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Desentrañando el viroma global: ¿qué sabemos  
de los virus de aves silvestres?
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El conocimiento que tenemos actualmen-

te sobre el viroma de la fauna silvestre es 

todavía incipiente (François and Pybus 2020). 

Sin embargo, desde el inicio del siglo XXI, los 

principales agentes etiológicos causantes de 

epidemias y pandemias en el ser humano han 

sido virus zoonóticos con origen en fauna sil-

vestre (Carroll et al., 2018) como los virus de 

la gripe aviar H5N1, los virus del Ébola y el 

Zika o los coronavirus responsables del SARS, 

el MERS y la COVID-19. Es por esto que las 

enfermedades infecciosas emergentes se 

encuentran entre los principales riesgos para 

nuestra especie en la actualidad, ya que han 

puesto de manifiesto nuestra vulnerabilidad 

frente a ellas y han causado grandes estragos 

tanto para la salud humana y animal como 

para la economía mundial o la diversidad. El 

concepto “One Health” implica que hay una 

relación de interdependencia entre tres ámbi-

tos: el ser humano, el resto de animales y el 

medio en el que viven, y que lo que ocurre 

en uno de ellos tiene repercusiones sobre los 

otros dos. Uno de los principales objetivos de 

este concepto “One Health” es la colabora-

ción multidisciplinar en la búsqueda de nue-

vos virus en la fauna silvestre con potencial 

zoonótico o con interés para la conservación 

o la protección de la biodiversidad, con el 

fin de prevenir futuros brotes (Lebov et al., 

2017). Además, la búsqueda de nuevos virus 

en fauna silvestre nos aporta información 

valiosa sobre nuevas relaciones virus-hos-

pedador, muestra cómo muchos virus no se 

comportan necesariamente como patógenos 

en sus hospedadores naturales o reservorios 

y nos da una idea de su ecología en los dife-

rentes ecosistemas. Sin embargo, para des-

cribir el viroma de la fauna silvestre de forma 

eficiente es necesario abordar una “Virología 

Prospectiva” con  aproximaciones dirigidas a 

ampliar el conocimiento de la diversidad de 
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virus, ya que se estima que sólo conocemos 

un pequeño porcentaje de la totalidad del 

viroma global. Además, expandir el foco de 

búsqueda de nuevos virus hacia zonas remo-

tas y hospedadores nunca antes muestreados 

es esencial para ampliar significativamente el 

conocimiento sobre la diversidad viral real.

Las aves, junto con los mamíferos, son los 

principales reservorios de virus con potencial 

zoonótico (Carroll et al., 2018). Sin embargo, 

poco se conoce sobre el viroma de las aves 

silvestres a día de hoy. Las aves constituyen el 

grupo más diverso de vertebrados terrestres 

con alrededor de 10.000 especies descritas 

que habitan en todos los continentes de la 

Tierra. Esta presencia tan extendida en nues-

tro planeta les hace estar expuestas a una 

gran diversidad de patógenos ambientales 

que pueden diseminar fácilmente gracias a 

sus diversas ecologías. Por ejemplo, el vuelo 

es una característica de muchas especies de 

aves que permite la dispersión de patógenos 

a largas distancias en un espacio de tiem-

po relativamente corto, en especial en aves 

migratorias (Dhama et al., 2008; Viana et al., 

2016). Además, su sistema inmunitario faci-

lita que ciertas especies diseminen una gran 

diversidad de virus sin presentar signos clíni-

cos evidentes (Hulse-Post et al., 2005; Wille et 

al., 2018) y la tendencia de muchas especies a 

compartir dormideros con otros animales favo-

rece la transmisión interespecífica de patóge-

nos (Chan et al., 2015). Por tanto, no es de 

extrañar que las aves hayan jugado un papel 

importante en el origen y/o la transmisión de 

virus que han llegado a causar las últimas epi-

demias y pandemias vividas en el mundo.

Por otra parte, el ser humano también 

puede introducir, indirectamente mediante su 

actividad, nuevas cepas de virus en poblacio-

nes silvestres de aves. Por ejemplo, existen 

informes de contagios de cepas de virus de 

la enfermedad de Newcastle, de paramixovi-

rus y coronavirus aviares en aves silvestres 

cercanas a zonas con una importante indus-

tria avícola que son muy similares a aquellas 

cepas que se utilizan en vacunas atenua-

das de aves de corral (Garcia et al., 2013; 

Rohaim et al.,2017). Estas introducciones no  

intencionadas de virus de vacunas pueden 

llegar a producir brotes de enfermedades en 

las poblaciones silvestres que podrían poner 

en riesgo la avifauna de la zona. Por tanto, 

analizar el viroma de aves silvestres no solo 

nos ayudará a prevenir futuros brotes de 

enfermedades infecciosas emergentes, sino 

que nos aportará información sobre la diver-

sidad global de virus existente y nos ayudará 

a conocer qué virus circulan en las poblacio-

nes de aves que puedan suponer un riesgo 

para las mismas y conocer su influencia en 

la dinámica, estructura y funcionamiento de 

los ecosistemas.

En nuestro grupo de investigación 

estamos interesados en el estudio de 

virus de aves silvestres, especialmente en 

hospedadores que no han sido tradicional-

mente estudiados. Hemos diseñado diversas 

herramientas para analizar, por ejemplo, la 

viruela aviar (Pérez-Tris et al., 2011; Williams 

et al., 2014; Ruiz-Martínez et al., 2016; Moe-

ns et al., 2017) o las infecciones causadas 

por papilomavirus (Truchado et al., 2018 a 

y b). Más recientemente estamos analizado 

principalmente el viroma cloacal de aves 

paseriformes, prácticamente desconocido a 

pesar de que constituyen aproximadamente 

el 60% de la diversidad de aves. Y lo hace-

mos en diferentes hábitats, tanto en regiones 

remotas con escasa influencia humana, prin-

cipalmente el Neotrópico, como en entornos 

cercanos más estudiados como el bosque 

mediterráneo de montaña. Los trópicos pro-

veen un escenario ideal para explorar las 

relaciones entre especificidad y la diversidad 

de hospedadores, ya que esta última podría 

gobernar la evolución de la especificidad a 

través de los efectos de dilución y amplifi-

cación. Para ello hemos muestreado en una 

zona megadiversa en el sur de Ecuador y en 

las aves del sotobosque en la Reserva Natural 

de Nouragues, en la Guayana Francesa. Esta 

reserva se encuentra en el Escudo Guaya-

nés, una zona de selva tropical en el norte de 

Sudamérica considerada uno de los puntos 

calientes de diversidad de aves del mundo, 

con unas 700 especies diferentes descritas. 

Analizando el viroma de las aves silvestres de 

Nouragues, pretendemos aportar información 

nueva y relevante al campo de la virología 

aviar, puesto que investigamos en un sitio 

remoto en el cual nunca se han llevado a 

cabo proyectos científicos similares, al mis-

mo tiempo que buscamos nuevos virus en 

hospedadores no tradicionales como son las 

aves paseriformes que dominan la comuni-

dad. Hemos publicado la caracterización de 

cuatro nuevos astrovirus, un nuevo gyrovirus 

y un virus CRESS-DNA (Circular Rep-Enco-

ding Single-Stranded) circulando en estos 

ecosistemas, los cuales son marcadamente 

divergentes dentro de sus respectivas fami-

lias (Fernández-Correa et al.,2019; Moens et 

al., 2018; Truchado et al., 2019). Además, 

hemos encontrado otros virus de interés 

presentes en la cloaca de esta comunidad 

de aves pertenecientes a las familias Hepe-

viridae, Picornaviridae y Reoviridae (Truchado 

et al., 2020). 

Por otra parte, también caracterizamos 

el viroma cloacal de las aves silvestres de 

una zona más estudiada y próxima a núcleos 

poblacionales humanos como es el bosque 

de La Herrería, situado en la Comunidad de 

Madrid (Truchadoet al., 2020). Al analizar los 

viromas cloacales de especies de aves de dos 

ecosistemas tan diferentes podemos compro-

bar distintas hipótesis. Una de ellas es si, bus-

cando virus en hospedadores no tradicionales 

(como son las aves paseriformes que predo-

minan en ambas localidades), se aumenta 

sustancialmente el número de virus nuevos 

respecto a los ya conocidos en las bases de 

datos. Y, en segundo lugar, si las regiones 

remotas albergan una comunidad de virus 

cuyo descubrimiento aporta singularidad 

filogenética o funcional a la biodiversidad de 

virus conocida. Al mismo tiempo, describi-

mos nuevos virus que circulan en las aves 

de ecosistemas con un alto valor ecológico, 

aportando una información valiosa que puede 

ser utilizada en el campo de la conservación.

Pretendemos por tanto resaltar el valor de 

los hospedadores no tradicionales y 

de las zonas remotas como fuente de nue-

va información en el ámbito de la diversidad 

de patógenos, en especial de virus, y de las 

aproximaciones enfocadas al descubrimien-

to como una herramienta esencial para su 

estudio. Con ello, además, aportamos infor-

mación valiosa sobre nuevos virus que puede 

servir de ayuda para estar preparados ante 

la emergencia de nuevos patógenos víricos, 

estudiando su circulación y alertando sobre 

su relación filogenética con virus descritos. 
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