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New reservoirs of henipavirus in America: danger of zoonosis?

Yenddy Carrero® Mike Contreras? Chiquinquira Silva®

RESUMEN

Introduccién: Las zoonosis constituyen mas del 60 % de las
enfermedades infecciosas emergentes e implican mas de 200
agentes. Se ha descrito que en Latinoamérica y el Caribe ciertos
factores como deforestacion, urbanizacion acelerada y degradacion
ambiental, potencian el contacto con reservorios y por ende el
riesgo de transmision. Desde su identificacion, los henipavirus,
en particular el virus Hendra (HeV) y el virus Nipah (NiV), han
sido reconocidos como agentes zoonéticos caracterizados por
poseer reservorios animales naturales capaces de ocasionar
enfermedad grave en humanos. A la fecha se han documentado
brotes en Asia, Oceania y Africa. Sin embargo, investigaciones
recientes han comenzado a explorar la posible circulacion de éste
y otros virus similares en América Latina. Objetivo y métodos:
Se realizd una breve revision de la literatura a fin de establecer el
riesgo de zoonosis en Latinoamérica de acuerdo con los datos y
reservorios documentados. Resultados: Se encontré que, si bien
el riesgo de brote es bajo, estudios en Brasil y Trinidad y Tobago
reportaron muestras reactivas con la glicoproteina de envoltura
viral en murciélagos, aportando pruebas de la posible circulacion
de Henipavirus, aunado al hallazgo del Camp Hill virus en Estados
Unidos en 2025 y la identificacion por primera vez en Brasil de
un virus similar en Marmosa demeraraeque; resaltan el potencial
zoondtico emergente. Conclusién: El hecho de que el virus se
encuentre en otra especie implica que, no solo los mamiferos
descritos como murciélagos o roedores son hospedadores, hecho
que tiene implicaciones en la vigilancia sanitaria y ecoldgica. Se
infiere una potencial circulacién de virus similares a henipa en
ecosistemas tropicales de Suramérica, que facilitaria el contacto
entre animales silvestres, humanos y animales domésticos. Se
necesitan estudios adicionales a fin de determinar la prevalencia del
virus en otros marsupiales y especies silvestres, asi como estudios
serolégicos en humanos que evidencien exposicion inadvertida.

Palabras clave: zoonosis, Henipavirus, epidemiologia, reservorio
de enfermedades.
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ABSTRACT

Introduction: Zoonoses account for more than 60 % of emerging
infectious diseases and involve more than 200 agents. It has been
reported that in Latin America and the Caribbean, certain factors
such as deforestation, rapid urbanization, and environmental
degradation increase contact with reservoirs and, therefore, the risk
of transmission. Since their identification, henipaviruses, particularly
Hendra virus (HeV) and Nipah virus (NiV), have been recognized as
zoonotic agents characterized by natural animal reservoirs capable
of causing serious disease in humans. To date, outbreaks have been
reported in Asia, Oceania, and Africa. However, recent research has
begun to explore the possible circulation of this and other similar
viruses in Latin America. Objetive and methods: A brief review
of the literature was conducted to establish the risk of zoonosis in
Latin America based on documented data and reservoirs. Results:
It was found that, although the risk of an outbreak is low, studies in
Brazil and Trinidad and Tobago reported samples reactive with viral
envelope glycoprotein in bats, providing evidence of the possible
circulation of Henipavirus, coupled with the discovery of Camp
Hill virus in the United States in 2025 and the first identification in
Brazil of a similar virus in Marmosa demeraraeque, highlighting the
emerging zoonotic potential. Conclusion: The fact that the virus is
found in other species implies that not only mammals such as bats
or rodents are hosts, but a fact also that has implications for health
and ecological surveillance. It is inferred a potential circulation
of henipa-like viruses in tropical ecosystems in South America,
which would facilitate contact between wild animals, humans, and
domestic animals. Further studies are needed to determine the
prevalence of the virus in other marsupials and wild species, as well
as serological studies in humans to detect inadvertent exposure.
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INTRODUCCION

Las enfermedades infecciosas emergentes y reemergentes
constituyen un conjunto de enfermedades recientemente
reconocidas o evolucionadas, o previamente identificadas,
que muestran cambios importantes en cuanto a su
distribucién geografica, hospedadora o vectorial a lo largo
del tiempo.

A nivel mundial, se estima que el 60 % de las enfermedades
infecciosas emergentes son zoonosis, produciéndose
alrededor de mil millones de casos de enfermedad al afio y
millones de muertes. Durante las ultimas tres décadas se
han identificado mas de 30 nuevos patégenos humanos, de
los cuales el 75 % se originaron en animales.'
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Dentro de las zoonosis, las infecciones de etiologia viral
representan una grave amenaza para la salud de los
humanos, ya que tienen la capacidad de transmitirse por
aerosoles, contacto directo con animales o sus fluidos, a
través de alimentos o vectores. Se cree que mas de 1,6
millones de especies virales desconocidas de mamiferos
y aves acuaticas tienen la capacidad de infectar a los
humanos, de las cuales casi un 50 % poseen potencial
zoonético.2#

Los henipavirus constituyen virus altamente patégenos,
con un amplio rango de hospedadores animales como los
murciélagos, cerdos, caballos, caprinos, bovinos, felinos y
caninos (Figura 1A), razén por la cual aumenta el potencial
de transmisiones zoonéticas a humanos.5
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Figura 1 (A) Principales reservorios y transmision del Henipavirus
y (B) Caracteristicas clinico-epidemiolégicas de la infecciéon por

Henipavirus Langya. (LayV)

En cuanto a sus caracteristicas (Figura 1B), los henipavirus
(HNVs) corresponde a un género de virus perteneciente a la
familia Paramyxoviridae, orden Mononegavirales. Incluye 4
especies: Virus Hendra, Virus Nipah, Virus Cedro y Langya.
El virus Hendra (HeV) y el virus Nipah (NiV) pertenecen a
la familia Paramyxoviridae, subfamilia Paramyxovirinae,
género Henipavirus. Tienen propiedades morfolégicas y
fisicoquimicas caracteristicas de los paramixovirus. Son
pleomérficos con envoltura y la nucleocépside en espina.
Los viriones miden 40-600 nm de diametro. La glicoproteina
y los picos de la proteina de fusiéon sobresalen a través de
una envoltura lipidica. Tanto el HeV como el NiV tienen un
genoma de ARN de polaridad negativa, monocatenario y
no segmentado (18,2 KB), con seis genes que codifican
seis proteinas estructurales principales: N (proteina de la

Salus

9

nucleocapside), P (fosfoproteina), M (proteina de la matriz),
F (proteina de fusion), G (glicoproteina) y L (proteina
grande).5”

En el afio 2009 se incluyo el virus de Ghana (GhV), el cual
fue aislado del murciélago frugivoro de color pajizo (Eidolon
helvum), el cual esta filogenéticamente relacionado con los
henipavirus zoonéticos Nipah y Hendra. Mientras que en
el aflo 2012 se reportd el virus del cedro (CedPV), aislado
de murciélagos australianos que comparte caracteristicas
significativas con los henipavirus conocidos 8. El virus
Mojiang (MojV) es un henipavirus que se identificé en una
rata de cueva en la provincia china de Yunnan después de
causar la muerte a 3 mineros por una neumonia grave de
etiologia desconocida.®

Se han descrito algunas zonas endémicas en el sudeste
asiatico (NiV) y Australia (HeV). Sin embargo, se han
detectado evidencias seroldgicas y genéticas de estos virus,
o virus similares, en Africa occidental y en América del Sur,
lo cual amplia en la regién de posible incidencia.'

En 2022, se dio a conocer la caracterizacion de un nuevo
henipavirus, el virus Angavokely (AngV), aislado de
murciélagos frugivoros silvestres en Madagascar, el cual
muestra caracteristicas relacionadas con la patogenicidad
en otros henipavirus, sugiriendo que el AngV podria ser un
patégeno tras su propagacion a huéspedes humanos."

En los ultimos afios ha surgido cierta evidencia que amplia
el mapa de reservorios potenciales de henipavirus mas
alla de los murciélagos Pteropus clasicos (Hendra/Nipah).
En América del Sur se detectaron secuencias gendémicas
y sefiales seroldgicas que son compatibles con virus
similares a henipa en distintos mamiferos silvestres. Asi
mismo, un genoma parcial de un virus similar a henipa
fue reportado en una zariglieya (Marmosa demerarae) en
Brasil (denominado Peixe-Boi virus), y estudios serolégicos
han encontrado reactividad a antigenos similares a henipa
en murciélagos brasilefios. Estos hallazgos muestran que
virus filogenéticamente relacionados circulan en la fauna
americana.'

En febrero del 2025, se identificé un nuevo henipavirus
denominado Camp Hill virus, en musarafias de cola
corta del norte en Alabama (EE. UU.) mediante analisis
metagendmico de ARN. Se reportdé que el virus forma
parte de un clado de henipavirus asociado con musaranas,
relacionado con otros virus que también infectan humanos,
aunque a la fecha no existe evidencia de casos humanos’.
Se ha reportado cierta diversidad genética asociada al virus
Nipah, la cual se obtuvo a través de secuenciacién gendémica
de dos linajes genéticos principales de NiV causantes de
enfermedad en seres humanos, el NiV Bangladesh (NiV-B)
y NiV Malasia (NiV-M).4.15

La infeccion ocasionada por el virus Nipah (NiV) se
relaciona con un posible riesgo de pandemia. Si bien en
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la actualidad su distribucion es limitada y resulta letal en
una franja pequefa, es necesario prestar especial atencion
en una época de brotes de enfermedades zoondticas.
Algunos investigadores han mostrado interés por el NiV, sin
embargo, continla siendo un virus poco investigado pero
que representa un alto potencial de riesgo.®

Los Unicos henipavirus con casos humanos confirmados
son Nipah, Hendra y Langya. Los brotes causados por el
virus Hendra (HeV) y el virus Nipah (NiV) se han relacionado
directamente con murciélagos resultando mortales para los
humanos, con tasas de letalidad del 75 % para la infeccion
por HeV y un rango variable entre el 40 % al 80 % para
la infeccion por NiV'"'®. Se han descrito caracteristicas
genéticas y moleculares, una amplia gama de hospedadores
y una elevada virulencia observada en varias especies de
mamiferos, incluido el ser humano, en las que el HeV y el
NiV se han identificado a partir de los demas paramixovirus
que estan bien caracterizados."

La ecologia y los patrones de distribucion que poseen los
henipavirus dependen en gran parte de la circulacién del
huésped reservorio, y el contagio provoca brotes esporadicos
2021 Algunos estudios realizados en murciélagos pteropidos
mostraron los henipavirus y virus similares en el sur y
sudeste de Asia, China, Australia y Africa, y recientemente
en Europa y Sudamérica 222, Los virus HeV y NiV afectaron
a sus hospedadores naturales de murciélagos con informes
esporadicos en la década de 1990 y posteriormente cada
afo desde 2006, cuando se notifico la infeccion de caballos
en Queensland y Nueva Gales del Sur (Australia) con un total
de siete casos humanos, de los cuales cuatro fallecieron. 2°

En Bangladesh se notificaron seis victimas humanas,
principalmente nifios en el mes de enero de 2012 3°-%2 casos
que continuaron apareciendo, llegando a reportarse hasta el
afo 2024 un total de 344 casos de Nipah, que provocaron
245 muertes. Se estima que partir de mayo de 2018,
ocurrieron alrededor de 700 casos humanos del virus Nipah,
con una tasa de letalidad entre el 45y 75% . En 2024 se
reportaron dos brotes de VNi en Malappuram (Kerala), en
julio y septiembre®. Sin embargo, no hay datos consolidados
sobre el total de casos de henipavirus en 2025.

La tasa de letalidad de la infeccion por el VNi es elevada,
con la particularidad de que los signos y sintomas iniciales
de la infeccion son inespecificos, y frecuentemente no se
sospecha el diagnostico en el momento de la presentacion.
Asi mismo, en la actualidad no se dispone de farmacos
concretos o alguna vacuna contra la infeccion por el VNi,
Recientemente en marzo de 2025 el Ministerio de Salud de
Bangladesh report6 tres casos de enfermedad por el virus
Nipah en el pais, con letalidad del 100 %.3®

Los HNVs causan diversas infecciones en humanos, desde
asintomaticas hasta infecciones respiratorias agudas y
encefalitis graves, con una tasa de letalidad de entre el 40
y el 75 % que puede variar en funcion de las capacidades
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locales de investigacion epidemioldgica y de la gestion
clinica ®. El periodo de incubacién suele ser de 4 a 20 dias,
sin embargo, se han reportado periodos de incubacién
de tan solo 2 dias o incluso de un mes. Se han descrito
pacientes asintomaticos durante la infeccion inicial, pero
pueden desarrollar enfermedad neuroldgica grave hasta 4
afos después.®®

Los pacientes diagnosticados de LayV presentan fiebre (100
% de los pacientes), fatiga (54 %), tos (50 %), anorexia (50
%), mialgia (46 %), nauseas (38 %), cefalea (35 %) y vomitos
(35 %), acompafados de trombocitopenia (35 %), deterioro
de la funcion hepatica y renal (35 y 8 %, respectivamente) y
leucopenia (54 %). En el estudio se detectd seropositividad
en cabras (2 %) y perros (5 %). De las 25 especies de
pequefos animales salvajes incluidas, se detectd ARN viral
predominantemente en musarafias (27 %), un hallazgo que
sugiere que la musarafia puede ser un reservorio natural del
LayV, aunque quedan por definir otros aspectos.?

HALLAZGOS EN AMERICA

Aunque histéricamente, la distribucion geografica de los
henipavirus conocida no incluia a Latinoamérica o el
Caribe, esto se traducia en pocas posibilidades o sospecha
de zoonosis en la region. Sin embargo, investigaciones
realizadas en los ultimos afios han puesto de manifiesto
evidencia de circulacion de virus parecidos a henipavirus en
huéspedes animales y seropositividad en animales salvajes,
lo que sugiere que el riesgo podria ser mas alto de lo que
se creia.

A pesar de que en las Américas se han desarrollado
pocos estudios de vigilancia de henipavirus, se ha descrito
evidencia genémica en Costa Rica®*, y estudios seroldgicos
en murciélagos de Brasil®” y Trinidad y Tobago.*

En el continente convergen multiples zoonosis emergentes
(arenavirus, hantavirus, arbovirus tropicales) las cuales
estan impulsadas por ciertos factores como la deforestacion,
expansion humana, cambio climatico y una escasa
vigilancia. Al momento, no se han detectado henipavirus
zoonaticos en la regidn, sin embargo, existe un aumento de
virus parecidos a henipa y su evidente riesgo asociado, los
cuales requieren una vigilancia proactiva.

En Brasil estudios han reportado reacciones serolégicas
que son compatibles con henipavirus en murciélagos
filostémidos, aunque no existe confirmacion completa de
nuevas especies animales infectadas con el virus que se
encuentren totalmente caracterizadas. En el afo 2023
se reportd un virus parecido a henipa en una especie de
zarigieya (Marmosa demerarae), lo que sugiere que los
reservorios pueden ser mas diversos de los que se tenian
registrados.®

Un hallazgo importante constituye el descubrimiento de
un nuevo henipavirus en las musarafas B. brevicauda
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sefialando el potencial de esta especie de musarafia como
reservorio zoonotico que puede albergar multiples virus y
traduciéndose en un riesgo para los humanos. Es conocido
que la musaraia B. brevicauda es un huésped del virus
Camp Ripley (género Orthohantavirus) “°*!. El virus Camp
Ripley resulto abundante en los tejidos de las musarafas
analizadas, por lo tanto, se reportaron coinfecciones mixtas
de hantavirus y henipavirus en las musarafas. Este hallazgo
deja la interrogante de la posible distribucion global de
agentes infecciosos que se creian estaban confinados solo
a ciertas areas geograficas.*

POSIBLES RESERVORIOS EN AMERICA LATINA

Aunque los informes de brotes globales siguen siendo
motivo de alarma en cualquier parte del mundo, se ha
estudiado la posibilidad de detectar posibles reservorios
en América Latina. El estudio de De Araujo et al® tuvo
como objetivo detectar anticuerpos con reactividad cruzada
en muestras de suero de varias especies de murciélagos
en Brasil. De 11 murciélagos, 5 fueron positivos para NiV,
y 9 de 76 muestras de suero analizadas fueron positivas
(~12 %). Aunque la presencia de murciélagos pterépodos
que constituyen importante reservorio, pueden encontrarse
en los tropicos y subtropicos, se han aislado Henipavirus
de estos murciélagos en América Central y del Sur, Asia,
Oceania y Africa Oriental 34 (Figura 2).

Distribucién en ol eje del Continente
Asidtico y Oceania

Reportes en Paises Africancs

Reservorios Americanos

A

Figura 2 Distribucién geografica de los reservorios y casos de
Henipavirus.

En el estudio de 4 localidades de Trinidad y Tobago
proximas a la costa venezolana, se analizaron muestras
de murciélagos mediante inmunoensayo multiplex para
detectar la presencia de anticuerpos reactivos con la
glicoproteina de envoltura de virus del género Henipavirus y
de la familia Filoviridae. Asi mismo, se analizaron muestras
de suero mediante ensayo inmunoenzimatico en busca de
anticuerpos reactivos con las glicoproteinas G y F de Nipah.

De 84 muestras de suero, 28 eran reactivas con la
glicoproteina de envoltura de =1 Henipavirus. Estos
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resultados aportan pruebas de la posible circulacion de
Henipavirus en las Américas. 38

Los murciélagos del género Pteropus son reservorios
naturales de henipavirus, si bien esta familia de murciélagos
no estd ampliamente distribuida en América, se han
detectado henipavirus en otras especies animales, como
roedores, musarafias y marsupiales sugiriendo una amplia
distribucion. Algunos de estos virus saltan de animales
salvajes a especies domésticas, facilitando la transmisién
al ser humano, como ocurrié en brotes anteriores en Asia
y Australia.

Hasta el momento no se han reportado casos humanos
confirmados de infeccién por henipavirus o virus parecido
a henipa en Latinoamérica, sin embargo, las evidencias
seroldgicas y genéticas respaldan una exposicion silvestre
en mamiferos sin diagndstico humano a la fecha.'

En el afio 2022, se notifico la presencia de un nuevo virus
Henipa similar al de la zariglieya (Marmosa demerarae) en
el municipio de Peixe-Boi (Brasil), al que se denomino virus
Peixe-Boi (PBV). La secuenciacion de proxima generacion
y el enfoque metagendmico reveld la existencia de un
genoma virico similar al de Henipa en Brasil y Sudamérica
y la descripcién similar de un virus de Henipa en especies
de marsupiales, de alli la importancia del estudio de
reservorios y posibles focos en Latinoamérica.

Es importante mencionar que esta especie se encuentra
restringida a América del Sur encontrandose en la
Guayana Francesa, Guyana, Venezuela, Peru y Brasil,
caracterizandose por ser arboéreas y nocturnas con una
dieta insectivora y frugivora #546 o cual permitiria compartir
habitat y alimento con algunas especies de murciélagos,
incluidas las especies mencionadas en los estudios de
Trinidad y Tobago y Brasil.

Ante estos hallazgos es importante enfocarse en aspectos
fundamentales como la vigilancia integrada, fortalecimiento
institucional y mayores enfoques en salud necesarios
para anticipar y contener brotes zoondticos en el futuro.
De igual forma la vigilancia epidemioldgica activa es vital
para detectar eventos de salto de especie antes de que
aparezcan brotes o epidemias. Motivado a la alta tasa de
letalidad del virus Nipah y su capacidad de transmitirse
entre humanos, destaca la necesidad urgente de monitoreo
constante ecoldgico, serolégico y gendmico en animales
considerados reservorios.

Los modelos epidemiolégicos contribuirian a optimizar
las capacidades predictivas de brotes futuros, y de esta
manera los entes de salud publica pueden organizar y
destinar recursos de manera efectiva en la prevencion.*

Es importante fomentar la investigacion, el riesgo de
zoonosis por henipavirus en América es real y creciente.
Para ello se requiere la deteccion de virus relacionados
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en fauna local, junto con los factores ecolégicos que
favorecen el contacto humano-animal #. Asi mismo,
incentivar las colaboraciones entre gobiernos, instituciones
de investigacion y organizaciones internacionales es vital
para garantizar una respuesta coordinada a futuros brotes
por henipavirus.*

CONCLUSION

La evidencia, determind la presencia de algunos reservorios
en América, ademas demostré que virus parecidos a henipa
se encuentran en América del Sur y el Caribe en animales
silvestres que incluyen a los marsupiales y murciélagos. A
la fecha no existen reportes confirmados de enfermedad en
humanos causada por estos virus en la region, sin embargo,
la seropositividad y los hallazgos gendmicos indican que
existe un riesgo zoonatico.

Es necesario fomentar estudios multidisciplinarios que
incluyan vigilancia viral, epidemioldgica y ecoldgica para
evaluar el potencial de zoonosis real, y prepararse ante
eventuales emergencias que permitan la identificacion
rapida de casos, el rastreo de contactos, las medidas de
aislamiento, asi como evidenciar el potencial de transmision
entre humanos, hecho que continta planteando desafios
significativos para el control y la prevencion de brotes.
Otro aspecto importante es la necesidad de actualizar los
datos epidemiolégicos disponibles a fin de tener una mayor
comprension del nimero de casos, letalidad y distribucién
mundial.

Financiamiento: La investigacion fue financiada por los
autores, sin apoyo de fuentes externas.

Conflicto de interés: Los autores declaran no presentar
conflicto de interés en la realizacion de la investigacion.
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