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Resumen
Los poxvirus son un grupo muy extenso, con adn bicatenario y una envoltura 
lipídica doble, que infectan a un amplio grupo de animales vertebrados e 
insectos. Su incidencia y prevalencia en humanos y animales es alta, causa 
importantes patologías y pérdidas económicas. Únicamente se han iden-
tificado cuatro virus considerados patógenos en humanos: viruela (Variola 
virus), viruela vacuna (Cowpox virus), virus vacuna (Vaccinia virus) y viruela 
símica (Monkeypox virus). Los tres últimos emergieron después de la erradi-
cación de la viruela y representan amenazas zoonóticas y enzoóticas facilita-
das por las interacciones estrechas con el humano, debido al crecimiento de 
las poblaciones humanas, los cambios en el uso de suelo y la fragmentación 
de hábitats; así como cambios climáticos, aumento de los viajes intercon-
tinentales, importación de animales de compañía (mascotas), producción 
pecuaria o para estudios de laboratorio y aumento de redes comerciales. A 
raíz del brote reciente a principios de 2022 y años anteriores, surge la necesi-
dad de evaluar la capacidad de infección de estos poxvirus para comprender, 
prevenir y establecer tratamientos dirigidos tanto para la salud humana como 
para la salud animal.

Palabras clave: Zoonosis; Enzootia; Virus; adn; Poxvirus; Virus envueltos; Poxviridae.
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Poxviruses: emerging  
and reemerging Infections

Abstract
Poxviruses are a very large and diverse group of double-stranded dna viruses 
with a double lipid envelope that infect a wide range of vertebrates and in-
sects. Their incidence and prevalence in humans and animals are high, caus-
ing significant diseases and economic losses. Only four viruses considered 
pathogenic to humans have been identified: smallpox (Variola virus), cow-
pox (Cowpox virus), vaccinia (Vaccinia virus), and monkeypox (Monkeypox  
virus). The latter three emerged after the eradication of smallpox and rep-
resent zoonotic and enzootic threats facilitated by close interactions with 
humans due to human population growth, changes in land use, habitat frag-
mentation, climate change, increased intercontinental travel, the importation 
of companion animals (pets), livestock production, or for laboratory studies 
and the expansion of trade networks. Following the recent outbreak in early 
2022 and previous years, there is a need to assess the infectious capacity of 
these poxviruses to understand, prevent, and establish targeted treatments 
for both human and animal health.  

Keywords: Zoonosis; Enzootia; Virus; dna; Poxvirus; Enveloped viruses; Poxviridae.

Lista de abreviaturas
adn: Ácido dexosirribonucleico.
oms: Organización Mundial de la Salud.
orf: Marcos de lectura abiertos (por sus siglas en inglés).
imv: Virión maduro intracelular (por sus siglas en inglés).
tir: Horquilla palindrómica terminal (por sus siglas en inglés).
ste: Dominio de un polipéptido del receptor que se une a un gag de la célula diana.
gag: Glucosaminoglicano.
tlr: Receptor tipo toll (Toll like).
cgas: Receptor citosólico.
gmp-amp: Sintasa cíclica (cgas).
dna-pk: Proteína quinasa dependiente de adn.
bpxv: Buffalopox virus.
rpxv: Rabbitpox virus.
vacv: Vaccinia virus.
sars-cov-2: Coronarivus 2019, Coronavirus 2019-ncov, coronavirus del síndrome 

respiratorio agudo grave de tipo 2 o cov-srag-2.
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Introducción
Los virus de la familia Poxviridae, del orden Chitovirales, phylum Nucleocytoviricota,  
son un grupo muy extenso de virus adn con envoltura, su nombre deriva de la 
palabra inglesa Poc que significa “lesión vesicular en la piel”; afectan la salud de 
diversas especies animales de vertebrados e invertebrados de diversos órdenes 
de insectos, reptiles, aves y mamíferos; están distribuidos globalmente y se cla-
sifican en dos subfamilias según su similitud antigénica y agrupación filogenéti-
ca:  Chordopoxvirinae  y  Entomopoxvirinae,(1,  2) representadas en la Figura 1. La 
primera subfamilia infecta únicamente a los vertebrados. Está dividida en once 
géneros, se listan diez en el Cuadro 1, el género once aún no está asignado por el 
Comité Internacional de Taxonomía de Virus.(3) La última subfamilia infecta a los 
invertebrados y se le agrupa en cuatro géneros que afectan a diferentes órdenes 
de insectos (Alphaentomopoxvirus, Betaentomopoxvirus, Deltaentomopoxvirus y 
Gammaentomopoxvirus).

 Las subfamilias de Poxviridae se dividieron en función de su similitud antigénica, 
la inducción de protección cruzada inmunológica y la agrupación filogenética.(4, 5)  
Esta familia de virus se ha caracterizado por infectar a los humanos. Se consideran 
históricamente devastadoras, como lo fue la viruela (Smallpox virus), en la que 
típicamente se observaron lesiones en la piel. Es Variola virus quien causa esta 
enfermedad. Es altamente letal y contagiosa. Surgió por primera vez en el siglo 
xviii, provocando la muerte anual de cientos de personas en Europa. Este virus se 
perpetúo por muchos siglos, en repetidas epidemias a gran escala, distribuidas a 
nivel mundial. Finalmente, la viruela fue erradicada por vacunación, apenas el siglo 
pasado, en la década de los 80.(6) 

Los análisis de datos genómicos recientes de diversos Ortopoxvirus, que inclu-
yen una amplia información epidemiológica e histórica, han permitido identificar el 
origen del virus de la viruela y su distribución en hospederos naturales que datan 
de hace 3 000–4 000 años, originados en el continente africano.(6,  7) Sin embar-
go, cuarenta años después de su erradicación, emergieron Ortopoxvirus zoonóticos 
como los de la viruela vacuna (Cowpox virus), virus vacuna (Vaccinia virus) y vi-
ruela símica (Monkeypox virus), que continúan infectando humanos, animales de 
compañía, animales domésticos y silvestres, y representan una amenaza zoonótica 
y enzootica.(8) 

El brote de viruela símica a principios de 2022 supuso una nueva amenaza 
para la salud mundial, ya que la mayoría de los casos provenían de países conside-
rados no endémicos, debido a que Monkeypox virus comprende taxonómicamente 
dos clados, divididos geográficamente: el clado de África central y el de África 
occidental. Desde este último, el virus se dispersó fácilmente por contacto directo 
estrecho, persona-persona y fue hasta julio de 2022, que la Organización Mundial 
de la Salud (oms) confirmó 9 069 casos diagnosticados y una muerte. Estos casos 
se presentaban distribuidos globalmente en al menos 50 países, entonces, el con-
tagio fue considerado emergencia de salud pública internacional.(9) 

Los casos no estaban relacionados con personas que hubieran tenido antece-
dentes de viaje desde países endémicos o historial de contacto con animales infec-
tados, así que este brote fue considerado atípico. Los datos del análisis genómico 
sugirieron que el brote de 2022 se asoció a África occidental y se relacionó con los 
contagios de 2018 y 2019 en Nigeria, Reino Unido, Israel y Singapur.(10, 11) Este virus 
fue identificado por primera vez en colonias de monos en 1958 y, posteriormente,  

http://revistas.fmvz.unam.mx/index.php/Clinica-Veterinaria


4
/

15
Artículo de revisiónhttp://revistas.fmvz.unam.mx/index.php/Clinica-Veterinaria Poxvirus: revisión clínica

Vol. 10  e1032024113  2024

Figura 1. Esquema de la familia Poxviridae, sus subfamilias y las especies a las que afectan con enfermedad y manifestaciones clínicas 
generales.(8) 
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Cuadro 1. Poxvirus de los animales vertebrados

Género y especies virales Especie reservorio Presentación clínica

Avipoxvirus
	] Viruela aviar
	] Viruela del Junco
	] Viruela del canario
	] Viruela de los mainás
	] Viruela de paloma
	] Viruela de los psitácidos
	] Viruela de la codorniz
	] Viruela del gorrión
	] Viruela del estornino
	] Viruela del pavo

Diversas especies 
de pollos, pavos, 
codornices, aves 
silvestres, ornato y 
canarios. Lesiones cutáneas proliferativas y costras en la piel, lesiones 

diftéricas en la porción superior de los tractos digestivo y 
respiratorio

Molluscipoxvirus
	] Virus mollusco contagiosum Humanos

Pápulas blanquecinas o aperladas con umbilicación central

Capripoxvirus
	] Viruela de los ovinos
	] Viruela de las cabras
	] Dermatosis nodular contagiosa 

de los bóvinos

	] Ovinos
	] Caprinos
	] Búfalos y ganado 

vacuno (Bos taurus, 
Bos indicus, Bubal-
us spp.)

	] En ovinos: lesiones cutáneas que comienzan como máculas 
eritematosas, y se desarrollan a pápulas duras de 0.5–1.5 cm. 
Se pueden observar vesículas durante la etapa intermedia, pero 
son poco frecuentes.

	] En cabras se puede presentar viruela caprina hemorrágica pla-
na, pápulas con exudado hemorrágico, agrupadas en el cuerpo 
con centros necróticos y posteriormente el animal inevitable-
mente muere

	] En bovinos, pápulas y nódulos múltiples, entre circunscritos y 
confluyentes, de 0.5–5 cm de diámetro, duros y de superficie 
plana. Los nódulos afectan la dermis y la epidermis, y pueden 
alcanzar el tejido subcutáneo y en ocasiones el músculo estri-
ado adyacente. El interior de estos nódulos es de un color gris 
cremoso a blanco, e inicialmente pueden exudar suero, dos 
semanas siguientes puede aparecer una zona que consiste en 
un tapón necrótico (sit-fast) dentro del nódulo

Orthopoxvirus
	] Variola virus (viruela)
	] Virus vacuna
	] Virus de la viruela vacuna
	] Viruela del camello
	] Virus ectromelia
	] Virus de la viruela símica
	] Enfermedad viral de Uasin 

Gishu
	] Virus de la viruela Tatera
	] Virus de la viruela del mapache
	] Virus de la viruela del zorrillo

	] Humanos
	] Humanos, bovinos, 

porcinos y conejos
	] Roedores, hu-

manos, ganado 
vacuno y gatos

	] Camellos
	] Ratón, ratón de 

campo
	] Ardillas
	] Caballos
	] Jerbos
	] Mapaches
	] Zorrillos

	] Lesiones en piel, pápulo vesiculares o pústulas con eritema, 
inflamación y hemorragia.

	] Linfadenopatía y brotes cutáneos súbitos.
	] En zorrillos, linfadenopatía, exantema macupapular.
	] En gatos, múltiples lesiones en cabeza, cuello, extremidades, 

patas y ojos (conjuntivitis) y la aparición de vesículas en la cavi-
dad oral y lengua. Puede ser una infección sistémica, afectando 
principalmente los pulmones.

Suipoxpirus
	] Virus de la viruela porcina Porcinos

Pústulas y máculas eritematosas en todo el cuerpo

Crocodylidpoxvirus
Virus de la viruela del cocodrilo, 
dos cepas genéticamente distintas: 
una que afecta primordialmente al 
cocodrilo del Nilo (Nile crocodile 
poxvirus) y otra al cocodrilo de 
agua salada (Crocodylus porosus 
poxvirus)

Cocodrilos

Lesiones papilomatosas

http://revistas.fmvz.unam.mx/index.php/Clinica-Veterinaria
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Género y especies virales Especie reservorio Presentación clínica

Parapoxvirus
	] Virus de la estomatitis papular 

de los bovinos
	] Virus Orf
	] Virus de la pseudoviruela bovina

	] Ganado bovino

	] Ovinos
	] Ganado bovino

Lesiones nodulares húmedas

Leporipoxvirus
	] Virus del mixoma
	] Virus del fibroma
	] Virus del fibroma de la liebre
	] Virus del fibroma de las ardillas

	] Conejos
	] Liebres
	] Ardillas

Fibroma cutáneo benigno

Yatapoxvirus
	] Tanapoxvirus Simios

Lesiones papulares o nodulares con centros necrosantes

Cervidpoxvirus
	] Virus de la viruela del venado 

mula
	] Roedores
	] Venados

	] En venados queratoconjuntivitis y/o lesiones mucocutáneas 
que consisten en úlceras, placas o áreas de alopecia cubiertas 
de costras, a menudo alrededor de los ojos, labios, hocico y/o 
extremidades.

	] En alces produce lesiones multifocales, necrotizantes de supura-
tivas a granulomatosas

Adaptado.(12-15)
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fue detectado en un infante de República Democrática del Congo en 1970, es-
tableciéndose como una enfermedad endémica en el centro y oeste de África, 
donde algunas especies de roedores han funcionado como especies reservorio y 
transmisoras del virus.(9)

Aún se desconocen los mecanismos responsables de la aparición de nuevos 
patógenos, sin embargo, están asociados ciertos factores: crecimiento poblacional, 
cambios en el uso de suelo y fragmentación de hábitats, cambios climáticos, au-
mento de los viajes intercontinentales, importación de animales de compañía o 
para estudios de laboratorio y redes comerciales amplia das.(8) 

Genoma, estructura y tropismo 
Los virus de la familia Poxviridae pueden tener una forma ovoide o de ladrillo, 
miden 150–299 nm, poseen un adn lineal de doble cadena, su genoma tiene un 
25% de guanina-citocina, de aproximadamente 135 000–300 000 pb de longitud 
y codifica para alrededor de 156 marcos de lectura abiertos (orf, por sus siglas en 
inglés). Residen en el citoplasma de las células hospederas, donde se replican y se 
lleva a cabo la morfogénesis viral de un virión maduro intracelular (imv).(4) 

En cada extremo del genoma lineal se encuentra una secuencia de repetición 
terminal invertida de 2 200–2 300 pb, que se unen con un bucle de horquilla o 
también llamada horquilla palindrómica terminal (tir). La región central del geno-
ma contiene un orf que codifica para proteínas involucradas en la replicación y 
morfogénesis viral y que conservan un alto grado de similitud con los genomas 
de poxvirus de mamíferos. Los orf de las regiones externas del genoma poseen 
menor similitud y codifican proteínas involucradas en la virulencia y determinantes 
del rango de hospederos, que además le permiten modular la respuesta inmune 
de la célula hospedera.(16,  17)

La envoltura del virus se fusiona con la membrana plasmática independiente de  
pH a través de un polipéptido de 29–32  kDa y un dominio del polipéptido  
de 54–58 kDa llamado ste, que es un receptor que se une a los glucosamino-
glicanos (gag) de la célula diana, expresado de manera ubicua y que regula una 
amplia variedad de funciones biológicas: proliferación, migración, adhesión celular, 
diferenciación y morfogénesis.(17, 18) A diferencia de la mayoría de las otras fami-
lias virales, los poxvirus no tienen un receptor único y se adhieren a la superficie 
celular a través de interacciones electrostáticas entre las proteínas de la envoltura 
viral cargadas positivamente y los grupos sulfato cargados negativamente en los 
gag.(18,  19)  Después de la unión, utilizan complejos proteicos, un polipéptido de 
54–58 kDa, un polipéptido de 34 kDa y un polipéptido dímero de 15–17 kDa in-
volucrado con la penetración y entrada al citoplasma de la célula hospedera donde 
tiene lugar su replicación.(5)

En general, las proteínas conservadas, esenciales para la replicación (polime-
rasas y otras enzimas, además de proteínas estructurales) se codifican en la región 
central del genoma, mientras que las proteínas menos conservadas y no esenciales 
involucradas en las respuestas virus-hospedero (inmunomoduladores, antiapoptó-
ticos, etc.) se codifican en las regiones terminales del genoma, como se esquema-
tiza en la Figura 2.(20, 21)

http://revistas.fmvz.unam.mx/index.php/Clinica-Veterinaria
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Al ingresar al citoplasma, se elimina su envoltura y se lleva a cabo la replica-
ción; se retira la membrana externa y se une a la membrana celular, luego el core 
o membrana central se libera al citoplasma inmediatamente; los genes tempranos 
codifican para las proteínas no estructurales que son importantes para la repli-
cación del genoma. Después de la replicación del genoma, los genes tardíos se 
expresan y codifican proteínas estructurales; finalmente, el virus completo se forma 
y ensambla para ser liberado por exocitosis como un virión maduro, como se es-
quematiza en la Figura 2.(18) 

Transmisión
Los poxvirus pueden infectar a sus hospederos por diversas vías de transmisión a 
través de la piel por medios mecánicos, insectos; a través del tracto respiratorio con 
aerosoles; por vía oral, vía congénita y contacto estrecho con animales infectados. 
Las infecciones por poxvirus, en general, son agudas sin generar persistencia o 
enfermedad crónica. Se manifiestan generalmente como lesiones localizadas en la 
piel o sistémicas que aparentemente cursan asintomáticas, que afectan principal-
mente los pulmones, como se esquematiza en la Figura 3.(7, 23)

Figura 2. Esquema general de la organización del genoma. La región variable codifica para funciones no esenciales como 
rango de hospederos, evasión de la respuesta inmune y virulencia. La región central conservada codifica para funciones 
esenciales como su constitución, estructura y replicación. Al no tener un receptor específico, se puede unir a la mayoría 
de las células humanas y animales mediante interacciones electrostáticas hacia los gag.(17, 19, 20, 22)
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Respuesta inmune
Los poxvirus son capaces de inducir una respuesta inmunológica innata depen-
diente de receptores tipo toll (Toll like) o tlr, debido a la replicación viral que ocurre 
en el citoplasma de las células huésped; por un lado, es reconocido el genoma viral 
por receptores citosólicos (cgas) y por otro, el reconocimiento de las proteínas vira-
les en el proceso de ensamblaje viral, que a su vez pueden activar vías dependien-
tes de tlr, vías independientes de tlr o ambas.  En el reconocimiento del genoma 
viral participan la gmp-amp cíclica sintasa (cgas), la proteína quinasa dependiente 
de adn (dna-pk) y la proteína 16 inducible por ifn-γ (ifi16), que señalizan la vía de 
síntesis de interferones tipo i (ifn), citosinas y quimiocinas proinflamatorias, des-
encadenadas por los tlr de las células dendríticas, células t, mastocitos, monoci-
tos y macrófagos.(24,  25) Diferentes especies de poxvirus involucran diferentes tlr, 
dependerá además de las especies animales que son afectadas por la infección 
viral y por la ruta de infección; por ejemplo, el Vaccinia virus puede interactuar con 
tlr-2, 3, 4, 7, 8 y 9; el virus Ectromelia con tlr-2, molusco contagioso con tlr-4, 
por mencionar algunos.

Por otro lado, el reconocimiento de proteínas virales, dependiente de tlr, 
permitirá la señalización de receptores de interleucinas como ii-1r, la síntesis del 
factor de necrosis tumoral (nf-kb) que participa en la activación de células b, que 
son parte de la respuesta inmune adaptativa y de la síntesis del factor regulador 
de interferón 3 (irf3) que tiene un papel clave en la modulación de la respuesta 
inmune adaptativa, en respuesta al virus y que está compuesta por células t cd8+, 

Figura 3. Esquema general de las posibles rutas de transmisión de los poxvirus.(7, 23)

http://revistas.fmvz.unam.mx/index.php/Clinica-Veterinaria
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células t, cooperadoras cd4+ y células b productoras de anticuerpos para el man-
tenimiento de una protección específica contra distintos patógenos.(26-29) 

Por último, el reconocimiento de inflamasomas de poxvirus y antagonistas 
de poxvirus, como una vía independiente de tlr, permite la síntesis de citocinas 
proinflamatorias y la inducción de piroptosis debido a complejos de señalización 
multiproteicos, responsables de una muerte celular lítica inflamatoria programada 
de la célula huésped para detener la replicación viral. La activación del inflamasoma 
media proteínas precursoras como pro-interleucina (il)-1β y pro-il-18, utilizadas 
como sustratos en la activación de caspasas.(29)

Riesgos para la salud pública por Orthopoxvirus  
de animales
Los poxvirus se consideran virus específicos de especie, aún cuando todos están 
relacionados genéticamente, no existe evidencia que sugiera un riesgo a la salud 
humana en la mayoría de los géneros, ya que no se han reportado brotes. Muestran 
rangos de hospederos y virulencia muy diversos, sin embargo, los virus de la viruela 
vacuna, virus vacuna y viruela símica, muestran un amplio espectro de especies 
animales que pueden infectar, causando además enfermedad en el humano.(30)

Se han reportado casos frecuentes del virus de la viruela vacuna en Euro-
pa, Asia del Norte y central, en roedores, gatos y humanos. En Gran Bretaña, se 
considera endémico en especies de roedores (Myodes glareolus, Apodemus syl-
vaticus); en Turkmenistan y Rusia se ha aislado el virus de ratones silvestres; en 
Francia, Austria y Noruega, por serología, se han identificado infecciones en roedo-
res y, hacia Europa occidental, se han detectado anticuerpos contra este género en 
zorros rojos (Vulpes vulpes), que además son susceptibles a la infección de virus 
ectromelia (Ectromelia virus).(8)

Essbauer y sus colaboradores (2010) reportaron  más de 400 en gatos do-
mésticos en Eurasia hasta 2004.(31) La infección de especies animales destina-
das a compañía o domésticas representan un alto riesgo de exposición a la salud 
humana, rural y silvestre. Frecuentemente, el contacto estrecho de estas especies 
animales causa la viruela vacuna en humanos, que a su vez provoca una enfer-
medad autolimitante, no letal.(32) Este género en particular despliega un potencial 
zoonótico por su capacidad de enfermar tanto a humanos, animales domésticos 
como silvestres. Además de especies reservorio, y ha generado una preocupación 
latente por la potencial aparición de viruela vacuna en nuevas zonas geográficas 
que aún se consideran no endémicas por la comercialización de animales exóticos 
para ser mantenidos como mascotas.(33)

La viruela símica afecta a los primates, que son considerados hospederos acci-
dentales, ya que se ha aislado principalmente de especies de roedores como ratón 
(Mus musculus) lirón africano (Graphiurus spp.), ardilla de cuerda (Funisciurus 
spp.) y ardilla del sol (Heliosciurus spp.) considerados estos tres últimos como sus 
hospederos; además de otras especies susceptibles como conejo (Oryctolagus 
cuniculus), hamster, castor (Marmota monax), jerbo (Jaculus sp.) y puercoespines 
(Atherurus africanus), oso hormiguero (Myrmecophaga tridactyla), perrito de la 
pradera (Cynomys ludovicianus), zarigüeya (Didelphis marsupialis, Monodelphis 
domestica) y erizo africano (Atelerix sp.)(8,  34)
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Este virus fue identificado por primera vez en colonias de monos en 1958 y 
posteriormente fue detectado en un infante de República Democrática del Congo 
en 1970. Así se estableció como una enfermedad endémica en el centro y oeste 
del continente africano y ha registrado diversos brotes en poblaciones humanas.(9) 
En 2003, se registró un brote en Estados Unidos de América, debido al contacto 
directo con un perrito de la pradera que había sido importado de Ghana como 
mascota. Este hecho alertó a los cuidadores de la salud pública, por la transmisión 
del virus hacia los humanos.(35) Se notificaron otros casos de infecciones por vi-
ruela símica en Israel, Reino Unido (2018) y Singapur (2019) entre viajeros que 
importaron la enfermedad desde Nigeria.(36)

Recientemente, el brote de viruela símica de principios de 2022 supuso una 
nueva amenaza a la salud mundial, ya que la mayoría de los casos provenían de 
países no considerados endémicos debido a que este virus comprende taxonómi-
camente dos clados, divididos geográficamente: el clado de África central y al clado 
de África occidental del que este último se dispersó fácilmente por contacto directo 
muy estrecho, persona-persona y que hasta julio de 2022, la oms confirmó 9 069 
casos diagnosticados y una muerte, estos distribuidos globalmente en al menos 
50 países y que además fue considerado como una emergencia de salud pública 
internacional.(9) 

Los casos no estaban relacionados con personas que hubieran tenido antece-
dentes de viaje desde países endémicos o historial de contacto con animales infec-
tados, así que este brote fue considerando atípico. Los datos del análisis genómico 
asoció el brote de 2022 al clado de África occidental y se relacionó con los conta-
gios de 2018 y 2019 en Nigeria, Reino Unido, Israel y Singapur.(10, 11) Finalmente, 
registró un total de 85 922 casos hasta febrero de 2023 por los Centros para el 
Control y Prevención de Enfermedades de Atlanta.(37) 

Diversos sublinajes de Vaccinia virus han sido aislados, como el Buffalopox vi-
rus (bpxv) y el Rabbitpox virus (rpxv) en diferentes países, y de un amplio rango de 
hospederos. El segundo sublinage no ha reportado casos en humanos.(38) El bpxv, 
mediante un análisis filogenético, confirmó que su origen está ligado al sublinage 
de vacv lister vacunal, que ha  registrado brotes en humanos de India, Pakistan, Ne-
pal, Egipto, Bangladesh, Indonesia, Rusia e Italia.(39) En 2004–2005, se presentó 
un brote nosocomial en Pakistán en el que la fuente de transmisión fue el uso de 
grasa utilizada para curar quemaduras.(40) Estos virus también circulan en países 
de América del sur: Uruguay, Argentina, Colombia y Brasil. En este último, se han 
registrado diversos brotes y se le ha acuñado como Vaccinia virus bovino, debido 
a la afectación al ganado bovino lechero y a los trabajadores que tienen contacto 
directo con los animales infectados.(41)

El vacv y los virus similares como la viruela vacuna y la viruela símica, poseen 
un alto potencial para afectar no solamente la salud humana, sino la salud de 
animales en diferentes regiones del mundo. Estos virus son más frecuentes en 
determinadas especies animales, sobre todo en el ganado vacuno y en búfalos, lo 
que representa una pérdida económica para las producciones bovinas. También se 
habrá de considerar que la leche y sus derivados, provenientes de producciones 
infectadas, representan una fuente potencial de exposición o transmisión.(42) Estos 
virus, por otro lado, pueden cruzar las barreras de su hospedero e infectar a uno 
nuevo, evadir el sistema inmunológico y transmitirse de manera eficiente.(8)
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Conclusiones
Las enfermedades zoonóticas y enzoóticas, que han causado grandes problemas 
en el mundo, son enfermedades virales originadas en animales debido a la estre-
cha interacción con el ser humano, como la pandemia de influenza española, la 
reciente pandemia por el coronavirus sars-cov-2 y los brotes del 2022 de viruela 
símica. Además de brotes en producciones agropecuarias que se traducen en gran-
des pérdidas económicas y que han ido en aumento, en la medida del crecimiento 
de las poblaciones humanas, los cambios en el uso de suelo, la fragmentación 
de hábitats, los cambios climáticos, el aumento de los viajes intercontinentales, la 
importación de animales de compañía (mascotas) para producción pecuaria o para 
estudios de laboratorio y el aumento de redes comerciales que acrecentarán en 
frecuencia nuevos brotes y pandemias. 

Se le ha atribuido a los poxvirus la capacidad cruzar las barreras de su hos-
pedero e infectar a uno nuevo, evadir el sistema inmunológico y transmitirse de 
manera eficiente apropiándose de los reguladores inmunitarios del hospedero en 
función del gran tamaño de sus genomas y esto ha contribuido a explicar el éxito 
evolutivo de la familia Poxviridae para infectar y enfermar a una amplia gama de 
especies animales de vertebrados e invertebrados de diversos órdenes de insectos. 
A raíz del brote reciente a principios del 2022 y años anteriores, surge la necesidad 
de evaluar la capacidad de infección de estos poxvirus para comprender, prevenir 
y establecer tratamientos dirigidos tanto a la salud humana como de los otros 
animales.
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