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La importancia de los murciélagos

Segunda orden de mamíferos más abundante 
con 1,240 especies (25% de los mamíferos).

En México corresponden al 15% de las 
especies mamíferas (en SLP se han registrado 
53 especies).

Diversidad alimentaria (insectívoros, 
frugívoros, nectarívoros y hematófagos).

Clave para polinización y control de insectos.

Reservorios de diversos virus; alta demanda 
metabólica por vuelo se asocia a respuesta 
inmune innata vigorosa.

Prevalencia de CoVs en murciélagos 1.5–23%.

Simmons N, Bat Species of the World, AMNH Database 2023.
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Taxonomía de los coronavirus

Los betacoronavirus (β-CoVs) son uno de los cuatro géneros de coronavirus en la 
subfamilia Orthocoronavirinae. 

α-CoVs y β-CoVs infectan a mamíferos, δ-CoVs y γ-CoVs a aves.

Wartecki A, et al. Water 2020 & the International Committee on Taxonomy of Viruses: ICTV 2025 

HCoV-229E

HCoV-NL63

HCoV-OC43

HCoV-HKU1

MERS-CoV

SARS-CoV

SARS-CoV-2

Duvinacovirus

Setracovirus

Embecovirus

Merbecovirus

Sarbecovirus

Hibecovirus

Nobecovirus

Alphacoronavirus

Betacoronavirus

Deltacoronavirus

Gammacoronavirus

OrthocoronavirinaeCoronaviridae

Family Subfamily Genus Subgenus Pathogen

Pitovirinae

Letovirinae

229E now Alphacoronavirus chicagoense
NL63 now Alphacoronavirus amsterdamense
OC43 now Betacoronavirus gravedinis
HKU1 now Betacoronavirus hongkongense
MERS now Betacoronavirus cameli
SARS-CoV and SARS-CoV-2 now Betacoronavirus pandemicum



Distributed through a Creative Commons Attribution (BY) license granting the licensee the right to copy, distribute, display and make derivative works based on this document, including commercial use, as 
long as they credit the author as “Laboratorio de Genomica Viral y Humana, Facultad de Medicina UASLP”.

4

Virología y genómica

Cui J, Nature Reviews Microbiology 2019

Virus envueltos entre 120 a 160 nm de tamaño.

Genoma de (+) ssRNA poliadenilado, no segmentado de 26 
a 32 kb. 

Codifica para 9 a 12 marcos de lectura (ORF’s).

ORF1a y ORF1b codifican poliproteínas que se procesan en 
16 proteínas no estructurales involucradas en replicación y 
transcripción.

Proteínas estructurales son S, E, M y N.

Genes para proteínas accesorias varía entre linajes.
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Spill-over

Ocurre cuando virus presentes en murciélagos pasan a hospederos secundarios 
(intermediarios o finales)

Primary
Pandemic Prevention

Secondary
Pandemic Prevention

Pandemic
Response

Festa F. et al, Biol. Rev. 2023 

• La deforestación y el cambio de uso de suelo aumentan interacciones entre animales.

• Cambios en temperatura y lluvias llevan a superposición de hábitats / alimentos.

• La superposición de hábitats facilita la transmisión a hospederos intermediarios.

• La movilidad humana puede convertir brotes locales en epidemias o pandemias.
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Cobertura vegetal: Refleja la densidad y calidad del hábitat. Mayor disponibilidad de 
alimento y refugios naturales.

Temperatura: Influye en el metabolismo, actividad nocturna y reproducción. 

Humedad relativa: Aumenta la disponibilidad de insectos, frutos y flores. Favorece 
microhábitats húmedos utilizados como refugio. 

Altitud: Modifica la temperatura, el oxígeno disponible y el tipo de vegetación. 

Variables ambientales asociadas a la distribución

McCain C. & Colwell R., Ecol. Lett. 2011. Frick F. et al., Biol. Conserv. 2020

Artibeus jamaicensis
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Ambiente y distribución de los murciélagos 

McCain C. & Colwell R., Ecol. Lett. 2011. Frick F. et al., Biol. Conserv. 2020

Región Ecorregiones dominantes

Altiplano
- Matorral xerófilo
- Pastizal desértico
- Matorral crasicaule

Centro

- Matorral subtropical
- Pastizal inducido
- Bosque de encino (en zonas altas)
- Zonas agrícolas y periurbanas

Zona Media

- Selva baja caducifolia
- Bosque tropical seco
- Bosque de pino-encino (zonas altas)
- Transición selva matorral

Huasteca
- Selva mediana subperennifolia
- Selva baja húmeda
- Vegetación ribereña y humedales

San Luis Potosí presenta una elevada biodiversidad como resultado de su diversidad
climática, heterogeneidad de tipos de vegetación y ubicación biogeográfica estratégica.

Estas condiciones ambientales favorecen la coexistencia y distribución de múltiples
especies de flora y fauna.

Estado actual de colecciones de murciélagos de SLP.

(60) 42%

0% (52) 36%
(31) 22%

38 Hematófagos
20 Insectívoros
2 Frugívoros 

17 Hematófagos
15 Polinívoros
12 Frugívoros
8 Insectívoros

13 Polinívoros
18 Insectívoros

Centro

Altiplano

Zona 
Media Huasteca N=143
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Justificación 

La elevada diversidad de especies de murciélagos en el estado de San Luis Potosí, aunada
a su capacidad para actuar como reservorios de virus de relevancia sanitaria (SARS-CoV,
MERS-CoV y SARS-CoV-2), hace necesario el estudio de su distribución geográfica, el
“burden” viral y los factores climáticos asociados, con el fin de evaluar el riesgo que estos
virus emergentes representan para la salud pública.

Este proyecto propone realizar un diagnóstico situacional del riesgo, basado en un
acercamiento One Health que integre datos de distribución ecológica, prevalencia viral,
modelos de comportamiento climático y factores sociales, para identificar zonas de riesgo
y estimar el riesgo de brotes a futuro.
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Objetivos

Generar evidencia ecológica, espacial y molecular sobre la circulación de CoVs en poblaciones 
de murciélagos del estado de San Luis Potosí, integrando datos de campo, caracterización 
molecular y modelado espacial del riesgo para fortalecer la vigilancia epidemiológica y la 
prevención de amenazas a la salud pública bajo el enfoque One Health.

1. Mapear la distribución de murciélagos capturados en el estado de San Luis Potosí. 

2. Determinar la prevalencia de CoVs en poblaciones de murciélagos del estado de San 
Luis Potosí.

3. Identificar asociaciones ambientales o ecológicas entre la distribución de murciélagos y 
la prevalencia de CoVs.

4. Desarrollar un modelo predictivo preliminar de riesgo de spillover de CoVs en el estado 
de San Luis Potosí.  



Distributed through a Creative Commons Attribution (BY) license granting the licensee the right to copy, distribute, display and make derivative works based on this document, including commercial use, as 
long as they credit the author as “Laboratorio de Genomica Viral y Humana, Facultad de Medicina UASLP”.

10

Avances: Captura de murciélagos

1. Expansión de sitios de captura de murciélagos complementarios

Incrementar representatividad de ecosistemas del estado.

Comité Estatal de Fomento y Protección pecuaria (CEFPP). 

1er salida: Ábrego, Guadalcázar, SLP (15 al 17 de octubre 2025).

Variables ecológicas
Ecorregión Altiplano

Localidad Rural

Coordenadas 22° 39’ N, 100° 23’ O

Altitud 1640 – 1660 msn

Vegetación Matorral xerófilo y pastizal inducido

Cuerpos de agua Arroyos temporales

Temperatura 17.6 – 21°C

Humedad relativa 69%

Fase lunar Luna nueva

Tipo de ambiente No perturbado

Uso de suelo Agrícola y ganadero
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Si se espera una prevalencia del 5% (0.05) y se desea un 95% de confianza:

Se necesita al menos 59 murciélagos por región o tipo de ambiente para tener 95% de seguridad 
de detectar al menos un positivo si la prevalencia es ≥5%.

Fórmula basada en probabilidad binomial.

2. Ampliar la colección de murciélagos empleando recomendaciones CDC trabajo de campo.

Avances: Captura de murciélagos
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Avances: Captura de murciélagos

(60) 42%

0% (52) 36%
(31) 22%

Régimen alimenticio
63% (38) Hematófagos
33% (20) Insectívoros
4% (2) Frugívoros 

Régimen alimenticio
33% (17) Hematófagos
29% (15) Polinívoros
23% (12) Frugívoros
15% (8) Insectívoros

Régimen alimenticio
58% (18) Insectívoros
42% (13) Polinívoros

Centro

Altiplano

Zona 
Media Huasteca

Género
100% (2) Eptesicus
100% (3) Corynorhinus
100% (2) Dermanura
93% (14) Tadarida
75% (52) Desmodus
12.5% (1) Myotis

Género
100% (12) Artibeus
87.5% (7) Myotis
82% (14) Anoura
25% (17) Desmodus
9% (1) Glossophaga
7% (1) Tadarida

Género
18% (3) Anoura
91% (10) Glossophaga
100% (7) Micronycteris
100% (6) Molossus
100% (4) Mormoops
100% (1) Pipishellus

+14
Capturados

-7
Por capturar

-58
Por capturar

-28
Por capturar
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1. Instalación de estación de trabajo
a) 17:00 hrs en cuevas/corral

2. Morfometría y fotodocumentación

3. Necropsias
a) Hisopado rectal 
b) Sangre en DBS
c) Pulmón 
d) Hígado 
e) Bazo 
f) Intestino distal 
g) Riñón 
h) Cerebro

2. Ampliar la colección de murciélagos empleando recomendaciones CDC trabajo de campo.

Avances: Captura de murciélagos
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2. Ampliar la colección de murciélagos empleando recomendaciones CDC trabajo de campo.

Avances: Captura de murciélagos

1. Instalación de estación de trabajo
a) 17:00 hrs en cuevas/corral

2. Morfometría y fotodocumentación

3. Necropsias
a) Hisopado rectal 
b) Sangre en DBS
c) Pulmón 
d) Hígado 
e) Bazo 
f) Intestino distal 
g) Riñón 
h) Cerebro
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2. Ampliar la colección de murciélagos empleando recomendaciones CDC trabajo de campo.

Avances: Captura de murciélagos

1. Instalación de estación de trabajo
a) 17:00 hrs en cuevas/corral

2. Morfometría y fotodocumentación

3. Necropsias
a) Hisopado rectal 
b) Sangre en DBS
c) Pulmón 
d) Hígado 
e) Bazo 
f) Intestino distal 
g) Riñón 
h) Cerebro
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2. Ampliar la colección de murciélagos empleando recomendaciones CDC trabajo de campo.

Avances: Captura de murciélagos

Total de capturas: 18 
Especies: Desmodus rotundus 

Necropsias realizadas: 14

Promedio de medidas 
morfométricas

Peso 32.5 g

Envergadura 40.5 cm 

Cefalo-caudal 81.2 cm

Fronto-occipital 18.4 cm

Orejas 17.5 cm

Radio 60.1 cm 

Pulgar 19.0 cm 

Tibia 26.2 cm

Pie 15.9 cm

Sitio Número

Cueva 6

Corral 8

Machos 7

Hembras 7

Adultos 11

Jóvenes 3
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Generación de base de datos de secuencias nucleotídicas y alineamientos de coronavirus

1. Compilación de secuencias y condiciones de PCR para: 
• Beta-actina 
• Lyssavirus
• Pan-coronavirus Alfa/betaCoV (Pan-CoV)

2. Validación in silico
• Mapeo de oligonucleótidos sobre genomas completos 
• Selección de región diana
• Recuperación de secuencias homólogas
• Alineamientos múltiples
• Remoción de duplicados 
• Construcción de una secuencia consenso (Beta-actina)
• Mapeo de los oligonucleótidos sobre el alineamiento final 

3. Diseño de nuevos oligos con verificación in silico de parámetros y especificidad. 
• Beta-actina (Forward/Reverse)
• SARS-CoV-2 (Reverse)

Avances: Validación in silico de oligonucleótidos 
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Búsqueda sistemática para identificar 
protocolos validados para tamizaje 
molecular en murciélagos de:
• Beta-actina 
• Lyssavirus
• Pan-CoV

1. Compilación de secuencias nucleotídicas y condiciones de PCR en motores de búsqueda. 

Avances: Validación in silico de oligonucleótidos 
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1.2 Recopilación de oligos publicados para cada blanco.

Nombre Secuencia (5´- 3´) Referencia

Beta-actina

B-actin-F CGATGAAGATCAAGATCATTGC

Gigante CM, 2018

B-actin-R GTCCACCGCAAATGCTT

B-actin-Pb TCCACCTTCCAGCAGATGTGGATC

Lyssavirus

LN34-Fwd1 ACGCTTAACAACCAGATCAAAGAA

LN34-Fwd2 ACGCTTAACAACAAAATCADAGAAG

LN34-Rev GAYCARTATGARTAYAARTACCCKG

LN34-Probe AACACCYCTACAATGGA

JW12-Fwd ATGTAACACCYCTACAATG Nadin-Davies, 2009 

N165-Rev TATGAGTAYAARTACCCTGC Vidanovic D, 2025 

Alfa y 
betacoronavirus

Pan_CoV_F1 GGTTGGGAYTAYCCAARTGYGA

Holbrook, 2021 

Pan_CoV_R1 ATGATWYTDTCTGATGAYGG

Pan_CoV_R2 ATGATWYTDAGTGATGAYGG

Pan_CoV_F2 GAYTAYCCHAARTGTGAYAGA

Pan_CoV_F3 GAYTAYCCHAARTGTGAYMGH

Avances: Validación in silico de oligonucleótidos 
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Beta-actina: Secuencias de mamíferos

Lyssavirus: Secuencias representativas de 
cada filogrupo

Pan-coronavirus: Secuencias representativas 
por subgéneros y linajes de Alfa/BetaCoV

Murciélago
Oso
Castor
Gato
Ciervo
Delfín 
Armiño
Hurón 
Cabra
Gorila 
Caballo 
Lémur 
Leopardo 
Mono 
Panda
Pangolín 
Ballena 
Rata
Tigre 
Morsa
Nutria
Jabalí

2.1 Mapeo de oligonucleótidos sobre genomas completos 

Para cada virus representativo se descargó el genoma completo de GenBank/NCBI y se 
evaluó in silico el anclaje de los oligos Forward, Probe y Reverse.

Avances: Validación in silico de oligonucleótidos 



Distributed through a Creative Commons Attribution (BY) license granting the licensee the right to copy, distribute, display and make derivative works based on this document, including commercial use, as 
long as they credit the author as “Laboratorio de Genomica Viral y Humana, Facultad de Medicina UASLP”.

21

Filogrupo I 

RABV
DUVV
EBLV-1
ABLV
ARAV
IRKV
BBLV

Filogrupo II

MOKV
SHIBV

Filogrupo III

LLEBV
WCBV
IKOV

B-actina: Secuencias de mamíferos

Lyssavirus: Secuencias representativas de 
cada filogrupo

Pan-coronavirus: Secuencias representativas 
por subgéneros y linajes de Alfa/BetaCoV

2.1 Mapeo de oligonucleótidos sobre genomas completos 

Para cada virus representativo se descargó el genoma completo de GenBank/NCBI y se 
evaluó in silico el anclaje de los oligos Forward, Probe y Reverse.

Avances: Validación in silico de oligonucleótidos 
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Alfacoronavirus 

Tegacovirus
PRCV
TGEV Purdue
CCoV

Duvinacovirus
HCoV-229E

Setracovirus
HCoV-NL63

Rhinacovirus
HKU2

Minunacovirus
HKU8

Betacoronavirus

Linaje A – Embecovirus
HCoV-OC43
BCoV
HCoV-HKU1

Linaje B – Sarbecovirus
HKU3
SARS-CoV
SARS-CoV-2

Linaje C – Merbecovirus
MERS-CoV
HKU5

Linaje D – Nobecovirus
Nobecovirus

B-actina: Secuencias de mamíferos

Lyssavirus: Secuencias representativas de 
cada filogrupo

Pan-coronavirus: Secuencias representativas 
por subgéneros y linajes de Alfa/BetaCoV

2.1 Mapeo de oligonucleótidos sobre genomas completos 

Para cada virus representativo se descargó el genoma completo de GenBank/NCBI y se 
evaluó in silico el anclaje de los oligos Forward, Probe y Reverse.

Avances: Validación in silico de oligonucleótidos 
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2.2 Selección de región diana 
A partir de los genomas completos, se delimitó el segmento que incluyera completamente 
los sitios de unión de Forward, Probe y Reverse. 

La secuencia se recortó de una secuencia referencia en que cabían íntegros los 3 oligos. 

2.3 Recuperación de homólogos por BLAST 
El segmento recortado se envió a NCBI BLAST (blast n) contra la base nucleotídica (nt) con 
parámetros por defecto y sin filtros taxonómicos estrictos, recuperando hasta 100 aciertos 
(límite default) en formato FASTA

Avances: Validación in silico de oligonucleótidos 
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2.4 Alineamiento múltiple

Las secuencias descargadas se alinearon con CLUSTAL Omega (parámetros por defecto).
Las salidas se reportaron en formato Clustal “simple” sin caracteres de coincidencia para 
facilitar la lectura y el procesamiento. 

Avances: Validación in silico de oligonucleótidos 
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2.5 Remoción de duplicados con LANL Duplicate Sequence Removal para identificar y 
eliminar secuencias idénticas (100% de identidad) 

Se retuvo un único representante por duplicado, obteniendo un conjunto de secuencias 
curado y representativo.

Avances: Validación in silico de oligonucleótidos 
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2.5 Remoción de duplicados con LANL Duplicate Sequence Removal para identificar y 
eliminar secuencias idénticas (100% de identidad) 

Secuencias duplicadas vs únicas.

35/64

HCoV-OC43: 99/1
Bovine CoV: 99/1
HKU1: 73/27 
HKU3: 1/5
SARS-CoV: 96/4
SARS-CoV-2: 93/7
MERS-CoV: 87/13
HKU5: 100/86
Nobecovirus: 0/2

RABV: 35/65
DUVV: 11/7
EBLV-1: 43/57
ABLV: 76/24
ARAV: 98/2
IRKV: 1/3
BBLV: 5/4
MOKV: 77/23
SHIBV: 1/1
LLEBV: 2/2
WCBV: 1/1
IKOV: 2/1

PRCV: 5/10
TGEV Purdue: 37/16
CCoV: 12/42 
HCoV-229E: 93/7
HCoV-NL63: 85/15 
HKU2: 0/6
HKU8: 4/2

Avances: Validación in silico de oligonucleótidos 

Beta-actina Lyssavirus Pan-coronavirus

Alfacoronavirus Betacoronavirus
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2.6 Construcción de la base de datos en formato FASTA

Con las secuencias únicas y previamente alineadas, se organizó una base de datos utilizando 
Sublime Text. 

Cada secuencia fue estandarizada con su número accesión y nombre del virus y guardada en 
archivos FASTA para cada blanco:
• Beta-actina
• Lyssavirus
• Pan-CoV

Avances: Validación in silico de oligonucleótidos 
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Reformateo y visualización en Sure – Unanimity Reformatting v2.0 

Se reformatea el alineamiento respecto a una secuencia de referencia y solo se visualizan 
las diferencias (mismatches).

Permite ubicar a simple vista las regiones conservadas y hotspots de variación sin ruido. 

Configuración aplicada:
• Sin separación por marco de lectura (ORF)
• Sin separación por caracteres especiales 
• Ancho de línea entre 100 y 200 caracteres. 

2.7 Alineamientos múltiples y consenso para mapeo/diseño de oligos

Avances: Validación in silico de oligonucleótidos 
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2.8 Construcción de consenso para beta actina

Con el conjunto depurado (64 únicas), se generó una secuencia consenso usando LANL 
HIV Sequence DB:
• Tools for working sequences
• Consensus maker (simple approach)
• Con un umbral de mayoría 51%

Mapeo in silico sobre las secuencias compiladas para verificar:
• Sitio de unión y orientación 
• Tamaño esperado del amplicón 
• Mismatches y regiones variables
Se resaltaron los desajustes (mismatches) nucleotídicos por especie con relación a cada 
oligo. 

2.9 Validación y mapeo in silico de oligonucleótidos publicados

Avances: Validación in silico de oligonucleótidos 
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Avances: Validación in silico de Beta-actina 
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Avances: Validación in silico de Lyssavirus
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Avances: Validación in silico de Lyssavirus
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Avances: Validación in silico de Alfacoronavirus 
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Avances: Validación in silico de Alfacoronavirus 
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Avances: Validación in silico de Betacoronavirus 
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Avances: Validación in silico de Betacoronavirus 
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El objetivo fue mejorar la capacidad de detección, asegurando alta cobertura y 
especificidad.

Oligos diseñados:
• Beta-actina: Forward/Reverse para control endógeno optimizado.
• SARS-CoV-2: Reverse específico para complementar/confirmar dentro del esquema de 

detección.

Criterios de diseño (in silico):
• Tm compatible entre primers, %GC adecuado y longitud óptima.
• Minimización de dímeros y estructuras secundarias (hairpins).
• Extremo 3’ ubicado en región altamente conservada.
• Amplicón compatible con sensibilidad y calidad de muestra.

Avances: Diseño de oligonucleótidos nuevos

3. Diseño de oligonucleótidos nuevos



Distributed through a Creative Commons Attribution (BY) license granting the licensee the right to copy, distribute, display and make derivative works based on this document, including commercial use, as 
long as they credit the author as “Laboratorio de Genomica Viral y Humana, Facultad de Medicina UASLP”.

38

Avances: Diseño de oligonucleótidos (Beta-actina)
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Avances: Diseño de oligonucleótidos (SARS-CoV-2)
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2. Oligonucleótidos de Lyssavirus

1. Oligonucleótidos de beta-actina

Oligonucleótidos validados in silico
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3. Oligonucleótidos de Pan-coronavirus

Oligonucleótidos validados in silico
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Cronograma de actividades



Laboratorio de Genómica Viral & Humana BSL-3, Facultad de Medicina UASLP
• Dr. Christian A. García-Sepúlveda (Operaciones BSL-3, Virología Molecular)
• Dra. Sandra E. Guerra-Palomares (Operaciones BSL-3, Virología Molecular)
• LTS. Dulce M. Hernández Piña (Lab Manager)
• Dr. Andreu Comas García (Epidemiología molecular)
• Dra. Sofia Bernal Silva (Virología molecular)
• Dr. Fernando Díaz-Barriga Martínez (One Health)
• Dr. Guillermo Espinosa Reyes (Salud y Toxicología Ambiental)
• Dr. Mauricio Comas García (Microscopía electrónica y virología estructural)
• Dr. Roberto González Amaro (Inmunología)
• Dr. Juan Carlos Cuevas Tello (Aplicaciones de algoritmos de inteligencia artificial)
• Biol. Ignacio Amezcua Osorio (Trabajo de campo con murciélagos)
• MVZ. Carolina Escalante Vargas (Trabajo de campo con murciélagos)

Laboratorio Nacional de Vacunología y Virus Tropicales, Escuela Nacional de Ciencias Biológicas IPN
• Dra. Ma. Isabel Salazar Sánchez (Virología molecular e inmunología)
• Dr. Jesús Miguel Torres Flores (Operaciones BSL-3)
• Dr. Joel Armando Vázquez Pérez (Virólogo especializado en Influenzavirus)
• Dr. Rosa Elena Sarmiento Silva (Viróloga especializada en virus respiratorios) 

Departamento de Inmunología del Instituto de Investigaciones Biomédicas UNAM
• Dra. Clara Inés Espitia Pinzón (Operaciones BSL-3)
• Dr. Antonio García Knight (Inmunólogo viral con énfasis en virus emergentes)
• Dr. Renato León Rodríguez (Virología molecular)
• Dr. Wenceslao Coronado Aceves (Evaluación de fármacos in vitro e in vivo)
• Dra. Georgina Diaz Herrera (Médica Veterinaria pequeñas especies)
• Maestra Erika Segura Salinas (Evaluación de fármacos potenciales) 



Viral & Human Genomics  Laboratory
A Biosafety Level 3 (BSL-3 ) High-Biocontainment Facility and member of the

WHO Collaborating Centre on Health Risk Assessment
San Luis Potosí State University, School of Medicine 
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