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Resumen
Las recientes investigaciones metagenómicas de garrapatas han revelado que sus microbiomas poseen una diversidad microbiana conformada 
por endosimbiontes y patógenos (patobioma), causantes de enfermedades en el humano y otros animales. Las garrapatas son vectores de 
diversas enfermedades al ganado bovino, por lo que un estudio de mayor alcance permitirá elucidar la composición de su microbioma con 
la finalidad de proponer nuevas estrategias de control y prevención como el desarrollo de vacunas antigarrapata. Este proceso resulta ser 
prometedor y posee como base la identificación de bacterias fundamentales para la supervivencia del vector. De acuerdo con este contexto, 
se presenta el abordaje metagenómico aplicado a las garrapatas para la identificación de la microbiota y el respectivo microbioma.
Palabras clave: microbioma, ectoparásitos, endosimbiontes, patógenos, ganado, prevención.  

Abstract
Recent metagenomic investigations of ticks have revealed that their microbiomes have a microbial diversity of endosymbionts and 
pathogens (pathobiome), which cause diseases in humans and other animals. Ticks are vectors of various diseases in cattle, so a more 
extensive study will elucidate their microbiome composition to propose new control and prevention strategies, such as anti-tick vaccines. 
This approach is promising and is based on identifying essential bacteria for the survival of the vector. Therefore, this work presents the 
metagenomic strategy to ticks for identifying the microbiota and the respective microbiome.
Keywords: microbiome, ectoparasites, endosymbionts, pathogens, cattle, prevention.

Introducción

La detección tradicional de los patógenos causantes de enfermedades de interés para el ser humano (por su 
importancia de salud y económica) consiste en general en la identificación de los agentes ya conocidos que 
se asocian con un síndrome clínico particular (Miller et al., 2013). En los laboratorios de diagnóstico existen 
diversos métodos para la identificación de patógenos, que van desde los métodos cromogénicos, los microscó-
picos y los de cultivo hasta las técnicas bioquímicas y moleculares (Franco-Duarte et al., 2019).    

En el sector veterinario, como en algunos otros, aún con la utilización de estos métodos de detección, 
existen muchos patógenos que no se pueden identificar, por lo que así  permanecen. Esto ha llevado al uso 
de nuevas técnicas como la metagenómica, la cual involucra la secuenciación (independiente del cultivo) y 
el análisis de los ácidos nucleicos que se obtienen de una muestra animal de interés (rumen, sangre, heces), 
así como de los vectores de transmisión de enfermedades como las garrapatas que infestan al ganado bovino 
(Miller et al., 2013).
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 El uso de la metagenómica en la identificación de patógenos ha permitido la caracterización de genomas virales 
causantes de la enfermedad respiratoria bovina (Ng et al., 2015), la identificación de genes de resistencia a antibióticos 
en animales (Wang et al., 2020), la detección de patógenos en ríos, agua de mar y sedimentos marinos localizados en 
el Golfo de México  (Escobedo-Hinojosa y Pardo-López, 2017; Hamner et al., 2019), por mencionar algunos logros. 

Las aplicaciones de la metagenómica han permitido un avance significativo en su estudio, por lo que cada vez son 
mayores sus alcances. En función de las líneas de investigación, la metagenómica puede utilizarse y con ello generar 
un mayor conocimiento que permite elucidar a los patógenos que han permanecido sin ser identificados, hasta ahora. 

En este artículo se revisan diversos abordajes que se han llevado a cabo en la investigación pecuaria con la finalidad 
de identificar patógenos causantes de enfermedades que impactan en la salud animal y en las pérdidas económicas 
subsecuentes. Estas aproximaciones han permitido conocer la diversidad de microorganismos presentes en animales 
y sus vectores de transmisión, lo que en un futuro cercano favorecerá el desarrollo de métodos de control, de pre-
vención y de tratamiento de enfermedades que afectan diversos sectores veterinarios. Por ejemplo, en los últimos 
años, se ha propuesto el potencial de las vacunas antigarrapata desarrolladas a partir del conocimiento de los grupos 
bacterianos que conforman su microbiota. La base de este procedimiento es el conocimiento de los taxones clave 
en el microbioma de la garrapata y en el desarrollo de una formulación que después sea utilizada para inmunizar a 
un hospedero y exponerlo para que las garrapatas de este se alimenten. Los resultados que han observado van desde 
la disminución de la abundancia de los taxa clave mediada por anticuerpos taxón-específicos, así como por una 
disrupción en su microbioma.  

1. Las garrapatas y su diversidad microbiana

Las garrapatas son ectoparásitos hematófagos de vertebrados con una alta eficiencia como vectores de transmisión 
de patógenos. Según su hábito de alimentación y su proceso de digestión, se favorece la adquisición y transmisión 
de patógenos debido a que a lo largo de su vida en el hospedador (bovino) las hembras se alimentan por largos 
periodos y, en cada ingesta, existe el riesgo potencial de adquirir y transmitir nuevos patógenos.

El conocimiento de la diversidad microbiana que existe en los vectores artrópodos que tienen una importancia 
médica para los animales, en específico para el ganado bovino, es fundamental cuando se trata de monitorear 
infecciones endémicas, de identificar patógenos zoonóticos emergentes o para desvelar las bacterias asociadas con 
hospederos (Aguilar-Díaz et al., 2021, Carpi et al., 2011). El caso particular de las garrapatas y los patógenos que 
transmiten son una amenaza constante para la salud animal alrededor del mundo debido a que su presencia en el 
ganado bovino implica pérdidas económicas considerables. Por esta razón, revelar la diversidad de organismos, 
patógenos y no patógenos que poseen mediante técnicas de secuenciación se ha convertido en una herramienta 
muy útil (Cabezas-Cruz et al., 2019). 

De acuerdo con la definición del microbioma, se trata de una comunidad microbiana característica que coexiste 
en equilibrio integrada dentro de macroecosistemas que incluyen a los hospederos eucariontes, y que forma un 
microecosistema dinámico (Berg et al., 2020). En las garrapatas su microbioma está conformado por las bacterias 
endosimbiontes que pueden tener un efecto benéfico, dañino o neutro en sus hospederos, además del rol que 
tienen en la adecuación, la adaptación nutricional, el desarrollo, la reproducción y la inmunidad, sin dejar atrás 
su habilidad para sobrevivir dentro, de cambiar la adecuación de los poblaciones y de enfrentar el reto de ser 
transmitidas de una generación de garrapatas a otra (Pollet et al., 2020). 

Los patógenos transmitidos por garrapatas (TBPs por sus siglas en inglés) son todos aquellos microorganismos 
que son propagados a los vertebrados y que pueden causar una enfermedad. Algunas de las especies de garrapatas, 
cuyos microbiomas se han identificado alrededor del mundo, que afectan al ser humano y otros animales son Ixodes 
ricinus, Rhipicephalus bursa, R. microplus R, sanguineus, R. annulatus, Amblyomma americanum, Hyalomma margina-
tum, Hy. scupense, Haemaphysalis punctata, H. longicornis y Dermacentor marginatus (Egan et al., 2020; Grech-Angelini 
et al., 2016; Rodríguez-Vivas et al., 2017; Silatsa et al., 2019; Zhuang et al., 2018). 
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Referente al microbioma de ciertas garrapatas, se ha observado que varían en concordancia con su etapa de 
desarrollo. Por ejemplo, en I. scapularis (causante de la enfermedad de Lyme en humanos y parásitos de venados) 
su comunidad microbiana en general es abundante en todos sus órganos para el género Rickettsia; sin embargo, su 
presencia decrece conforme avanza el desarrollo de la garrapata. De hecho, la diversidad microbiana de esta garrapata 
se ve enriquecida por bacterias asociadas al suelo, agua y plantas, lo que sugiere una adquisición de microorganismos 
fuera del hospedero. Este tipo de descubrimientos refuerza el hecho de que el enriquecimiento y adquisición de nueva 
microbiota tiene diferentes fuentes en el medioambiente (Zolnic et al., 2016). Por otro lado, el microbioma también 
varía de acuerdo con el órgano de la garrapata, ya que se ha identificado una baja diversidad bacteriana estable en el 
ovario de I. ricinus (parásito de ganado vacuno, ovejas y ciervos) en comparación con la diversidad de otros órganos 
como el intestino, en donde su composición fluctúa cuando ocurre la ingesta de sangre (García-Guizzo et al., 2020).

2. Análisis metagenómico de garrapatas

En los últimos años los métodos moleculares han suplantado a los métodos clásicos que se han utilizado para la 
detección de los patógenos transmitidos por garrapatas. Las ventajas de los métodos moleculares son la velocidad, 
la sensibilidad, la especificidad y el rendimiento, lo que ha resultado en un incremento de hasta cientos de microor-
ganismos identificados en los microbiomas de las garrapatas (Tokarz y Lipkin, 2020). La metagenómica es una 
herramienta molecular que tiene como finalidad conocer el genoma microbiano que se obtiene de forma directa 
de las muestras ambientales, en donde no importa la naturaleza de la muestra o la abundancia de las entidades 
microbianas. Esto ha permitido la bioprospección del potencial genético de los microorganismos al permitir el 
acceso a un mundo inexplorado de diversidad microbiana proveniente de ambientes inusuales (Pereira, 2019). Las 
dos principales estrategias metagenómicas son a) la que se basa en la secuenciación y b) la metagenómica funcional. 
La primera involucra la secuenciación metagenómica y su posterior análisis, en tanto que la segunda se basa en el 
escrutinio de librerías de DNA o cDNA para la identificación de genes de interés (Narayanan et al., 2020) (figura 1).  

FIGURA 1
Metodología basada en la metagenómica para el análisis de microbiomas de garrapatas

Fuente: elaboración propia parcial con imágenes de Mind the Graph.[1]
Nota: el estudio metagenómico de estos ectoparásitos demanda un paso de colecta de muestra, extracción de material genético, 

secuenciación de microbioma o de marcadores moleculares y el análisis in silico respectivo de las secuencias obtenidas con 
herramientas bioinformáticas y bases de datos disponibles en línea.
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3. Factores que inciden en la composición del microbioma de garrapatas

En garrapatas, los endosimbiontes pasan de la madre a la progenie por transmisión transovárica, siendo la 
microbiota materna la primera comunidad bacteriana en inocular a las larvas en desarrollo, mientras que los 
microbios de la parte paterna serían adquiridos en el momento de la copulación; con ello, se enriquecería la 
diversidad del microbioma (Narasimhan et al., 2014a). Otros factores que también estarían causando un efecto 
en la diversidad del microbioma en las garrapatas son la especie y el sexo, la temperatura y humedad de la ubica-
ción geográfica, la ingesta de sangre del hospedero vertebrado, así como la localización física dentro de la misma 
garrapata (intestino, aparato reproductor, etc.) (Andreotti et al., 2011). Los propios miembros del microbioma 
pueden influenciar la composición del resto de la comunidad e, incluso, la diversidad genética del hospedero 
vertebrado tendría un efecto en el microbioma debido a la posibilidad de transmitir bacterias durante la ingesta 
de sangre (Abraham et al., 2017).

Por otro lado, está bien documentado el efecto del ambiente sobre el microbioma de las garrapatas, tal como 
se ha reportado en las comparaciones entre garrapatas silvestres de I. scapularis y las que se mantienen en con-
diciones de laboratorio (Narasimhan et al. 2014a). 

La carga de patógenos y la diversidad genómica de los microbiomas en garrapatas puede alcanzar hasta más de 
100 géneros distintos, como se ha observado en el resultado del análisis metagenómico y los perfiles bacterianos 
taxonómicos de I. ricinus (Carpi et al., 2011). 

La composición microbiana de las garrapatas Hyalomma anatolicum y R. microplus mostró un total de 1 786 
unidades taxonómicas operacionales en donde se encuentran representados 25 fila, 50 clases y 342 géneros, siendo 
los fila Proteobacteria, Firmicutes, Actinobacteria y Bacteroidota los grupos más representativos (Adegoke et al., 
2020). Este tipo de investigaciones revela la diversidad microbiana que existe en un determinado ambiente. Un 
aspecto fundamental en este tipo de investigaciones es cómo se modifica la diversidad microbiana ante la presencia 
de patógenos. Un ejemplo es R. microplus, en donde la riqueza y composición microbiana disminuye cuando la 
garrapata está infectada con Theileria sp.; este fenómeno, en donde el microbioma se modifica por la presencia de 
un patógeno, es llamado disbiosis inducida por patógenos (Adegoke et al., 2020). Otro ejemplo de cómo la compe-
tencia y facilitación entre los microbios impacta en el microbioma, se ha identificado en la garrapata Dermacentor 
variabilis, en donde las especies patógenas de Rickettsia previenen la coinfección con otras especies de Rickettsia 
(Macaluso et al., 2002), en tanto que la presencia del endosimbionte Francisella sp. incrementa la colonización 
exitosa patogénica de Francisella novicida y Anaplasma marginale en Dermacentor andersoni (Gall et al., 2016).

En las garrapatas del género Ixodes que comúnmente coinfectan al hombre, animales domésticos o fauna 
silvestre, se han reportado patrones de coinfecciones que aún no se determinan si son influenciados por las 
preferencias ambientales de los patógenos, la adquisición paralela de comunidades microbianas provenientes 
de los hospederos o adquiridos a través de las interacciones microbio-microbio que ocurre en las garrapatas 
(Aivelo et al., 2019). 

Sin embargo, se ha reportado que la disbiosis en I. scapularis afecta la integridad de la matriz peritrófica de la 
garrapata, con lo cual disminuye el éxito de la colonización de especies de Borrelia burgdorferi, lo que sugiere que el 
patógeno requiere la presencia de una microbiota intacta para poder invadir a la garrapata (Narasimhan et al., 2014). 

Por lo que se ha mencionado, es indispensable recalcar el impacto crucial que tiene la comunidad microbiana 
por la competencia del vector y, por ende, en la dinámica de la enfermedad. 

La mayoría de los microbiomas identificados en garrapatas se han obtenido a partir de homogenizados de 
garrapatas; sin embargo, también se han obtenido los microbiomas a partir de algunos órganos en los que se 
incluye el intestino, el tracto reproductivo y las glándulas salivales. Este tipo de análisis es determinante, dado 
que la mayoría de los patógenos transmitidos por TBPs llegan a los hospederos vertebrados utilizando como 
vía las glándulas salivales (Gall et al. 2016; Narasimhan et al. 2014b) (figura 2). 
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Parece que, de acuerdo con la especie de garrapata, existen algunos miembros representativos en cuanto a 
género, sea cual sea su ubicación geográfica, lo que refuerza el hecho de que hay endosimbiontes obligados en las 
especies de garrapatas (Narasimhan y Fikrig, 2015).

Muchos de los microorganismos detectados en las garrapatas se han identificado a partir de homogenizados 
de las mismas; sin embargo, también se han identificado en estadios como ninfas y adultos (Stenotrophomonas, 
Sphingobacterium, Pseudomonas y Acinetobacter) (Narasimhan et al. 2014b); Moreno et al. 2006) y en órganos 
específicos como glándulas salivales, intestino, ovarios y huevos o, incluso, en la saliva (Greay et al., 2018).

Para ejemplificar este hecho, en D. andersoni se ha reportado que su composición bacteriana varía entre ór-
ganos (Gall et al., 2016). En el intestino medio se identificaron dos grupos de endosimbiontes: Francisella spp. 
y Francisella-like, en tanto que la microbiota de las glándulas salivales está conformada en su mayoría por Arse-
nophonus spp. La presencia del endosimbionte Francisella-like en el intestino medio no es sorprendente, dado 
que esta bacteria sintetiza vitamina B que es deficiente en la sangre de la que se alimentan las garrapatas (Duron 
et al., 2018). También en esta garrapata se ha reportado que sus principales endosimbiontes Rickettsia, Francisella, 
Arsenophonus y Acinetobacter cambian en proporciones contrastantes a lo largo de tres generaciones en el intes-
tino medio y las glándulas salivales de garrapatas adultas (Clayton et al., 2015). Segura et al. (2020) reportaron 
la presencia de distintos fila de bacterias en el intestino y las glándulas salivales de R. microplus mediante dos 
abordajes: dependiente e independiente de cultivo. En este trabajo identificaron predominantemente los grupos 
Proteobacteria y Bacteroidetes en glándulas salivales e intestino de R. microplus en condiciones independientes 
de cultivo, en tanto que los grupos Proteobacteria, Ca. Saccharibacteria y Firmicutes fueron los más abundantes 
en los mismos tejidos, pero en condiciones dependientes de cultivo. Estos resultados evidencian aún más que las 
poblaciones microbianas se modifican en respuesta a diversos factores; contrario a lo que se podría pensar, una 
entidad microbiana cambiante podría ser visualizada como una comunidad que se puede modular para favorecer 
cierto tipo de microorganismos. De esta forma, se estaría implementando una estrategia basada en el conocimiento 
de un microbioma determinado.  

FIGURA 2
Especies de garrapatas que afectan al ganado bovino reportadas en el mundo

Fuente: elaboración propia parcial creada con imágenes de Mind the Graph. 
Nota: las garrapatas albergan microorganismos endosimbiontes y patógenos que adquieren a través de las picaduras de sus 
hospederos y por vía materna, además de que esta diversidad microbiana está influenciada por factores como el ambiente, 

sexo, especies, entre otras.
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4. Potenciales aplicaciones del análisis metagenómico en garrapatas

La complejidad de las garrapatas, así como de las bacterias causantes de las infecciones que transmiten requieren 
un estudio basado en métodos de investigación novedosos, como el que ofrece el abordaje metagenómico. Este 
abordaje ha favorecido el desarrollo de métodos de identificación de patógenos en garrapatas, como el que reporta-
ron Zhuang et al. (2018), en donde utilizaron garrapatas adultas de H. longicornis y, además, mediante una análisis 
metagenómico revelaron la presencia de potenciales patógenos para el ganado en la región central de China, in-
cluyendo Anaplasma bovis, Anaplasma centrale, Rickettsia heilongjiangensis, Rickettsia sp., R. raoultii y Babesia sp., 
además de identificar al bunyavirus STFS (SFTSV), causante de la fiebre severa con síndrome trombocitopénico, 
una enfermedad infecciosa emergente en humanos. Este virus fue identificado en una coinfección con A. bovis.

El estudio de la composición y diversidad del microbioma de las garrapatas H. anatolicum y R. microplus también 
ha sido estudiado desde un enfoque metagenómico  con la finalidad de conocer las poblaciones endosimbiontes 
y patógenas que contienen (Adegoke et al., 2020).

Esta aproximación ha permitido la comparación de los diversos géneros de bacterias que puede tener una 
garrapata que es exclusiva de un hospedero, como R. microplus y la garrapata H. anatolicum que puede llegar a 
tener entre dos y tres hospederos en su ciclo de vida. La detección de patógenos en garrapatas permite mantener 
acciones de vigilancia epidemiológica en las poblaciones humanas y en los sistemas ganaderos de tal forma que 
se prevengan los brotes de enfermedad (Clow et al.,  2019; Segura et al., 2020). 

El estudio de la diversidad microbiana de garrapatas I. ricinus ha permitido evaluar la carga de patógenos en su 
microbioma, gracias a lo cual ha revelado los perfiles taxonómicos de hasta 108 géneros  pertenecientes a todos 
los fila bacterianos conocidos (Neelakanta y Sultana, 2013). 

Conociendo las bacterias endosimbiontes (Wolbachia y Rickettsia) y patógenas (Borrelia, Candidatus Neoe-
hrlichia, Anaplasma y Babesia), se facilita la vigilancia epidemiológica de varios patógenos zoonóticos, así como 
también se favorece el desarrollo de mejores estrategias de control (Stewart y Bloom 2020). 

La capacidad vectorial de las garrapatas es un reto que demanda conocer cómo se modulan las poblaciones 
microbianas en éstas para favorecer o no la colonización de bacterias patógenas que utilizan a la garrapata como 
vector de transmisión. Un ejemplo de esto es la comunicación que mantienen la microbiota endógena y el intestino 
de I. scapularis con la finalidad de modular la integridad funcional y estructural del intestino de la garrapata en 
favor de la colonización de Borrelia (Narasimhan et al., 2014). El elucidar cómo ocurre esta modulación es fun-
damental para proponer formas de control de los patógenos transmitidos por garrapatas (Abraham et al., 2017). 

En este punto es importante mencionar las aplicaciones de la caracterización del microbioma de la garrapata: 
el desarrollo de vacunas antigarrapatas. Una propuesta que ha tomado gran auge debido a los exitosos resultados 
obtenidos mediante la manipulación del microbioma. Las vacunas antigarrapatas se basan en el hecho de carac-
terizar su microbioma para identificar géneros de bacterias que sean clave. Habiendo identificado estas bacterias, 
se cultivan en condiciones controladas y se inmunizan ratones con bacterias vivas con la finalidad de inducir la 
producción de anticuerpos. Eventualmente, los ratones son infestados con garrapatas para que éstas se alimenten 
y los anticuerpos tengan como blanco las bacterias en la garrapata, tal como fue descrito por Mateos-Hernández 
et al. (2021), quienes identificaron a la familia Enterobacteriaceae como un taxón clave en el microbioma de 
I. ricinus e I. scapularis. La inmunización de ratones con Escherichia coli, una bacteria de esa familia, indujo la 
producción de anticuerpos anti-E. coli IgM e IgG, los cuales se asociaron con una alta mortalidad de garrapatas 
que se alimentaron de los ratones infestados. Los principales resultados de este abordaje son la disminución del 
taxón clave en el microbioma de la garrapata, así como la disrupción de su microbioma. 

Estos resultados sugieren que una alteración del microbioma mediante una respuesta inmune dirigida en 
contra de bacterias clave para éste interrumpe la homeostasis y repercute en la alimentación de la garrapata y su 
sobrevivencia.
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Prospectiva

Los métodos que se han aplicado al estudio de la diversidad microbiana han cambiado con el tiempo. En la ac-
tualidad, unos de los abordajes que brinda mayor información sobre esta diversidad es el análisis metagenómico. 
A través de este procedimiento se ha logrado elucidar cómo está conformada la microbiota y el microbioma de 
distintas especies de garrapata y de sus diversos órganos, cuya información es valiosa si se piensa en el desarrollo 
de nuevas estrategias para su control y de las enfermedades que transmite. Una de las estrategias basadas en la 
información del microbioma que se ha propuesto es la de modular ciertas poblaciones bacterianas que están 
asociadas a la garrapata; de tal forma, al inducir una disbiosis en su microbiota se evitaría la transmisión de 
determinados patógenos. Este tipo de alternativas ofrecería un nuevo panorama al uso de acaricidas químicos 
que se usan para tratar las infestaciones de garrapatas que resultan, además, ser altamente contaminantes para 
el ambiente y tóxicos para el ser humano. Cabe mencionar que el potencial de modular la microbiota de un 
organismo no es una perspectiva de largo plazo, ya que, por ejemplo, en el ser humano la modulación de las 
diferentes microbiotas que posee en el cuerpo y los órganos ha permitido enriquecer aquellas poblaciones 
que son benéficas para el mismo y que controlan a las poblaciones patógenas. En el caso de las garrapatas se 
ha propuesto el uso de vacunas antimicrobiota con la finalidad de lograr esta modulación. Por otra parte, la 
identificación de la diversidad microbiana de las garrapatas abre la posibilidad de enfocarse en poblaciones 
específicas y estudiar en un nivel molecular la colección de genes y sus productos que estarían relacionados 
con mecanismos de patogenicidad que favorecen la colonización de los diversos órganos de las garrapatas, 
como los análisis de metagenómica funcional que permiten conocer el potencial funcional de los genes de 
los organismos identificados con la finalidad de realizar una caracterización de las proteínas codificadas. Este 
enfoque permite elucidar la participación de las proteínas en rutas metabólicas que resulten de interés para el 
desarrollo de nuevos métodos de control de la garrapata. Por ejemplo, en garrapatas se han identificado proteí-
nas que están involucradas en la síntesis del complejo de vitamina B que tendría un papel determinante como 
parte de la nutrición del hospedero provista por la microbiota de la garrapata. Una vez que se identifiquen las 
bacterias productoras del complejo de vitamina B, estas podrían ser un blanco específico para su eliminación 
del hospedero.

Conclusiones 

La aplicación de herramientas de mayor alcance y profundidad en el sector veterinario, como es la metage-
nómica, facilita el estudio de las comunidades microbianas asociadas a los vectores artrópodos de impor-
tancia médica. Por medio de este estudio puede elucidarse el microbioma de garrapatas y realizar estudios 
de bioprospección dirigidos al desarrollo de estrategias de identificación de patógenos que permitan la 
utilización de las bacterias y sus enzimas. El conocimiento de la diversidad microbiana y los análisis meta-
genómicos también permiten proponer y desarrollar estrategias novedosas para la prevención y control de 
enfermedades transmitidas por vectores. 

Adicionalmente, los estudios metagenómicos de garrapatas de ganado facilitan la vigilancia epidemiológica 
de patógenos zoonóticos, la probable presencia de infecciones endémicas, así como profundizar en su estudio 
ecológico y en los microorganismos que transmiten.    
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