tabla 2.  

Datos generales del material biológico muestreado.  

Especie       Edad       Sexo Total 

Juvenil Cría Macho Hembra 

Aotus sp. 2 1 1 2 3 

Ateles sp. 1 0 0 1 1 

Cebus sp. 20 0 17 3 20 

Lagothrix 

sp. 

6 0 4 2 6 

Saguinus 

sp. 

8 0 5 3 8 

Saimiri 

sciureus 

14 1 14 1 15 

Saimiri 

boliviensis 

1 0 1 0 1 

 



41 

 

 

Figura 7. Corrida electroforética de productos de PCR. M. Marcador de 100 pb, 

1. Muestra 78-2021 PEDV positiva, 2. Muestra 84-2021 PEDV positiva, 3. Muestra 92-

2021 PEDV positiva, 4. Control negativo del PCR primario, 5. Control negativo del 

PCR secundario, 6. Control positivo. 

5.2. Detección de los coronavirus aislados a partir de hisopado traqueal y rectal 

de primates no humanos incautados por el SERFOR durante 2020-2021 en Lima, 

Perú.  

Las 6 muestras positivas fueron secuenciadas en ambas direcciones y el análisis 

de la secuencia mostraron dos especies distintas de coronavirus pertenecientes al 

mismo género de Alfacoronavirus. Por un lado, se tuvo una muestra procedente de 

Cebus sp. que tuvo una identidad del 95.52 % con el coronavirus felino (FCoV) 

(MW030108.1).  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW030108.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=B1RHB8WZ013
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Por otra parte, a través del análisis de las secuencias de nucleótidos se encontró 

que Cebus sp. (n=2), Aotus sp. (n=1) y Saimiri sciureus (n=2) estuvieron parasitados 

con el virus de la diarrea epidémica porcina. Estas secuencias nombradas como 78-

2021, 84-2021, 92-2021, 20-2020 y 22-2020 fueron 100 % idénticas entre sí. Dichas 

secuencias obtenidas en este trabajo se compararon con las que se encuentran en la 

base de datos GenBank, resultando una similitud de 98.01% con el virus de la diarrea 

epidémica porcina aislado de España (PEDV) (MN692791.1) y con el virus de la diarrea 

epidémica porcina (PEDV) de Indiana, Estados Unidos (KJ645635.1). Se observó 

también un porcentaje de identidad del 97.01% con el virus de la diarrea epidémica 

porcina (PEDV) aislada de Illinois, Estados Unidos (KR265817.1).  

Tabla 3.  

Identificación de Coronavirus mediante el uso de base de datos GenBank 

Código de la 

muestra 

Valor E Cobertura 

(%) 

Identidad 

(%) 

Número de acceso de la 

secuencia de referencia 

78-2021 7e-93 100 98.01 MN692791.1 

84-2021 7e-93 100 98.01 MN692791.1 

92-2021 7e-93 100 98.01 MN692791.1 

20-2020 7e-93 100 98.01 MN692791.1 

22-2020 7e-93 100 98.01 MN692791.1 

23-2020 1e-83 98 95.52 MW030108.1 

 

La diferencia de nucleótidos radicó en que las secuencias PEDV (MN692791.1), 

PEDV (KJ645635.1) y PEDV (KR265817.1) tuvieron 5 transversiones, formado por 

Adenina y Timina, y Adenina y Citosina, y 3 transición, conformado Adenina y Guanina, 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN692791.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=BWGRHEPN013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ645635.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=87&RID=BT9KWZDU013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KR265817.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=100&RID=BT9KWZDU013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN692791.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=BWGRHEPN013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN692791.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=BWGRHEPN013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN692791.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=BWGRHEPN013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN692791.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=BWGRHEPN013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN692791.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=BWGRHEPN013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW030108.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=B1RHB8WZ013
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y Citosina y Timina, con la secuencia consenso PEDV (78-2021) (Figura 8); mientras 

que, la secuencia PEDV (KR265817.1) tuvo adicionalmente 3 transiciones más de 

Citosina por Timina.  

 

 

 

 

 

 

Figura 8. Alineamiento de las secuencias nucleotídicas PEDV (78-2021), 

PEDV (84-2021), PEDV (92-2021), PEDV (20-2020) y PEDV (22-2020) con 

secuencias del GenBank. 

Por otro lado, el resultado del BLASTn arrojó que la secuencia FCoV (23-2020) 

de Cebus sp. fue 95.52% similar un coronavirus felino de Wuhan, China (MW030108.1). 

El porcentaje de similitud disminuyó (94%) cuando se comparó con un coronavirus felino 

aislado de Estados Unidos (HQ012370.1); mientras que, con el virus felino aislado del 

mismo país (HQ392471.1) el porcentaje de similitud fue de 92%.  Cabe mencionar que 

nuestra secuencia con el virus felino de China (MT444152.1) compartieron una 

diferencia de 9%. 

 

 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW030108.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=B1RHB8WZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/HQ012370.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=3&RID=B1RHB8WZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/HQ392471.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=20&RID=B1RHB8WZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MT444152.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=39&RID=B1RHB8WZ013
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Figura 9. Alineamiento de la secuencia nucleotídica FCoV (23-2020) con 

secuencias del GenBank. 

En la Figura 9 se presenta el alineamiento de nuestra secuencia FCoV (23-2020) 

con FCoV (MW030108.1), FCoV (HQ012370.1), FCoV (HQ392471.1) y FCoV 

(MT444152.1) obtenidas del GenBank donde al comparar la secuencia FCoV (23-2020) 

con FCoV (MW030108.1), se encuentran 8 transiciones que incluyen Adenina por 

Guanina, Citosina por Timina y Guanina por Timina y 4 transversiones formadas por 

Adenina por Citosina y Citosina por Guanina. Respecto a la secuencia FCoV 

(HQ012370.1) existen 6 transversiones (Guanina por Timina, Adenina por Timina, 

Citosina y Guanina y Adenina y Citosina) y 9 transiciones (Adenina por Guanina y 

Citosina por Timina). Por otra parte, con la secuencia FCoV (HQ392471.1) se hallaron 

5 transversiones (Adenina por Citosina, Citosina por Guanina, Guanina por Timina, 

Adenina por Timina) y 14 transiciones (Adenina por Guanina, Citosina por Timina).  

Finalmente, con la secuencia FCoV (MT444152.1) las transversiones fueron 4 y 

estuvieron formadas por Adenina y Citosina, Citosina y Guanina, Guanina por Timina; 

en tanto que el número de transiciones fue de 17 conformadas por Adenina y Guanina, 

Adenina y Timina y Citosina por Timina.  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW030108.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=B1RHB8WZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/HQ012370.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=3&RID=B1RHB8WZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/HQ392471.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=20&RID=B1RHB8WZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MT444152.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=39&RID=B1RHB8WZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW030108.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=B1RHB8WZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/HQ012370.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=3&RID=B1RHB8WZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/HQ392471.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=20&RID=B1RHB8WZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MT444152.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=39&RID=B1RHB8WZ013
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5.3. Relaciones filogenéticas de los coronavirus identificados en primates no 

humanos incautados por el SERFOR en Lima, Perú. 

La Figura 10 indica el árbol filogenético que resulto del análisis mediante 

“Neighbor-Joining”, el cual se divide principalmente en 3 grupos como son los 

Alfacoronavirus, Betacoronavirus y Deltacoronavirus. Las muestras PEDV (78-2021), 

PEDV (84-2021), PEDV (92-2021), PEDV (20-2020) y PEDV (22-2020) se agruparon 

juntas. Estas tuvieron un gran parentesco con otros virus de la diarrea epidémica porcina 

provenientes de diferentes países. En cambio, la muestra FCoV (23-2020) se separó en 

un solo clado estando más emparentado con FCoV (MW030108.1) y FCoV 

(HQ012370.1). Para enraizar este árbol filogenético se usaron secuencias de 

coronavirus porcino del género Deltacoronavirus.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



46 

 

 

Figura 10.  Relaciones evolutivas de los taxones. La historia evolutiva se dedujo 

mediante el método “Neighbor-Joining” (Saitou y Nei, 1987). Se muestra el árbol óptimo. 

Junto a las ramas se muestra el porcentaje de árboles replicados en los que los taxones 

asociados se agruparon mediante “Bootstrap” (1000 réplicas) (Felsenstein, 1985). Las 
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distancias evolutivas se calcularon utilizando el método de Kimura de 2 parámetros 

(Kimura, 1980) y están en las unidades del número de sustituciones de bases por sitio. 

Este análisis incluyó 42 secuencias de nucleótidos. Se eliminaron todas las posiciones 

con menos de un 95% de cobertura del sitio, es decir, se permitieron menos de un 5% 

de “gaps” de alineación, datos perdidos y bases ambiguas en cualquier posición (opción 

de eliminación parcial). En el conjunto de datos final había un total de 207 posiciones. 

Los análisis evolutivos se realizaron en MEGA11 (Tamura et al., 2021). 

Se construyó otro árbol usando el método de Máxima Verosimilitud (Figura 11), 

donde se notó que las 5 muestras PEDV (78-2021), PEDV (84-2021), PEDV (92-2021), 

PEDV (20-2020) y PEDV (22-2020) compartían un parentesco con los virus de la diarrea 

epidémica porcina y, de igual manera, la secuencia FCoV (23-2020) también formaba 

un mismo clado con FCoV (MW030108.1).  
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Figura 11. Análisis evolutivo por el método de Máxima Verosimilitud. La historia 

evolutiva se dedujo mediante el método de Máxima Verosimilitud y el modelo de Kimura 

2 parámetros (Kimura, 1980). Se muestra el árbol con la mayor probabilidad logarítmica 

(-2887,27). El porcentaje de árboles en los que los taxones asociados se agrupan se 
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muestra junto a las ramas. Los árboles de partida para la búsqueda heurística se 

obtuvieron automáticamente aplicando los algoritmos “Neighbor-Join” y BioNJ a una 

matriz de distancias entre pares estimada mediante el enfoque de Máxima Verosimilitud 

Compuesta (MCL), y seleccionando a continuación la topología con un valor de 

probabilidad logarítmica superior. Este análisis incluyó 42 secuencias de nucleótidos. 

Se eliminaron todas las posiciones con menos de un 95% de cobertura del sitio, es decir, 

se permitieron menos de un 5% de “gaps” de alineación, datos perdidos y bases 

ambiguas en cualquier posición (opción de eliminación parcial). En el conjunto de datos 

final había un total de 207 posiciones. Los análisis evolutivos se realizaron en MEGA11 

(Tamura, 2021). 

6. DISCUSIÓN  

El presente trabajo demostró que los primates no humanos pueden actuar como 

portadores para coronavirus ya que se detectó dos especies de Alfacoronavirus en 

11.11% (6 /54) de los primates incautados. Las dos especies detectadas, PEDV y FCoV, 

son agentes de enfermedades entéricas y causan diarreas con una alta morbilidad y 

mortalidad en sus hospederos. Estudios previos han demostrado la infección de 

coronavirus en simios, tal como lo demuestra el estudio de Wang et al. (2007) que 

recolectó muestras fecales de simios con diarrea que habitaban en dos colonias de 

Estados Unidos. Los resultados mostraron infecciones endémicas con virus entéricos 

en ambas colonias de animales. Dentro de los virus que fueron detectados se 

encontraron rotavirus de simios, adenovirus entéricos, enterovirus y coronavirus. 

Además, dicho estudio encontró que los coronavirus estuvieron presentes tanto en las 

heces normales como en las diarreicas; sin embargo, no hubo una relación causa-efecto 

con la gastroenteritis de esta población (Wang et al., 2007). En 1982, un trabajo evaluó 

muestras de heces normales y con diarrea de babuinos, chimpancés, macacos y titíes. 

De las 108 muestras, se pudo detectar mediante microscopía electrónica que 46 

contenían partículas similares a coronavirus (43%). Aquí, se describieron coronavirus 
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en muestras de diarrea de infantes, juveniles y adultos; mientras que, en las heces 

normales se detectaron coronavirus en heces de lactantes, juveniles y adultos, lo cual 

no permite generalizar la asociación de coronavirus con la diarrea, pero si se vio 

asociada con una alta prevalencia en heces normales y diarreicas en animales de mayor 

edad (Smith et al., 1982). Asimismo, se ha descrito una situación similar en gatos, 

perros, humanos y macacos Cynomolgous y Rhesus (Caul y Egglestone, 1979; Hoshino 

y Scott, 1980).  

Cabe mencionar que, si bien no abundan los reportes de Alfacoronavirus en 

simios del nuevo mundo, si se han encontrado en humanos, los cuales también son 

considerados primates pertenecientes a la familia Hominidae. En particular, 

los Alfacoronavirus HCoV NL63 y HCoV 229E llevan muchos años circulando en los 

seres humanos y son la causa del 20-30% de los resfriados comunes (CDC, 2020).  

Otro hallazgo en este trabajo el de un espécimen de Cebus sp. que fue positivo 

a un Coronavirus Felino (FCoV (23-2020)) con un 95.52% de identidad, lo que indicaría 

una posible transmisión entre un felino y un primate debido a que estos últimos son 

víctimas del tráfico ilegal de fauna silvestre, siendo que esta actividad ha llevado a una 

declinación de la población de Cebus sp., ubicándolo dentro de la Lista Roja de la Unión 

Internacional para la Conservación de la Naturaleza (UICN) en la categoría de Peligro 

Crítico (CR) y Casi Amenazado (NT) (MINAM, 2018). Es importante resaltar que en la 

selva la mayoría de los primates son captados ilegalmente para después vender las 

crías como mascotas (Salazar, 2022). Estas situaciones de contacto entre humanos, 

animales salvajes y domésticos pudieron haber ocasionado que estos virus se trasladen 

a nuevas poblaciones de huéspedes, los primates (Daszak et al., 2007). 

Cebus sp. pudo haberse infectado con un Coronavirus Felino de un félido 

silvestre ya que ambos animales comparten hábitat en la selva peruana. Nuestra 

Amazonía alberga felinos como el gato del pajonal (Leopardus colocolo), gato andino 

(Leopardus jacobita), yaguarundi (Herpailurus yagouaroundi), tigrina (Leopardus 
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tigrinus), huamburushu (Leopardus wiedii), tigrillo (Leopardus tigrinus), puma (Puma 

concolor) y otorongo (Panthera onca).  

El coronavirus felino (FCoV) se trata de un agente de distribución ubicua en 

gatos, felinos no domésticos en instalaciones zoológicas y en la vida silvestre. Según 

su patología se pueden clasificar en dos tipos. El primer tipo son cepas avirulentas que 

se conocen como coronavirus entérico felino (FECV). Su seropositividad es de 20 al 60 

%, alcanzando hasta el 90 % en hogares con varios gatos. Mientras que, a las cepas 

virulentas se les conoce como virus de la peritonitis infecciosa felina (FIPV) por la 

manifestación clínica que causan (Delaplace et al., 2021). Asimismo, en los árboles 

filogenéticos de ML y NJ figura FIPV y coronavirus canino (CCoV) agrupados en un solo 

clado y esto se debe a que FIPV surgió a través de una doble recombinación entre el 

FCoV tipo I y el coronavirus canino tipo II (CCoV). Estudios han demostrado que hay 

una alta tasa de positividad de FIPV en felinos no domésticos en entornos cautivos como 

guepardos (Acinonyx jubatus) (Foley et al., 2013; Delaplace et al., 2021). También, se 

ha demostrado infección en leones africanos (Panthera leo), gatos salvajes europeos 

(Felis silvestris), gatos de Pallas (Otocolobus manul) y gatos de arena (Felis margarita), 

tigres (Panthera tigris), servales (Leptailurus serval) y linces (Lynx rufus) (Ratti et al., 

2022; Stout y Whittaker, 2021). En nuestra región se reporta una amplia distribución 

como en pumas (Puma concolor), jaguares (Panthera onca), leopardos (Panthera 

pardus) y huamburushu (Leopardus wiedii) coincidiendo con los felinos silvestres que 

forman parte de nuestra fauna. En la ciudad de Lima se han descrito gatos del distrito 

de Magdalena con el biotipo II de FCoV (FIPV) demostrando la alta propagación del 

virus en todo el mundo (Rubio, 2018; Colina et al., 2021).  

La transmisión de los 5 primates que resultaron positivos a PEDV, Cebus sp., 

Aotus sp. y Saimiri sciureus, probablemente haya tomado lugar en Lima. Esto debido a 

que la costa peruana es un alto productor de porcinos, siendo Lima el principal productor 
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con 15.4% del total de porcinos a nivel nacional (MIDAGRI, 2015).  Entonces, la 

transmisión entre cerdos y primates pudo darse debido al alto grado de confinamiento 

en la crianza de cerdos dentro de los almacenes que poseen los comerciantes. A su 

vez, el virus de la diarrea epidémica del porcino (PEDV) tiene cada vez mayor 

importancia en las granjas intensivas, explotaciones extensivas y en los suinos silvestres 

puesto que se caracteriza por causar una enfermedad entérica aguda y altamente 

contagiosa con la presencia de vómitos, diarrea y deshidratación (Sasaki et al., 2016).  

A nivel de América Latina, PEDV es poco estudiado y la presencia de estos 

agentes en algunos países continúa sin conocerse. En nuestro país, este 

Alfacoronavirus se ha detectado como causante de diarreas agudas desde el 2014. En 

Lima, el 97.1% de granjas porcinas que fueron muestreadas resultaron positivas para 

PEDV lo que evidencia la rápida transmisión en las granjas del Perú y la necesidad de 

monitorear mediante RT-PCR la presencia de este virus (Castro-Sanguinetti, 2017). Por 

ende, implementar y reforzar las medidas de bioseguridad es un factor crucial donde 

debe procurar siempre realizar un correcto lavado, desinfección y secado de los 

vehículos donde se transportan los animales y de esta manera reducir el riesgo de 

contaminación.  

Se conoce que el cerdo doméstico (Sus scrofa domesticus) es el único 

hospedero natural de PEDV. No se han reportado casos en seres humanos, ni en otras 

especies domésticas (Pospischil y Kiupel, 2002). A pesar de ello, en condiciones de 

laboratorio múltiples líneas celulares de diferentes especies, incluidos murciélagos y 

primates humanos y no humanos permiten la propagación de PEDV de manera exitosa 

(Castro, 2016; Gallagher y Perlman, 2013). La habilidad de PEDV de infectar a células 

de especies distintas, en este caso a Cebus sp., Aotus sp. y Saimiri sciureus, puede ser 

explicado por que el virus emplea los componentes celulares conservados 

evolutivamente como receptores, lo cual incrementa el peligro de transmisión entre 

especies y potencial zoonosis (Song y Park, 2012; Li et al., 2020). 
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Tanto PEDV como FCoV se describen como virus entéricos cuya forma de 

transmisión es vía fecal-oral y fómites (Rubio y Chavera, 2018; Yuan et al., 2018). Por 

consiguiente, el resultado esperado sería que ambos virus se detecten en los hisopados 

rectales. Sin embargo, no se detectó ningún coronavirus en este tipo de hisopados, si 

no mas bien que los resultados positivos corresponden todos a hisopados de tráquea. 

Para PEDV se ha sugerido a la transmisión aérea como otra posible ruta de transmisión 

(Li et al., 2018). Se ha encontrado que PEDV está presente en todos los tamaños de 

partículas de aerosol y que es capaz de sobrevivir hasta 9 meses en el medio ambiente 

(Alonso et al., 2014). Es probable que las células dendríticas del epitelio nasal capten a 

las partículas virales de PEDV y lo presenten a las células T CD3+. Mediante la 

circulación sanguínea las células T CD3+ llegan al intestino donde se encuentran las 

células epiteliales intestinales que son blanco de este virus (Li et al., 2018). 

Los receptores de FCoV que interactúan con la proteína S son la aminopeptidasa 

(APN) y a una molécula de adhesión intercelular específica de células dendríticas no 

integrina-3 (DC-SIGN). Si bien la inmunorreactividad de estos dos receptores es fuerte 

a lo largo de todo el intestino, también se ha encontrado que puede haber una reacción 

con DC-SIGN en las vías respiratorias, específicamente en el epitelio bronquial, 

neumocitos de tipo I y de tipo II (Cook et al., 2022).   

La importancia de estos hallazgos recae en la identificación por primera vez de 

PEDV y FCoV en especies de fauna silvestre en las que no se había reportado la 

infección antes. En consecuencia, si un animal infectado, en este caso los primates, está 

viajando de un lugar a otro, se debería tener una consideración especial cuando se 

detecta este agente viral o decomisar estos animales en cualquier lugar por el peligro 

potencial que pueden suponer. 

Por último, es preciso elaborar estudios en otras especies de primates, como, 

por ejemplo, aquellos que viven en zoológicos ya que tienen contacto habitual con otras 

especies de animales y humanos. A esto se le agrega, que la transmisión de los 
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coronavirus puede ser también por vía aerógena y ser, por tanto, más contagiosa la 

transmisión. Se necesita saber la situación actual de este virus en primates en cautiverio 

en diversas partes del mundo por el impacto en el bienestar, la salud de la vida silvestre 

y sobre los planes de conservación que tienen como objetivo proteger a las especies en 

peligro de extinción.  
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7. CONCLUSIONES 

• Se detectó Coronavirus en 6 especímenes de primates correspondientes a las 

especies Cebus sp., Aotus sp. y Saimiri sciureus, siendo estos primates 

reservorios de virus ya conocidos o importantes desde el punto de vista 

veterinario y de salud pública. 

• Los dos agentes virales identificados pertenecieron al género Alfacoronavirus, 

uno de ellos fue 98.01% idéntico al virus de la diarrea epidémica porcina (PEDV) 

y el otro 95.52% idéntico al coronavirus felino (FCoV). 

• Es importante que se preste atención y se tomen medides de prevención para 

velar por la salud de estos primates no humanos debido a que los coronavirus 

poseen una alta dinámica de recombinación y mutación que puede dar lugar a 

enfermedades infecciosas emergentes o de potencial zoonótico.  
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8. RECOMENDACIONES 

• Llevar a cabo estudios que incluyan un mayor número de hisopados rectales y 

traqueales para obtener un conocimiento más profundo sobre de la 

epidemiología de PEDV y FCoV.  

• Realizar el descarte en especies incautadas en otros puntos del Perú y aquellas 

están en cautiverio dentro de los zoológicos.  
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ANEXOS 

Anexo 1. Protocolo para la extracción de ARN con el “kit” Purelink Viral RNA/DNA.  

Preparación de los lisados 

1. Añadir 25 µL de Proteinasa K al tubo con la muestra.  

2. Agregar 200 µL de “Lysis Buffer” (contenido 5.6 µg de “Carrier RNA”) 

3. Para combinar el “Lysis Buffer” con el Carrier RNA” seguir la siguiente fórmula: 

M= n x 0.21 mL de “Buffer Lysis” 

Donde: 

n: número de muestras 

Luego: 

M x 28 µL 

Agregar dicha cantidad de “Carrier RNA”  

4. Cerrar el tubo 8 y agitar en vórtex por 15 segundos.  

5. Añadir 250 µL de etanol 96-100% al tubo, cerrar la tapa y volver a mezclar por 

otros 15 segundos.  

6. Incubar por 5 minutos a temperatura ambiente. 

Purificación del ARN 

7. Agregar el lisado a la columna “Viral Spin” dentro de un tubo de colecta. 

8. Centrifugar la columna a 6800 G por 1 minuto. Posterior a ello, descartar el 

tubo de colecta y colocar la columna en un nuevo tubo de lavado. 

9. Lavar la columna con 500 µL de “Wash buffer” (WII) con etanol y centrifugar a 

6800 G durante 1 minuto. Descartar el contenido.  

10. Repetir el paso anterior lavando con el “Wash buffer” (WII). 

11. Descartar el tubo de colecta y colocar la columna en un nuevo tubo de lavado. 

12. Llevar a centrífuga a la máxima velocidad (20 000 G) por 1 minuto para remover 

cualquier residuo del buffer de lavado.  
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13. La columna colocarla en un tubo limpio de recogida con capacidad de 1.7 mL. 

14. Eludir con 30 µL de agua libre de ARNasa e incubar durante 1 minuto a 

temperatura ambiente. 

15. Centrifugar la columna nuevamente a la máxima velocidad por 1 minuto para 

eludir los ácidos nucleicos. Una vez hecho esto ya se puede eliminar la columna. 

16. Guardar el ARN purificado a -80°C para la amplificación por PCR. 
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Anexo 2.  

Características y resultados de los 54 primates muestreados. 

Código Año Muestra Sexo 
Día de 

necropsia 
Edad 

Tráquea 

PCR_2 

Recto 

PCR_2 

Secuenciación 

1 2022 Cebus sp. Macho 1/02/2022 Juvenil Negativo Negativo --- 

2 2022 

Saimiri 

sciureus Macho 1/02/2022 Juvenil Negativo Negativo 

--- 

3 2022 Saguinus sp. Macho 1/02/2022 Juvenil Negativo Negativo --- 

4 2022 Saguinus sp. Macho 1/02/2022 Juvenil Negativo Negativo --- 

5 2022 

Saimiri 

sciureus Macho 1/02/2022 Juvenil Negativo Negativo 

--- 

6 2022 

Saimiri 

boliviensis Macho 1/02/2022 Juvenil Negativo Negativo 

--- 

7 2022 

Saimiri 

sciureus Macho 1/02/2022 Juvenil Negativo Negativo 

--- 

8 2022 

Saimiri 

sciureus Macho 1/02/2022 Juvenil Negativo Negativo 

--- 

11 2022 Lagothrix sp. Macho 11/02/2022 Juvenil Negativo Negativo --- 
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Código Año Muestra Sexo 
Día de 

necropsia 
Edad 

Tráquea 

PCR_2 

Recto 

PCR_2 

Secuenciación 

12 2022 Aotus sp Hembra 11/02/2022 Juvenil Negativo Negativo --- 

13 2022 Cebus sp. Macho 11/02/2022 Juvenil Negativo Negativo --- 

14 2022 Saguinus sp. Hembra 11/02/2022 Juvenil Negativo Negativo --- 

16 2022 Cebus sp. Macho 11/02/2022 Juvenil Negativo Negativo --- 

17 2022 

Saimiri 

sciureus Macho 11/02/2022 Juvenil Negativo Negativo 

--- 

18 2022 

Saimiri 

sciureus Macho 11/02/2022 Juvenil Negativo Negativo 

--- 

19 2022 

Saimiri 

sciureus Macho 11/02/2022 Juvenil Negativo Negativo 

--- 

33 2022 Cebus sp. Macho 16/02/2022 Juvenil Negativo Negativo --- 

1 2021 

Saimiri 

sciureus Macho 24/03/2021 Cría Negativo Negativo 

--- 

2 2021 Saguinus sp. Macho 24/03/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 

3 2021 Cebus sp. Macho 24/03/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 



78 

 

Código Año Muestra Sexo 
Día de 

necropsia 
Edad 

Tráquea 

PCR_2 

Recto 

PCR_2 

Secuenciación 

4 2021 Saguinus sp. Hembra 24/03/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 

9 2021 Cebus sp. Hembra 31/03/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 

20 2021 Lagothrix sp. Macho 31/03/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 

48 2021 Saguinus sp. Hembra 5/05/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 

53 2021 Saguinus sp. Hembra 19/05/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 

54 2021 

Saimiri 

sciureus Macho 19/05/2021 Juvenil Negativo Negativo 

--- 

62 2021 Cebus sp. Macho 11/06/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 

64 2021 Cebus sp. Macho 19/06/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 

66 2021 Cebus sp. Macho 25/06/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 

67 2021 Cebus sp. Hembra 25/06/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 

68 2021 Cebus sp. Macho 25/06/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 

78 2021 Cebus sp. Macho 13/08/2021 Juvenil Positivo Negativo 

Virus de la 

diarrea 
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Código Año Muestra Sexo 
Día de 

necropsia 
Edad 

Tráquea 

PCR_2 

Recto 

PCR_2 

Secuenciación 

epidémica del 

porcino 

80 2021 Cebus sp. Macho 13/08/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 

84 2021 

Saimiri 

sciureus Macho 3/09/2021 Juvenil Positivo Negativo 

Virus de la 

diarrea 

epidémica del 

porcino 

85 2021 Saguinus sp. Macho 3/09/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 

87 2021 Cebus sp. Macho 10/09/2021 Juvenil Negativo Negativo --- 

89 2021 

Saimiri 

sciureus Macho 10/09/2021 Juvenil Negativo Negativo 

--- 

91 2021 

Saimiri 

sciureus Macho 22/09/2021 Juvenil Negativo Negativo 

--- 

92 2021 

Saimiri 

sciureus Macho 22/09/2021 Juvenil Positivo Negativo 

Virus de la 

diarrea 

epidémica del 

porcino 
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Código Año Muestra Sexo 
Día de 

necropsia 
Edad 

Tráquea 

PCR_2 

Recto 

PCR_2 

Secuenciación 

93 2021 

Saimiri 

sciureus Macho 22/09/2021 Juvenil Negativo Negativo 

--- 

7 2020 Cebus sp. Macho 14/08/2020 Juvenil Negativo Negativo --- 

9 2020 Lagothrix sp. Hembra 14/08/2020 Juvenil Negativo Negativo --- 

10 2020 Lagothrix sp. Macho 14/08/2020 Juvenil Negativo Negativo --- 

12 2020 Lagothrix sp. Macho 21/08/2020 Juvenil Negativo Negativo --- 

13 2020 Lagothrix sp. Hembra 21/08/2020 Juvenil Negativo Negativo --- 

19 2020 Aotus sp Macho 11/11/2020 Juvenil Negativo Negativo --- 

20 2020 Aotus sp Hembra 11/11/2020 Cría Positivo Negativo 

Virus de la 

diarrea 

epidémica del 

porcino 

22 2020 Cebus sp. Hembra 25/11/2020 Juvenil Positivo Negativo 

Virus de la 

diarrea 

epidémica del 

porcino 
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Código Año Muestra Sexo 
Día de 

necropsia 
Edad 

Tráquea 

PCR_2 

Recto 

PCR_2 

Secuenciación 

23 2020 Cebus sp. Macho 25/11/2020 Juvenil Positivo Negativo 

Coronavirus 

felino 

27 2020 Cebus sp. Macho 2/12/2020 Juvenil Negativo Negativo --- 

28 2020 Cebus sp. Macho 2/12/2020 Juvenil Negativo Negativo --- 

29 2020 Cebus sp. Macho 2/12/2020 Juvenil Negativo Negativo --- 

30 2020 

Saimiri 

sciureus Hembra 2/12/2020 Juvenil Negativo Negativo 

--- 

34 2020 Ateles sp. Hembra 29/12/2020 Juvenil Negativo Negativo --- 
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Anexo 3.  

Lista de secuencias empleadas para construir la filogenia. 

Especie de virus 

Número de 

acceso Hospedero País donde fue identificado 

FCoV HQ012370.1 Felino Países Bajos 

FCoV HQ392471.1 Felino Países Bajos 

FCoV MT444152.1 Felino China 

HCoV AF304460.1 Humano Alemania 

BCoV AF391541.1 Bovino Estados Unidos 

HCoV AY391777.1 Humano Reino Unido 

HCoV AY567487.2 Humano Países Bajos 

FIPV AY994055.1 Felino Estados Unidos 

BCoV DQ915164.2 Alpaca Estados Unidos 

BtCoV EU420139.1 Murciélago Hong Kong 

FCoV FJ938056.1 Gato Países Bajos 

CCoV GQ477367.1 Perro Taiwán 

MCoV HM245925.1 

Visón 

americano Estados Unidos 

PCoV JQ065042.2 Cerdo China 

HCoV JX869059.2 Humano Arabia Saudita 

DCCoV KF906249.1 Dromedario Estados Unidos 

PCoV KR265855.1 Cerdo Estados Unidos 

SARS-CoV KY352407.1 Murciélago Kenia 

BtCoV MG762674.1 Murciélago China 

BtCoV MH002341.1 Murciélago China 

PCoV MH025764.1 Cerdo China 

SADS-CoV MK651076.1 Jabalí China 



83 

 

Especie de virus 

Número de 

acceso Hospedero País donde fue identificado 

PEDV MK702008.1 Cerdo China 

BtCoV MN187553.1 Murciélago Singapur 

PEDV MN692791.1 Cerdo España 

SARS-CoV-2 MN908947.3 Humano China 

MERS-CoV MT226607.1 Dromedario Arabia Saudita 

FCoV MW030108.1 Gato China 

PEDV NC_003436.1 Cerdo Suiza 

SARS-CoV NC_004718.3 Humano Canadá 

CamelCoV NC_028752.1 Camello Arabia Saudita 

SARS-CoV-2 NC_045512.2 Humano China 

MERS-CoV OL622036.1 Humano Arabia Saudita 

SARS-CoV OL674079.1 Murciélago China 

BCoV U00735.2 Bovino Estados Unidos 

PEDV KJ645635.1 Cerdo Estados Unidos 

PEDV KR265817.1 Cerdo Estados Unidos 
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Anexo 4.  

Espécimen de Saimiri sp. recolectado del SERFOR.  
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Anexo 5.  

Espécimen de Cebus sp. colectado del SERFOR.  
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Anexo 6. 

Constancia de Autorización Ética de la Facultad de Medicina Veterinaria, Universidad 

Nacional Mayor de San Marcos 


