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D e acuerdo con un “informe de situación” publicado 
el pasado 5 de mayo por el Centro de Coordinación 
de Alertas y Emergencias Sanitarias, dependiente 
del Ministerio de Sanidad de España, tres pasajeros 

desembarcaron tras presentar fiebre, cefalea y diarrea 
durante el viaje, quienes fallecieron posteriormente. Los 
métodos moleculares confirmaron que estaban infectados 
por hantavirus. Ese mismo día, un reporte publicado por la 
OMS, informó que aún permanecían a bordo del crucero dos 
casos sospechosos y un contacto considerado de alto riesgo.

	 La noticia se viralizó rápidamente en múltiples 
medios de comunicación por haberse presentado en un 
entorno aislado, fuera de los sitios comunes a los que 
comúnmente asociamos con los brotes de enfermedades 
zoonóticas. Además, porque pone en evidencia que estos 
casos no se limitan a ecosistemas remotos o mercados 
de animales vivos (por ejemplo, el origen aceptado de la 
pandemia de coronavirus COVID-19, provocada por el virus 
SARS-CoV-2), y que la movilidad humana puede transportar 
enfermedades a gran velocidad entre regiones y países.

	 Los hantavirus constituyen un grupo de virus 
asociados principalmente a roedores, que actúan como 
reservorios naturales, portan el virus sin enfermar y lo liberan 
al ambiente mediante saliva, orina y heces. En vida silvestre en 
Norteamérica, los hantavirus se asocian principalmente con 
roedores de la familia Cricetidae, en particular con especies 
del género Peromyscus. Sin embargo, en entornos urbanos, 
el hantavirus suele asociarse con ratas y ratones caseros de 
la familia Muridae, introducidos en América en el siglo XVI 
(principalmente la rata café, Rattus norvegicus, y, de manera 
menos común, la rata negra, R. rattus, y el ratón doméstico, Mus 
musculus).

	 Aunque la mayoría de los hantavirus no se propagan 
entre personas, el virus de los Andes (Orthohantavirus 
andesense), reportada en Sudamérica y causante del brote en el 
crucero, es la única variante para la cual existe evidencia sólida 
de transmisión de humano a humano. En el caso del crucero 
mencionado, se informó que la embarcación había partido de 
Ushuaia (Argentina) y que dos de los pasajeros fallecidos habían 
realizado un viaje por Sudamérica, incluyendo Argentina y Chile. 
	
	 Para la fecha en que se escribe la presente nota, llama 
la atención que (1) la única evidencia de contagio de hantavirus 
de humano a humano proviene de una especie sudamericana 
y (2) que dos de los fallecidos habían viajado por diversos sitios 
de Sudamérica, pero no son los únicos fallecidos ni contagiados. 
Esto nos presenta una interrogante, ¿estamos presenciando una 

Francisco Botello*, Víctor Sánchez-Cordero y Fernando Mayani-Parás
Instituto de Biología, Universidad Nacional Autónoma de México. Ciudad de México, 

Ciudad de México,México. francisco.botello@ib.unam.mx (FB),
victor@ib.unam.mx (VS-C), fernando.mayani@st.ib.unam.mx (FM-P)

*Autor de correspondencia 

CUANDO LOS VIRUS VIAJAN CUANDO LOS VIRUS VIAJAN 
CON NOSOTROSCON NOSOTROS

Recientemente, un crucero que 
recorría rutas turísticas se convirtió 
en escenario de alerta sanitaria tras 
reportar varios casos de una enfermedad 
zoonótica: hantavirus. 
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Modelo de transmisión normal de hantavirus y su transmisión entre humanos. 
Imagen: Fernando Mayani-Parás con ChatGPT.
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variedad de hantavirus con gran capacidad para transmitirse 
entre humanos sin requerir de otro mamífero intermediario?

	 Múltiples enfermedades zoonóticas se han 
convertido en pandemias cuando los patógenos evolucionan 
constantemente y adquieren la “habilidad” de propagarse al 
saltar de un humano directamente a otro. Cuando esto ocurre, 
el riesgo epidemiológico cambia drásticamente. Tal es el caso 
de la pandemia de COVID-19, que saltó de un espécimen de 
fauna silvestre (pangolín o murciélago son los candidatos 
más factibles) y, luego, se expandió globalmente de humano 
a humano en cuestión de meses, gracias a la conectividad 
humana, hasta el punto que muchos vivimos y recordamos.
Otro ejemplo de un virus proveniente de especies de fauna 
silvestre, es el virus de la inmunodeficiencia humana (VIH), 
causante del síndrome de inmunodeficiencia adquirida (SIDA), 
que es una zoonosis originada en África Central alrededor 
de 1930, como consecuencia de la transmisión del virus 
de inmunodeficiencia símica de chimpancés a humanos. 
Posteriormente, el patógeno alcanzó una eficiencia de 
transmisión tal que se estableció de forma permanente en las 
poblaciones humanas.

	 Afortunadamente, nos encontramos con un evento 
que parece relativamente aislado y bien informado bajo 
vigilancia epidemiológica. El virus se está propagando, pero 
tenemos la certeza de en dónde se encontraba la persona o 
personas que lo transmitieron. Además, se han emitido alertas 
y se está atendiendo la situación de manera controlada con 
medidas preventivas. Sin embargo, el caso del hantavirus en 
un crucero también funciona como señal de un fenómeno 
más amplio: vivimos en un mundo en el que las fronteras 
entre sistemas naturales y humanos están cada vez más 
entrelazadas. 

	 Las enfermedades zoonóticas no son eventos 
aislados, sino consecuencias de la forma en que 
transformamos el entorno natural y nos relacionamos con 
otras especies, desplazándolas y alterando las dinámicas 
ecológicas nativas. En este contexto, los mamíferos silvestres 
no son los “culpables” de los brotes; por el contrario, forman 
parte de ecosistemas complejos que, cuando se mantienen 
saludables y funcionales, ayudan a regular poblaciones, a 
mantener equilibrios ecológicos y a actuar como una barrera 
protectora para reducir riesgos sanitarios. La manera en que 
interactuamos con los mamíferos silvestres, nuestra relación 
con las especies introducidas y nuestras medidas básicas de 
salud pública son las variables que determinan o favorecen 
la aparición de futuros brotes zoonóticos y emergencias 
epidemiológicas. En la fecha en que se escribe esta nota, 
esperamos que los contagios hayan sido contenidos gracias a 
la experiencia que tenemos como humanidad en el manejo del 
riesgo de enfermedades.
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Los virus no viajan solos: muchas veces pueden viajar con 
nosotros. El caso de hantavirus en un crucero recuerda 
que, en un mundo interconectado, nuestras decisiones 
ambientales y sanitarias determinan hasta dónde pueden 
llegar las zoonosis. 
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