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RESUMEN 
 
Actualmente el 56% de la población mundial vive en ciudades, y se calcula que para el 

año 2050, 7 de cada 10 personas vivirán en ellas. Por lo tanto, gran parte del contacto 

entre humanos y animales, aparte de las mascotas, se producen y se producirán en las 

áreas verdes de las grandes ciudades. Este contacto puede generar interacciones muy 

beneficiosas, pero también, potencialmente, la transmisión de agentes infecciosos entre 

fauna silvestre y seres humanos. Por ello, dentro del concepto “One Health”, la 

interacción entre la salud humana, la sanidad ambiental y la sanidad animal tendrá su 

máximo exponente en los grandes parques de las grandes ciudades. En este contexto, la 

avifauna de los parques y jardines desempeña un papel muy relevante, ya que es la que 

presenta una mayor interacción con el público, especialmente las aves ornamentales.  

 

Este estudio Lene como objeLvo principal conocer el estatus sanitario de esta avifauna, 

seleccionando para ello aves de los tres grandes grupos más representaLvos que 

podemos encontrar en los parques y jardines: 1- fauna invasora, empleando a la cotorra 

gris argenLna (Myiopsi=a monachus) y a la cotorra de Kramer (Psi=acula krameri) como 

especies modelo, y que actualmente ocupan las grandes ciudades y con un aumento 

exponencial de población; 2- aves ornamentales, empleando a los patos domésLcos e 

híbridos (Anas sp.) en semilibertad como especie representante del estado de salud de 

las láminas de agua de los grandes parques y que Lenen un estrecho contacto con el 

público que los frecuenta a través del ocio y la alimentación; 3- aves paseriformes, el 

grupo más abundante de las especies silvestres que habitan estos espacios ajardinados, 

que, a su vez, presentan poblaciones migratorias y residentes. 

 

La selección de esta Lpología de aves nos permite establecer tres hipótesis/predictores: 

1- que las especies invasoras podrían portar patógenos también exóLcos para las 

poblaciones de desLno; 2- que las especies ornamentales pueden ser buenas cenLnelas 

de los principales agentes zoonóLcos; y 3- que las especies de paseriformes, 

especialmente las migratorias pueden difundir nuevas variantes de dichas 

enfermedades. 
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Como representación de los grandes parques urbanos se han realizado los muestreos en 

algunos de los más emblemáLcos y visitados de grandes ciudades, como son los Jardines 

del Buen ReLro en Madrid o el Parque de María Luisa en Sevilla.  

 

Los patógenos seleccionados para la determinación del estado sanitario de las 

poblaciones de aves de estos parques y su riesgo potencial para las personas que entran 

en contacto con ellas, son aquellos con más relevancia epidemiológica y algunas de 

declaración obligatoria, como Chlamydia psi=aci, Campylobacter jejuni, enterobacterias 

como Salmonella spp. y cepas de Escherichia coli zoonóLcas y el virus de la influenza 

aviar. También se ha incluido el virus de la enfermedad de Newcastle, que, a pesar de 

tener un escaso potencial zoonóLco, adquiere mucha importancia por ser de declaración 

obligatoria en aves de producción. 

 

Del estudio en avifauna invasora destacan las prevalencias del 23,8% de Chlamydia 

psi=aci y del 9,5% de Escherichia coli enteropatogénica (EPEC) en cotorra gris (n=21), así 

como la presencia del virus de la influenza aviar en cotorras de Kramer (n=60), con una 

prevalencia de 13,3%, de EPEC, con un 15% y del virus de la enfermedad de Newcastle 

con un 3,3% de prevalencia. La caracterización molecular del gen ompA en los posiLvos 

a Chlamydia psi=aci, demostró la presencia de genoLpos E y E/B, presentes previamente 

en palomas bravías (Columba livia), hecho que sugiere una transmisión de palomas a 

cotorras grises. 

 

En cuanto a la avifauna ornamental, se realizó el análisis sanitario de los patos 

domésLcos de los Jardines del Buen ReLro (Madrid) a lo largo de 11 años, desde el 2008 

hasta el 2020, con interrupción de los análisis en 2012 y 2013. También se incluyeron 

ejemplares residentes en el parque de Juan Carlos I en Madrid, capturados en 2009 y 

2010. El patógeno más frecuente hallado en este estudio fue Campylobacter jejuni, con 

una prevalencia total del 13%, destacando también la detección del virus de la 

enfermedad de Newcastle en un 10,1% de los casos, además de prevalencias menores 

de Salmonella spp. (2,3%), Chlamyidia psi=aci (2%), Escherichia coli EPEC (0,6%), virus 

de la influenza aviar (2,3%) y Yersinia enterocoliFca (0,6%). 
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Por úlLmo, se capturaron a conveniencia 63 aves paseriformes, pertenecientes a 17 

especies diferentes, procedentes de dos parques a lo largo de sepLembre de 2019: Juan 

Carlos I (n=24; predominio de aves residentes) y Madrid Río (n=39; predominio de aves 

migratorias). El estudio descartó la presencia de los principales agentes patógenos. En 

cuanto al resto de enterobacterias y otras bacterias Gram negaLvas, se obtuvieron un 

total de 18 aislados diferentes; destacando la presencia de Aeromonas sp., con una 

prevalencia general del 42,9%.  

 

Los resultados obtenidos en la presente tesis sólo han permiLdo validar la segunda 

hipótesis formulada, ya que los patos domésLcos actúan como buenos cenLnelas del 

estado de salud del medio, proporcionando información fundamental sobre el nivel de 

agentes zoonóLcos presentes en los parques y jardines. También nos sugieren la 

interrelación entre disLntas especies, como las palomas y las cotorras grises, donde 

existe una posible transmisión de agentes infecciosos entre ambas especies, y quizás, 

entre las palomas y las anáLdas ornamentales. Esto pone de manifiesto la necesidad de 

controlar sanitariamente las poblaciones de especies introducidas (aves ornamentales y 

aves invasoras). Por úlLmo, una buena biodiversidad podría disminuir la transmisión 

entre estas especies, visto el papel de las paseriformes en cuanto a la epidemiología de 

las principales zoonosis de origen aviar.  
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1.-INTRODUCCIÓN 
 

1.1.-Papel de los Parques urbanos en las grandes ciudades 

 

Los parques urbanos Lenen cada vez más importancia en las grandes ciudades, siendo 

unos valiosos indicadores de la calidad de vida de éstas. El concepto de parque urbano 

surgió en el siglo XIX, y su importancia es tal, que marca la configuración de las urbes en 

todo el mundo. Su inclusión en la ciudad es un elemento modulador de la contaminación 

y ayuda a controlar la temperatura y la humedad (Pincetl & Gearin, 2005). 

 

Además, existe un efecto cohesionador debido al uso público, siendo un espacio de 

deporte individual o colecLvo, esparcimiento y punto de encuentro social y familiar 

(Peters et al., 2010). En el entorno de las grandes ciudades, a veces son el único modo 

de disfrutar y conocer la naturaleza (Cranz & Boland, 2004), y se consideran islas de 

biodiversidad, donde pueden proporcionar un refugio para las que la ciudad suponga un 

entorno hosLl (Cornelis & Hermy, 2004). Durante los úlLmos años, los medios urbanos 

se han ido reconociendo como puntos calientes de biodiversidad, tanto de especies de 

flora como de fauna, y su estudio ha permiLdo desarrollar actuaciones para la 

conservación. Al presentar una enorme diversidad de hábitats y heterogeneidad de 

microhábitats, pueden albergar una biodiversidad parLcularmente destacable para un 

paisaje urbano, pese a que su papel inicial sea el recreaLvo. 

 

Estudiar la biodiversidad urbana es un asunto complejo, teniendo en cuenta la 

heterogeneidad de las grandes ciudades. Alternan zonas totalmente urbanizadas con 

zonas verdes, rastrojos, herbazales, plazas y parques, con una serie de recursos como 

alimento, agua, lugares para la anidación y refugio frente a los cambios estacionales. 

 

El contacto entre personas y animales silvestres y en semicauLvidad se hace más patente 

y estrecho en parques dentro de la ciudad, destacando la oportunidad de interactuar, 

especialmente para los niños, con algunas especies animales no muy frecuentes en el 

terreno humano como palomas, patos, ardillas y pájaros. Los lugares que combinan agua 
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y diferentes Lpos de plantas incluido árboles de gran porte, dan la oportunidad para 

atraer diferentes Lpos de animales, y la introducción de fauna ornamental, por lo que 

son más visitados para la observación e interacción con gran diversidad de especies 

(Páramo & Mejías., 2004). 

 

Dentro de los parques urbanos, la variabilidad de especies se correlaciona directamente 

con el tamaño de estos, observándose un aumento en las zonas de mayor tamaño 

(Strohbach et al., 2013). Además, hay una disminución de insecuvoros en parques de 

pequeño tamaño, presentando sobre todo especies generalistas o granívoras (Chace & 

Walsh, 2006). La interacción de los animales con la población humana en los parques 

normalmente viene dada por los aportes de alimentación y el contacto con heces de 

animales, depositadas tanto en el suelo como en el mobiliario urbano, así como también 

en el agua de estanques y fuentes. 

 

Si bien, algunos parques son islas dentro de las ciudades, muchos están comunicados 

por calles arboladas, que funcionan como corredores ecológicos para disLntas especies 

(Fernández-Juricic & Tellería, 2000). Por úlLmo, hay que tener catalogar como puntos de 

atracción de fauna, y por lo tanto de biodiversidad, los puntos en los que se realiza aporte 

de alimentación para la fauna ornamental en los parques, en los que la mayoría de 

aporte de comida está disponible para las demás especies que habitan el parque, 

favoreciendo principalmente a las especies generalistas y granívoras. 

 

El presente estudio se ha hecho principalmente en Madrid, ciudad que cuenta con más 

de 6000 hectáreas de parques y zonas verdes. Son parques que cuentan con arbolado 

maduro, una superficie mínima para tener vegetación variada, y en algunos casos con 

láminas de agua que consLtuyen factores importantes de atracción de fauna.  

 

A conLnuación, señalamos los más destacados según los parámetros de tamaño, Lpo y 

diversidad de vegetación, presencia de fauna ornamental, láminas de agua y presencia 

de cajas nido (Figura 1).
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             Figura 1.-Parques de Madrid con Fauna introducida y especies invasoras. Elaboración propia. 
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En Sevilla, uno de los parques más grandes y emblemáLcos es el Parque de María Luisa, 

con una superficie de 340.000 m2 cuadrados, y alberga la mayor diversidad de especies 

de la ciudad (Figura 2). Además, presenta la mayor población en Andalucía de cotorra de 

Kramer (Psi=acula krameri), especie invasora cuyo número esLmado es de 1798 

ejemplares (López et al., 2019). 

 

 
Figura 2.-Ubicación del Parque de María Luisa en la ciudad de Sevilla. Elaboración propia 

 

1.2.-Avifauna autóctona urbana 

 

En las ciudades habita una gran diversidad de fauna. Como ejemplo, podemos citar las 

62 especies de aves diferentes en el Parque del Oeste en Madrid, parque situado en 

medio de una gran ciudad (López et al., 2022). Entre esta avifauna se pueden disLnguir 

las especies sinantrópicas, que se han adaptado totalmente al medio urbano, adecuando 

su ciclo, nidificación y alimentación a las poblaciones humanas, teniendo como 

consecuencia un claro aumento de su población, como por ejemplo la paloma bravía 

(Columba livia). Cabe destacar que esta especie de 2014 a 2015, aumentó su población 

en un 25% (Sainz-Borgo, 2021). 
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Dentro de la avifauna presente en los parques urbanos, se pueden disLnguir dos grupos 

generales según la adaptación al entorno urbano: por una parte, aquellas que están 

habituadas a las acLvidades humanas, como los gorriones comunes (Passer domesFcus) 

y las palomas bravías (Columba livia), y las que Lenen requisitos específicos respecto al 

hábitat. Todas las especies que se alimentan en los árboles y en el suelo y anidan en 

árboles, excepto las dos especies citadas, Lenen una menor abundancia e índice de 

reproducción sobre todo en parques pequeños, donde no hay mucha superficie interior 

para reducir el impacto del tráfico y del resto de acLvidades humanas (Fernández-Juricic, 

2001).  

 

Hacia los límites de los parques, existen modificaciones microclimáLcas (Báldi, 1999), 

que pueden incidir en la escasez de recursos alimentarios, incluidos la disponibilidad de 

insectos. Así, en parques fragmentados o pequeños, donde hay más canLdad de espacio 

perimetral respecto al área interior, disminuirá la diversidad de aves, especialmente 

insecuvoras (Bolsinger & Flückiger, 1989).  

 

El tráfico de automóviles, al traspasar un nivel umbral el ruido que producen, disminuye 

la calidad del hábitat para la reproducción de las aves al aumentar el estrés y causar una 

distorsión en la comunicación vocal. Su combinación con el paso de peatones por los 

límites de los parques provoca disminución de abundancia y diversidad de especies, 

aumentando en los parques de superficie más pequeña (Reijnen et al., 1997). Como 

consecuencia, en las zonas limítrofes de los parques existe una disminución de la 

abundancia de aves (Patón et al., 2012). No obstante, algunas especies más generalistas 

como la urraca (Pica pica), el gorrión común (Passer domesFcus) y la paloma bravía 

(Columba livia) se ven favorecidas, estando sus densidades directamente relacionadas 

con la urbana (Jokimaki & Suhonen, 1998). De hecho, algunas especies generalistas 

como el mirlo común (Turdus merula) se han adaptado al entorno humano, de tal 

manera que producen menores canLdades de corLcosterona en respuesta al estrés en 

comparación con los que viven en entornos no urbanizados (Partecke et al., 2006). 
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Hay que destacar como un factor de impacto en las poblaciones de aves la presencia de 

gran número de perros y de gatos asilvestrados, cuya incidencia se ha documentado. Por 

ejemplo, en Canadá, las poblaciones de gatos matan entre 100 y 300 millones de aves 

por año (Blancher, 2013). 

 

Así pues, los grandes parques urbanos se muestran como refugios de muchas especies 

de avifauna que de otra manera no podrían habitar un entorno considerado hosLl para 

ellas por la falta de vegetación, láminas de agua accesibles y la alta densidad humana.  

En los parques, estas especies encuentran alimentación en forma de invertebrados y 

grano no existentes en las zonas asfaltadas y urbanizadas.  

 

El uso que las aves realizan de los parques, y por lo tanto su abundancia, difiere 

notablemente entre especies. Algunas de estas aves se distribuyen en general por todo 

el espacio y uLlizan muchos biotopos diferentes, obteniendo en cada momento los 

recursos que ofrece cada uno. En cambio, otras son más selecLvas y se especializan en 

explotar determinados ambientes y recursos, por lo que pasan la mayor parte de su 

Lempo en lugares concretos y muy poco o nada en los demás. Las variables más 

influyentes en esta elección suelen ser el alimento y el refugio. Las especies generalistas 

Lenden a aparecer en varios ambientes diferentes (menos del 25% de los individuos 

habitan un solo biotopo), variando según el momento del día. Por el contrario, para una 

especie que aparece más de un 75% en un solo biotopo, se considera que el uso que 

hace de otros ambientes es tan pequeño que resulta despreciable. Esto significa que 

depende de un biotopo para su supervivencia (López et al., 2022). Generalmente estos 

casos corresponden a especies con poblaciones escasas y con un Índice Kilométrico de 

Abundancia (IKA) bajo y pocas observaciones anotadas (López et al., 2022). 

 

 En la tabla 1 se representan en porcentaje algunos ejemplos de observaciones para cada 

especie usando un determinado biotopo en el Parque del Oeste de Madrid, que da una 

idea de la importancia de los biotopos dentro de cada parque. 
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ESPECIE IKA Pradera Césped Seto Conífera Pinar Caducifolio Perennifolio Infraestructura Vuelo Agua 
Agateador 
europeo  1,03 0% 0% 8% 42% 11% 32% 8% 0% 0% 0% 

Ánade real 0,50 33% 0% 0% 0% 0% 0% 0% 0% 17% 50% 
Carbonero 

común 2,61 1% 21% 17% 19% 4% 27% 7% 2% 1% 0% 
Cotorra 

argenPna 6,81 6% 32% 9% 25% 9% 13% 0% 0% 7% 0% 
Cotorra 
Kramer 3,08 0% 1% 0% 2% 6% 43% 2% 19% 27% 0% 
Curruca 

capirotada 0,58 0% 0% 52% 5% 0% 33% 0% 0% 5% 5% 
Estornino 

negro 8,84 1% 37% 0% 11% 8% 33% 6% 0% 5% 0% 
Gorrión 
común 5,59 2% 59% 3% 1% 0% 20% 9% 3% 3% 0% 
Gorrión 

molinero 10,57 2% 54% 14% 5% 3% 19% 3% 0% 0% 1% 
Herrerillo 

común 1,89 3% 5% 18% 5% 3% 46% 17% 3% 0% 0% 
Lavandera 

blanca  0,26 22% 44% 0% 0% 0% 0% 0% 11% 0% 22% 
Lavandera 
cascadeña 0,05 0% 0% 0% 0% 0% 0% 0% 0% 0% 100% 

Mosquitero 
común 0,74 0% 14% 32% 18% 0% 36% 0% 0% 0% 0% 
Paloma 

domésPca 6,64 6% 52% 0% 6% 4% 2% 12% 9% 6% 4% 
Papamoscas 

cerrojillo 0,34 0% 31% 23% 0% 0% 23% 8% 0% 15% 0% 
PePrrojo 
europeo  1,13 0% 26% 19% 17% 7% 10% 19% 2% 0% 0% 

Pinzón vulgar  1,07 8% 49% 8% 0% 5% 30% 0% 0% 0% 0% 
Pito real 
ibérico 1,14 5% 41% 0% 10% 7% 22% 10% 0% 5% 0% 
Urraca 9,22 9% 58% 1% 6% 8% 9% 2% 3% 4% 0% 

 
Tabla 1.- Preferencia de algunas de las especies en el uso de los biotopos (SCROFA, 2022).  

 
El arbolado caducifolio y las coníferas son los entornos visitados por un mayor número 

de especies, las cuales uLlizan dicho estrato para múlLples acciones (nidificación, 

refugio, alimentación, posadero, etc.). Las áreas con césped agluLnan también un gran 

número de especies, siendo su uso exclusivamente de búsqueda de alimento (López et 

al., 2022). Por otra parte, el uso que hacen las aves del agua (principalmente para beber 

o como baño) es de vital importancia en su acLvidad diaria. El número de especies que 

dependen de dicho elemento es por tanto mayor que el promedio, aunque detectar 

dichos comportamientos es por lo general complicado, pues las aves suelen mostrarse 
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más esquivas. Además, varias especies acuáLcas como el ánade real (Anas 

platyrrynchos) o la lavandera cascadeña (Motacilla cinerea) dependen directamente del 

agua o de la vegetación asociada, convirLendo a esta variable en un elemento natural 

fundamental del parque (López et al., 2022).  

 

Dentro de las aves que habitan los parques, toma relevancia el orden Passeriformes, que 

abarca más de la mitad de todas las especies de aves del mundo (Cracray & Barker, 

1987). Son el grupo de vertebrados terrestres más diversificado, con más de cinco mil 

setecientas especies idenLficadas. Está dividido en tres subórdenes: dos principales, 

Passeri (pájaros cantores) y Tyranni (pájaros clamadores), y un tercero más reducido, 

Acanthisitti. La mayoría son aves de pequeño tamaño, aunque alguna alcanza gran porte 

como los córvidos y las aves del paraíso. En la tabla 2 se exponen las poblaciones de las 

aves paseriformes estudiadas en Madrid y en el conjunto de España. 

Especie Nombre cienufico Nº 
promedio 

Madrid 

Nº 
promedio 

España 
Agateador común Cer=hia brachydactyla 67.465 3.019.080 
Carbonero común Parus major 193.666 10.382.241 
Curruca 
cabecinegra 

Sylvia melanocephala 222.068 7.611.326 

Curruca capirotada Sylvia atricapilla 153.3742 5.638.51 
Curruca tomillera Sylvia conspicillata 10.832 550.637 
Estornino común Sturnus vulgaris - - 
Gorrión común Passer domesFcus 835.551 31.124.8473 
Gorrión molinero Passer montanus 83.211 2.588.451 
Herrerillo común Cyanistes caeruleus 168.712 8.545.223 
Lavandera blanca Motacilla alba 34.094 1.700.480 
Lavandera 
cascadeña 

Motacilla cinerea 9.472 515.496 

Mirlo común Turdus merula 253.406 14.571.066 
Mosquitero 
musical 

Phylloscopus Trochilus - - 

Papamoscas 
cerrojillo 

Ficedula hypoleuca - 700.000 

Pe[rrojo europeo Erithacus rubecula 189.719 7.123.348 
Pinzón vulgar Fringilla coelebs 264.751 14.436.230 
Pito real Picus sharpei 7.873 397.262 

         

Tabla 2.- Censos en España y Madrid de las especies analizadas de paseriformes. 

 Fuente: III Atlas de las aves en época de reproducción. Seo/BirdLife (Molina et al 2018) 
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Tomando como muestra el úlLmo censo de avifauna elaborado en el parque Dehesa de 

la Villa de Madrid (Figura 3), se puede observar la distribución aproximada por especies 

que se pueden encontrar en un parque urbano. La mayor población pertenece a las 

columbiformes (paloma bravía, torcaz y zurita), igualada con la población de Passeridae 

(gorriones). Estas poblaciones Lenen especial interés para el objeto de este estudio, ya 

que su dieta granívora aumenta las posibilidades del contacto con otras especies 

estudiadas con la misma dieta en la competencia de comida, principalmente aportada 

por los servicios de los parques y por el público visitante. 

 

Esta interacción, dependiendo del aporte de comida y la densidad de población, puede 

llevar al contagio de diversas enfermedades que no ocurriría en otras circunstancias, 

amplificando la prevalencia de algunas enfermedades, actuando a veces como 

reservorios y la aparición de nuevas enfermedades en especies no habituales, como 

resultado de la interacción con especies introducidas con otro estatus sanitario, como 

las psitácidas o anáLdas, presentes en los parques como especie invasora u ornamental 

en disLntas colecciones. 

 
              
Figura 3.- Distribución por especies en el parque de Dehesa de la Villa (Madrid). Fuente; SCROFA S.L. 
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1.3.-Fauna introducida 

 

En muchos parques urbanos se introducen colecciones de aves para la observación y 

disfrute de los visitantes de los parques. Algunos de estos animales se introducen dentro 

de un proyecto de enriquecimiento, como los pavos reales y colecciones de anáLdas 

autóctonas o exóLcas, y en otros casos de forma desordenada como consecuencia de la 

liberación de aves por parLculares, como en el caso de las anáLdas domésLcas. Estos 

animales son alimentados regularmente por los servicios de los parques, pero gran parte 

del Lempo lo hacen de lo que aportan los visitantes y de los recursos del parque en 

parLcular. Aunque en general estas poblaciones están controladas, tanto en número 

como su estado sanitario, al no estar encerradas en un recinto puede haber picos de 

superpoblación, con la consiguiente bajada de inmunidad y aparición de enfermedades 

nuevas o subclínicas. 

 

A diferencia de la población silvestre y la invasora de los parques, estas especies están 

estabuladas y censadas dentro de los parques, sin contacto con el exterior que no medie 

a través de la interacción con otras especies con capacidad de vuelo que no reside en los 

parques de conLnuo. El caso más común y a la vez más interesante es el de las anáLdas 

domésLcas, que debido a su selección no Lenen capacidad de vuelo, permaneciendo 

siempre dentro de los límites de los parques. Sin embargo, al vivir en superficies de agua 

habituales en ellos, entran en contacto con poblaciones de anáLdas silvestres, sobre 

todo con ánades reales, que paran a descansar en sus migraciones, mudas o para la 

reproducción, ya que, además de abundante agua incluso en periodo de sequía, hay 

alimento fácilmente accesible. Este contacto puede llevar a contagios de enfermedades 

que puedan tener estos patos silvestres a las colecciones de patos existentes en los 

parques, y su presencia conLnuará aun cuando los patos portadores ya no se encuentren 

en el mismo entorno (De las Nieves, 2020). Por otra parte, estos animales son los que 

suelen tener un contacto más estrecho con los trabajadores y visitantes del parque, ya 

que se mueven en las mismas zonas y en muchas ocasiones son alimentados a mano, 

interactuando con las personas, especialmente niños. 
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1.4.-Especies invasoras 

 

La introducción de especies exóLcas puede acarrear graves daños medioambientales. 

Uno de los más importantes es la introducción de enfermedades exóLcas, que al 

contacto con las especies autóctonas pueden ocasionar una pérdida de la biodiversidad 

sin parangón. Existen numerosos reportes de este daño, como el detrimento poblacional 

de numerosas especies de anfibios a nivel mundial por el hongo Batrachochytrium 

dendrobaFdis, presente naturalmente en la rana invasora Xenopus laevis (Stuart et al., 

2004). O el decline de la ardilla roja europea (Sciurus vulgaris) en el Reino Unido a causa 

de la transmisión de un poxvirus presente en la introducida ardilla gris americana 

(Sciurus carolensis) (Sainsbury et al., 2008). 

 

Así mismo, puede llevar consigo la emergencia o reemergencia de enfermedades 

zoonóLcas (Hulme, 2021), como por ejemplo, el papel de los coipos (Myocastor coypus), 

introducidos en Francia en la diseminación de leptospiras zoonóLcas (Michel et al., 

2001), o el caso de los mapaches introducidos en Polonia, que, entre otros, son 

hospedadores de parásitos como el nematodo Baylisascaris procyonis (Popiołek et al., 

2011), que causa en humanos un cuadro neurológico por larva migrans cerebral. Esta 

enfermedad sólo exisua en el conLnente americano, pero por la introducción del 

mapache, ahora está presente en Europa. 

 

Dentro de las especies invasoras que habitan nuestros parques urbanos, la cotorra gris 

argenLna (Myopsi=a monachus) y la cotorra de Kramer (Psi=acula krameri), destacan 

(BOE-A-2013-8565) y se hallan en constante incremento. En 2016 se calculaba una 

población de entre 18980 y 21455 ejemplares en España de cotorra gris (Molina et al., 

2016) y entre 3005 y 3115 de cotorra de Kramer (Del Moral et al., 2017) en el año 2015.  

 

Desde entonces la población de cotorra gris argenLna no ha parado de aumentar, y 

aunque no hay un censo nacional más reciente, sólo en el municipio de Madrid pasaron 

de entre 7248 y 8193 individuos en el 2016 a una horquilla de entre 11154 y 12975 en 

tan solo 3 años (Nebreda et al., 2019). 
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La cotorra gris argenLna es un ave psitaciforme de la familia Psi=acidae, originaria de 

América del Sur, y que se adapta muy bien disLntas condiciones ambientales, lo que le 

ha llevado a una rápida expansión después de una introducción en numerosos países 

fuera del conLnente americano.  

 

Las poblaciones de España provienen principalmente de Uruguay (Edelaar et al., 2015, 

cuando se importaron miles de ejemplares como mascotas. Su liberación intencionada 

o accidental, sobre todo en las grandes ciudades, lleva a que la distribución esté centrada 

sobre todo en estas grandes urbes (Prue{-Jones, 2021.). Construyen nidos comunales, a 

veces de gran tamaño, y se ha comprobado que gran parte de la población española 

Lene una segunda puesta y más de la mitad de lo juveniles se reproducen en su primer 

año, a diferencia de sus hábitats de origen (Senar et al., 2021) 

 

La cotorra de Kramer también es un ave psitaciforme, pero de la familia Psi=aculidae, 

cuyo hábitat originario es África y el sur de Asia. A diferencia de la cotorra argenLna, 

Lene dimorfismo sexual, presentando los machos un anillo rosa y negro en el cuello. Su 

introducción tuvo lugar en década de 1960, y las poblaciones en Europa son una mezcla 

de las cuatro subespecies que existen, aunque predominan las subespecies asiáLcas 

(Jackson et al., 2015). Sus poblaciones en España se distribuyen principalmente en las 

ciudades de Barcelona, Madrid, Sevilla y zonas costeras (Figuras 4 y 5). 

 

Estos hechos ponen de manifiesto la necesidad de incluir el componente sanitario en los 

análisis de riesgo de la presencia de especies invasoras, tanto por la introducción de 

nuevas enfermedades como de los cambios en la epidemiología de las enfermedades ya 

presentes (Andersen et al., 2004). En este senLdo, hay que tomar en cuenta que la 

cotorra argenLna es una psitácida con comportamiento colonial, cuyos nidos comunales 

son ocupados por otras especies (Molina et al., 2016), lo que facilitaría la entrada, 

difusión, mantenimiento, amplificación y dispersión de los agentes patógenos. La cotorra 

de Kramer no construye nidos comunales, pero en época post reproducLva se agrupa en 

dormideros alcanzando una gran densidad de animales, comparLendo por lo tanto el 

mismo riesgo  
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Figura 4. Evolución de la población de cotorra gris argenPna entre los años 2002 y 2018. Fuente: III Atlas de las aves en época de reproducción. Seo/BirdLife (Molina et al 2018) 
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Figura 5. Evolución de la población de cotorra de Kramer entre los años 2002 y 2018. Fuente: III Atlas de las aves en época de reproducción. Seo/BirdLife (Molina et al 2018) 
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1.5.-Patógenos zoonóticos más relevantes en la fauna 

 

El presente apartado no pretende ser una revisión exhausLva de los patógenos 

presentes en las aves silvestres, sino que se enfocará en los patógenos que se han 

estudiado en los disLntos capítulos de la tesis. Cada patógeno presente en la revisión 

Lene un apartado de caracterísLcas generales y epidemiología, y otro sobre los estudios 

publicados en las especies de la presente tesis (cotorras, anáLdas en semilibertad y 

paseriformes). Los patógenos se han seleccionado por su potencial zoonóLco y por su 

frecuencia de aislamiento y suscepLbilidad potencial en la Clase Aves. Al final, se han 

seleccionado: Campylobacter jejuni, Chlamydia psitaci, enterobacterias (incluyendo E. 

coli y Salmonella spp.), influenza aviar y enfermedad de Newcastle. Este úlLmo agente, 

a pesar de que posee un potencial zoonóLco leve, se ha incluido en el estudio debido a 

su importancia en avicultura y su presencia ya demostrada en aves silvestres de Madrid 

(Esperón et al., 2014).  

 

1.5.1.-Campylobacter jejuni. Características generales 

 

La familia Campylobacteaceae está formada por Campylobacter, Arcobacter y 

Bacteoides ureolyFcus, y se encuentran principalmente en la mucosa digesLva, como 

comensales en humanos y animales (Duim et al., 2001). Es la causa más frecuente de 

enteriLs en la población humana en la Unión Europea, con una tasa de 43,1 sobre 

1000.000 habitantes (Tabla 3), pudiendo ser aún mayor, debido a que la mayoría de los 

casos no se declaran (García et al., 2013).  

 

En el ser humano genera una enfermedad gastrointesLnal autolimitada que dura hasta 

7 días, aunque puede ir desde asintomáLca hasta sepsis con algunos casos de muerte, 

sobre todo en personas inmunodeprimidas. Además, se asocia con complicaciones post 

infecciosas como artriLs y síndrome de Guillain-Barré. (Man, 2011). El contagio en 

humanos se produce por la ingesLón de carne contaminada, principalmente de aves, 

que han sufrido un bajo proceso de cocción. Por su parte, el contagio entre animales es 
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por contacto de heces de aves infectadas, siendo los reservorios silvestres más 

relevantes las aves, y muy especialmente las paseriformes, columbiformes y 

anseriformes, que pueden contaminar el agua de bebida de los pollos de granja (García 

et al., 2013). 

 

Por otra parte, existe controversia acerca del poder patogénico de C. jejuni en las aves, 

considerándose en general, que forma parte de la microbiota de las aves sanas; si bien 

cada vez existen más evidencias de que esta bacteria puede tener efectos deletéreos en 

aves de producción (Awad et al., 2018). Por ejemplo, se ha descrito en aves con enteriLs, 

deshidratación, pérdida de apeLto y anorexia, sin una gran mortalidad asociada (Man, 

2011) 

 

 
2022 2021 2020 2019 2018 

Casos Tasa Casos Tasa Casos Tasa Casos Tasa Casos Tasa 

España 20.816 60,1 20.748 60,0 6891 - 9658 - 18.410 - 

UE 137.107 43,1 137.317 43,1 120.543 40,2 161.921 54,0 181.324 58,3 

 

Tabla 3.- Número de casos humanos de campilobacteriosis confirmados y tasas de notificación por 

100.000 habitantes, en España y en la UE en el periodo 2018-2022. (EFSA Journal, 2023). 

 

1.5.1.1.-Campylobacter jejuni en las especies de estudio 

 

Existen pocos estudios sobre la presencia de Campylobacter jejuni en las cotorras de 

Kramer y gris, siendo la mayoría negaLvos. Esto incluyen estudios serológicos, como el 

realizado en Chile en seis cotorras de Kramer y en dos grises, siendo todos negaLvos 

(Gonzalez, 2006). Así mismo, en Italia, se buscó el patógeno mediante culLvo y 

caracterización mediante mulFlocus sequence type (MLST) (De Luca et al., 2018), en un 

ejemplar de cotorra gris y otro de Kramer, siendo ambos negaLvos. El único resultado 

posiLvo publicado se ha reportado en Irán, donde en los análisis por PCR en seis cotorras 

de Kramer cauLvas fueron posiLvas 4 de ellas a Campylobacter jejuni (Seifi et al., 2019). 

 

En cuanto a las anáLdas, existen varios estudios con patos de granja empleando el culLvo 

como técnica de detección, como uno de los primeros estudios que data de 1992 en 
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Portugal (Cabrita, 1992), con un muestreo de 21 patos (entre domésLcos y salvajes, sin 

especificar), y que obtuvo, mediante culLvo e idenLficación bioquímica un resultado el 

19% de prevalencia a C. jejuni. Colles encontró un 69% de prevalencia de C. jejuni en 120 

patos de granja en Inglaterra, frente al 52% en una muestra de 100 ánades reales 

silvestres; si bien en estos úlLmos el 90% era C. coli (Colles et al., 2011) . Otro estudio en 

Tanzania (Nonga, 2009) en 90 patos criados en libertad, se encontraron 59 posiLvos a C. 

jejuni por culLvo. Otros trabajos de detección en patos vivos de mercado de C. jejuni 

como los realizados en Irán con 291 patos (Jamali et al., 2014a), detectaron un 33,6% de 

posiLvos a de C. jejuni. En Malasia, en 75 patos, esta vez de granja, detectaron un 2,6% 

de posiLvos (Faiza et al., 2013). Por úlLmo, en Taiwan, con un número de 2400 muestras 

de patos, también de granja, se encontraron un 41,3% de posiLvos a C. jejuni (Tsai & 

Hsiang, 2005). En una revisión realizada en patos en el año 2012, se plantea una 

prevalencia media del 53% de Campylobacter jejuni a nivel global (Adzitey et al., 2012). 

 

También en patos, esta vez de granja, un estudio compara las técnicas de detección 

tradicionales (culLvo e idenLficación bioquímica), con las técnicas de PCR (Boonmar, 

2007). En el contenido intesLnal de 140 individuos obLene una prevalencia mayor 

empleando la PCR (31%), comparada con la técnica de culLvo (20%). 

 

Existe apenas un estudio publicado de Campylobacter en paseriformes. En Croacia, con 

un análisis mediante culLvo e idenLficación en 107 aves, entre las que se encontraban 

20 paseriformes, todas estas fueron negaLvas a Campylobacter (Vlahović et al., 2004).  

 

1.5.2.-Chlamydia psittaci. Características generales 
 
La familia Chlamydiaceae es de gran importancia tanto en patología animal como en 

humana, causante de la zoonosis conocida como clamidiasis u ornitosis. 

 

Pertenecen al filo Chlamydiota, orden Chlamydiales. Actualmente, los géneros 

propuestos por Evere{ Chlamydia y Chlamydophila se pueden agrupar en un solo 

género, Chlamydia/Chlamydophila, aunque esto sigue siendo fuente de debate (Cheong 

et al., 2019) (Tabla 4). 
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Se trata de cocos Gram negaLvos, caracterizados por un parasiLsmo intracelular 

obligado y que Lenen una propensión a infectar la mucosa, lo que puede causar 

enfermedades tanto en humanos como en animales (Kni{ler&Saachse, 2015). Una 

caracterísLca comparLda por todos los miembros de Chlamydiaceae es el ciclo de 

desarrollo bifásico conservado, que alterna respecLvamente entre el cuerpo reLculado 

y el cuerpo elemental, representando las etapas de replicación e infección, 

respecLvamente. Estos organismos también pueden entrar en una etapa persistente que 

actúa como una estrategia de adaptación ante condiciones hosLles como la inmunidad 

del hospedador y la privación de nutrientes, lo que permite su supervivencia a largo 

plazo dentro de la célula hospedadora (Kni{ler&Saachse, 2015). 

 

La persistencia y la naturaleza asintomáLca de la infección por Chlamydiaceae en los 

humanos a menudo conducen a un subdiagnósLco y un tratamiento tardío, lo que 

aumenta la carga global de enfermedades causadas por clamidias (Kni{ler & Sachse, 

2015). 
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Dentro de la familia se diferencian las siguientes especies:  

 

Especie Hospedador 

C. abortus Pequeños rumiantes 

C. avium Aves 

C.caviae Cerdos, gatos, perros, conejos y caballos 

C. corallus Serpientes 

C. felis Gatos y perros 

C. gallinácea Gallinas, patos y pavos 

C. ibidis Ibis sagrado 

C. suis Suidos 

C. muridarum Roedores y gallinas 

C. pecorum Koala, grandes y pequeños rumiantes, cerdos y 

aves 

C. pneumoniae Humanos, caballos, repLles y anfibios 

C. sanzinia Serpientes 

C. psi=aci Aves 

C. trachomaFs Humana 

C. serpenFs Serpientes 

   

 Tabla 4.- Especies de Chlamydia por hospedadores según Cheong (Cheong et al., 2019) 

 

Una de las especies más importantes es la C. psi=aci, que produce la enfermedad 

conocida como psitacosis en aves psitácidas y clamidiasis aviar en el resto de las aves. En 

aves se transmite principalmente por vía aerógena y en menor medida por vía digesLva 

por aerosoles de heces secas, y todas las aves son suscepLbles de contraer la 

enfermedad (Vanrompay et al., 1993). Puede cursar de forma asintomáLca o de forma 

aguda, subaguda o crónica, con inapetencia, retraso en crecimiento, plumas erizadas, 

síntomas respiratorios, diarrea, depresión, cojeras y hasta convulsiones (Herrmann et 
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al., 2006). En el caso de aves de corral, también con ceguera y pérdida de peso progresiva 

(Vanrompay et al., 1993). Es importante resaltar que su transmisión a mamíferos está 

cada vez más comprobada (Osman et al., 2012.; Schau{eet & Vanrompay, 2011). 

 

Se disLnguen varios genoLpos empleando anLcuerpos monoclonales para la proteína 

principal de la membrana, resultando un total de seis genoLpos de aves y dos de 

mamíferos, cada uno con disLnta especificidad en cuanto a hospedadores. En las aves, 

el seroLpo A se aísla principalmente en psitácidas (Sutherland et al., 2019; Vanrompay 

et al., 1997), el B en palomas (Magnino et al., 2009), el C principalmente en patos y 

gansos (Stokes et al., 2021), el D en pavos, el E y E/B en palomas y gansos (Qin et al., 

2022) y el F en psitácidas (Andersen, 1991; Sachse et al., 2015; Stokes et al., 2021) (Tabla 

5).  

 

Geno[po Hospedador 

A Psitácidas 

B Palomas 

C Aves acuáLcas 

D Pavos 

E Palomas; otras 

E/B Palomas y gansos 

F Psitácidas 

M56 Mamíferos 

WC Mamíferos 

         

       Tabla 5. GenoPpos por especies (Stokes et al., 2021; Qin et al., 2022). 

 

En humana se trata principalmente de una zoonosis por contacto con secreciones aéreas 

o por los aerosoles de heces secas. El contagio de persona a persona es muy raro, aunque 

en algún caso se ha constatado (McGuigan et al., 2011). En personas cursa muchas veces 

de forma parecida a una gripe, pero en casos graves puede llevar a encefaliLs, 

neumonías y endocardiLs (Fraeyman et al., 2010). 
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Tradicionalmente los métodos de detección de Chlamydia psi=aci se han basado en 

métodos serológicos, culLvo e idenLficación y microscopía mediante Lnción y detección 

de anLcuerpos sin culLvo previo (Galán et al., 2012), aunque actualmente ha avanzado 

notablemente con técnicas más sensibles como la PCR, que no depende de aislamientos 

y la sensiblidad de la detección aumenta considerablemente (Gruffydd-Jones & Lloret, 

2009, Mcelnea et al., 1999). 

 

1.5.2.1- Chlamydia psittaci en las especies de estudio 
 

El primer estudio de detección de C. psi=aci en las especies de cotorras seleccionadas 

en el presente estudio (Psitacula kramerii y Myiopsi=a monachus), se remonta a 1997, 

empleando los métodos de inoculación en huevos embrionados y ELISA en aves de 

colección (Chahota et al., 1997), siendo posiLvas dos cotorras de Kramer (Psi=acula 

kramerii) sobre 19 individuos. Siguiendo con la cotorra de Kramer, destaca un estudio 

sobre un total de 15 individuos procedentes de Irán (Madani & Peighambari, 2013), 

empleando la PCR, de los cuales tres fueron posiLvos. Dos de ellas se consiguieron 

genoLpar, clasificándose de forma provisional en un nuevo genoLpo, el J. En otro estudio 

en Irán (Mina et al., 2019), se detectaron ocho posiLvos sobre 20 ejemplares, 

genoLpando cuatro de ellas, dos como genoLpo A y dos como B. En Francia, sobre 85 

cotorras de Kramer, cinco fueron posiLvas a una PCR universal frente al género Clamidia, 

pero sin idenLficarse la especie (Pisanu et al., 2018).  

 

Sobre la cotorra gris argenLna (Myiopsi=a monachus), el único estudio con resultados 

posiLvos a C. psi=aci fue en Buenos Aires (Origlia et al., 2019) con el análisis de 29 aves 

cauLvas con signos de enfermedad, de las que 9 fueron posiLvas por rtPCR. 

 

Es importante resaltar que, hasta la fecha, todos los estudios realizados en ambas 

especies de cotorras se han realizado en poblaciones de cauLvidad, desconociendo, por 

tanto, su impacto en las poblaciones silvestres, tanto en sus áreas de distribución 

naturales como en las introducidas.  
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El único estudio de detección de Chlamidia psitaci mediante rtPCR en patos se realiza en 

Francia, donde 26 patos llegados al matadero fueron posiLvos, de un total de 570, 

analizados (Hulin et al., 2015). El resto de los estudios se han realizado mediante pruebas 

indirectas o mediante la visualización de cuerpos de inclusión compaLbles. Destaca el 

estudio realizado mediante análisis serológicos en China (Cong et al., 2013) sobre un 

total de 334 patos domésLcos en jaula y en semilibertad, sobre los cuales se detectaron 

130 posiLvos. También, en Egipto, se detectaron cuerpos de inclusión compaLbles con 

Chlamydia en aproximadamente un 40% de 50 patos, dentro de un análisis sobre varias 

especies (Hegazy et al., 2014).  

 

Como se puede observar, son muy escasos los estudios sobre patos domésLcos en 

libertad, siendo la mayoría bien sobre otras especies de anáLdas silvestres en libertad o 

bien sobre patos en explotación en granjas en régimen intensivo. 

 

Los estudios en paseriformes se enmarcan, en general en disLntos análisis mulLespecie 

sobre la presencia de C. psi=aci. Destacan por su número los estudios realizados en 

Holanda (Madani & Peighambari, 2013), que incluyen 32 paseriformes siendo 3 de ellas 

posiLvas; en Polonia, con 22 paseriformes, 5 de ellas posiLvas (Krawiec et al., 2015.), y 

en Suecia, con 312 paseriformes analizadas y 9 posiLvas a C. psi=aci (Olsen et al., 1998), 

todas ellas detectadas por PCR. 

 

1.5.3. Enterobacterias. Características generales 

 

Las enterobacterias pertenecen a la familia Enterobacteriaceae, y son bacterias Gram 

negaLvas con más de 30 géneros y más de 100 especies. Son bacterias oxidasa negaLvo, 

anaerobios facultaLvos, catalasa posiLvos, no forman esporas y son quimioheterótrofas. 

 

La mayoría de las especies se encuentran en el intesLno del hombre y animales de forma 

natural como microbiota normal, y al ser expulsadas por heces suelen uLlizarse como 

medidores epidemiológicos de higiene poblacional. Aunque su presencia es normal, y 

previene infecciones de otro Lpo (Van Der Waaij, 1983.) puede determinar infecciones 
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normalmente en el tracto intesLnal, provocando diarreas y deshidratación (Linton 

&Hinton 1988).  

 

Sin embargo, existen otras enterobacterias que pueden considerarse patógenos 

primarios, como las pertenecientes a los géneros Salmonella, Escherichia, Yersinia y 

Shigella (Dekker &Frank, 2015). 

 

Las bacterias del género Salmonella forman parte de la familia Enterobacteriae, 

perteneciente al orden Enterobacteriales. El género Salmonella comprende dos 

especies, S. bogori y S. entérica, siendo esta úlLma la mayoría de las que coloniza el 

tracto digesLvo y la más patógena.  

 

Esta especie cuenta a su vez con seis subespecies; entérica, arizonae, diarizonae, 

houtenae, indica y slamae. 

 

Por lo general, habitan el intesLno de gran número de animales, y en éstos suelen 

comportarse como bacterias apatógenas. Sin embargo, pueden ser patógenos de gran 

importancia en salud pública, causando signos clínicos normalmente de carácter 

gastrointesLnal, aunque en casos graves pueden causar enfermedad sistémica (Marun-

Maldonado, 2021). Se trata de una infección intracelular facultaLva, que cuando llega a 

la lámina propia del intesLno produce una reacción inflamatoria con ulceración y por 

consiguiente un cuadro de diarrea. Los síntomas más comunes son fiebre alta, diarrea 

acuosa, náuseas y vómitos (Dekker & Frank, 2015), y en algunos casos puede complicarse 

con artriLs reacLva, daños neurológicos y en algunas ocasiones la muerte (Ajene, 2013).  

 

Los reservorios de Salmonella sp. incluyen casi todas las especies animales, siendo la 

mayoría portadores asintomáLcos que excretan la bacteria por las heces. La transmisión, 

por tanto, se produce principalmente por vía oral-fecal. La transmisión de animal a 

humano puede ser vía oral-fecal, pero también puede ser indirecta a través de alimentos, 

cursando la enfermedad de forma semejante a la infección en animales. De hecho, es el 

segundo patógeno alimentario más frecuente en la UE, como se puede ver en la tabla 6. 
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2022 2021 2020 2019 2018 

Casos Tasa Casos Tasa Casos Tasa Casos Tasa Casos Tasa 

España 8832 25,5 6168 17,8 3526 - 5087 - 8730 - 

UE 65.208 15,3 60.169 15,3 52.690 12,1 78.189 18,0 82.392 18,2 

 

Tabla 6.- Número de casos confirmados de salmonelosis en humanos y tasas de notificación (por 100.000 

habitantes), en España y en la UE en el periodo 2018-2022. (EFSA Journal, 2023). 

 

Dentro del género Yersinia, destacan dos especies patógenas: Yersinia pesFs, causante 

de la peste bubónica, y Yersinia enterocoliFca. La Yersinia enterocoliFca es un cocobacilo 

gramnegaLvo, aerobio o anaerobio facultaLvo. Esta bacteria no forma esporas y 

presenta pili y fimbrias, estructuras que le permiten adherirse a las superficies y a otras 

células. Además, Lene una cápsula delgada y flagelos peritricos o anfitricos, lo que le 

permite moverse (Fredriksson-Ahomaa, 2019). 

 

Se reproduce en las membranas mucosas y puede propagarse a través del contacto con 

animales, la ingesLón de alimentos contaminados o agua infectada. Se encuentra en el 

intesLno de animales domésLcos (Donnenberg, 2000), incluyendo a las aves. Fue 

idenLficada por primera vez como un patógeno primario en seres humanos en 1939 y se 

le ha relacionado con problemas intesLnales. De hecho, es conocida por ser una de las 

causas del síndrome diarreico invasivo, aunque es menos común que otros agentes 

patógenos. Afortunadamente, las infecciones mortales causadas por esta bacteria son 

raras. Puede dar lugar a una variedad de manifestaciones clínicas, que van desde un 

síndrome diarreico invasivo de duración limitada hasta casos graves de sepLcemia que 

pueden resultar en la muerte. Entre las manifestaciones más comunes se encuentra la 

adeniLs mesentérica, que puede causar síntomas similares a los de una apendiciLs, así 

como poliartriLs, eritema nodoso, inflamación del extremo del intesLno delgado 
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llamada ileíLs terminal y necrosis hemorrágica en la zona del intesLno conocida como 

ileocecal (Fredriksson-Ahomaa, 2019.; Gaston, 2003). 

 

La yersiniosis es la tercera infección alimentaria en importancia en la UE como se puede 

ver en la tabla 7. 

 

 
2022 2021 2020 2019 2018 

Casos Tasa Casos Tasa Casos Tasa Casos Tasa Casos Tasa 

España 1162 2,7 754 1,7 296 - 409 - 549 - 

UE 7919 2,2 7009 1,8 5737 1,7 6804 2,1 6817 2,1 

 

Tabla 7.- Número de casos confirmados de yersiniosis en humanos y tasas de notificación (por 100.000 

habitantes), en España y en la UE en el periodo 2018-2022. (EFSA Journal, 2023). 

 

La Escherichia coli es una bacteria perteneciente a la familia de Enterobacteriaceae. Es 

la bacteria anaerobia facultaLva comensal más abundante de la microbiota del tracto 

gastrointesLnal. Se trata de un bacilo gramnegaLvo, oxidasa negaLvo, catalasa posiLvo, 

anaerobio facultaLvo, mesófilo, fimbriado y normalmente móvil por flagelos peritricos 

(Croxen et al., 2013). 

 

Se disLnguen varias cepas patogénicas dependiendo del factor genéLco que define su 

virulencia. Existen disLntas clasificaciones para las infecciones de E. coli, destacando 

siete patoLpos principales; E. coli enteropatogénica (EPEC), E. coli enterotoxigénica 

(ETEC), E. coli enteroinvasiva (EIEC), E. coli enteroagregaLva (EAEC), E. coli productora de 

toxina Shiga (STEC), E. coli de adherencia difusa (ADEC) y E. coli enterohemorrágica 

(EHEC) (Fratamico et al., 2016). 

 

La E. coli diarrogénica (DEC) engloba dos de estos Lpos (EPEC y STEC) y es una de las 

principales causas de diarrea humana. Se ha sugerido que las aves silvestres son 

reservorios potenciales de estos patógenos (Lopes et al., 2018). Las E. coli 

enteropatogénicas (EPEC), producen una proteína denominada inLmina (gen eaeA) para 

adherirse a las células intesLnales, provocando la lesión de adhesión y borrado. Por otra 
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parte, dentro de las E. coli productoras de shigatoxinas (STEC), destacan aquellas cepas 

que producen el síndrome urémico hemolíLco y la coliLs hemorrágica en humanos 

(Garmendia et al., 2005; Garrido et al., 2006; Mora et al., 2009). 

 

Epidemiológicamente, en su afectación a los humanos, las infecciones por E. coli STEC 

fueron la cuarta más reportada en el año 2022 en la Unión Europea, como se indica en 

la tabla 8, comparándola con los casos del año 2021: 

  

 
2022 2021 2020 2019 2018 

Casos Tasa Casos Tasa Casos Tasa Casos Tasa Casos Tasa 

España 623 1,3 422 0, 9 74 - 269 - 126 - 

UE 7117 2,1 6406 1,9 4489 1,5 6214 2,0 6327 2,2 

 

Tabla 8.- Número de casos confirmados de E. coli STEC en humanos y tasas de notificación (por 100.000 

habitantes), en España y en la UE en el periodo 2018-2022. (EFSA Journal, 2023). 

 

Las bacterias del género Shigella son bacilos pertenecientes a la familia 

Enterobacteriaceae. Son bacterias gramnegaLvas, inmóviles, no forman esporas y son 

anaeróbicas facultaLvas. En los seres humanos, Shigella spp. causa disentería, 

caracterizándose por los siguientes síntomas diarrea, fiebre, náuseas, vómitos, pérdida 

de apeLto, calambres estomacales y otras manifestaciones intesLnales. Además, 

Shigella spp. ha sido idenLficada como una de las causas patógenas de la artriLs reacLva 

a nivel global (Linton, 1988). Esta bacteria suele estar en el tracto digesLvo de primates, 

no considerándose a otros mamíferos, y menos aún a las aves, como reservorios 

importantes.  

 

Las bacterias pertenecientes al género Klebsiella son inmóviles, Gram negaLvas y 

anaerobias facultaLvas. Aunque se considera un patógeno oportunista, puede causar 

diferentes cuadros infecciosos en humanos, sobre todo neumonía, aunque también 

puede cursar con riniLs, infecciones del tracto urinario y digesLvo (Podschun & Ullmann, 

1998). Además, K. pneumoniae puede presentar un importante abanico de mecanismos 

de resistencia a anLmicrobianos, muy especialmente las K. pneumoniae resistentes a 
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carbapenemasas (KPC), siendo un problema sanitario nosocomial emergente (Dong et 

al., 2022). 

 

Respecto a las enterobacterias principales analizadas en este estudio, destacaremos las 

siguientes según los datos publicados hasta ahora. 

 

1.5.3.1.- Salmonella spp en las especies de estudio 
 

No existen hasta la fecha detección posiLva de Salmonella en las especies de cotorras 

seleccionadas. Empleando la PCR se analizaron dos cotorras en Brasil, una cotorra gris 

(Allgayer et al., 2008) y una de Kramer (Lopes et al., 2014) ambos con resultado negaLvo. 

En Italia, también se buscó mediante PCR (De Luca et al., 2018), en un ejemplar de 

cotorra gris y otro de Kramer, siendo negaLvos en ambos casos, igual que otro estudio 

en Irán, con detección por la misma en seis cotorras de Kramer cauLvas, todas ellas 

negaLvas a Salmonella (Seifi et al., 2019). Por otra parte, en Chile se realizó serología en 

seis cotorras de Kramer y en dos grises, también con resultado negaLvo (Gonzalez, 

2006).  

 

Existen varios trabajos de detección en patos domésLcos de Salmonella, entre los que 

destacan los realizados en Irán con 291 patos vivos de mercado (Jamali et al., 2014a), en 

el que se detecta un 28,8% de posiLvos. En Malasia, en 75 patos de granja detectaron 

un 16% de posiLvos a Salmonella (Faiza et al., 2013). Por úlLmo, en Taiwan, en 2400 

muestras de patos de granja, se encontró una prevalencia de Salmonella del 3,8%. En 

todos estos estudios la detección se realizó mediante culLvo (Tsai & Hsiang, 2005). En 

una revisión sobre la presencia de Salmonella en patos domésLcos, realizada en el año 

2012, se plantea una prevalencia media del 19,9% (Adzitey et al., 2012). 

 

Existen apenas estudios publicados de Salmonella en paseriformes. Uno de ellos, sobre 

48 muestras de canarios se encontró un animal posiLvo (Beleza et al., 2019), y otro es 

en Croacia con un análisis global de 107 aves entre las que se encontraban 20 

paseriformes, de las que dos fueron posiLvas a Salmonella (Vlahović et al., 2004), todas 

ellas por culLvo. 
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1.5.3.2.-Escherichia coli en las especies de estudio 
 

Existen muy pocos aruculos sobre la detección de E. coli diarroagénica (DEC) en cotorras 

grises y de Kramer. En 1978, Graham y Graham no encontraron la bacteria en las heces 

de siete cotorras grises empleando culLvo bacteriológico (Graham & Graham, 1978), y 

sobre cotorra de Kramer no se han encontrado referencias bibliográficas relaLvas a esta 

bacteria. 

Sin embargo, en patos domésLcos hay mucha más bibliogra�a disponible. La mayoría de 

los estudios, sin embargo, van dirigidos a la idenLficación de resistencias a 

anLmicrobianos en E. coli (Thu. et al., 2019; Kim et al., 2016; Zhang, 2021.) o de factores 

de patogenicidad además de las toxinas shiga (Wang et al., 2010), como en la E. coli APEC 

(E. coli patógena aviar); y prácLcamente no existe ninguna detección de E. coli EPEC.  

 

Destaca únicamente un estudio en Alemania (Ewers, 2009) sobre muestras de heces de 

un río donde había gran abundancia de ánades reales. De 175 muestras, analizadas por 

PCR y MulLlocus Sequence Typing (MLST), 142 fueron posiLvas a E. coli, siendo negaLvas 

todas a stx-1 y stx-2, pero sí idenLficándose 30 ExPEC (E. coli patógena extraintesLnal, 

capaz de provocar enfermedad fuera del tracto intesLnal), de lo que concluyeron que 

esta especie, muy abundante en láminas de agua de ciudades, eran un reservorio 

importante de este Lpo de E. coli zoonóLca. 

 

Por úlLmo, existen publicaciones donde se analizan disLntas especies de paseriformes 

dentro de estudios más globales. Sólo hay un estudio únicamente de paseriformes, en 

Brasil mediante aislamiento y e idenLficación mediante pruebas bioquímicas en canarios 

de jaula. De 387 aves 25 de ellas fueron posiLvas (Horn et al., 2015); sin embargo, en 

este trabajo no se determinó el potencial patogénico de las cepas de E. coli aisladas.  
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Otros estudios más globales, como ya citado de Beleza (Beleza et al., 2019) en Brasil 

obtuvieron un 4,6% de prevalencia en 48 muestras. Dos de estas fueron idenLficadas 

como EPEC. 

 

 

1.5.3.3.-Otras enterobacterias 
 

Existen pocos estudios específicos de otras enterobacterias como Yersinia, Klebsiella o 

Shigella en patos domésLcos libres en contacto con el medio ambiente circundante y en 

aves paseriformes.  

 

Sobre patos de mercado y aves de granja, podemos destacar los estudios en China sobre 

un total de 112 patos de granja, en los que se detectó un 4,46% de prevalencia de 

Yersinia enterocoliFca. (Peng et al., 2018). De igual modo, en 291 muestras de ánades de 

mercados de Irán se observó un 2,4% de prevalencia de Yersinia sp. (Jamali et al., 2014b). 

En un estudio realizado en Polonia sobre aves libres, en este caso ánades reales, en 50 

animales no se detectó ninguna de las enterobacterias mencionadas en este apartado 

(Odyniec et al., 2020). Todos estos trabajos se realizaron mediante culLvo e 

idenLficación mediante pruebas bioquímicas. 

 

Sobre paseriformes destaca un trabajo en Suecia de detección de Yersinia sp. mediante 

aislamiento e idenLficación sobre varias especies de aves, entre ellos mirlos, 

papamoscas, estorninos y gorriones comunes. Solo hubo dos posiLvos en 43 mirlos 

(Niskanen et al., 2003). También en paseriformes destaca un estudio en Sicilia (FoL et 

al., 2011) de 239 de estas aves, aunque sin idenLficar especies, dando en total 9 posiLvos 

a Klebsiella y 8 a Yersinia, también empleando culLvo y bioquímica. 

 

1.5.4.-Influenza Aviar. Características generales 

 

El virus de la Influenza Aviar forma parte del género Alphainfluenzavirus de la familia 

Orthmyxoviridae, y son virus ARN segmentados de cadena negaLva, el cual se replica 
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mediante ARN polimerasa que no corrige los errores de lectura, produciendo una alta 

tasa de mutaciones. Los virus influenza se dividen en tres Lpos (A, B y C) según las 

caracterísLcas anLgénicas de dos de sus proteínas internas (M y NP), pero únicamente 

el Lpo A es el que causa infección en aves.  

 

Los virus de la gripe A se clasifican mediante los subLpos presentes en sus glicoproteínas 

de superficie, la hemagluLnina (H) y la neuraminidasa (N). En total, se han descrito 16 

subLpos H y 9 N, lo que confiere un total de 144 posibles combinaciones de posibles 

subLpos, cada una con una suscepLbilidad potencialmente diferente del huésped 

(Causey & Edwards, 2008). Estas combinaciones pueden dar lugar a variantes de baja, 

media y alta patogenicidad, siendo estas úlLmas las que causan mayores problemas 

tanto para la industria avícola como para otras especies, como el ser humano, donde 

puede llegar a ser una zoonosis de moderada a grave. 

 

El principal reservorio del virus de la influenza aviar se encuentra en las aves acuáLcas, 

donde se mulLplican en el tracto gastrointesLnal produciendo gran canLdad de viriones, 

generalmente sin producir ningún signo clínico (Alexander, n.d.; Heeney, 2006). La 

mayoría de las cepas son de baja patogenicidad en aves (Daszak et al., 2000; Swayne & 

Suarez, 2000), siendo asintomáLcas en la mayoría de los animales y personas; sin 

embargo, ocasionalmente existen episodios de introducción de gripe aviar de alta 

patogenicidad, que pueden causar enfermedades graves y una alta mortalidad en todos 

sus huéspedes (Causey & Edwards, 2008). En estos casos, puede cursar con parálisis, 

depresión, deshidratación, bajada de peso, dificultad respiratoria y muerte sin síntomas 

previos (Swayne & Suarez, 2000).  

 

Las infecciones en humanos ocurren cuando el virus ingresa por mucosas digesLvas o 

por vía inhalatoria, y puede producir desde caso asintomáLcos o leves hasta neumonías 

graves con alta mortalidad (Swayne & Suarez, 2000).  

 

El virus de la gripe aviar de alta patogenicidad es de declaración obligatoria (RD526/204), 

y se define “como una infección de las aves causada por cualquier virus de influenza de 

Lpo A perteneciente a los subLpos H5 o H7 o por cualquier virus de influenza de Lpo A 
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con un índice de patogenicidad intravenosa (IPIV) superior a 1,2 o que cause mortalidad 

en al menos el 75% de los casos (AA. VV, 2023). Según este informe del Ministerio de 

Agricultura, Pesca y Alimentación de España, desde julio del 2022 hasta junio de 2023 

han sido comunicados 923 focos en aves de corral, 3714 en aves silvestres y 314 en aves 

cauLvas en Europa, dándose 128 focos en España. 

 

La capacidad del virus para mutar de cepas de baja a alta patogenicidad, unida al gran 

número de virus circulantes, da un gran potencial zoonóLco y que puede ser causante 

de grandes pandemias (Baigent & McCauley, 2003.; Heeney, 2006). 

 

Con el fin de obtener un registro visual de la situación actual de la influenza aviar en 

Europa, en la figura 6 se muestran los casos reportados en 2023. 

 

 
Figura 6.-Casos comunicados de influenza aviar en EU en el año 2023 (EFSA Journal, 2023). 
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En la actualidad se considera el riesgo sanitario más relevante desde el punto de vista de 

“salto de especie” de las aves silvestres a los seres humanos. Esto es todavía más grave 

en la pandemia actual de gripe aviar, donde se han reportado más de 40 especies de 

mamíferos suscepLbles al virus (Plaza et al. 2024). Si bien, se conocen una mulLtud de 

especies reservorio y aquellas donde el salto de especie al humano puede darse con 

mayor facilidad, como veremos a conLnuación, existe un vacío importante en el 

conocimiento sobre el papel que otras especies aviares desempeñan en la epidemiología 

del virus. 

 

1.5.4.1.-Influenza Aviar en las especies de estudio 
 

La información sobre la Influenza Aviar en la cotorra gris argenLna y la cotorra de Kramer 

es muy escasa. En cotorra gris, sólo un estudio evalúa la presencia de AIV empleando 

una prueba de hemagluLnación en un ave importada a Austria con resultado negaLvo 

(Stunzner et al., 1980). En cotorra de Kramer, se reportaron dos aves cauLvas posiLvas 

para las cepas H9N2 durante un diagnósLco virológico de ruLna en aves importadas a 

Japón (Mase et al., 2001). 

 

A pesar de ser una de las enfermedades zoonóLcas sobre la que se realiza más vigilancia, 

ésta va dirigida a aves de corral principalmente y al análisis de anáLdas cazadas en 

disLntos humedales, como en el programa de vigilancia de gripe aviar del Ministerio de 

Agricultura, Pesca y Alimentación de España (Programa de Vigilancia de la Influenza aviar 

en España 2024, 2023). Además, existen numerosos datos de detección en grandes 

brotes de mortandad y en animales sospechosos de enfermedad, principalmente en 

animales de producción. En consecuencia, no se incluyen en esta revisión, tanto por su 

extensión como por no tratarse de patos domésLcos en semilibertad, principalmente 

procedentes de parques urbanos. 

 

Muchos de los estudios sobre la influenza aviar en patos domésLcos en régimen de 

semilibertad están realizados en China, debido a la importancia que Lene el mercado de 

patos en este país y en Asia en general. En este país, en un estudio con patos vivos que 

se venden en los mercados, se recogieron 111 hisopos orofaríngeos que se analizaron 
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por RT-PCR previa inoculación en embriones de pollo. Solo una muestra resultó posiLva 

(0,9%) (Li et al., 2016). También en patos vivos de mercado, en Irán (AbLn et al., 2022), 

con 962 hisopos orofaríngeos recogidos se detectó el virus en el 0,5% de la muestra. En 

este caso también se inocularon en embriones, y se analizaron posteriormente con 

técnicas de inmunodifusión. 

 

Es interesante por la comparación que se hace entre métodos de explotación el estudio 

realizado en Tailandia en un brote de mortalidad de patos domésLcos (Songserm et al, 

2006). Sobre un total de 450 patos enfermos o muertos, por técnicas de 

hemoagluLnación, se describió la ausencia del virus en patos mantenidos encerrados 

con medidas de bioseguridad, mientras que en los patos criados en paLos traseros de 

casa la prevalencia fue del 23% y en patos en régimen de pastoreo en libertad fue la 

mayor, con un 45,9%. 

 

En cuanto a paseriformes, en un estudio del 2010 en Estados Unidos, se realizó un 

monitoreo sobre más de 13000 muestras de aves de disLntos órdenes por todo el país, 

entre las que estaban 152 especies de paseriformes con 4300 muestras. La prevalencia 

por RT-rtPCR en todo el país fue del 0,89%, por lo que, debido a la gran distribución de 

estas especies y su gran presencia en ciudades, propone que son un factor de contagio 

mayor que las aves acuáLcas, consideradas reservorio natural de esta enfermedad 

(Fuller et al., 2010). Resultados similares se obtuvieron en Perú, donde se analizaron 202 

paseriformes mediante RT-rtPCR encontrando esta vez 5 posiLvos (Williams et al., 2012).  

 

Por el contrario, parece observarse una tendencia diferente en el conLnente europeo. 

Por ejemplo, en Francia (Lebarbenchon et al., 2010), se realizó un estudio con más de 

2900 muestras, de las que aproximadamente un 30% de ellas eran paseriformes, y el 

resultado fue negaLvo para todas ellas. También en Europa, en Italia, en 83 muestras de 

paseriformes no hubo ninguna detección del virus, esta vez por serología (De Marco et 

al., 2003). El único estudio realizado en España es en Cataluña, sobre una muestra más 

amplia se analizó un fringílido, que resultó negaLvo por RT-rtPCR (Busquets et al., 2009). 
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1.5.5.-Virus de la enfermedad de Newcastle. Características 
generales 

 

El agente eLológico de la enfermedad de Newcastle es el Paramyxovirus aviar 1 (Yusoff 

& Wen Siang Tan, 2001). Dicho virus pertenece a la familia Paramyxoviridae, subfamilia 

Paramixovirinae, género Avulavirus. Es un virus de ARN de cadena simple, y su 

presentación en animales puede ser de tres formas: lentogénica, mesogénica y 

velogénica o muy virulenta, siendo esta úlLma variante la responsable de la presentación 

más grave de la enfermedad.  

 

La enfermedad de Newcastle es una de las principales enfermedades en aves de granja, 

siendo la de mayor impacto en la economía global de los países endémicos de esta 

enfermedad, aunque en países con procesos de vacunación como los de la Unión 

Europea sufren brotes esporádicos de gran gravedad epidemiológica (Alexander, 2011).  

 

La enfermedad en animales se puede transmiLr por inhalación o ingesLón del virus. Los 

signos clínicos varían, según la virulencia, y pueden ir desde asintomáLcas hasta letargia, 

signos respiratorios y síntomas nerviosos (temblores, espasmos, torucolis hasta parálisis 

completa), junto con diarrea y disminución o cese de producción de huevos. El patoLpo 

velogénico puede provocar muerte súbita (Merck & Co., Inc. 2022). En el ser humano 

puede causar una conjunLviLs leve (Prajna et al., 2022), por lo que se debe de tratar 

como una zoonosis.  

 

Es una enfermedad de declaración obligatoria (RD526/2014) excepto cuando se da en 

columbiformes y aves silvestres, y está establecido un plan de vacunación a nivel 

europeo. Desde el 13 de octubre de 2022 España Lene el estatus de país libre para la 

enfermedad según lo establecido en el código de la Organización Mundial de Sanidad 

Animal; si bien se sabe que este virus está circulando en aves silvestres, principalmente 

en palomas (Esperón et al., 2014). 
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1.5.5.1.- Virus de la Enfermedad de Newcastle en las especies de 
estudio 

 

Los estudios sobre NDV en las dos especies de cotorras seleccionadas para el estudio son 

pocos y la mayoría anLguos, realizados excepto el más reciente mediante estudios 

serológicos. En una tesis realizada en la India (Vijayan, 1981) sobre 103 cotorras de 

Kramer cauLvas, 17 fueron seroposiLvas. Otros estudios centrados en Psi=acidae 

mostraron resultaron negaLvos para la detección de NDV (Gilardi et al., 1995; Johnson 

et al., 1985) con la excepción del estudio más reciente de prevalencia de NDV en la India, 

donde se encontraron dos posiLvos de cuatro Psitaciformes analizadas, aunque no 

determina de que especie se trataba (Bansal et al., 2022).  

 

Si bien existen muchas descripciones de infecciones por el virus de la enfermedad de 

Newcastle en anáLdas silvestres y domésLcas, existen pocos estudios sobre vigilancia 

epidemiológica de dicho virus en el pato domésLco. Destaca el trabajo de Lee en 2009 

sobre 8500 patos provenientes de granjas surcoreanas (Lee et al., 2009), donde 

mediante inoculación a embriones de pollos y posterior idenLficación por un kit 

comercial mediante RT-PCR, se detectaron 14 posiLvos, aunque no define el Lpo de 

explotación.  

 

Sobre la posible transmisión entre patos silvestres y de granja, destaca el estudio sobre 

8439 muestras de aves de mercado y aves silvestres, aunque sin especificar el número 

de cada bloque, 14 animales fueron posiLvos por RT-rtPCR, 9 aves silvestres y 5 

domésLcos, apuntando a que hay contagios entre poblaciones silvestres y domésLcas 

(Kim et al., 2012). 

 

La mayoría de los estudios sobre el virus de la enfermedad de Newcastle en paseriformes 

son del siglo pasado y los más recientes se basan en la suscepLbilidad de las 

paseriformes para el virus de Newcastle. Destaca un estudio de Silva en el 2006 en Brasil 

(Silva et al., 2006), donde se muestrean 103 gorriones capturados en granjas de patos y 

criaderos de pollos, obteniendo en estos úlLmos un 10,7% de prevalencia. El virus 

hallado mediante aislamiento en culLvo era del mismo Lpo que la cepa vacunal del 
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criadero. Un estudio reciente en Irán analiza 37 paseriformes, resultando 13 posiLvos 

previa inoculación en embriones y posterior análisis por RT-PCR (Khalafi et al., 2023). 
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2.-JUSTIFICACIÓN 
 

Actualmente, 4400 millones de habitantes, el 56% de la población mundial, vive en 

ciudades, y se calcula que para el año 2050, 7 de cada 10 personas vivirán en ellas. 

En España, según los cálculos del Centre d’Estudis Demográfics el 33% de la población 

vivirá en Madrid o Barcelona. Esta dinámica de poblaciones conlleva que la mayoría de 

la población mundial vive y vivirá cada vez más en grandes ciudades, y esto deriva en 

que el contacto con animales, fuera de las mascotas, será con fauna urbana o 

periurbana, y, como hemos visto, este contacto será más estrecho donde los habitantes 

de la ciudad buscan disfrutar de la naturaleza, es decir en los parques urbanos. 

 

Estos parques han cobrado importancia a lo largo de los años, siendo un factor muy 

importante en el diseño de las ciudades nuevas, remodelación, rediseño y ampliación de 

los que ya existen, e incluso la creación de nuevos parques en ciudades ya maduras, 

dando prioridad a estos espacios sobre la edificación de viviendas. Este es uno de los 

factores principales, como hemos visto, para la calidad de vida de los ciudadanos, viendo 

como han cobrado importancia como lugares de esparcimiento, ocio, para pracLcar 

deporte y sobre todo para estar en contacto con la naturaleza. 

 

Así pues, dentro del concepto “One Health”, la interacción entre la salud humana, la 

sanidad ambiental y la animal tendrá su máximo exponente en los grandes parques de 

las grandes ciudades, donde cobra pleno senLdo este concepto de salud global que surge 

de la interacción de la salud humana con el entorno. Afirmada esta base, es 

imprescindible valorar el estado sanitario de la fauna urbana que habita estos grandes 

parques, ya que la posible transmisión de enfermedades de animales a hombres será 

mucho más probable en estos entornos urbanos que fuera de éstas, donde el contacto 

con fauna silvestre será prácLcamente inexistente. 

 

Esta vigilancia sobre la fauna y las posibles zoonosis que pueden generar es una labor ya 

ruLnaria en el caso de animales de producción y domésLcos, donde las campañas de 

saneamiento, diagnósLcos y tratamientos veterinarios, se hace manera habitual por 

parte de los disLntos organismos competentes. En cuanto a animales silvestres, la 
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prácLca totalidad de la monitorización sanitaria se realiza en animales de espacios 

naturales como parte del plan de salud global, incluyendo su posible papel como 

reservorios de enfermedades de animales domésLcos. 

 

Fuera de esta vigilancia, no existe prácLcamente ninguna sobre la fauna urbana en 

libertad, perdiendo de esta manera gran parte de la información que se necesita para 

establecer los parámetros de la salud pública, ignorando el entorno y los animales con 

los que la mayoría de la población está y estará en contacto. 

Este será el primer estudio basado en el análisis de los más importantes patógenos 

únicamente en parques urbanos, intentando aportar así un parámetro principal para 

valorar la sanidad pública. 

 

Además, el estudio ha pretendido ser ambicioso al englobar en las especies muestreadas 

la mayor representaLvidad en cuanto a la importancia dentro de las enfermedades a 

estudiar y su biología e interacción con otras especies y personas. Dentro de los parques 

urbanos, el mayor porcentaje de la fauna son aves, además de que casi son las únicas 

que entran en contacto con los visitantes de los parques. 

 

Dentro de esta avifauna, se componen de tres grupos principales, que son la avifauna 

ornamental, que se introduce en los parques como colecciones, la avifauna autóctona y 

la exóLca o invasora. 

 

La avifauna ornamental, normalmente anáLdas domésLcas o de colección, viven en las 

superficies de agua de los grandes parques, donde reciben alimentación tanto del 

parque como del público visitante. Estas aves no Lenen capacidad de vuelo, así residen 

todo el Lempo en un mismo lugar, pero en estos estanques se reciben visitas temporales 

de anáLdas silvestres que descansan, se alimentan y a veces se reproducen en el mismo 

hábitat. Estas aves son migratorias, por lo que llegan con un estado sanitario diferente 

desde sus lugares de origen. Esto genera un papel de las anáLdas domésLcas de 

animales “cenLnela”, ya que al contacto con estas aves migratorias pueden contagiarse 

de los patógenos que lleven estas, permiLendo ver el estado sanitario de las aves de 

paso sin necesidad de analizarlas, permiLendo mantener protocolos de alerta temprana. 
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Dentro de la avifauna autóctona, también hay especies migratorias que pueden 

introducir enfermedades no existentes en el lugar de estudio o difundirlas a otros lugares 

en la migración, permiLendo también el monitoreo sobre estas aves. 

 

Por úlLmo, la avifauna exóLca, cada vez más presentes en los parques urbanos, puede 

traer consigo microorganismos exóLcos, y tener un papel desconocido en la transmisión 

y dispersión de los endémicos. 

 

En este estudio se ha elegido para el análisis, por lo tanto, un grupo de cada uno que sea 

representaLvo de la diversidad tanto biológica como sanitaria.  

 

Por una parte, se ha seleccionado, de la fauna autóctona, las paseriformes, que como 

hemos visto, es grupo mayoritario dentro de estas aves, y que además Lene especies 

tanto migratorias como sedentarias, cubriendo ambos papeles. 

 

Dentro de las aves ornamentales, el estudio se ha realizado sobre anáLdas domésLcas 

sin capacidad de vuelo, atendiendo sobre todo a su posible papel como especie cenLnela 

y a que son reservorios asintomáLcos de enfermedades de gran potencial zoonóLco, 

como la gripe aviar, y por úlLmo, dentro de las aves exóLcas se ha elegido las psitácidas, 

y dentro de estas la cotorra gris y de Kramer, las especies con mayor población 

actualmente y con más interacción con otras especies tanto ornamentales como 

autóctonas.  

  



51 
 

3.-OBJETIVOS 
 

Objetivos generales 

 

-Conocer el estatus sanitario de la avifauna presente en los parques urbanos de grandes 

ciudades. 

 

Objetivos secundarios 

 

-Demostrar la existencia de agentes infecciosos zoonóLcos en especies invasoras como 

reservorio de expansión de las enfermedades 

-Determinar si existen agentes infecciosos zoonóLcos comparLdos entre las diferentes 

especies que conviven en los parques 

-IdenLficar diferencias de prevalencias entre las disLntas especies analizadas. 
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4.-MATERIAL Y METODOS 
 

4.1.- Estudio en cotorras 

 

El estudio se engloba como parte de un proyecto de captura y control de la cotorra gris 

argenLna (Myopsi=a monachus) en el Ayuntamiento de Madrid y de cotorra de Kramer 

(Psy=acula krameri) en el Ayuntamiento de Sevilla. 

 

4.1.1-Captura  

 

En el Ayuntamiento de Madrid las capturas se realizaron en el periodo comprendido 

entre abril de 2016 y diciembre de 2017 en tres parques de la ciudad (figuras 7-9). 

 

 
Figura 7.- Jardines del Campo del Moro  
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Figura 8.-Parque de la Cruces  

 

 
Figura 9.-Parque del Oeste  

 

Para ello se uLlizaron modelos de reclamo en suelo (Parque de las Cruces, Campo del 

Moro) y disposiLvos de trampeo en nido (Parque de las Cruces, Campo del Moro y 

Parque del Oeste) (figuras 10-12). 
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Figura 10.- Instalación de una trampa colecPva sobre un árbol. Los apoyos están recubiertos de goma 
para no dañar el tronco. 
 

 
Figura 11.- Trampa para córvidos con reclamos en el comparPmento central. 
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Figura 12.- Instalación de disposiPvo de captura en nido. 

 

La población de cotorra argenLna en cada parque se obtuvo de estudios previos a la 

captura(López et al., 2016ª, 2016c, 2016b) (tabla 9).Se analizaron 7 ejemplares/parque, 

que representaron porcentajes de alrededor del 2% en cada uno de los parques. 

 
 

Parque N Nº capturados Nº analizado/% N 
Campo del Moro 340-385 32 7/1,81-2,05% 
Parque de las Cruces 298-337 76 7/2,07-2,34% 

Parque del Oeste 385-413 42 7/1,69-1,81% 
        
       Tabla 9.- Datos de captura y análisis de cotorra gris argenPna en el Ayuntamiento de Madrid 
 
En el Ayuntamiento de Sevilla el trabajo se realizó entre noviembre de 2019 y febrero de 

2020 en el Parque de María Luisa (Figura 13). La población de cotorra de Kramer se 

obtuvo de estudios previos (López et al., 2019) y para la captura se uLlizaron disposiLvos 

de trampeo en nido y en suelo (modelo de tejado inverLdo, de techo corredero, de 

córvido y de revólver). (Tabla 10; figuras 14-15). 
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Figura 13.-Parque de María Luisa 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
        Figura 14.- Trampa de tejado inverPdo      Figura 15.-Trampa de revólver 
 
 
 

Parque N Nº capturados Nº analizado/% 
N 

Parque de María 
Luisa 1798 88 60/3,33% 

 
Tabla 10.- Datos de captura y análisis de cotorra de Kramer en el Ayuntamiento de Sevilla. 
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4.1.2.-Toma de muestras y selección de agentes patógenos 

 

En cada individuo se tomó un enema cloacal. Básicamente, consta en la introducción por 

la cloaca de una pipeta Pasteur estéril con tampón fosfato salino (PBS). El PBS obtenido 

después de la aspiración se guardaba en tubos de 15 ml y era mantenido en refrigeración 

hasta posterior análisis. 

Se seleccionaron los siguientes patógenos en cada grupo de captura. La selección de los 

mismos fue en base al presupuesto disponible (Tabla 11). 

 

Agente 
Madrid (MyopsiIa monachus) Sevilla (PsyIacula krameri) 
Campo 

del Moro 
P. de las 
Cruces 

P. del 
Oeste P. de María Luisa 

C. psicaci x x x x 
C.jejuni X x x x 

Y. enterocoli[ca x x x  
Salmonella spp x x x  

Otras enterobacterias x x x  
E. Coli zoonó[cas x x x x 

Salmonella Enteridi[s    x 
Influenza Aviar    x 

Newcastle    x 
 
Tabla 11.- Agentes patógenos analizados en cada parque y especie. 
 

Debido a que la mayoría de los métodos empleados para la detección de patógenos son 

comunes en los disLntos estudios de la presente tesis, éstos se detallarán en el apartado 

común de análisis laboratorial. 

 

4.2.- Estudio en patos 

 

El estudio se engloba como parte de un control veterinario de zoonosis y enfermades 

emergentes en los Jardines del Buen ReLro (Madrid) (Figura 16) realizado a lo largo de 

11 años, desde el 2008 hasta el 2020, con interrupción de los análisis en 2012 y 2013. 
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El estudio se ha realizado mediante dos muestras anuales, una en el periodo de verano 

y otra en el periodo de otoño/invierno. En 2009 y 2010 se capturaron también 

ejemplares en el parque de Juan Carlos I en Madrid (figura 17). 

 

 
Figura 16.-Jardines del Buen RePro 

 
Figura 17.-Parque Juan Carlos I 
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4.2.1.-Captura  
 

En cada muestreo se capturan una media de 10 patos híbridos adultos de disLntos 

estanques de los Jardines del Buen ReLro, mediante sacaderas, y redes en Lerra (Tabla 

12). 

 

Año Estación Especie Parque Nº 
2008 Verano 

Anas sp. 

ReLro 10 

2009 
Verano ReLro 10 
Verano Juan Carlos I 8 

2010 
Verano Juan Carlos I 9 

Invierno ReLro 9 
2011 Verano ReLro 12 

2014 Verano ReLro 10 
Invierno ReLro 9 

2015 Verano ReLro 9 
Invierno ReLro 10 

2016 
Verano ReLro 10 

Invierno ReLro 10 
2017 Invierno ReLro 10 

2018 
Verano ReLro 10 

Invierno ReLro 10 

2019 Verano ReLro 10 
Invierno ReLro 10 

2020 Verano ReLro 10 
Invierno ReLro 11 
Total Verano 108 

Total Invierno 79 
TOTAL 187 

 
Tabla 12.-Datos de captura y análisis del Ayuntamiento de Madrid 
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4.2.2.-Toma de muestras y selección de agentes patógenos 

 

La toma de muestra fue mediante enema cloacal, tal como figura en el apartado 3.1.2. 

Se seleccionaron los patógenos en cada año de estudio, como figura en la Tabla 13. 

 

Agente AÑO 
200
8 

200
9 

201
0 

201
1 

201
4 

201
5 

201
6 

201
7 

201
8 

201
9 

202
0 

C. psiIaci X X X X X X X X X X X 
C.jejuni X X X X X X X X X X X 
Y. 
enterocoliKca        X X X X 

Salmonella 
spp X X X X X X X X X X X 

Otras 
enterobacteria
s 

X X X X X X X X X X X 

E. Coli 
zoonó[cas X X X X X X X X X X X 

Salmonella 
EnteridiKs X X X X X X X X X X X 

Influenza Aviar X X X X X X X X X X X 
Newcastle X X X X X X X X X X X 

 
Tabla 13.-Agentes seleccionados en el estudio de patos.  
 

4.3.- Estudio en paseriformes 

 

El estudio se realizó para el Ayuntamiento de Madrid para conocer el estado sanitario de 

las aves del orden paseriformes en los parques de la ciudad. Se capturaron 

aleatoriamente 63 aves pertenecientes a 17 especies, procedentes del Parque Juan 

Carlos I y Madrid Río de Madrid a lo largo de sepLembre de 2019 (figuras 17 y 18; Tabla 

14). 
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Figura 18.-Madrid Río. 

 

4.3.1.-Captura  

 

La captura se realizó con redes japonesas por anilladores oficiales (Figura 19). 

 

Figura 19.-Red japonesa con pájaros capturados. 
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Las especies capturadas en cada parque figuran en la Tabla 14. 

 
Especie Juan Carlos I Madrid Río Total 

Agateador común 1 0 1 

Carbonero común 1 1 2 

Curruca cabecinegra 3 1 4 

Curruca capirotada 4 2 6 
Curruca tomillera 1 0 1 

Estornino común 0 1 1 

Gorrión común 3 0 3 

Gorrión molinero 0 10 10 

Herrerillo común 0 7 7 

Lavandera blanca 1 0 1 

Lavandera cascadeña 1 0 1 

Mirlo común 0 2 2 

Mosquitero musical 1 5 6 

Papamoscas cerrojillo 5 8 13 

Pe[rrojo europeo 0 1 1 

Pinzón vulgar 3 0 3 

Pito real 0 1 1 

Total general 24 39 63 
            
            Tabla 14.- Especies analizadas, número y lugar de origen. 
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4.3.2.-Toma de muestras y selección de agentes patógenos 

 

La toma de muestra fue mediante enema cloacal e hisopo conjunLval. Los patógenos 

seleccionados figuran en la Tabla 15. 

 

Muestra Agente 
Enema cloacal Chlamydophila psi=aci 

Salmonella spp. 
E. coli patogénicas aviares (APEC). 
E. coli zoonóLcas 
Otras enterobacterias 
Campylobacter jejuni 
Listeria monocytogenes 
Influenza aviar 
Enfermedad de Newcastle (NDV).  

Hisopo 
conjun[val 

Mycoplasma gallisepFcum 

 
Tabla 15.- Muestras y agentes seleccionados. 

 

 

4.4.-Pruebas laboratoriales 

 

Como se ha mencionado anteriormente, la mayor parte de los métodos laboratoriales 

empleados a lo largo de la tesis fueron comunes. Para simplificar la redacción hemos 

dividido los métodos en dos grandes grupos: métodos moleculares y culLvos 

bacteriológicos. 
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4.4.1. MÉTODOS MOLECULARES 

 

 4.4.1.1. EXTRACCIÓN DE ÁCIDOS NUCLEICOS 
 

Con el fin de obtener una mayor opLmización de las muestras, se realizó la extracción 

simultánea del ARN y del ADN, empleando el método de filtración por presión 

(Quickgene DNA extracLon kit, Fujifilm), con un paso adicional de ARN carrier después 

de la fase de lisado. Los ácidos nucleicos una vez extraídos se conservaron a -80ºC hasta 

posterior análisis. 

 

4.4.1.2. DETECCIÓN DE PATÓGENOS POR 
MÉTODOS MOLECULARES 

 
En la Tabla 16 se indican los cebadores uLlizados para cada patógeno. 
 

4.4.1.2.1.- CHLAMYDOPHILA PSITTACI 

 

Se realizó la detección de Chlamydophila psi=aci en muestras de enema cloacal. El 

método elegido fue una rtPCR con sonda Taqman (Ménard et al., 2006). En el caso de 

obtener alguna muestra posiLva, esta se genoLparía mediante rtPCR con curva de 

disociación de alta resolución (HRM) (Mitchell et al., 2009). La confirmación e 

idenLficación del genoLpo se realizaría mediante la secuenciación de los productos 

amplificados a esta PCR. 

 

4.4.1.2.2.- CAMPYLOBACTER JEJUNI 

 

Se realizó la detección simultánea de Campylobacter jejuni en muestras de enema 

cloacal de rtPCR con sonda Taqman en formato dúplex (Van Lint et al., 2015). 
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4.4.1.2.3.- VIRUS DE LA INFLUENZA AVIAR 

 

El análisis del virus de la Influenza Aviar se llevó a cabo a partir del enema cloacal. Para 

la detección de influenza aviar se empleó una RT-rtPCR basada en sonda TaqMan 

(Spackman et al., 2002).  

 

4.4.1.2.4.- VIRUS DE LA ENFERMEDAD DE 
NEWCASTLE 

 

Se parLó de enema cloacal para el análisis del virus de la Enfermedad de Newcastle. La 

detección del virus de la enfermedad de Newcastle se basó en una RT-rtPCR a Lempo 

real mediante sonda TaqMan (Wise et al., 2004).  
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Agente Método Cebadores Temperatura de 
alineamiento (°C) Referencia 

AIV RT-rtPCR 
(TaqMan) 

5’-AGATGAGTCTTCTAACCGAGGTCG-3’ 
5’-TGCAAAAACATCTTCAAGTCTCTG-3’ 

5’-(6FAM)TCAGGCCCCCTCAAAGCCGA-BHQ1-3’ 
60 (Spackman et al., 

2002b) 

C. jejuni rtPCR 
(TaqMan) 

5’-CTGGTGGTTTTGAAGCAAAGATT-3’ 
5’-CAATACCAGTGTCTAAAGTGCGTTTAT-3’ 

5’-(6FAM)AATTCCAACATCGCTAATG-MGB-3’ 
60 (Best et al., 2003) 

C. psi+aci 
(detección) 

rt PCR 
(TaqMan) 

5’-GCCATCATGCTTGTTTCGTTT-3’ 
5’-CGGCGTGCCACTTGAGA-3’ 

5’-(6FAM)TCATTGTCATTATGGTGATTCAGGA-MGB-3’ 
60 (Ménard et al., 2006) 

C. psi+aci 
(genoOpado)a 

rt PCR 
(HRM-Eva 

Green) 

5’-TGTGCAACTTTAGGAGCTGAGTTC-3’ 
5’-GCTCTTGACCAGTTTACGCCAATA-3’ 60 (Mitchell et al., 2009) 

E. coli (eaeA) PCR 5’-TCAATGCAGTTCCGTTATCAGTT-3’ 
5’-GTAAAGTCCGTTACCCCAACCTG-3’ 55 (Vidal et al., 2004) 

E. coli (stx-1)b 
rt PCR 
(Sybr 

Green) 

5’-CATTACAGACTATTTCATCAGGAGGTA-3’ 
5’-TCGTTCAACAATAAGCCGTAGATTA-3’ 55 (Chui et al., 2010) 

E. coli (stx-2)b PCR 5’-CTTCGGTATCCTATTCCCGG-3’ 
5’-CTGCTGTGACAGTGACAAAACGC-3’ 55 (Vidal et al., 2004) 

NDV RT-rtPCR 
(TaqMan) 

5’-AGTGATGTGCTCGGACCTTC-3’ 
5’-CCTGAGGAGAGGCATTTGCTA-3’ 

5’-(6FAM)TTCTCTAGCAGTGGGACAGCCTGC-BHQ1-3’ 
60 (Wise et al., 2004) 

Salmonella spp. 
rtPCR 

(TaqMan 
probe) 

5’-GTGAAATTATCGCCACGTTCGGGCAA-3’ 
5’-TCATCGCACCGTCAAAGGAACC-3’ 

5’-(6FAM)CTCTGGATGGTATGCCCGGTAAACA-BHQ1-3’ 
60 (Malorny et al., 

2007) 

 
Tabla 16.- Cebadores empleados para cada agente 
(a) Solo se aplica a muestras posiPvas para la detección de C. psi0aci. 
(b) Solo se aplica en muestras positivas para la detección de eaeA. 
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4.4.2. CULTIVOS BACTERIOLÓGICOS 

 

Los culLvos bacteriológicos se emplearon para idenLficación y caracterización de 

enterobacterias, incluyendo Salmonella spp. Brevemente, los pasos realizados fueron 

cinco: 1- enriquecimiento; 2- culLvo de Salmonella spp.; 3- culLvo del resto de 

enterobacterias; 4- idenLficación bacteriana; 5- idenLficación de factores de 

patogenicidad de E. coli.  

 

4.4.2.1.- PREENRIQUECIMIENTO 
 

Un tercio del material recogido en el lavado intesLnal se empleó para la detección de 

Salmonella y otras enterobacterias. Se realizó una dilución 1/10 en agua de peptona, y 

se incubó 24 horas a 37ºC. 

 

4.4.2.2.- CULTIVO DE SALMONELLA SPP 
 

Para el aislamiento selecLvo de Salmonella spp., se inoculó una alícuota del caldo de 

peptona previamente incubado en medio verde brillante. Pasadas 24 horas, las colonias 

de color rojo o rosa son presunLvas de pertenecer al género Salmonella, y se seleccionan 

para su idenLficación.  

 

4.4.2.3.- CULTIVO DEL RESTO DE ENTEROBACTERIAS 
 

Otra parte del líquido de peptona se resembró en medio selectivo de enterobacterias 

(VRBG). Se seleccionaron para su identificación todas las colonias que presentaran 

diferentes características morfológicas.  
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4.4.2.4.- IDENTIFICACIÓN BACTERIANA POR MÉTODOS 
MOLECULARES 

 

La extracción del ADN bacteriano se realizó mediante la técnica por calor, que se basa, 

brevemente, en calentar una suspensión bacteriana a 100ºC durante 5’, enfriar a 4ºC 

inmediatamente, y centrifugar para quedarse con el sobrenadante.  

 

En el caso de las colonias de apariencia compaLble con Salmonella spp., con el ADN 

extraído se realizó una rtPCR empleando sonda TaqMan que amplifica una parcialmente 

el gen invA, para su confirmación (Malorny et al., 2007).  

 

Para el resto de las enterobacterias, la idenLficación se realizó mediante la amplificación 

parcial del gen ARNr16S (Jiang et al., 2013), mediante rtPCR con Sybr Green, y posterior 

secuenciación. Con el fin de mejorar la robustez en la clasificación se compararon las 

secuencias tanto con el Genbank como con la base de datos especializada en 

idenLficación bacteriana, leBIBIQBPP (Flandrois et al, 2015). 

 

4.4.2.5.- DETECCIÓN DE E. COLI ZOONÓTICAS 
 

Aquellas bacterias idenLficadas como E. coli se someLeron a la detección de genes de 

patogenicidad, siguiendo el protocolo descrito en nuestro grupo (Sacristán et al., 2014). 

Brevemente, en primer lugar, se detecta el gen de la inLmina (eaeA) mediante PCR (Vidal 

et al., 2004), y en caso posiLvo, se consideraría zoonóLca. Las cepas posiLvas a la 

inLmina se someterían posteriormente a la detección de los genes stx-1 (Chui et al., 

2010) y stx-2 (Blanco et al., 2003). Estos úlLmos análisis servirían para clasificarlo en 

cepas enterotoxigénicas (STEC) o en enteropatógenas (EPEC) (Sacristán et al., 2014). 

 

Es importante resaltar que, durante el muestreo en cotorra de Kramer, debido al 

confinamiento por el SARS-COV-2, no se realizó culLvo bacteriológico. Sin embargo, sí se 

detectó de forma directa, mediante rtPCR tanto el gen invA para la búsqueda de 

Salmonella spp., como de las E. coli zoonóLcas. Para esta úlLma, el protocolo que se 
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realizó fue exactamente el mismo que figura en este apartado, con la salvedad de que la 

muestra de parLda no eran colonias bacterianas, sino el ADN extraído del enema cloacal.  

4.5.-Estudio estadístico 

 

La finalidad del estudio estadísLco era observar si existen diferentes proporciones de 

posiLvos para cada patógeno entre especies (estudio cotorras), épocas del año (estudio 

anáLdas), comportamiento (estudio paseriformes) o condición corporal (estudio 

anáLdas). Se seleccionaron las variables: especie de cotorra (cotorra de pecho 

gris/cotorra de Kramer; estudio de cotorras), estación (verano/otoño-invierno; estudio 

anáLdas); comportamiento (migratorio/ no migratorio), condición corporal (inferior o 

igual a dos/superior a dos; estudio anáLdas), y se les contrasta frente a los porcentajes 

de posiLvos obtenidos para cada patógeno, En primer lugar se realizó una prueba de 

normalidad (Shapiro-Wilk), con el fin de saber si el conjunto de muestras se adaptaba a 

una distribución normal.  

 

Debido a la distribución no normal obtenida en los tres estudios, se aplicaron pruebas 

no paramétricas (prueba U de Mann-Whitney) en los tres estudios. Las pruebas se 

realizaron mediante el soyware IBM SPSS StaLsLcs, versión 29. 

 

 

5.-RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
 

5.1.-Cotorras 

 

5.1.1-Resultados en cotorras 

 

En la Tabla 17 se resumen los resultados del estudio sanitario en las dos especies de 

cotorras. En total, se incluyeron 81 aves en el estudio: 21 cotorras grises argentinas y 60 

cotorras de Kramer. Entre las cotorras grises, el 23,8% resultó positivo para C. psittaci 
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(5/21; IC 95% 5,6-42,0%). Los resultados de la secuenciación parcial del gen ompA 

revelaron que las muestras positivas podían clasificarse como genotipos B, E o E/B. No 

se detectaron cotorras de Kramer positivas a la detección molecular de C. psittaci, 

siendo la diferencia observada con la cotorra argentina estadísticamente significativa 

(p<0,001).  

 

Los virus de influenza aviar (AIV) y el virus de la enfermedad de Newcastle (NDV) sólo se 

detectaron en cotorras de Kramer: el 13,3% fue positivo para AIV (8/60; IC 95% 4,7-

21,9%), y el 3,3% para NDV (2/60; IC 95% 0,0-7,9%). 

 

En cuanto a la presencia de E. coli, el 9,5% de las cotorras grises dio positivo para el gen 

intimina (eaeA) (2/21; IC 95% 0,0-22,1%), mientras que la prevalencia de este gen en las 

cotorras de Kramer fue ligeramente mayor, alcanzando el 15% (9/60; IC 95% 6,0-24,0%). 

En las muestras positivas al gen eaeA se buscaron adicionalmente los genes stx-1 y stx-2 

con el fin de identificar cepas enterohemorrágicas (EPEC). Todas las muestras fueron 

negativas para Campylobacter jejuni y Salmonella spp. 

 

Durante la exploración, ninguno de los animales mostró signos clínicos compatibles con 

estos patógenos, por lo que se consideró que los individuos positivos eran portadores 

asintomáticos.  

 
Agente infeccioso MyopsiIa monachus PsiIacula krameri 

AIV 0 8 (13.3%;95%CI: 4.7-22.0%) 
Chlamydophila psiIaci 5 (23.8%; 95%CI: 5.6-42.0%) 0 
Campylobacter jejuni 0 0 
EPEC 2 (9.5%; 95%CI: 0.0-22.1%) 9 (15.0%;95%CI: 6.0-24.0%) 
NDV 0 2 (3.3%;95%CI: 0.0-7.9%) 
Salmonella spp. 0 0 
     
Tabla 17.-. Positivos y prevalencia de cada agente infeccioso en las dos especies de psitácidas. 
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5.1.2-Discusión 

 

Este estudio es el más completo realizado hasta la fecha en cuanto a número de muestras 

y patógenos analizados en ambas especies de cotorra en vida libre. 

 

Destaca la detección por primera vez de Chlamydia psi=aci en poblaciones libres de 

cotorras invasoras. La prevalencia de C. psi=aci detectada en las cotorras argenLnas, del 

23,8%, es similar a otros estudios anteriores en individuos cauLvos de la misma especie 

(Origlia et al., 2016), del 31%. Sin embargo, la comparación no Lene validez al ser 

animales cauLvos y con signos de enfermedad en este úlLmo caso, lo que conllevaría 

una mayor prevalencia al tratarse de muestreos dirigidos. En contraste con nuestros 

resultados en cotorras de Kramer, que fueron negaLvos, Chlamydia spp. fue descrito en 

esta especie en estudios previos con prevalencias diferentes, desde el 5 al 20%, pero la 

mayoría de esos estudios no uLlizó una PCR específica para la detección de C. psi=aci 

(Chahota et al., 1997; Pisanu et al., 2018), con lo que los resultados no son comparables 

con los nuestros. Por úlLmo, en la bibliogra�a existe un estudio en cotorras de Kramer 

en el que se detecta una prevalencia mediante PCR del 20%; sin embargo, por desgracia, 

no se indica el origen de estos animales (Madani & Peighambari, 2013). También se 

menciona que algunas de las muestras se toman de animales muertos, pero tampoco se 

indica cuántos son y cuáles fueron posiLvos.  

 

Entre los genoLpos de Chlamydia descritos en aves, todos los autores coinciden en que 

el genoLpo A es el más prevalente en Psi=acidae (Sutherland et al., 2019; Vanrompay et 

al., 1993), mientras que los genoLpos B, E y E/B son más comunes en palomas (Andersen, 

1991; Sachse et al., 2015; Stokes et al., 2021). Hasta dónde llega nuestro conocimiento, 

este es el primer genoLpado de C. psi=aci en cotorras grises a nivel mundial. La presencia 

de los genoLpos B, E o E/B en estas aves sugiere que las bacterias han sido transmiLdas 

de palomas a cotorras en la dirección opuesta a la esperada. La presencia de C. psi=aci 

en cotorras grises y la ausencia en las de Kramer podrían deberse al comportamiento 

alimentario de cada especie y, por lo tanto, sus interacciones con otras especies. 

Mientras que las cotorras grises se alimentan principalmente en el suelo (PosLgo et al., 

2021), las de Kramer lo hacen con mayor frecuencia en los árboles (FraLcelli, 2014). Al 
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alimentarse en el suelo, las cotorras grises Lenen la oportunidad de interactuar con 

palomas silvestres y luego comparLr patógenos con ellas, principalmente los 

respiratorios. C. psi=aci es altamente prevalente en palomas de Madrid (Vázquez et al., 

2010), lo que magnifica la transmisión entre las palomas y las cotorras grises. 

 

Prosiguiendo con la detección de bacterias, la detección de Campylobacter jejuni se ha 

llevado a cabo en cotorras grises o de Kramer (Allgayer et al., 2008; De Luca et al., 2018; 

Gonzalez, 2006; Lopes et al., 2014) y nuestros resultados negativos concuerdan con los 

publicados anteriormente para ambas especies. Sin embargo, un estudio realizado en 

cotorras de Kramer obtuvo un 67% de muestras positivas a Campylobacter spp. 

mediante detección por PCR (Seifi et al., 2019). Sin embargo, esta prevalencia proviene 

de una muestra muy pequeña (seis individuos) y en cautividad, lo que hace más probable 

un contagio mayor entre ellas. Además, al no ser una técnica específica para C. jejuni, la 

positividad en estas muestras podría deberse a la presencia de otras especies del género 

Campylobacter.  

 

En lo referente a las enterobacterias, nuestros resultados de Escherichia coli mostraron 

que el 9,5% de las cotorras grises y el 15% de las cotorras de Kramer dieron positivo a E. 

coli diarreagénica (DEC), siendo todas catalogadas como E. coli enteropatogénica 

(EPEC). Esta representa la primera descripción de EPEC en estas especies de psitácidos. 

La E. coli diarreagénica (DEC) es una de las principales causas de la diarrea humana y las 

aves silvestres se han sugerido como reservorios potenciales para estos patógenos 

(Lopes et al., 2018). Sin embargo, como se ha mencionado en la introducción, este 

agente infeccioso no se ha buscado apenas en psitácidas. De hecho, en el único estudio 

publicado en cotorras grises y de Kramer, realizado en 1978, no detectaron E. coli en las 

heces de siete cotorras grises cautivas por cultivo bacteriológico (Graham & Graham, 

1978).  

 

En cuanto a Salmonella spp., todas las muestras han sido negaLvas a la detección por 

PCR a Lempo real. Estos resultados concuerdan con otros estudios tanto con detección 

por PCR (Allgayer et al., 2008, Lopes et al., 2014, Seifi et al., 2019) como por serología 



73 
 

(Gonzalez, 2006), aunque cabe destacar el bajo número de muestras (seis como máximo) 

de todos estos análisis. 

 

En cuanto a los virus detectados, la información disponible sobre la influenza aviar en 

cotorra gris argentina y cotorra de Kramer es escasa. El presente estudio es el primero 

realizado en aves urbanas de vida libre, y destaca la presencia de influenza aviar en el 

13,3% de las cotorras de Kramer. En cotorra gris la detección fue negativa. Solo hay un 

estudio que evaluó la presencia de AIV por ensayo de hemaglutinación en una cotorra 

negra importada a Austria con resultado negativo (Stunzner et al., 1980). Sin embargo, 

en cotorra de Kramer, dos aves cautivas positivas para las cepas H9N2 se informaron 

durante diagnóstico virológico de rutina de las aves importadas a Japón. Hay que 

destacar que en los dos casos las aves eran cautivas, y en el caso de las cotorras de 

Kramer no indica el tamaño de muestra, por lo que no podemos compararlo con 

nuestros resultados.  

 

En cuanto a la variante hallada, en nuestro estudio los ensayos para la identificación de 

AIV altamente patógeno (es decir, variantes H5 o H7) no se pudo intentar debido a la 

cantidad limitada de muestra. 

 

Finalmente, el presente estudio confirma la presencia del virus de la NDV en dos 

cotorras de Kramer. Desafortunadamente, la identificación de cepas velogénicas no se 

pudo intentar por falta de muestra. Como ya se ha mencionado en la introducción, la 

literatura sobre NDV en cotorra gris y de Kramer es antigua y los estudios se realizaron 

mediante ensayos serológicos; por lo tanto, las muestras positivas solo confirmaron el 

contacto de los animales con el virus (Vijayan, 1981). Otros estudios centrados en otras 

especies de la familia Psittacidae mostraron resultados negativos para la detección de 

NDV (Gilardi et al., 1995; Johnson et al., 1985), con la excepción del estudio de 

prevalencia de NDV en India (Bansal et al., 2022), donde encontraron dos muestras 

positivas de cuatro Psittaciformes analizados. Desafortunadamente, no se disponía de 

datos sobre qué especies se analizaron, por lo que no podemos comparar los resultados. 
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Ambos AIV y NDV son de notificación obligatoria en avicultura debido a sus graves y 

repercusiones en la salud, y las aves silvestres, como las palomas salvajes o patos 

híbridos (Anas spp.), se consideran reservorios de ambos virus (Vázquez et al., 2010). 

Gracias a este estudio, se confirma la presencia de estos virus en cotorra de Kramer, lo 

que abre la posibilidad de la inclusión de esta especie en futuras campañas de vigilancia 

epidemiológica.  

 

5.2.-Anátidas 

 

5.2.1-Resultados en anátidas 

 

En las tablas 18-20 se resumen los patógenos detectados en anátidas. En total, se 

incluyeron a lo largo de 11 años 177 muestras de patos domésticos. Cuatro animales 

analizados dieron positivo a Salmonella sp., en años muy espaciados (2009, 2016 y 2020) 

con un total de 2,3% de positivos (IC95%: 0,1-4,5%), mientras que la detección de 

Chamydophila fue de un 1,1% (IC95%: 0-2,7%), con positivos solo en dos años. En uno 

de los casos se secuenció el genotipo, resultando indistintamente el E o E/B. Este 

genotipo es propio de palomas. En cuanto al virus de la Influenza aviar, se detectaron 4 

positivos en total, con un porcentaje del 2,3% (IC95%: 0,1-4,5%). Estas muestras 

positivas fueron negativas a la detección de las variantes H7 y H5, por lo que se pueden 

considerar de baja patogenicidad. 

 

Hay que destacar el porcentaje hallado de Enfermedad de Newcastle, de un 10,1% 

(IC95%: 5,7-14,6%), resultando el verano del año 2016 positivas todas las aves 

muestreadas. El porcentaje más alto se halla en la detección de C. jejuni, con 23 animales 

positivos (13%; IC95%: 8-17,9%), y el menor porcentaje se encuentra en Y. enterocolitica 

con un 0,6% de positivos, aunque esta prueba se empezó a realizar más tarde (a partir 

de 2016). 
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Además de Yersinia enterocoliFca, se detectaron un total de 8 taxones diferentes de 

enterobacterias (AtlanFbacter hermanii, Citrobacter sp., Escherichia coli; Enterobacter 

sp., Klebsiella sp., Kluyvera sp., Proteus sp. y SerraFa marcescens) y otros cinco taxones 

relacionados (b-Proteobacteria: Ralstonia solanacearum y otras g-Proteobacterias como 

Acinetobacter sp., Pantoea agglomerans, Providencia alcalifaciens y Shewanella sp.). De 

todas ellas, destaca la presencia elevada de E. coli (65,5% IC95%: 58,5-72,5%); sin 

embargo, tan solo una muestra fue posiLva a la detección del gen eaeA (0,6%; IC95%: 0-

1,7%). Esta muestra fue negaLva a la detección de los genes stx-1 y stx-2, por lo que se 

clasificó como E. coli enteropatogénica (EPEC). Las siguientes bacterias más frecuentes 

fueron Enterobacter sp. (17% IC95%: 11,4-22,5%) y Klebsiella sp. (14,1%; IC95%: 9,0-

19,3%). El resto de los aislados presentaron una frecuencia inferior al 10%. 

 

En cuanto a la comparación entre épocas del año, destaca la mayor posiLvidad a 

Klebsiella sp., en verano, con respecto a otoño/invierno (verano: 19%; otoño/invierno: 

7,8%; p=0,034). También se halló una diferencia significaLva en el aislamiento de 

Klebsiella con respecto a la condición corporal, presentando un mayor porcentaje de 

aislamiento los animales con condición corporal inferior o igual a 2 (19%; p=0,023). Para 

el resto de patógenos no se observa una diferencia estadísLca ni por la época del año ni 

por la condición corporal.  

 

. 
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Tabla 18.- Parque, año, estación, número de muestras y posiPvos y prevalencia de los patógenos analizados. 
S.sp: Salmonella spp.; C.p.: Chlamydophila psi0aci.; G.: GenoPpo de C.p.; NDV: Virus de la Enfermedad de Newcastle; AIV: Influenza Aviar. 

Parque Año Mes Nº S. sp % C. p % G. % NDV % AIV % 

Re[ro 2008 Verano 10 0 0 0 0  0 0 0 0 0 
Re[ro 2009 Verano 10 0 0 0 0  0 0 0 0 0 
J. C. I 2009 Verano 8 1 12,5 0 0  0 5 62,5 0 0 

Re[ro 2010 Invierno 9 0 0 1 11,1  0 0 0 0 0 
J. C. I 2010 Verano 9 0 0 0 0  0 0 0 0 0 

Re[ro 2011 Verano 12 0 0 0 0  0 0 0 0 0 

Re[ro 2014 Verano 10 0 0 0 0  0 0 0 0 0 
Re[ro 2014 Invierno 9 0 0 0 0  0 0 0 0 0 

Re[ro 2015 Verano 9 0 0 0 0  0 0 0 0 0 
Re[ro 2015 Invierno 10 0 0 1 10 E, E/B 10 3 30 0 0 
Re[ro 2016 Verano 10 0 0 0 0  0 10 100 1 10 

Re[ro 2016 Invierno 10 2 20 0 0  0 0 0 0 0 

Re[ro 2017 Invierno 10 0 0 0 0  0 0 0 0 0 
Re[ro 2018 Verano 10 0 0 0 0  0 0 0 0 0 

Re[ro 2019 Verano 10 0 0 0 0  0 0 0 1 10 

Re[ro 2019 Invierno 10 0 0 0 0  0 0 0 0 0 
Re[ro 2020 Verano 10 1 10 0 0  0 0 0 2 10 
Re[ro 2020 Invierno 11 0 0 0 0  0 0 0 0 0 

TOTAL   177 4 2,2 2 1,1 1 0,5 18 10,1 4 2,2 
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Parque Año Mes Nº C. j. % Y. e. % E. coli % eaeA % 
Re[ro 2008 Verano 10 6 60   10 100 0 0 

Re[ro 2009 Verano 10 0 0   8 80 0 0 
J. C. I 2009 Verano 8 1 12,5   6 75 0 0 
Re[ro 2010 Invierno 9 2 22,2   7 77,7 0 0 
J. C. I 2010 Verano 9 2 22,2   7 77,7 0 0 

Re[ro 2011 Verano 12 3 25   11 91,7 0 0 
Re[ro 2014 Verano 10 0 0   8 80 0 0 
Re[ro 2014 Invierno 9 1 11,1   6 66,6 0 0 
Re[ro 2015 Verano 9 5 55,5   8 88,9 0 0 

Re[ro 2015 Invierno 10 0 0   5 50 1 10 
Re[ro 2016 Verano 10 0 0   2 20 0 0 
Re[ro 2016 Invierno 10 0 0   8 80 0 0 
Re[ro 2017 Invierno 10 0 0 1 10 7 70 0 0 

Re[ro 2018 Verano 10 0 0 0 0 7 70 0 0 
Re[ro 2019 Verano 10 1 10 0 0 2 20 0 0 
Re[ro 2019 Invierno 10 1 10 0 0 6 60 0 0 
Re[ro 2020 Verano 10 1 10 0 0 2 20 0 0 

Re[ro 2020 Invierno 11 0 0 0 0 6 54 0 0 
TOTAL   177 23 13 1 0,5 116 65,5 1 0,6 

 
Tabla 19.- Parque, año, estación, número de muestras y posiPvos y prevalencia de los patógenos analizados. 
C.j.: Campylobacter jejuni; Y.e.: Yersinia enterocolíCca.; E. coli: Escherichia coli; eaeA: gen de la inPmina de E. coli 
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Las enterobacterias fueron idenLficadas, dando diferentes especies:  

 
Año/Agente% Ac Sh Ra Pra En Sm Kl Ct Pa At Klu Po N 

2008 0 0 0 0 40 10 10 0 20 0 10 0 10 

2009 0 0 0 0 16,7 5,6 22,2 5,6 0 0 0 0 18 

2010 5,6 0 0 0 16,7 0 5,6 27,8 0 5,6 0 5,6 18 

2011 0 0 0 0 16,7 0 16,7 0 8,3 0 0 8,3 12 

2014 0 0 0 0 21,1 5,3 31,6 5,3 0 0 0 0 19 
2015 0 0 0 0 21,1 10,5 5,3 0 0 0 0 0 19 

2016 10,0 0 0 0 25 0 20 0 0 0 0 0 20 

2017 0 10,0 0 0 20 0 10 0 0 0 0 0 10 
2018 0 0 0 10 0 0 20 0 0 0 0 0 10 

2019 0 0 0 0 10 5 0 5 0 5 0 0 20 

2020 0 0 9,5 0 4,8 9,5 14,3 0 0 0 0 0 21 

% Medio 1,7 0,6 1,1 0,6 17,0 4,5 14,1 4,5 1,7 1,1 0,6 1,1 177 
 
Tabla 20.- Año de análisis y porcentaje de cada enterobactería detectada. 
Ac: Acinetobacter sp.; Sh: Shewanella sp.; Ra: Ralstonia solanacearum; Pra: Providencia alcalifaciens; En: 
Enterobacter sp.; Sm: SerraCa marcescens; Kl: Klebsiella sp.; Ct: Citrobacter sp.; Pa: Pantoea agglomerans; 
At: Atlantobacter hermanii; Klu: Kluyvera sp.; Po: Proteus sp 
 

5.2.2-Discusión 

 

En cuanto a Chlamydia psi=aci, la información sobre este patógeno en anáLdas 

domésLcas es escasa, siendo este el primer estudio que lo hace sobre anáLdas en 

semilibertad en parques urbanos con contacto estrecho con personas y otras especies 

de aves. En nuestro estudio obtuvimos un porcentaje de posiLvos a C. psi=aci del 2%, 

similar al único estudio realizado mediante PCR en el que se observó un 4,5%, de patos 

analizados en matadero, pero ignorando su origen y régimen de explotación (Hulin et al., 

2015). 

 

Por otra parte, el único realizado sobre aves en semilibertad, pero de granja, obLene una 

seroprevalencia del 38,9%, pero no podemos comparar los datos con los nuestros al 

haberse realizado la detección por seroprevalencia y no sabiendo que porcentaje 

pertenece a las aves criadas en semilibertad, ni si tenían medidas de bioseguridad para 
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evitar el contacto con otras poblaciones de aves (Cong et al., 2013). En especies silvestres 

capturadas, el único estudio disponible hasta la fecha presenta una prevalencia del 40%, 

(Hegazy, 2014), también muy alta respecto a nuestro estudio, pero la detección está 

realizada por la visualización de cuerpos de inclusión y sobre una muestra más pequeña 

(50 aves silvestres). Este estudio presenta algunas limitaciones. Por una parte, el 

diagnósLco mediante la visualización de cuerpos de inclusión es menos sensible que los 

diagnósLcos por PCR, sea convencional o a Lempo real, por lo que la prevalencia real 

podría ser incluso superior. Sin embargo, por otro lado, los cuerpos de inclusión no son 

especie específicos, pudiendo exisLr muchos falsos posiLvos en dicho estudio.  

 

En Campylobacter jejuni, la prevalencia hallada ha sido del 12,3%. El único estudio de 

Campylobacter encontrado cuya detección fue por PCR se realizó en patos de granja, con 

un resultado del 69% de prevalencia (Colles et al., 2011). Al no indicar el Lpo de 

explotación, no podemos comparar este resultado con nuestra prevalencia, ya que en 

régimen de explotación intensiva sería mayor el contagio entre animales que en 

extensivo. El resto de las detecciones e idenLficaciones de los diversos estudios se 

realizaron mediante culLvo y test bioquímico, variando los resultados desde un 2,2% 

Malasia (Faiza et al., 2013), pasando por un 19% en Portugal (Cabrita et al., 1992), hasta 

una prevalencia de un máximo del 83% en Tanzania (Nonga & Muhairwa, 2009), todos 

ellos patos vivos de mercado o de granja. Debido a los Lpos de hábitat de los animales 

muestreados, como se ha explicado anteriormente, no podemos comparar esta variedad 

de resultados con los nuestros.  

 

En todo caso, se observa a tenor de nuestros resultados y, sobre todo, a los disponibles 

en la bibliogra�a, que los ánades son altamente suscepLbles a la infección por C. psi=aci. 

En una revisión sistemáLca reciente, se establece que el segundo mayor riesgo de 

transmisión zoonóLca de Chlamydia psi=aci son los patos, después de los pavos 

(Hogerwerf et al., 2020), por lo que se Lenen que tomar medidas adecuadas de cara al 

manejo de estas especies. Sorprendentemente, el genoLpo idenLficado en los patos 

posiLvos a C. psi=aci fue el E o E/B, ambos frecuentes en palomas y y el E/B también en 

aves acuáLcas, principalmente gansos (Qin et al., 2022). Esto contrasta con el genoLpo 

esperado en patos domésLcos, que correspondería al C (Stokes et al., 2021). 
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Desgraciadamente, el fragmento amplificado del gen ompA no disLngue entre los 

genoLpos E y E/B, por lo que no podemos llegar a una idenLficación definiLva del 

genoLpo implicado en los patos posiLvos. En el caso de que el genoLpo fuera el E/B 

podría deberse a su origen: la mayor parte de los patos de los parques y jardines de 

Madrid son patos híbridos con ganso; en el caso de que fuera el genoLpo E, su origen 

podría ser más diverso, incluyendo a las palomas, como el principal reservorio de C. 

psi=aci de Madrid (Vázquez et al., 2010). Para comprender mejor la epidemiología de C. 

psi{aci en los patos híbridos de Madrid se debería hacer un estudio más amplio, 

abarcando más muestras posiLvas, y clasificando el genoLpo mediante la secuenciación 

completa del gen ompA.  

 

En el análisis realizado de enterobacterias, aunque el porcentaje de muestras positivas 

a E. coli fue muy elevado (en alguna estación fue hasta del 100%), tan solo una de las 

muestras (0,6%) fue positiva al gen eaeA, siendo negativa a los genes stx-1 y stx-2, 

identificándose, por tanto como EPEC. No hemos encontrado estudios prácticamente 

en este grupo taxonómico para la detección de E. coli zoonóticas; enfocándose la 

mayoría de los mismos en la búsqueda de resistencias a antimicrobianos. Únicamente 

en Alemania se realizó la vigilancia de E. coli zoonóticas, pero no sobre animales 

individuales, si no en muestras de río donde estaba su hábitat (Ewers et al, 2009). La 

prevalencia fue del 81%, sin detección de EPEC aunque sí de ExPEC. Por lo tanto, esta es 

la primera vez que se detecta una cepa EPEC en anátidas, por lo que este resultado sirve 

para ampliar el número de especies susceptibles a la colonización intestinal por parte de 

esta bacteria.  

 

El resultado hallado de Salmonella fue en anáLdas fue de un 2,3%, siendo inferior a otros 

estudios que analizan también su presencia, con unas prevalencias desde el 9,8% (Tsai & 

Hsiang, 2005) hasta el 28,8% (Jamali et al., 2014a), pasando por el 16% de Malasia (Faiza 

et al., 2013), todos ellos mayores que nuestros resultados, pero con el mismo problema 

que los mismos estudios hechos en Campylobacter. Al no indicar el Lpo de explotación, 

intensiva o extensiva, no podemos indicar estos factores como de riesgo que jusLfiquen 

una mayor prevalencia en dichos estudios. 
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En cuanto a otras enterobacterias, destaca la baja presencia de Yersinia enterocoliFca 

(0,6%). Existen reportes de prevalencias algo mayores, como el 4,5% hallado en China 

(Peng et al., 2018) y el 2,4% en Irán (Jamali et al., 2014b). Sin embargo, en los dos 

estudios citados el muestreo es sobre animales de granja o de mercado, y no en 

semilibertad, lo que podría explicar la mayor prevalencia hallada. Sin embargo, en un 

estudio en Polonia sobre patos silvestres, no se consiguió aislar ninguna cepa de Yersinia 

enterocoliFca (Odyniec et al., 2020). De estos estudios podría deducirse que existen una 

influencia entre el grado de libertad y la prevalencia de este patógeno, posiblemente 

debido a la mayor densidad de población en los sistemas intensivos.  

 

En la detección de influenza aviar, cuyo principal reservorio son las anáLdas, casi todos 

los estudios realizados son sobre patos domésLcos vivos que se venden en los mercados 

que son habituales en China y Asia, no aportando información sobre la procedencia y el 

Lpo de explotación, o en disLntas especies de anáLdas silvestres, siendo en todos los 

casos, escenarios ecoepidemiológicos diferentes a los del actual estudio, es decir patos 

domésLcos o híbridos, en semilibertad, con contacto con otros animales, pero sin 

capacidad de vuelo. Aunque solo uno de ellos uLliza RT-PCR (previa inoculación en 

embrión de pollo) (Li et al., 2016),y el otro, técnicas de inmunodifusión (AbLn et al., 

2022), los resultados son semejantes entre ellos (0,9 y 0,5% respecLvamente), siendo 

inferior a nuestros resultados (2,3%).  

 

El único estudio realizado con patos domésLcos criados en libertad (Songserm et al, 

2006) en comparación con otros regímenes de explotación, da prevalencias muy altas 

de un 45% (frente a la ausencia en régimen cerrado o al 23% en semilibertad). Es 

interesante la mayor prevalencia en régimen de libertad, en lo que podría ser 

extrapolable a nuestro estudio, ya que se supone que estarían en contacto con 

poblaciones silvestres, pero se detectó por hemoagluLnación, técnica menos sensible 

que la de este trabajo. Además, todas las aves analizadas estaban enfermas o muertas, 

lo que añade un sesgo en el muestreo al haber una selección previa de enfermedad.  

 

En cuanto a la patogenicidad del virus de gripe aviar, afortunadamente, los virus 

detectados fueron negaLvos a las cepas de alta patogenicidad, como son las H5 y H7. 
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Una de las medidas más polémicas durante las epizooLas de gripe aviar es la reLrada de 

los patos de los parques y jardines públicos, con el fin de no propagar la enfermedad. Sin 

embargo, se sabe que existe protección cruzada entre cepas de baja y alta patogenicidad 

(Wang et al., 2018), por lo que la reLrada de aves previamente inmunizadas a cepas de 

baja patogenicidad es, como mínimo, controverLdo. Además, en un estudio 

retrospecLvo, no publicado, realizado por el Grupo de Epidemiología y Sanidad 

Ambiental, del Centro de InvesLgación en Sanidad Animal (INIA-CISA-CSIC), se 

obtuvieron seroprevalencias frente a gripe aviar, en estas mismas aves de estudio 

(muestras de 2008 a 2014) cercanas al 100%. Conocer el estatus sanitario previo a un 

evento epizoóLco es fundamental para tomar las medidas más precisas y ajustadas al 

escenario epidemiológico concreto. Por ello, la vigilancia sanitaria periódica en la fauna 

de los parques y jardines, tanto acLva como pasiva, es indispensable para minimizar los 

efectos de futuras emergencias de enfermedades. 

 

En cuanto al virus de la enfermedad de Newcastle cabe destacar que nuestros resultados 

son de un 10,1% de posiLvos con respecto al total, pero solo se hallaron posiLvos en tres 

de los muestreos estacionales. En uno de ellos, la prevalencia creció de un 30% a un 

100% en un semestre, lo que parece indicar una gran difusión de la enfermedad una vez 

establecida. Este aumento de la proporción de posiLvos, sin embargo, no tuvo como 

consecuencia enfermedad o brote de mortandad en las poblaciones de anáLdas del 

parque de El ReLro. Si bien no se idenLficó la patogenicidad de las cepas, debido a la 

ausencia de mortalidad podrían considerarse lentogénicas o mesogénicas. Este 

escenario es muy similar al del virus de la influenza aviar, donde, en un estudio previo, 

el 30,4% de los patos analizados de estos parques presentaba anLcuerpos frente a la 

enfermedad de Newcastle (Esperón et al., 2014), sugiriendo que la presencia del virus 

de la enfermedad de Newcastle es ampliamente distribuida en estos parques. También, 

la excreción del virus en estos animales es puntual, en comparación con la duración de 

la seroprevalencia. Por ejemplo, en el estudio anteriormente citado, también se 

analizaron gansos domésLcos en semilibertad y palomas bravías (Columba livia), 

sumando un total de 296 muestras. A pesar de hallar un 56,3% de seroprevalencia en 

gansos y un 42.9% en palomas (además del 30,4% en patos), tan solo 7 de estos 

individuos fueron posiLvos a la detección del virus por RT-rtPCR (Esperón et al., 2014). 
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Por tanto, al hallar un 10,1% de prevalencia global en el presente estudio, es posible que 

el virus de la enfermedad de Newcastle esté mucho más distribuido en estas 

poblaciones.   

 

En general, las prevalencias halladas en los disLntos trabajos son muy bajas en relación 

con los resultados obtenidos en el presente estudio. Un resultado muy inferior (0,2%) 

fue hallado en animales de granja mediante RT-PCR previa inoculación en embriones de 

pollo (Lee et al, 2009) y animales de mercado y silvestres (Kim et al., 2012). En ambos 

casos es di�cil extrapolar los resultados a los nuestros, ya que son aves de granja de los 

que desconocemos el Lpo de explotación, o de animales de granja y silvestres de los que 

conocemos los disLntos porcentajes del muestreo. 

 

En cuanto a las aves de mercado, un estudio en Corea sobre pollos y pavos mediante RT-

rtPCR y caracterización molecular posterior detectó genoLpos de la cepa vacunal del 

NDV patos no vacunados, demostrando así un contagio de las aves de corral vacunadas 

a otros patos, perdiendo de esta manera su valor epidemiológico (Choy et al., 2012). 

 

5.3-Paseriformes 

 

5.3.1-Resultados en paseriformes 

 

Se capturaron a conveniencia 63 aves pertenecientes a 17 especies, procedentes de dos 

parques diferentes a lo largo de sepLembre de 2019: Juan Carlos I (n=24; predominio de 

aves residentes) y Madrid Río (n=39; predominio de aves migratorias). Ninguna de las 

aves resultó posiLva a Chamydia psi=aci, Campylobacter jejuni, Mycoplasma 

gallisepFcum, Influenza Aviar y virus de la enfermedad de Newcastle.  

 

En cuanto al cultivo e identificación de enterobacterias, de todas las colonias de 

morfología compatible con E. coli, sólo una de ellas fue clasificada como tal, siendo esta 

negativa a todos los factores de patogenicidad. Así mismo, ninguna cepa con 
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crecimiento compatible con Salmonella sp. fue positiva a la detección mediante PCR. La 

identificación del resto de las colonias figura en la Tabla 21. Se obtuvieron un total de 

18 aislados diferentes; destacando la presencia de Aeromonas sp., con una prevalencia 

general del 42,9%. El resto de los agentes identificados se hallaron con una baja 

frecuencia, por debajo del 5%. No se observaron diferencias estadísticamente 

significativas entre aves migratorias y no migratorias.  
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Tabla 21.-. Porcentaje de aparición de las dis2ntas bacterias aisladas en el estudio, clasificado por especie. 
Especies de aves: Agc: Agateador común; Cac: Carbonero común; Cucb: Curruca cabecinegra; Cucp: Curruca capirotada; Cut: Curruca tomillera; Ec: Estornino común; Gc: 
Gorrión común; Gm: Gorrión molinero; Hc: Herrerillo común; Lb: Lavandera blanca; Lc: Lavandera cascadeña; Mc: Mirlo común; Mm: Mosquitero musical; Pc: Papamoscas 
cerrojillo; Pe: PePrrojo europeo; Pv: Pinzón vulgar; Ptr: Pito real. Especies bacterianas: Ae: Aeromonas sp; At: AtlanCbacter hermanii; Ct: Citrobacter sp; Cr: Cronobacter sp; 
El: Enterobacter ludwigii; En: Enterobacter sp; Es: Escherichia sp; Ka: Klebsiella aerogenes; Kl: Klebsiella sp; Mo: Morganella morganii; Pa: Pantoea agglomerans; Pr: 
Providencia sp; Psa: Pseudomonas aeruginosa; Ps: Pseudomonas sp; Sm: SerraCa marcescens; Sr: SerraCa rubidae

Especi
e 

n Ae At Ct Cr El En Ec Es Ka Kl Mo Psa Pr Pa Ps Sm Sr 

Agc 1 0 0 0 0 0 0 0 0 100 0 0 0 0 0 0 0 0 
Cac 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 50 0 0 0 

Cucb 4 50 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Cucp 6 66 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Cut 1 100 0 0 0 0 0 0 0 100 0 0 0 0 0 0 0 0 
Ec 1 100 0 0 0 0 0 0 0 0 100 0 0 0 0 0 0 0 
Gc 3 33.3 0 0 0 0 0 0 0 0 33.3 0 0 0 0 0 0 0 
Gm 10 20 10 0 10 10 0 10 0 0 0 0 0 0 0 0 0 10 
Hc 7 57.1 0 0 0 0 14.3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Lb 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 100 0 100 0 0 0 0 
Lc 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Mc 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Mm 6 83.3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 16.7 0 0 0 0 0 0 
Pc 13 46.2 0 7.7 0 0 7.7 0 7.7 0 0 0.0 7.7 7.7 7.7 15.4 7.7 0 
Pe 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Pv 3 33.3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Ptr 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Total 63 42.9 1.6 1.6 1.6 1.6 3.2 1.6 1.6 3.2 3.2 3.2 1.6 3.2 3.2 3.2 1.6 1.6 
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5.3.2-Discusión 

 

No se ha detectado ningún posiLvo a Chlamidia psi=aci en los 63 animales muestreados. 

En los tres estudios realizados en Europa., detectan una prevalencia del 9,4% en Holanda 

(Madani & Peighambari, 2013), un 22,7% en Polonia (Krawiec et al., 2015), y finalmente 

un 2,9% en Suecia (Olsen et al., 1998). En los tres casos la detección se realiza por rtPCR, 

por lo que la técnica empleada se puede considerar similar en términos de sensibilidad 

y especificidad. En los dos primeros casos, las muestras se toman de animales muertos 

recolectados en los jardines de parLculares, lo cual añade un sesgo al método de 

muestreo. En Suecia las aves sí son capturadas, como en nuestro caso, en redes 

japonesas, y es el que arroja de hecho, una menor prevalencia. Por tanto, el estatus 

sanitario previo podría influir en la prevalencia de C. psi=aci.  

 

También fueron negaLvas todas las muestras a Campylobacter jejuni, resultados acordes 

con otros estudios como el de Croacia (Vlahović et al., 2004), sobre 20 paseriformes, que 

también tuvo una detección negaLva. 

 

Dentro de las enterobacterias, ninguna de las muestras analizadas dio positivo a cepas 

zoonóticas de E. coli. El único estudio estrictamente en paseriformes es en Brasil, pero 

con canarios de jaula, y por cultivo (Horn et al., 2015), la bacteria más aislada sobre 61 

muestras fue la E. coli en el 41% de los casos, aunque no las identifica como patógenas. 

Además, este último estudio no es comparable al nuestro, debido a la condición de 

cautividad. También en Brasil se encontró un 4,61% de prevalencia en 88 ejemplares de 

también de canarios de jaula, y dentro de ellas dos EPEC (Beleza et al., 2019).  

 

Tampoco se detectaron animales posiLvos a Salmonella spp., al contrario que en Croacia 

(Vlahović et al., 2004), que sobre 20 paseriformes se detectó un 10% de prevalencia a 

esta bacteria. En cuanto al resto de enterobacterias, se han encontrado únicamente dos 

estudios de enterobacterias en paseriformes, uno en Suecia (Vlahović et al., 2004), con 

2 posiLvos a Yersinia sp. sobre 43 mirlos comunes y otro en Sicilia (FoL et al., 2011), con 

aproximadamente un 3% de Klebsiella y Yersinia. 
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En nuestro estudio la única bacteria relevante ha sido Aeromonas spp., cuyo hallazgo no 

se describe en otras publicaciones en paseriformes de vida libre. Aeromonas es un 

género de bacterias Gram negaLvas, perteneciente a la clase Gammaproteobacteria, 

familia Aeromonadaceae. Si bien las bacterias del género Aeromonas no son 

consideradas patógenos primarios en humanos y aves, en los primeros existen 

descripciones de infecciones oportunistas, siendo los estratos etarios de menor y mayor 

edad los más suscepLbles (Nzeako et al., 2002). En aves, existen descripciones de 

enfermedad por Aeromonas sp. en gallinas (Dashe et al., 2014, Jindal et al., 1993), pavos 

(Gerlach & Bitzer, 1971), patos (Zbikowski et al.- 2006), psitácidas (García et al., 1992) y 

rapaces (Needham et al., 1979), entre otros. En paseriformes, hay casos descritos de 

diarrea y pérdida de peso en canarios (Glunder, 1989). 

 

En nuestro estudio no hubo posiLvos a influenza aviar; hecho que contrasta con otros 

publicados, como el 0,89% de prevalencia hallada en paseriformes en Estados Unidos 

(Fuller et al., 2010; Williams et al., 2012), y el 2,4% en Perú (Williams et al., 2012). Sin 

embargo, en otros estudios realizados en el conLnente europeo, como en Francia 

(Lebarbenchon et al., 2010) e Italia (De Marco et al., 2003), los resultados fueron 

negaLvos en ambos casos. Además, en el único realizado en España el resultado fue 

también negaLvo (Busquets et al., 2009), lo cual concuerda con la ausencia de esta 

enfermedad en aves paseriformes de nuestro estudio. La diferencia entre ambos 

conLnentes, mencionada ya en la introducción, puede deberse entre otras variables, a 

diferencias entre el rango de hospedadores de las variantes circulantes de AIV en ambos 

conLnentes, a la suscepLbilidad de las especies analizadas, o a la situación 

epidemiológica en cada conLnente.  

 

En cuanto a Newcastle, también negaLvo en nuestro estudio, solo se han encontrado 

dos estudios, uno en Irán, con un 35% de prevalencia (Khalafi et al., 2023) y en Brasil, 

con un 10,7% (Silva et al., 2006). En uno de los casos la detección fue por culLvo y en la 

otra previa inoculación en embrión de pollo, técnicas menos sensibles que la empleada 

en nuestro estudio, por lo que las diferencias podrían ser incluso superiores. 
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5.4.-Discusión general 

 

Para el 2050 se esLma que dos tercios de la población mundial viva en ciudades (UN, 

2008). Este fenómeno, el de la urbanización, conlleva una pérdida del contacto del ser 

humano con la naturaleza. Por ello, surge la necesidad de establecer en las ciudades una 

planificación urbanísLca que cuente con zonas verdes. En este senLdo, se sabe que la 

biodiversidad aporta al ser humano una serie de beneficios. Por ejemplo, se sabe que 

mejora la microbiota y, con ello, se disminuyen las alergias (Hanski et al., 2012). En 

paralelo, la urbanización conlleva un aumento en la diversidad de interacciones entre la 

fauna silvestre y el ser humano (Hassell et al., 2017). Muchas de las enfermedades 

emergentes en humanos surgen de fenómenos directa o indirectamente relacionados 

con la urbanización (Hassell et al., 2017). Sin embargo, a pesar de esto, existen apenas 

estudios en la fauna urbana, y muy especialmente en la ornitofauna. Los tres grupos de 

aves estudiados en la presente tesis (paseriformes silvestres, ornamentales e invasoras), 

a pesar de ser abundante y representaLvos de los parques y jardines están muy poco 

representados en la bibliogra�a consultada. En la comparación de las especies 

seleccionadas con otros estudios en estas mismas especies, no hemos podido encontrar 

ningún trabajo que tenga como diana las poblaciones específicas de parques y jardines; 

centrándose la mayoría de ellos, o en avicultura o en aves de jaula.  

 

Por ello, resulta muy di�cil establecer comparaciones sobre cuál es el estatus sanitario 

de los animales analizados en el presente estudio con respecto al promedio de los 

estudios publicados. Es más, la mayoría de los estudios consultados no coinciden en 

fechas con los nuestros, a veces en más de dos décadas, y las detecciones y prevalencias 

mostradas son en lugares tan distantes como Asia o Sudamérica, habiendo muy pocos 

trabajos que se hayan realizado a parLr del 2014 (fecha en la que comienza este estudio). 

Por lo tanto, existe una heterogeneidad y dispersión de resultados, que se agrava aún 

más debido a que la mayoría de los estudios no se limitan a una especie o a un grupo 

taxonómico más estrecho, sino que se trata de muestreos sobre aves en general.  
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En este estudio se ha analizado los grupos principales de fauna que pueden tener una 

interacción sanitaria con las personas, exceptuando a las palomas, lo cual se comprueba 

en los diferentes censos de avifauna de parques urbanos que tenemos a nuestra 

disposición. Aparte de la fauna domésLca o asilvestrada, como los gatos y perros, las 

aves son las que más interaccionan con la población humana debido a las deposiciones 

de heces y a la alimentación, ya sea por usuarios del parque, como por parte del servicio 

de mantenimiento de fauna de los respecLvos parques, donde varias especies (palomas, 

patos y paseriformes) comparten en un momento dado espacio y manLenen un contacto 

que no tendrían de normal en la vida silvestre. Estos puntos de contacto arLficial pueden 

facilitar el salto de agentes infecciosos entre disLntas especies, pudiendo amplificar la 

carga total del agente infeccioso en cuesLón. Este puede ser el caso de la presencia de 

los genoLpos B, E y E/B de Chlamydia psi=aci en cotorras grises. El resultado esperable 

en la búsqueda de este patógeno en esta especie era la infección por el genoLpo A, el 

endémico en psitácidas (Stokes et al., 2021). Sin embargo, la presencia de los genoLpos 

anteriormente mencionados sugiere la transmisión de paloma a cotorra gris. Esto 

también se ha observado en la población de patos del ReLro, el que más uso público y 

de afluencia de visitantes Lene dentro de esta invesLgación. El genoLpo hallado en esta 

bacteria es del Lpo E o E/B, genoLpos presentes en las palomas de Madrid (Esperón et 

al., 2012), en contraposición con el genoLpo C, que es el observado en aves acuáLcas 

(Stokes et al., 2021). La presencia de palomas en los puntos de alimentación de las aves 

acuáLcas en este parque, puede ser el foco de transmisión entre ambas especies. Este 

salto de especie podría estar ocurriendo también con Campylobacter jejuni, entre 

palomas, cotorras y patos; si bien, se trata de una bacteria bastante cosmopolita en un 

número muy elevado de especies aviares (Ahmed & Gulhan., 2022), y desconocemos el 

origen de las bacterias detectadas en nuestro estudio (Figura 20). Por otra parte, en el 

único estudio realizado en palomas en la ciudad de Madrid, en el 2010 se hallaron 

prevalencias de hasta 60% de Chlamydia psi=aci, frente al actual del 23,8% de las 

cotorras y del 1,2% de los patos y del 86% en Campylobacter, en contraposición con la 

ausencia de este agente en cotorras y un 13% en patos (Vázquez et al., 2010). La mayor 

presencia de posiLvos en palomas puede indicar que se trate del reservorio principal 

para estos patógenos, produciendo contagio a otras especies mediante el efecto 

spillover.  
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      Figura 20.-Cotorras y palomas comparPendo alimento en suelo 

 

Este estudio comprueba que tanto las cotorras de los parques como las anáLdas 

presentes en las superficies de agua, Lenen disLntas prevalencias de Influenza Aviar y 

de la Enfermedad de Newcastle, que varían en el caso de los patos a lo largo de los años 

analizados. En las aves de producción ambas son enfermedades de Declaración 

Obligatoria de la OMSA. También, en el caso de las aves silvestres, las cepas de alta 

patogenicidad del virus de la gripe aviar son de noLficación obligatoria. La presencia del 

virus de la gripe aviar en un 2,25% de los patos analizados fue moLvo de preocupación 

por las potenciales consecuencias sanitarias. Afortunadamente, las muestras fueron 

negaLvas a los subLpos de influenza aviar de alta patogenicidad (H5 y H7), lo cual 

significa que estas aves están infectadas por cepas poco patogénicas de gripe aviar. Esto 

está en concordancia con la ausencia de clínica en las aves posiLvas, como también en 

la muestra analizada (enema cloacal). En patos, las cepas de baja patogenicidad de AIV 

suelen tener mayor excreción digesLva que respiratoria (Costa et al., 2011). Por otra 

parte, la prevalencia real de AIV en los patos probablemente sea muy superior a la 

hallada, ya que la excreción digesLva del virus de produce en una ventana de unos 14 

días post infección (Brown et al., 2012). Por ello, con el fin de conocer la exposición real 

al virus de una población, se recomienda la detección de anLcuerpos. En este senLdo, 

en los patos de los parques analizados, durante los periodos de 2007 a 2010, se obtuvo 

una prevalencia del 62% de anLcuerpos frente a AIV (dato no publicado; informe final 

del Proyecto FAU2008-00001-C02-01), también en ausencia de la enfermedad. Esto 
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significa que el virus de la influenza aviar (probablemente cepas de baja patogenicidad) 

sea muy prevalente en las poblaciones de patos ornamentales. Y, debido a la inmunidad 

parcial cruzada que los anLcuerpos frente a AIV podrían conferir entre las disLntas 

variantes (Radvak et al., 2016), éstos podrían actuar de barreras para la dispersión de 

cepas de AIV de alta patogenicidad. Por ello, se recomienda para prevenir futuros brotes 

de AIV de alta patogenicidad, el análisis serológico en las poblaciones ornamentales, y 

en caso de presentar anLcuerpos no reLrar los animales de las láminas de agua. Esto 

evitaría, al menos en parte, que dichas láminas sean ocupadas por anáLdas silvestres, 

potencialmente portadoras de las cepas de alta patogenicidad. En cuanto a las ocho 

cotorras de Kramer posiLvas a AIV no se pudo descartar la presencia de cepas de alta 

patogenicidad, por falta de muestra. En este senLdo, se ha demostrado que las cepas de 

alta patogenicidad de AIV producen también infecciones de curso mortal en algunos 

géneros de psitácidas, incluyendo Psi=acula y Myiopsi=a (Kaleta & Docherty, 2007). Por 

tanto, al igual que con las anáLdas, debido a la ausencia tanto de cuadro clínico como 

de reportes de mortalidad en esta especie, la explicación más plausible de la infección 

por AIV en cotorras de Kramer es que se traten de cepas de baja patogenicidad.  

 

Durante la jusLficación de la presente tesis se argumentaba que la importancia de la 

vigilancia sanitaria en fauna invasora era el riesgo potencial de la introducción de nuevas 

enfermedades. Sin embargo, las poblaciones de cotorras analizadas no parecen ser 

portadores de enfermedades exóLcas o emergentes, teniendo un estatus sanitario 

mejor que la población más abundante y con más contacto con personas en las grandes 

ciudades, la paloma bravía. No obstante, estas especies podrían desempeñar un papel 

como amplificadores y dispersores de agentes infecciosos ya existentes en otras especies 

con las que cohabitan. Podría ser especialmente importante el papel de las cotorras 

grises, ya que presentan un comportamiento más gregario y de alimentación en el suelo, 

con otras especies, como las palomas. Este papel amplificador de algunos agentes 

infecciosos puede verse agravado por el crecimiento exponencial de las poblaciones de 

cotorras argenLnas en España, y más concretamente, en Madrid. En esta ciudad, la 

población de cotorra argenLna ha pasado de media de 7720 individuos en 2015 a 12064 

en el año 2019. Los datos a nivel mundial también son preocupantes, estando presentes 

como especie invasora en al menos tres conLnentes (Edelaar et al., 2015). A pesar de 
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esta expansión y de su ubicuidad, el presente es el estudio sanitario más completo hasta 

la fecha. Nuestro estudio subraya la relevancia sanitaria de la cotorra argenLna, como 

dispersor de agentes zoonóLcos, y pone de manifiesto la necesidad de aumentar los 

estudios en otras áreas y regiones bioclimáLcas, donde esta especie presente también 

un estatus de invasora.  

 

En cuanto a las poblaciones de paseriformes de los parques, que engloban a más de la 

mitad de a la avifauna existente, se ha comprobado en este estudio la ausencia de 

zoonosis relevantes, más allá de bacterias del género Enterobacter, que Lenen un 

potencial zoonóLco limitado. Esto puede ser debido al menor contacto con el resto de 

la avifauna, con la excepción del gorrión común, y a la forma de anidación, que 

generalmente es en nidos individuales. 

 

El presente estudio empleaba especies de aves como modelo para el estudio del 

comportamiento de las enfermedades zoonóLcas en fauna ornamental, autóctona con 

potencial migratorio e invasora. Las hipótesis de parLda se basaban en que la tanto la 

fauna migratoria como la invasora, podrían introducir enfermedades exóLcas o nuevas 

cepas de las ya presentes; y que las poblaciones residentes y ornamentales, podrían 

servir como cenLnelas de dichas enfermedades. Los resultados obtenidos muestran que, 

de las hipótesis iniciales, sólo se ha podido verificar que las anáLdas ornamentales sirven 

como cenLnelas de enfermedades zoonóLcas, y en el caso de las aves introducidas 

pueden servir como amplificadores de patógenos ya existentes.  

 

Algunas preguntas que han sido tangencialmente expuestas en el presente trabajo 

permanecen sin resolver, y deberían de ser abordadas en futuros estudios. Una de ellas 

es la relación epidemiológica entre las palomas y las especies estudiadas, principalmente 

las cotorras argenLnas y los patos domésLcos ornamentales. En un escenario de pérdida 

de biodiversidad, se observa una disminución de especies especialistas y una 

homogenización de la funcionalidad de los ecosistemas, que se caracteriza por un 

aumento en las poblaciones de especies generalistas (Marcacci et al., 2021), como las 

palomas bravías. A este efecto hay que unir la introducción de especies invasoras, como 

la cotorra de pecho gris. Este cambio en las comunidades puede favorecer la transmisión 
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de patógenos al reducir el efecto de dilución de la biodiversidad, un mecanismo por el 

cual comunidades diversas limitan la propagación de agentes infecciosos al "diluir" la 

densidad de hospedadores competentes (Keesing et al., 2010). Los resultados de la 

presente tesis muestran que los paseriformes estudiados no comparten agentes 

infecciosos con estas especies, reforzando la importancia de implementar medidas para 

conservar la biodiversidad y, con ello, limitar la propagación de enfermedades zoonóLcas 

o de fauna silvestre. También sería recomendable para futuros estudios el empleo de 

otros modelos de aves migratorias, como las anáLdas silvestres, y de aves residentes, 

como urracas u otros córvidos.  

 

Por úlLmo, la relación humano-animales ornamentales-migratorios-introducidos, 

debería de ser abordada, mediante la comparación sanitaria de parques urbanos con 

mayor y menor uso humano. Todo esto, ayudaría al diseño y mejora de la calidad 

sanitaria de los espacios públicos de las ciudades.  
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6.-Conclusiones 
 

 1.-En las cotorras grises argenLnas destacaron los agentes Chlamydophila psi=aci 

y Escherichia coli EPEC, con una prevalencia del 23,8 y el 9,5% respecLvamente. 

 

 2.-En las cotorras de Kramer destacó la presencia de Influenza Aviar, Escherichia 

coli EPEC, y del virus de la enfermedad de Newcastle, con unas prevalencias del 13,3%, 

15% y 3,3% respecLvamente. 

 

 3.-La presencia de genoLpos de paloma en cotorra gris sugiere un estrecho 

contacto entre ambas, y la posibilidad de salto de especie de dichos genoLpos. 

 

 4.-El principal hallazgo en anáLdas semidomésLcas fue Campylobacter jejuni con 

una prevalencia del 13%, seguido por el virus de la enfermedad de Newcastle con una 

del 10,1%, seguido de prevalencias menores en Salmonella spp., Escherichia coli EPEC, 

Influenza Aviar y Yersinia enterocolíFca. 

 

 5.-Los datos obtenidos en Influenza Aviar y enfermedad de Newcastle 

demuestran la importancia de emplear los patos de parques y jardines como cenLnelas 

de dichos agentes infecciosos. 

 

 6.-La ausencia de patógenos relevantes en aves paseriformes puede estar 

relacionada con una falta de contacto con las otras especies del estudio. 

 

 7.-Los resultados demuestran que las especies invasoras pueden ser 

amplificadoras de patógenos frecuentes en otras especies, como las palomas. 
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ANEXO 
 

InfecLous agents present in monk parakeet (Myiopsi=a monachus) and rose-ringed 

parakeet (Psi=acula krameri) invasive species in the parks of Madrid and Seville, Spain. 
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