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La llegada del Virus del Nilo al hemisferio occidental en 1999 (Nash, 2001) ha provocado un 
amplio análisis con respecto al futuro potencial de esta enfermedad emergente en esta región y 
en el mundo. Aunque hasta ahora el objetivo principal de dichos análisis se han enfocado a las 
implicaciones en el ámbito de salud pública, la introducción del virus en un sistema biológico 
nuevo que presenta varias especies vector y reservorio potenciales, ofrece una oportunidad 
fascinante para el estudio del desarrollo e integración de sistemas infecciosos. Las especies 
potenciales de mosquitos vectores que pueden o no transmitir el virus de un hospedero a otro 
han sido estudiados a detalle (Bernard, 2001; Nasci, 2001; Sardelis, 2001; Sardelis, 2001; Turrell, 
2000; Turrell, 2001). En cambio, las especies de aves que sirven como hospedero del virus han 
recibido relativamente poca atención (Swayne, 2000; Swayne, 2001; Komar, 2001; Komar, 2001), 
aunque están en desarrollo algunos estudios sobre la viabilidad de algunas especies como 
reservorios (Komar, 2001; McLean, 2002) (N. Komar, pers. comm.). Sólo existe un trabajo 
publicado en el que se analiza el papel de las aves en la propagación del Virus del Nilo en el 
hemisferio occidental (Rappole, 2000). Sin embargo, debido a que este estudio se publicó 
cuando recién se había detectado el virus en los Estados Unidos, se basó en varios supuestos 
acerca de especies de aves como potenciales reservorios del virus que resultaron incorrectos y, 
por lo tanto, debilita sus argumentos de discusión. El papel que juegan las aves en la 
propagación del Virus del Nilo, sin embargo, amerita mayor atención. En el hemisferio oriental, se 
sospecha que las aves migratorias transportan al virus (Ernek, 1977; Nir, 1967; Watson, 1972), 
aunque la evidencia directa es escasa. Por otro lado, el papel de las aves como agentes 
transportadores a largas distancias y vectores de dispersión del virus en el hemisferio occidental 
ha sido explorado y probado de manera preliminar en los Estados Unidos por A. Townsend 
Peterson y sus colegas (Peterson et al., sometido) este estudio sugiere que las aves migratorias 
están fuertemente implicadas en la propagación del virus en esta región. 
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Introducción 
 

El Virus del Oeste del Nilo (VON) es una enfermedad emergente en el 

continente americano, detectada por primera vez en 1999 en Nueva York, Estados 

Unidos. Esta enfermedad es transmitida principalmente a las aves por mosquitos 

del género Culex y con menos frecuencia infecta a algunos mamíferos, 

particularmente equinos, y eventualmente al hombre, razón por la cual se ha 

puesto mayor atención en las áreas gubernamentales de salud pública, tanto en 

Canadá, como Estados Unidos y México. 

La propagación discontinua de la enfermedad en los Estados Unidos 

observada en los primeros meses después de su arribo sugirió que las aves 

estaban involucradas en este proceso. Ahora se conoce que las aves, 

particularmente las passeriformes, son su reservorio natural y también funcionan 

coma agentes de dispersión. Esto es de particular importancia para el sector salud 

en todo el continente, ya que un número de especies de este grupo de aves 

migran hacia las zonas tropicales durante el invierno, lo que inevitablemente ha 

provocado la diseminación del patógeno a estas regiones. 

En este estudio nos propusimos modelar la distribución geográfica las 

especies de passeriformes migratorios, tanto en sus zonas de anidación como de 

invernación, con el fin de producir escenarios predictivos de los patrones 

potenciales de propagación de esta enfermedad en todo el hemisferio norte del 

continente americano (desde Panamá a Canadá). En el planteamiento original se 

propuso hacer el análisis espacial también para los mosquitos del género Culex; 

sin embargo, la información sobre la distribución de estas especies no pudo ser 

obtenida, así que los análisis se limitaron a las aves. De esta forma, se pretende 

que las conclusiones de este estudio sirvan a la comunidad científica y a 

autoridades de salud pública de marco de referencia geográfico-ecológico sobre la 

distribución y propagación del Virus del Oeste del Nilo, para con ello contar con 

bases sólidas que permitan hacer evaluaciones de riesgo, tanto para la población 

humana, como para las especies vulnerables y en las que su supervivencia pueda 

estar en amenazada. 
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Capítulo 1. Antecedentes 
 

Historia del Virus del Oeste del Nilo (VON) 

El VON fue inicialmente aislado de muestras tomadas en Uganda en 1937 y 

subsecuentemente fue reconocido como un arbovirus relativamente benigno 

distribuido a lo largo de gran parte de África, el Medio Oriente y el sur de Europa 

(Hubálek y Halouzka 1999). En un principio se le identificó como la causa de 

enfermedades febriles relativamente leves en los seres humanos que también 

causaba cierta mortandad en las aves (Hubálek y Halouzka 1999), aunque el VON 

causó severos brotes de enfermedad en Sudáfrica en 1974 y en Argelia en 1994. 

A pesar de todo, el VON no fue considerado un problema de salud serio hasta que 

ocurrieron los brotes graves en Rumania en 1996-1997, que involucraron cientos 

de casos clínicos y una tasa de mortalidad en humanos del 9% (Hubálek y 

Halouzka 1999). Otros brotes recientes vienen, aparentemente, en intervalos más 

cortos y con efectos más severos tanto en humanos como en aves (Petersen y 

Roehrig 2001), sugiriendo para algunos la evolución de una variedad nueva y más 

virulenta (Enserink 2002, Petersen y Roehrig 2001). 

 

El VON en América  

La llegada del VON a la ciudad de Nueva York en 1999 tal vez permanecerá 

siempre bajo un halo de misterio. Considerando la biología de la transmisión del 

virus, el medio más plausible de llegada pudo haber sido ya sea a través  

de un ave o un mosquito infectado llegando a un puerto marino o aéreo. La 

sugerencia de que la introducción fue natural a través de migración normal o 

accidental de las aves es también válida (Rappole et al. 2000), aunque la infección 

del ave y el movimiento transcontinental a grandes distancias sería una 

combinación poco probable. De cualquier manera, tal vez no exista nunca una 

respuesta precisa acerca de cómo llegó el virus a América. Por el contrario, existe 

a la mano una visión más o menos clara acerca de dónde vino. Los primeros 

análisis indicaron una identidad casi completa de la secuencia del RNA entre 

muestras del virus aisladas de Nueva York y muestras previas tomadas en Israel 
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(Petersen y Roehrig 2001). Análisis subsecuentes confirmaron la similitud de las 

secuencias del VON de ambas regiones (Giladi et al. 2001), aunque 

aparentemente no hubo secuencias de otras regiones (e.g., África, Europa) 

disponibles para comparación. A pesar de ello, se puede indicar el origen de la 

cepa del VON que llegó a la ciudad de Nueva York, en el Medio Oriente.  

 Desde su llegada a este continente, el VON se ha propagado muy 

rápidamente (fig. 1). Desde su localización inicial en una zona muy puntual en la 

ciudad de Nueva York en 1999, el virus se expandió prácticamente en todo 

Estados Unidos tan sólo 4 años después. A principios de 2004, las únicas zonas 

de este país en donde no se ha registrado la presencia del VON, son al oeste, la 

zona conocida como Great Basin y la costa del Pacífico, desde  el Centro de 

California hasta Alaska, con excepción de Puget Sound, en el estado de 

Washington, en donde se registró al virus en 2002. Actualmente sólo los estado de 

Oregon, Alaska y Hawai no han reportado actividad de VON. 

En las demás regiones del Hemisferio Norte de este continente, la actividad 

del VON ha sido menos documentada. En México se ha registrado en Coahuila 

(Blitvich et al. 2003a), Tabasco (Estrada-Franco et al. 2003), Yucatán (Loroño-Pino 

et al. 2003) y posiblemente Chiapas (Ulloa et al. 2003). En el Caribe, se registró en 

2001-2002 en Jamaica (Dupuis II et al. 2003), República Dominicana (Komar et al. 

2003b), Guadalupe (Quirin et al. 2004) y las Islas Caimán (CDC 2002a). Aunque 

no hay registros del VON más al sur, es posible que esto se deba a que no se ha 

hecho una búsqueda intensa y los indicadores (e.g., mortandad de aves), son más 

difíciles de observar en zonas tropicales. Sin embargo, es altamente probable que 

su distribución actual sea mucho más extensa de lo que se conoce ahora, 

incluyendo todo el Caribe, Centroamérica y una gran parte de Sudamérica. Existe 

evidencia de que los ciclos migratorios de las aves puedan estar jugando un papel 

importante en la propagación a larga distancia de esta enfermedad (Peterson 

et al. 2003, Rappole et al. 2000). 
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Figura 1. Patrones de propagación conocida del Virus del Nilo en el norte de América 
hasta 2003. En negro se representa la distribución en 1999; gris obscuro corresponde a 
2000; gris claro a 2001; polígono interior (línea clara) a 2002 y polígono exterior (línea 
obscura) a 2003. 
 

Ciclos de Transimisión 

El ciclo de transmisión principal involucra a mosquitos ornitofílicos como 

vectores y a las aves como reservorios, aunque se conocen por lo menos cuatro 

excepciones, como se describe a continuación. 

 

Ciclo principal: Aves-Mosquitos-Aves 

 Como se mencionó, el ciclo principal involucra a los mosquitos como 

vectores y a las aves como reservorios. De entre éstas, los taxa más importantes 

como reservorios para mantener el ciclo de transimisión no se tienen bien 
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establecidos (Komar et al. 2003a) y es posible que varíen geográficamente. 

Algunos datos recientes de campo y laboratorio pueden aportar algo de 

información valiosa. Se ha podido demostrar infección por picadura de mosquitos 

en una amplia variedad de aves, incluyendo 25 especies pertenecientes a nueve 

órdenes bajo experimentos controlados (Komar et al. 2003a) y aún más en campo 

(en donde se supone que fueron infectados por mosquitos), incluyendo varias 

especies en Europa (Hubálek and Halouzka 1999) y muchas otras de todas partes 

del mundo infectadas en el zoológico de la ciudad de Nueva York (Ludwig et al. 

2002, Steele et al. 2000); así como cientos de especies en Estados Unidos (Komar 

2003) y varias en el Caribe (Dupuis II et al. 2003, Komar et al. 2003b). Los efectos 

del virus en estas especies van desde benignos, por ejemplo en varias especies 

europeas (Hubálek and Halouzka 1999, McIntosh et al. 1969), hasta casi 

universalmente letales (Komar et al. 2003a, Taylor et al. 1956). 

 En general, parece que las especies del orden Passeriformes representan 

los reservorios más competentes, aunque miembros de otros órdenes también es 

posible que lo sean. Por ejemplo, una o más especies de los nueve órdenes 

expuestos experimentalmente resultaron infectados (Komar et al. 2003a), pero de 

las siete especies que no alcanzaron niveles infecciosos de viremia ninguna fue 

passeriforme. Asimismo, la duración del periodo de contagio entre las aves varió 

de 0 a 5.5 días, en donde los 10 valores mínimos pertenecieron todos a epecies 

no passeriformes. En términos de aptitud como reservorios, dentro de las 10  

especies con los valores máximos, sólo una de ellas no fue passeriforme; y de las 

10 especies con los valores mínimos, ninguna perteneció a este orden, lo que 

sugiere que las aves passeriformes son particularmente importantes como 

reservorios del VON (Komar et al. 2003a). 

 Con respecto a los mosquitos, las especies en las que se ha documentado 

infección por VON incluyen por lo menos 43 en Europa (Hubálek and Halouzka 

1999). En el Continente Americano, aunque ya se ha registrado el patógeno en 

algunas docenas de especies (Andreadis et al. 2001a, b, Bernard et al. 2001, 

Sardelis and Turell 2001, Sardelis et al. 2001, Turell et al. 2001), to parece indicar 

que las especies del género Culex son las más importantes para mantener los 
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ciclos locales de transmisión. Por ejemplo, de 32,814 mosquitos examinados de la 

zona de Nueva York y Nueva Jersey en 1999, de los cuales 14,798 pertenecieron 

a géneros distintos a Culex, sólo los individuos de este género resultaron 

infectados (Petersen and Roehrig 2001). 

 Sin embargo, especies como Ochlerotatus japonicus y Aedes albopictus 

mostraron niveles más altos de aptitud como vectores que siete especies de Culex  

evaluadas experimentalmente (revisado en Komar 2003). Una consideración 

importante es que especies de mosquitos ornitofílicas, pero que también se 

alimentan de otros vertebrados, como mamíferos y reptiles (vectores puente), es 

posible que sean los responsables de la mayor parte de las infecciones a 

humanos, equinos y otros taxa en donde se ha documentado infección (lagartos, 

murciélagos, ardillas, conejos, zorrilos y otros). 

 

Ciclos Alternativos 

Aunque el ciclo de transmisión ave-mosquito-ave es seguramente el 

responsable de la mayor parte de la transmisión y propagación del VON, otros 

ciclos han sido documentados y demuestran la complejidad del sistema. Primero, 

existe transmisión potencial ave-garrapata-ave, documentado en Europa (Hubálek 

and Halouzka 1999). El VON ha sido aislado tanto de garrapatas argásidas 

(suaves) como de las amblyommine (duras), que son más generalistas y se ha 

demostrado experimentalmente que algunas especies pueden transmitir VON a 

las aves; aunque las especies de garrapatas americanas evaluadas resultaron 

negativas (Anderson et al. 2003). 

 Otra ruta de transmisión es la infección vertical de los mosquitos a sus 

crías. Esto ha sido demostrado experimentalmente (aunque en tasas de 

transmisión bajas) en Aedes albopictus, Ae. aegypti, Culex tritaeniorhynchus y Cx. 

pipiens (revisado en Komar 2003).  

Bajo circunstancias particulares grupos taxonómicos diferentes de las aves 

son capaces de mantener niveles de infección de VON lo suficientemente altos 

como para reinfectar mosquitos. Por ejemplo, se ha documentado que Rana 

ridibunda es un hospedero competente en Rusia (Hubálek and Halouzka 1999), 
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aunque varias especies de anfibios y reptiles de América evaluadas no lo fueron 

(Klenk and Komar 2003). Asimismo, aunque se ha comprobado infección por VON 

en varias especies de mamíferos, se cree que sólo Lemur fulvus es capaz de 

mantener ciclos de transmisión (Rodhain et al. 1985). 

Por último, es muy interesante el hecho de que el VON es un arbovirus 

(virus cuyo origen son los artrópodos) que se puede transmitir sin la intervención 

de un vector. Diversos medios de transmisión directa de ave a ave han sido 

registrados. Por ejemplo, se ha documentado experimentalmente infección oral en 

5 de 11 especies analizadas (Komar et al. 2003a). Otra forma documentada de 

transmisión es mediante contacto directo (sin conocerse el modo exacto), ya que 

individuos de cuatro especies de aves de 18 evaluadas fueron contagiados al ser 

mantenidos en encierros que contenían individuos infectados (Komar et al. 2003a).  

 

Efectos del VON en aves y otros vertebrados 

 Una alta mortalidad es un efecto frecuente en las aves de Norteamérica 

expuestas al VON, posiblemente debido a una falta de inmunidad por falta de 

exposiciones previas y/o a un aumento en la virulencia de las cepas de VON que 

circulan en esta región (Petersen and Roehrig 2001). Los síntomas clínicos 

comunes de la enfermedad en las aves que preceden a la muerte por encefalitis 

en un lapso de 24 horas incluyen: aletargamiento, posturas inusuales, falta de 

control motriz y ataxia (Komar et al. 2003a). Es interesante que en el Viejo Mundo, 

las aves infectadas con VON no presentan ningún síntoma (Hubálek and Halouzka 

1999). 

Se han registrado por lo menos 198 especies de aves que mueren por 

infección de VON (Komar 2003). En México, durante el 2003 se reportaron 10 

individuos pertenecientes a nueve especies que murieron por infección de VON y 

se encontraron anticuerpos de este virus (indicativo de que hubo infección) en 233 

individuos de 56 especies en diferentes estados a lo largo de la República. 

En otros vertebrados, incluyendo anfibios, reptiles y mamíferos, se ha 

documentado infección y mortandad por VON. El problema es especialmente 

importante en equinos, en donde se ha registrado una mortandad hasta del 40%. 
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El padecimiento letal que causan en los mamíferos es una meningitis o encefalitis 

severa. Debido a las características de transmisión, la población humana se 

encuentra en un alto riesgo de infección, y los estratos de edad extremos (niños 

pequeños y ancianos) son los más vulnerables a presentar cuadros clínicos 

severos. 

Las consecuencias negativas potenciales, tanto ecológicas como de salud 

pública, fueron las que motivaron el desarrollo de este proyecto. Es claro que el 

papel más preponderante en los ciclos de transmisión del VON lo tienen las aves 

(principalmente passeriformes) y los mosquitos (particularmente del género 

Culex). De la misma manera, hay evidencia que el fenómeno de la migración 

invernal de las aves puede ser un proceso que acelere de manera muy importante 

el proceso de propagación del agente infeccioso. El objetivo principal del estudio 

entonces, fue modelar la distribución geográfica de ambos grupos en el norte del 

Continente Americano (desde Canadá hasta Panamá), siguiendo como estrategia 

el modelado de la distribución de las aves passeriformes migratorias en sus áreas 

anidación y de invernación, y al mismo tiempo modelar la distribución de los 

mosquitos Culex en toda la región. Esto con el fin de obtener un marco de 

referencia geográfico-ecológico que permita hacer evaluaciones de riesgo de 

infección de VON. Lamentablemente, no fue posible obtener las bases de datos de 

los registros de presencia de los mosquitos, así que el estudio se limitó a la 

modelación estacional de las aves passeriformes migratorias. 
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Capítulo 2. Métodos 
 

Usando el algoritmo genético GARP y sistemas de información geográfica, 

se modeló el nicho eclógico y la distribución geográfica, desde Canadá hasta 

Panamá, de las 178 especies de aves passeriformes migratorias (Apéndice), tanto 

en su ámbito de anidación como de invernación. Los mapas individuales de cada 

temporada fueron agregados entre sí para producir un mapa de riqueza de 

especies para la temporada de anidación y otro para la de invernación. 

 

Datos biológicos 

Se recopiló la información correspondiente a las localidades de registros de 

las especies de aves de tres bases de datos: (1) el Atlas de las Aves de México 

(Navarro y Peterson, datos no publicados), que es una compilación de registros de 

todas las especies que habitan nuestro país y que están depositadas en diversas 

colecciones científicas alrededor del mundo, (2) el Breeding Bird Survey 

(http://www.mbr-pwrc.usgs.gov/bbs/) y (3) el Christmas Bird Count 

(http://www.audubon.org/bird/cbc/). De todos los datos obtenidos, se seleccionaron 

sólo aquellos correspondientes a la temporada de anidación (abril a junio) y de 

invernación (diciembre a febrero).  

 

Datos geográficos 

Para generar los modelos de nicho ecológico con GARP, se usaron 

coberturas digitales climáticas y topográficas. Las coberturas climáticas se 

obtuvieron del Intergovernmental Panel on Climate Change (http://ipcc-

ddc.cru.uea.ac.uk/obs/get_30yr_means.html) y corresponden a interpolaciones 

globales de climatologías promedio de 1961-1990 de los siguientes parámetros 

climáticos: temperatura media, temperatura máxima, temperatura mínima, 

precipitación, frecuencia de heladas, radiación solar, humedad y presión de vapor.  

Las coberturas topográficas utilizadas fueron obtenidas del proyecto Hydro 1k del 

USGS (http://edc.usgs.gov/products/elevation/gtopo30/gtopo30.html) y 

correspondieron a las variables de: pendiente, inclinación de la pendiente, índice 
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topográfico y elevación. Las coberturas climáticas tienen una resolución nativa 

(tamaño de celda) de 0.5 grados decimales (aprox. 50 km por lado) y las 

topográficas de 0.01 grados decimales (aprox. 1 km por lado). A todas las 

coberturas se les cambió el tamaño de celda a 0.1 grados decimales (aprox. 10 

km por lado) para realizar los modelos. 

 

Modelado de nichos ecológicos y distribuciones geográficas 

La producción de los mapas de distribución geográfica por medio del 

modelado del nicho de las especies se llevó al cabo con el algoritmo genético 

GARP, utilizando el programa DesktopGarp ver. 1.1.6 

(http://www.lifemapper.org/desktopgarp/). Para ello, se utilizaron los siguientes 

parámetros dentro del programa: 

(1) 50% de puntos de entrenamiento 

(2) se produjeron 20 modelos, con un nivel de convergencia de 0.01 y 1000 

iteraciones 

(3) se usaron los 4 tipo de reglas 

En la sección de los mejores modelos (Best Subsets), los parámetros usados 

fueron: 

(1) Medida de omisión Extrínseca 

(2) Criterio de omisión Suave, seleccionando 2 modelos (20% de la distribución) 

(3) De estos 2 modelos, se seleccionó aquel que estuvo más cercano a la 

mediana (50% de límite de comisión). 

 De esta forma, al final se obtuvo un modelo por especie por temporada 

(anidación e invernación), en donde los valores de los píxeles eran de 1 

(presencia) y 0 (ausencia).  

 Varios de los mapas obtenidos del modelado presentaron diferentes grados 

de sobrepredicción (a menudo se le interpreta como la distribución potencial de la 

especie). Para aproximar estos mapas de distribución potencial a  una distribución 

que correspondiera mejor con la conocida (o histórica), se llevó al cabo un recorte 

de la siguiente manera: en el sistema de información ArcView 3.2, se trazó un 

polígono que correspondiera con los límites de distribución para cada temporada, 
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según el American Ornitologist Union (1998) y la predicción que quedara fuera de 

ese polígono fue reclasificada de presencia a ausencia. 

 Finalmente, los mapas de distribución “histórica” obtenidos para cada 

especie y por cada temporada fueron sumados en ArcView para producir un mapa 

de riqueza correspondiente a cada temporada. En estos mapas, los valores de los 

píxeles indican el número de especies esperadas, según los modelos. 

 13



Capítulo 3. Resultados y Conclusiones 
 

 Se produjeron un total de 358 mapas, correspondiendo 179 mapas para 

cada temporada. De éstos, 178 son de especies individuales y un mapa de 

riqueza de especies por temporada (fig. 2). 

 Los patrones de distribución de las especies muestran que para la 

temporada de anidación (abril-junio), las zonas de mayor riqueza de especies se 

concentra en la frontera central y centro-este de Canadá con Estados Unidos. El 

número de especies en estas zonas va de 80 a 93. Otras regiones de gran 

concentración de especies son las Montañas Rocosas, el Great Basin y la costa 

oeste de los Estados Unidos, con números que van desde las 50 hasta las 70 

especies. 

 Para México, el norte del país es la región que presenta la mayor riqueza de 

especies, particularmente en la frontera con Estados Unidos en los estados de 

Chihuahua y Sonora, alcanzando número de hasta 53 especies. En la región del 

noreste también hay áreas con una riqueza importante, particularmente en la zona 

norte de Coahuila, en donde se alcanzan valores de hasta 45 especies. La riqueza 

se va reduciendo gradualmente hacia el sur, pero siempre observándose un 

patrón claro de más especies en las sierras que en el Altiplano, hasta llegar al Eje 

Neovolcánico. Al sur de éste, los números apenas llegan a las 30 especies. 

 El escenario obtenido para la temporada de invierno es muy distinto. Las 

zonas de mayor riqueza de especies se concentran en el centro de México, 

particularmente en la Sierra Madre Occidental (particularmente en Jalisco y 

Durango) y en la Sierra Madre Oriental (en la región Huasteca y en los límites de 

Puebla y Veracruz) y en las sierras que están al sur de la Depresión del Balsas. 

En todas estas partes, la riqueza alcanza números de 80 a 89 especies. Otras 

regiones con números de especies muy altos (70-80) se concentran en la frontera 

de México y Estados Unidos, tanto den Chihuahua y Sonora, como en Nuevo León 

y Tamaulipas; asimismo en la Sierra Madre del Sur y las sierras de Chiapas. Es 

importante destacar que son las zonas serranas en esta temporada también las 

que albergan los números más altos de especies; y las zonas planas, como la  
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Figura 2. Patrones de distribución de la riqueza de especies de aves migratorias en 
Norteamérica en la temporada de anidación (abril a junio; módulo superior) e invernación 
(diciembre a febrero; módulo inferior). Los colores obscuros representan las zonas de 
mayor riqueza de especies y viceversa. 
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Península de Yucatán y el Altiplano, tienen relativamente pocas especies 

migratorias (entre 30 y 35). 

 Los resultados muestran que no existen zonas de bajo riesgo en todo el 

subcontinente para la presencia del VON. Para el caso de México la situación es 

un tanto más delicada, ya que alberga las zonas de más alta riqueza de especies 

durante la época invernal. Si se presentaran brotes epidémicos las consecuencias 

para algunos grupos de aves y otros vertebrados (como los caballos), así como 

para ciertas clases de edad de la población humana pueden ser 

considerablemente negativas (Male 2003). Aunque hay pocos estudios de los 

impactos del VON en las poblaciones silvestres de aves, se sabe que hay algunos 

que son particularmente sensibles. Tal es el caso de los córvidos, que en ciertas 

regiones de Estados Unidos han visto reducciones poblacionales importantes que 

han llegado hasta 40% y casi 70% (Caffrey and Peterson 2003, Caffrey et al. 

2003, Eidson et al. 2001a, Yaremych et al. 2004), e incluso a la extinción local 

(Komar et al 2001a). En otras especies, como Cyanocitta cristata y Poecile spp., 

también se han detectado reducciones importantes (Bonter and Hochachka 2003). 

 En el Continente Americano existen un número elevado de especies de 

distribución restringida que pueden llegar a situaciones críticas por efecto del 

VON. En particular, los miembros de la familia Corvidae en México son un grupo al 

que hay que poner particular atención, ya que existen 8 especies endémicas 

(Cyanolyca mirabilis, Aphelocoma guerrerensis,  C. nana, Cyanocorax dickeyi, C. 

Sanblasianus, C. beecheii; Corvus imparatus y C. sinaloae) y es uno de los grupos 

que presentan las tasas de mortalidad más altas por infección del VON, así como 

las codornices, que también tienen varias especies de distribución restringida y 

algunas se encuentran de por sí ya en una situación de amenaza (Bernard et al. 

2001). 

 

El futuro del VON en el Nuevo Mundo 

 Es muy probable que la propagación del VON por el Continente Americano 

llegue a todas partes. Las migraciones de las aves y de los humanos tienen el 

potencial de propagar al virus de norte a sur y viceversa (Rappole and Hubálek 
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2003). Es por ello que se vuelve crítico conocer las rutas migratorias de las aves 

para poder anticipar posibles zonas de infestación. En ese sentido, La zona sur de 

México y Centroamérica se vuelve importante, porque allí se concentran las aves 

que migran del este y del oeste de las latitudes altas del continente, lo que 

permitiría la propagación no nada más latitudinal, sino longitudinal también 

(Chesser and Levey 1998, Powell and Bjork 1995). Es posible incluso, que este 

continente sea la ruta para que el VON invada el este de Asia y Oceanía, ya que 

existen aves que hacen migraciones transcontinentales por Alaska hacia Siberia y 

el sureste de Asia, como es el caso de Phylloscopus borealis. 

 Es necesario reforzar los sistemas de monitoreo del VON. En la actualidad 

existen diferentes sistemas ya implementados y que tienen resultados favorables, 

principalmente en los Estados Unidos; entre ellos está el reporte telefónico de 

aves muertas, muestreos de poblaciones de mosquitos y el monitoreo de 

anticuerpos en especies vivas (“sentinelas”) (Brownstein et al. 2004, Guptill et al. 

2003). Un reto mayor es en los países con una infraestructura menos desarrollada 

y con zonas de importancia primordial para la propagación del VON, como es el 

caso de México. Sería muy conveniente que se lograra una mayor colaboración 

entre las autoridades de salud pública, la academia y la sociedad que permitiera 

una concientización del problema y acciones coordinadas para reducir los posibles 

efectos, tanto para las personas, como para la fauna doméstica y silvestre. Este 

estudio provee información que permite tener un panorama geográfico de las 

zonas y las especies que requieren especial atención. 
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Apéndice 
 

Lista de las especies de aves passeriformes migratorias que se analizaron en este 

estudio 

 
Agelaius phoeniceus 

Agelaius tricolor 

Aimophila aestivalis 

Aimophila cassinii 

Ammodramus bairdii 

Ammodramus caudacutus 

Ammodramus henslowii 

Ammodramus leconteii 

Ammodramus maritimus 

Ammodramus nelsoni 

Ammodramus savannarum 

Amphispiza belli 

Amphispiza bilineata 

Anthus rubescens 

Anthus spragueii 

Bombycilla cedrorum 

Bombycilla garrulus 

Calamospiza melanocorys 

Calcarius lapponicus 

Calcarius mccownii 

Calcarius ornatus 

Calcarius pictus 

Cardellina rubrifrons 

Carduelis flammea 

Carduelis hornemanni 

Carduelis lawrencei 

Carduelis pinus 

Carduelis tristis 

Carpodacus cassinii 

Carpodacus mexicanus 

Carpodacus purpureus 

Catharus guttatus 

Catharus ustulatus 

Certhia americana 

Chondestes grammacus 

Cistothorus palustris 

Cistothorus platensis 

Coccothraustes vespertinus 

Contopus cooperi 

Corvus brachyrhynchos 

Dendroica caerulescens 

Dendroica coronata 

Dendroica discolor 

Dendroica dominica 

Dendroica graciae 

Dendroica magnolia 

Dendroica nigrescens 

Dendroica occidentalis 

Dendroica palmarum 

Dendroica pensylvanica 

Dendroica petechia 

Dendroica pinus 

Dendroica tigrina 

Dendroica townsendi 

Dendroica virens 

Dumetella carolinensis 

Empidonax albigularis 

Empidonax difficilis 

Empidonax flaviventris 

Empidonax hammondii 

Empidonax minimus 

Empidonax oberholseri 

Empidonax occidentalis 

Empidonax traillii 

Empidonax wrightii 

Eremophila alpestris 

Euphagus carolinus 

Euphagus cyanocephalus 

Geothlypis trichas 

Guiraca caerulea 

Helmitheros vermivorus 

Hirundo rustica 

Hylocichla mustelina 

Icteria virens 

Icterus abeillei 

Icterus bullockii 

Icterus cucullatus 

Icterus galbula 

Icterus parisorum 

Icterus spurius 

Ixoreus naevius 

Junco hyemalis 

Lanius excubitor 

Lanius ludovicianus 

Limnothlypis swainsonii 

Loxia curvirostra 

Loxia leucoptera 

Melospiza georgiana 

Melospiza lincolnii 

Melospiza melodia 

Mimus polyglottos 

Mniotilta varia 

Molothrus ater 

Myadestes townsendi 

Myiarchus cinerascens 

Myiarchus crinitus 
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Myiarchus tyrannulus 

Oporornis formosus 

Oporornis tolmiei 

Oreoscoptes montanus 

Parula americana 

Passerculus sandwichensis 

Passerella iliaca 

Passerina amoena 

Passerina ciris 

Passerina cyanea 

Phainopepla nitens 

Pheucticus ludovicianus 

Pheucticus melanocephalus 

Pinicola enucleator 

Pipilo chlorurus 

Pipilo erythrophthalmus 

Pipilo maculatus 

Piranga flava 

Piranga ludoviciana 

Piranga rubra 

Plectrophenax nivalis 

Polioptila caerulea 

Pooecetes gramineus 

Pyrocephalus rubinus 

Quiscalus quiscula 

Regulus calendula 

Regulus satrapa 

Salpinctes obsoletus 

Sayornis phoebe 

Sayornis saya 

Seiurus aurocapillus 

Seiurus motacilla 

Seiurus noveboracensis 

Setophaga ruticilla 

Sialia currucoides 

Sialia mexicana 

Sialia sialis 

Sitta canadensis 

Spiza americana 

Spizella arborea 

Spizella atrogularis 

Spizella breweri 

Spizella pallida 

Spizella passerina 

Spizella pusilla 

Stelgidopteryx serripennis 

Sturnella magna 

Sturnella neglecta 

Tachycineta bicolor 

Tachycineta thalassina 

Thryomanes bewickii 

Toxostoma bendirei 

Toxostoma rufum 

Troglodytes aedon 

Troglodytes troglodytes 

Turdus migratorius 

Tyrannus forficatus 

Tyrannus verticalis 

Tyrannus vociferans 

Vermivora celata 

Vermivora crissalis 

Vermivora luciae 

Vermivora peregrina 

Vermivora pinus 

Vermivora ruficapilla 

Vermivora virginiae 

Vireo atricapillus 

Vireo bellii 

Vireo cassinii 

Vireo flavifrons 

Vireo gilvus 

Vireo griseus 

Vireo plumbeus 

Vireo solitarius 

Vireo vicinior 

Wilsonia citrina 

Wilsonia pusilla 

Xanthocephalus 

xanthocephalus 

Zonotrichia albicollis 

Zonotrichia atricapilla 

Zonotrichia leucophrys 

Zonotrichia querula 
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