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INTRODUCCION

Nos encontramos en un momento en el que la reflexion sobre nuestra forma de
relacionarnos con el planeta nos debe llevar a replantear el modelo civilizatorio
moderno y la concepcién del mundo. Hoy, con la emergencia de enfermeda-
des como la producida por el virus SARs-cov-2, el aumento en la temperatura
global y la crisis climatica, se requiere mas que nunca de una aproximacion
integral y transdisciplinaria desde las ciencias de la complejidad que permita
abordar adecuadamente estos grandes problemas socioambientales.

La demanda de recursos de una poblacion creciente bajo un sistema
economico insostenible ha provocado cambios locales y globales sistémicos
que impactan en la estructura y funcién de los ecosistemas que sostienen la
vida y la salud de todos los seres vivos. Con casi 40% de la superficie terres-
tre del planeta destinada a la agricultura, la ganaderia y las zonas urbanas,
y con la contaminacién global de agua, aire y tierra, se ha fomentado, directa e
indirectamente, la emergencia y reemergencia de enfermedades infecciosas y
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no infecciosas que afectan la salud humana, animal y ecosistémica (Whitmee,
2015; Wear et al., 2021). La actual pandemia de covip-19 es un ejemplo mas
que resulta de esta crisis.

En este capitulo hacemos una serie de reflexiones sobre la emergencia
y reemergencia de enfermedades, identificando con enfoques desde la eco-
logia y la evolucidn, los factores que favorecen esta situacion y su relacion
con la perspectiva de Una Salud / Ecosalud (Zinsstag et al., 2011). De igual
forma, describimos la dindmica y la adaptacion de diferentes coronavirus y
sus impactos en la salud de diversas especies de animales domésticos y sil-
vestres. Discutimos las limitaciones de abordar el estudio de las infecciones
emergentes desde una o dos disciplinas, como la medicina y la epidemiolo-
gia, y resaltamos la necesidad de las aproximaciones inter y transdisciplinarias
para entender, enfrentar y prevenir futuras pandemias. Desde esta reflexion,
proponemos una serie de estrategias que consideran diferentes escalas de ana-
lisis, temporales y espaciales, e incorporamos varios modelos que pueden ser
usados en el estudio de sistemas complejos, como las infecciones emergentes.

SOCIEDADES MODERNAS: EL CALDO DE CULTIVO
PARA ENFERMEDADES EMERGENTES

Las problematicas socioambientales resultantes de la forma en la que se han
desarrollado las sociedades modernas, caracterizadas por profundas desigual-
dades sociales y sistemas biologicos deteriorados, favorecen ciclos endémicos
y epidémicos de enfermedades infecciosas poco atendidas, los cuales generan
escenarios propicios para futuras pandemias. Asimismo, también se favorecen
enfermedades no infecciosas en todos los seres vivos, propiciadas principal-
mente por la acumulacion de contaminantes en agua, suelo y aire.

En los ultimos anos hemos enfrentado un colapso mundial producido
por microrganismos, como el virus causante de la pandemia de covip-19, y un
colapso global relacionado con la crisis socioambiental, cuya maxima expre-
sién es el cambio climatico (Toledo, 2022). Ambos colapsos son el resultado
de las relaciones establecidas entre los seres humanos y la naturaleza bajo un
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modelo civilizatorio extractivista, cuyo concepto de bienestar y desarrollo es
medido en tasas de crecimiento econdmico desvinculadas de la concepcion
del ser humano como parte del ambiente, lo que acenttia la vision de la natura-
leza como un recurso ilimitado. Al amparo de este modelo, no solo se genera-
ron las desigualdades profundas que caracterizan a las sociedades modernas,
sino que el impacto ambiental que ha producido se refleja actualmente en la
salud humana, animal y ecosistémica.

El impacto ambiental del modelo civilizatorio moderno ha provocado
que seis de los nueve limites planetarios estén siendo rebasados, lo que aumenta
el riesgo de que se generen cambios ambientales abruptos o irreversibles a
gran escala (Steffen et al., 2015; Wang-Erlandsson et al., 2022). Estos limites,
definidos en 2009 por el Stockholm Resilence Center, se refieren a procesos
que regulan la estabilidad y resiliencia del sistema Tierra, por lo que su altera-
cién impacta directamente en la forma y la calidad de vida del sistema. Los seis
limites rebasados son la integridad de la biosfera (pérdida de la biodiversidad),
los cambios en el uso de la tierra, el cambio climatico, los cambios en los ciclos
biogeoquimicos del fésforo y del nitrégeno, la contaminacién ambiental por
quimicos y entidades nuevas como plasticos, y los cambios en el agua dispo-
nible para las plantas.

La deforestacion y la pérdida de la diversidad bioldgica estan ligadas al
menos con 31% de las enfermedades infecciosas emergentes y se estima que hay
entre 540,000 y 850,000 virus circulando en poblaciones animales que pueden
infectar al ser humano en zonas deforestadas, en las que se incrementa la super-
ficie de contacto entre animales domésticos, silvestres y el ser humano (Inter-
governmental Science-Policy Platform on Biodiversity and Ecosystem Services
[1PBES], 2020). Se estima que la actual tasa de extincion de especies esta por
encima de las tasas correspondientes a las cinco extinciones masivas pasadas
(Ceballos et al., 2015). Asimismo, la temperatura promedio global del planeta
sehaelevado 1.1 °C (Intergovernmental Panel on Climate Change [1pcc],2021)
y se sabe que el cambio climatico alteralos patrones de distribucion de artrépo-
dos vectores que transmiten diferentes infecciones emergentes y reemergentes.
De hecho, el calentamiento global favorecera el intercambio de virus entre
especies y saltos taxondmicos en los proximos 50 afios, lo que propiciara
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la emergencia de zoonosis en zonas altamente pobladas de varias partes
del mundo (Carlson et al., 2022).

Por otro lado, la contaminacién global de agua, aire y suelo generan
millones de muertes al afio. Se estima que siete millones de personas mueren
anualmente por afecciones cardiacas y pulmonares asociadas con la contami-
nacion del aire (World Health Organization [wHO], 2021). La contaminacién
en los ecosistemas acuaticos, producida por los desechos y las aguas residua-
les de poblaciones humanas, granjas e industrias, asi como por la contamina-
cion por los fertilizantes como el nitrégeno o el fésforo, favorece el desarrollo
de patdgenos transmitidos por agua. El agua contaminada y el saneamiento
deficiente estan relacionados con la transmisiéon de enfermedades como el
colera, la diarrea, la disenteria, la hepatitis A, la fiebre tifoidea, la leptospirosis
y la poliomielitis, entre otras. Por otra parte, el agua contaminada provoca
cambios en la conducta de varias especies y mutaciones con efectos negati-
vos y genotoxicos en diferentes especies como los anfibios, e incluso en el ser
humano (Pesch et al., 2004).

Paralelamente, la falta de agua limpia y saneamiento, y la prevencién y
el control inadecuado de las infecciones en animales y humanos fomentan la
propagaciéon de microorganismos resistentes a los tratamientos con antimi-
crobianos. La Organizaciéon Mundial de la Salud ha declarado que la resis-
tencia a los antimicrobianos es una de las diez principales amenazas de salud
publica a las que se enfrenta la humanidad. Los organismos resistentes a los
antimicrobianos estan presentes en las personas, los animales, los alimentos,
las plantas y el ambiente (agua, suelo y aire). Cada afio, la resistencia a los anti-
microbianos que contaminan agua, aire y suelo causa la muerte de alrededor
de 700,000 personas, y se espera que este nimero aumente a unos diez millo-
nes de muertes anuales para 2050 (WHO, 2016).

Como se mencion6 anteriormente, se sabe que la pérdida de la biodi-
versidad esta asociada con el aumento en la prevalencia de diferentes enfer-
medades y a este proceso se le asocia con la hipétesis conocida como efecto
de dilucién. Este efecto plantea que una mayor diversidad de especies de ver-
tebrados diluye la transmision de muchas enfermedades infecciosas, espe-
cialmente las transmitidas por vectores que se circulan entre vertebrados
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(reservorios) a través de las picaduras de invertebrados hematéfagos (vectores).
A pesar de que existen algunas controversias acerca del efecto de dilucion,
diferentes metaanalisis sugieren que es un fenémeno constante que se repite
a diferentes escalas espaciales (Arnal et al., 2020).

Finalmente, el cambio de uso del suelo derivado de la expansion de la fron-
tera agricola y urbana es una de las fuerzas impulsoras de la pérdida de la
biodiversidad, que, junto con la alteracién de los ciclos biogeoquimicos y del
flujo del agua, constituye el principal escenario para favorecer la emergencia
de enfermedades.

LA REACCION ANTE LA PANDEMIA Y LA NECESIDAD
DE OTRAS DISCIPLINAS

La urgencia por comprender la dindmica de los agentes infecciosos —parti-
cularmente los coronavirus (covs)- emergentes destaca, en primer lugar, la
importancia que tiene una perspectiva integral en materia de salud publica,
animal y ecosistémica. Al mismo tiempo, resalta la necesidad de privilegiar los
enfoques basados en la colaboracién interinstitucional y la conectividad inter-
nacional (Barrett et al., 2011; Errecaborde et al., 2019). Actualmente, la coOviD-
19, la enfermedad causada por el coronavirus tipo 2 del sindrome respiratorio
agudo severo (SARs-cov-2), ha impactado los sistemas de salud, sociales y eco-
némicos en practicamente todos los paises del mundo (wHO, 2022). Si bien
la dimension de los efectos de esta pandemia podria no tener precedentes en la
historia reciente, este virus es s6lo el mas reciente de una larga lista de agentes
infecciosos, en su mayoria virales, que son responsables de causar enferme-
dades tan relevantes como el sArRs-cov-1, el ébola y la influenza, entre otras
(Taylor et al., 2001; Christou, 2011; Plowright et al., 2017). La trascendencia
de estas enfermedades zoonoticas de reciente aparicion debe impulsarnos a
cuestionar lo que hoy entendemos como “el campo de la salud” y favorecer
la inclusion de disciplinas mas alla de la medicina y la salud publica, como
la biologia evolutiva, la ecologia, la antropologia y la sociologia, entre otras.
Esta emergencia ha puesto de relieve la necesidad impostergable de priorizar
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la colaboracion transdisciplinaria, dado que las epidemias y pandemias son el
resultado de interacciones entre distintas especies (generalmente entre anima-
les silvestres, domésticos y las poblaciones humanas) impulsadas por la trans-
formacion de los ecosistemas naturales y multiples factores socioculturales
(Lewis, 2005; Wilcox y Colwell, 2005).

La complejidad del proceso de emergencia de enfermedades infecciosas
vinculado con el origen y desarrollo de esta pandemia nos llama a estudiar los
factores que se asocian constantemente con el surgimiento de brotes epidémi-
cos, tales como la degradacion ambiental y la modificacion de la estructura y el
funcionamiento de los ecosistemas desde distintas aproximaciones cientificas
(Johnson et al., 2015; Webster et al., 2016).

BUSCANDO NUEVAS FORMAS DE ENTENDER LAS INFECCIONES
A TRAVES DE LA ECOLOGIA Y LA EVOLUCION

Para entender cdmo se mantienen y evolucionan las enfermedades dentro
de los sistemas naturales, se puede recurrir a la incorporacién de conceptos
basicos de ecologia y evolucion. La mayor parte de las enfermedades infeccio-
sas tienen mas de un hospedero, por lo que se necesitan estudios con enfoques
multiespecies. Estos se estudios se realizan a nivel de comunidades bioldgicas
y ponen énfasis en las interacciones que suceden dentro de ecosistemas cons-
tituidos por multiples hospederos y multiples patégenos; es decir, utilizando
herramientas transdisciplinarias para entender fenémenos complejos (Wool-
house et al., 2001; Behdenna et al., 2019). Por ejemplo, se han utilizado dife-
rentes indices para medir los cambios en la composicion de las comunidades
de virus, incluidos los cov, con sus hospederos, en diferentes escalas espacia-
les y sobre gradientes ambientales (Anthony ef al., 2013a, Rico-Chavez et al.,
2015; Nieto-Rabiela et al., 2019; Ojeda-Flores et al., 2021).

La escala espacial representa un factor critico al estudiar los patrones y
procesos que conducen a la emergencia de enfermedades virales. Centrarse en
diferentes escalas espaciales ha permitido la identificacion de cuando y en qué
escala espacial operan las infecciones en sistemas con multiples hospederos.
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Aunque muchos de los procesos que favorecen un salto taxonémico ocurren
en diferentes escalas espaciales y son especificos de cada contexto, identifi-
car la escala en la que opera una enfermedad infecciosa es fundamental para
su modelado, comprension y prevencion (Milholland et al., 2018). Aunque se
desconoce el punto de inicio en el caso de la pandemia de covip-19, se cree
que ocurrieron interacciones interespecificas que pudieron haber favorecido
un salto de hospedero fundamental para que la infeccién se mantenga y se
propague. Este evento se presento y se favorecio a escalas locales y de paisaje,
en las que coexistieron varias especies que mantuvieron la infeccion. La mayo-
ria de los procesos en la interfase humano-animal silvestre-animal doméstico
vinculados con la dindmica de enfermedades infecciosas ocurren en la escala
de paisaje y, por lo tanto, ésta puede considerarse como la escala principal de
operacion de las enfermedades zoondticas emergentes (Suzan et al., 2015).

Ademas, reconocer los patrones de las asociaciones evolutivas entre hos-
pederos y patdgenos resulta util para identificar a los hospederos vertebra-
dos que actiian como reservorios virales potenciales y relacionarlos con los
saltos de virus entre especies. Los estudios filogenéticos y coevolutivos de paté-
genos emergentes son utiles para comprender su origen, distribucién actual
y las especies hospedantes asociadas y, especialmente, para proporcionar las
bases para comprender la ecologia viral y el potencial zoondtico en diferentes
areas de riesgo (Chu et al,, 2011; Lei y Olival, 2014; Ojeda-Flores et al., 2021).
Por ejemplo, estudios realizados en murciélagos y sus cov en México han reve-
lado una relacién coevolutiva en la que los hospederos conducen de forma
importante la seleccion y evolucion de estos cov. Complementariamente, los
patrones de distribucion geografica de los hospederos vertebrados ayudan
a determinar la distribuciéon y epidemiologia de los cov asociados con ellos
(Anthony et al., 2013b), e influenciados por los cambios de uso del suelo en
distintos ambientes (Rico-Chévez et al., 2015).

Por otro lado, la integraciéon de herramientas moleculares, como la
deteccion y caracterizacion por la reaccion de la cadena de la polimerasa
(PcR por sus siglas en inglés) y los analisis filogenéticos posteriores permiten
desarrollar y poner a prueba hipétesis relacionadas con la dindmica de virus
y hospederos a escalas macro y microecoldgicas (Hunt et al., 2008; Denef
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et al., 2010). Especificamente, en relacion con el sArRs-cov-2, estos enfoques
se estan explorando de forma intensa, estando la mayoria relacionados con
la evolucién viral en las poblaciones humanas en diferentes regiones y en
funcién del tiempo de circulacién local, regional y mundial (Da Silva et al.,
2020; Deng et al., 2020; Lemey et al., 2020). Los enfoques basados en la epi-
demiologia molecular han permitido analizar datos genéticos y funcionales
del sars-cov-2, que son ttiles para caracterizar sus mecanismos evoluti-
vos, su patogenicidad y su respuesta a las vacunas y posibles medicamentos
antivirales (Liu ef al., 2019; Amanat y Krammer, 2020; Mavian et al., 2020).
La identificacion y caracterizacion molecular de los cov en animales silves-
tres también es necesaria para identificar el papel que desempenan los hospe-
deros reservorios y posibles intermediarios del SARs-cov-2.

LOS CORONAVIRUS COMO CENTINELAS
DE CAMBIOS AMBIENTALES

Los coronavirus emergentes se pueden considerar como centinelas ambien-
tales. Se ha demostrado que los cov, tanto experimentales como en la natu-
raleza, presentan continuamente una recombinacién genética mediante un
mecanismo gendmico de cambio de plantillas (Woo et al., 2006). Estos cam-
bios generan mutaciones puntuales a una velocidad similar a la de otros virus
del ARN, incluidos los virus de la influenza tipo A (Brian y Baric, 2005), por
lo cual, no es de extrafar que, dada su configuracién zoondtica y su capaci-
dad multihospedera, conduzcan a enfermedades epidémicas. Su tendencia a
la recombinacion vy las altas tasas de mutacién pueden permitirles adaptarse
a nuevos hospederos y nichos ecolédgicos (Jackwood, 2006; Woo et al., 2006;
Woo et al., 2009). El brote de sars que surgi6 en China en 2002 se prolongé
durante ocho meses, infect6 a 8,098 personas y provocd 774 (9.5%) muertes en
el mundo (Liu, 2004), lo que lo convirti6 en la primera pandemia del siglo xx1
y evidencid la interaccién entre especies de murciélagos, civetas, perros mapa-
ches y humanos que propicié cambios en la dindmica de la infeccién. Pos-
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teriormente, durante la emergencia del MERs de 2012, enfermedad asociada
con otra variante de coronavirus (MERS-CoV), se identificaron 2,494 personas
infectadas y 858 muertes en 27 paises. Estos nuevos cov destacaron por ser
marcadamente patogénicos para el humano, al igual que el recientemente des-
crito SARS-cov-2. Los a-cov y 8-cov infectan a mamiferos mientras que los
Y-cov y A-cov infectan aves, aunque algunos de ellos también pueden infec-
tar mamiferos. Los a-cov y los {3-cov generalmente causan enfermedades res-
piratorias en los humanos y gastroenteritis en diferentes especies de animales.

En animales domésticos, los coronavirus han producido enfermedades
emergentes en los cerdos, como la gastroenteritis transmisible y la diarrea
epidémica porcina; en gatos causan peritonitis; en perros enteritis; en ratas,
inflamacién de glandulas salivales y lagrimales; en el ganado bovino ocasio-
nan una enfermedad respiratoria e intestinal. Otras especies de coronavirus
causan la bronquitis infecciosa en aves. Muchas de estas infecciones se han
asociado con altas densidades poblacionales y cambios profundos en los sis-
temas de produccién, que generan oportunidades para que estos virus causen
epidemias y epizootias.

Se considera que todos los coronavirus humanos tienen origenes anima-
les: SARS-COV, MERS-COV, SARS-COV-2, HCOV-NL63 Y HCOV-229E se reconocen
originarios de murciélagos; y los HCov-0C43 y HCoV-HKU1 probablemente
se originaron en roedores (Anthony et al., 2017; Cui et al., 2019). Los coronavi-
rus emergentes son ejemplo claro de la necesidad de enfoques integrales, como
el de Una Salud, que incluyen la salud publica, animal y ecosistémica, ademads
de la conexién y colaboracién interinstitucional.

LA TRANSDISCIPLINA: UNIENDO ESFUERZOS
PARA TRABAJAR EN SISTEMAS COMPLEJOS

La emergencia y reemergencia de enfermedades representan un reto no sélo
para los especialistas clinicos, quienes desarrollan nuevos tratamientos y ace-
leran el desarrollo de vacunas para la poblacidn, sino también para los cienti-
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ficos en el campo de la ciencia de datos, quienes enfrentan el reto de predecir
brotes para su prevencion y control mediante la aplicacién de métodos basados
en enormes cantidades de informacién (Safdari et al., 2021). Actualmente,
es posible recopilar una gran cantidad de informacién sobre los sistemas
de salud, los potenciales reservorios y los diferentes patdgenos, gracias a la
revolucion digital. En las tltimas décadas se han desarrollado estudios sobre
pandemias y técnicas de mineria de datos (Gulyaeva et al., 2020) con el objeti-
vo de comprender, controlar y manejar las pandemias, utilizando varios méto-
dos de mineria de datos y aprendizaje automatizado (machine learning), como
procesamiento natural del lenguaje (NLp, por sus siglas en inglés), regresiones
logisticas, series de tiempo y arboles de decisidn, entre otros. Todas estas apro-
ximaciones no podrian realizarse sin la participacion de expertos de diferen-
tes disciplinas. Los resultados se dan a través de la transdisciplina, entendida
como una estrategia de investigacion que atraviesa limites disciplinarios para
crear un enfoque holistico.

El principal reto en el desarrollo de modelos dirigidos a prevenir y pre-
decir brotes es la identificacion de los reservorios competentes (Viana et al.,
2014). El muestreo de organismos para detectar la presencia de una infecciéon
representa la primera etapa de un proceso para la inferencia adecuada de un
hospedero, pero dicho muestreo, ademas de las restricciones logisticas, puede
estar limitado por factores temporales y espaciales (Becker et al., 2019). Por
lo anterior, los modelos estadisticos pueden desempefar un papel clave en
la identificacion de los patégenos prioritarios para la vigilancia, al reducir el
conjunto de posibles objetivos de muestreo descartando los hospedadores de
bajo riesgo (Washburne et al., 2018; Crowley et al., 2020) o prediciendo cla-
dos con un alto riesgo de ser reservorios competentes (Becker et al., 2020).
Por ejemplo, los enfoques de aprendizaje automatizado han generado listas
de posibles reservorios primates no humanos que no han sido muestreados
para el virus del zika, especies de murciélagos con probabilidad de transmitir
filovirus y aves reservorias de Borrelia burgdorferi (Han et al., 2016).

Es importante sefalar que las predicciones de hospederos rara vez son
validadas empiricamente (Becker et al., 2020), aunque esto ha podido hacerse
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en algunos casos: por ejemplo, se predijo mediante un modelo que Eonycte-
ris spelaea es hospedero no detectado de filovirus en murciélagos (Han et al.,
2016), lo que se confirmé mediante un muestreo de campo en el sureste de
Asia (Yang et al., 2015; Laing et al., 2018). De manera similar, modelos sobre
interacciones entre mosquitos y el virus del zika predijeron a Culex quinque-
fasciatus como un probable vector (Evans et al., 2017), lo cual fue validado
por ensayos experimentales de competencia (Guedes et al., 2017). Por otro
lado, existen casos en los cuales los modelos arrojaron datos que no fueron
validados. En 2019, se modeld la probabilidad de infeccién del virus Nipah
en murciélagos de la India, que arrojé a varias especies de murciélagos como
probables reservorios (Plowright et al., 2019); sin embargo, la infeccion expe-
rimental del Rousettus aegyptiacus predicho mostré que en esta especie no
existe replicacion del virus (Seifert et al., 2020). Ademas, se encontrd que el
virus Nipah circulaba en Pipistrellus pipistrellus, una especie con baja probabi-
lidad segiin el modelo (Gokhale et al., 2021).

Los modelos de aprendizaje automatizado podrian ayudar a optimizar
el muestreo de organismos para patdgenos no descubiertos. Es probable que el
creciente conjunto de herramientas de modelos que predicen las interaccio-
nes hospedero-patégeno ayude a los esfuerzos futuros tanto para predecir y
prevenir pandemias como para rastrear los origenes de nuevas infecciones
después de un brote. Sin embargo, estas herramientas funcionaran mejor si
se implementan a través de un proceso dindmico de prediccion, recopilacion
de datos, validacién y actualizacion (Becker et al., 2022). Los modelos que inte-
gran datos de la ecologia, evolucion y biogeografia del potencial hospedero
tienen una mayor probabilidad de generar mejores predicciones que aquellos
que no incorporen dicha informacion, lo que sugiere que llenar los vacios en la
biologia basica de los hospederos estudiados es un paso clave en la evaluacion
del riesgo zoondtico. Este enfoque ayuda tanto a la prevencion de pandemias
como ala conservacidn de especies, e implica la necesidad de trabajar de forma
transdiciplinaria para el abordaje de la salud humana y la salud ecosistémica
(Mollentze et al., 2021; Becker et al., 2022).
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COOPERACION INTERSECTORIAL

La comprension de las complejas interacciones que subyacen a la emergen-
cia de enfermedades zoonéticas ha superado el alcance de los enfoques epi-
demioldgicos tradicionales, que estudian constantemente los aspectos del
agente etioldgico, por lo general, suponiendo que no hay interaccién con otros
patogenos. La exclusion del estudio de las comunidades de parasitos y cier-
tas caracteristicas de la asociaciéon microorganismo-hospedero que ocurren
a nivel ecoldgico y evolutivo es el resultado de la simplificacién excesiva que
caracteriza los enfoques basados en un solo hospedero o un solo microorga-
nismo. La investigacion acerca de las dindmicas de las enfermedades infec-
ciosas que conduzca a la comprension de las interacciones entre patogenos y
hospederos, tanto de fauna silvestre como doméstica, s6lo se puede desarrollar
mediante la integracion de estudios sobre las causas asociadas con la emer-
gencia de enfermedades, concertando esfuerzos interdisciplinarios a través de
las ciencias bioldgicas, fisicas y sociales, con el fin de mejorar las estrategias
de control basadas en la integracion de estos conocimientos.

La pandemia de covip-19 destaca la necesidad de mejorar los sectores
de salud y ambiente, asi como de continuar con el desarrollo de paradigmas
transdisciplinares tales como Una Salud / EcoSalud que fomenten estrategias
intersectoriales a nivel nacional y de colaboracion internacional.

La salud humana, animal y ecosistémica estin intimamente inter-
conectadas con las transiciones socioecondmicas y el cambio ambiental.
La agenda de investigacion para emergencias como la pandemia de covip-
19 requiere apoyo en todo el mundo mediante la identificacién de brechas
criticas de conocimiento y el desarrollo de esfuerzos transdisciplinarios
que incluyan la integracion sectorial de las secretarias de salud, ambiente y
de agricultura, entre otras, con la academia y con organizaciones civiles.
Es mediante estos esfuerzos que se podra generar la comprensién necesaria
para sustentar decisiones politicas solidas para la prevencion, el control y el
manejo de pandemias emergentes. Esta crisis debe llevarnos a repensar la rela-
cién que los humanos mantenemos con otras especies y con la naturaleza en
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general, asi como las estrategias de conservacion, produccién de alimentos y
los impactos del modelo econdémico preponderante.
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Tomo 14

La década covip en México
Ecologia, medio ambiente
y sustentabilidad

La pandemia de covip-19 es una de las manifestaciones
mas notorias de los procesos globales que estan afec-
tando ala humanidad. Los efectos de las actividades an-
tropogénicas y los cambios climaticos, demograficos y
tecnolégicos han modificado los patrones de riesgo de
las enfermedades infecciosas en las Ultimas décadas.
Estas enfermedades han aparecido cada vez con mayor
frecuencia debido a multiples factores, entre los que se
encuentran la destruccion de los ecosistemas natura-
les, la urbanizacion, la intensificacion de la agricultura,
la industrializacion y el cambio climéatico. Estas enfer-
medades se propagan inesperadamente a sitios donde
antes no ocurrian, debido a los cambios en los patrones
de distribucion geografica de las especies patégenasy a
su rapida dispersion gracias a la gran conectividad glo-
bal. Este libro pretende mostrar que la emergencia de
las pandemias tiene un profundo sustento en la des-
truccion de la naturaleza vy la pérdida irreversible de la
biodiversidad. El andlisis de los procesos ecoldgicos y
evolutivos contribuird a entender los mecanismos, la
persistenciay la aparicién de nuevas variantes de pato-
genos causantes de enfermedades infecciosas.
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