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Introducción. La enfermedad de Lyme es una zoonosis multisistémica causada por Borrelia burgdorferi 
sensu lato. Esta espiroqueta circula en un ciclo enzoótico entre un reservorio vertebrado primario y las 
garrapatas. Se ha encontrado que varias especies de roedores son eficientes reservorios naturales de 
B. burgdorferi s.l.
Objetivo. Estimar la prevalencia de B. burgdorferi s.l. en roedores sinantrópicos en dos comunidades 
rurales de Yucatán, México.
Materiales y métodos. Se capturaron 123 roedores (94 Mus musculus y 29 Rattus rattus) para obtener 
muestras de tejidos de oreja y vejiga. Para la detección de B. burgdorferi s.l. en las muestras, se 
amplificaron los genes de la flagelina B (fla B) y las lipoproteínas de membrana externa, ospC y p66, 
mediante reacción en cadena de la polimerasa, y se secuenciaron los amplicones obtenidos.
Resultados. La frecuencia de infección por B. burgdorferi s.l. en roedores fue de 36,5 % para flaB 
(45/123), de 10,5 % (13/123) para p66 y de 3,2 % (4/123) para ospC. En R. rattus la frecuencia 
de infección fue de 17,2 % y en M. musculus fue de 42,5 %. La frecuencia de infección de B. 
burgdorferi s.l. en los tejidos estudiados fue de 11,3 % (14/123) en muestras de tejido de vejiga y de 
17,0 % (21/123) en las de oreja. No se encontraron diferencias estadísticas (p>0,05) en la frecuencia 
de infección entre los dos tipos de muestras de tejido utilizadas para el diagnóstico. El gen ospC 
presentó 98 % de homología con la especie Borrelia garinii, una de las especies heterogéneas del 
complejo B. burgdorferi s.l.
Conclusiones. Los roedores presentaron una alta prevalencia de infección con B. burgdorferi s.l.; las 
especies M. musculus y R. rattus podrían jugar un papel importante en la continuidad de la presencia 
de esta bacteria en comunidades rurales de Yucatán, México.
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Prevalence of Borrelia burgdorferi sensu lato in synanthropic rodents in two rural communities 
of Yucatán, México

Introduction: Lyme disease is a multisystemic zoonotic disease caused by Borrelia burgdorferi sensu 
lato. This spirochete circulates in an enzootic cycle between the primary vertebrate reservoir and its tick 
vectors. Different species of rodents are known to be efficient natural reservoirs for B. burgdorferi s.l. 
Objective: To estimate the prevalence of B. burgdorferi s.l. in synanthropic rodents from two rural 
communities of Yucatán, México.
Materials and methods: A total of 123 rodents (94 Mus musculus and 29 Rattus rattus) were trapped, 
and ear and bladder samples were collected. Flagelin B (flaB) genes and outer membrane lipoproteins 
ospC y p66 were amplified in order to detect B. burgdorferi s.l. presence in the samples. The obtained 
amplicons were sequenced. 
Results: The overall infection rates in rodents were 36.5% for flaB (45/123), 10.5% (13/123) for p66, 
and 3.2% (4/123) for ospC. Rattus rattus had 17.2% of infection and M. musculus, 42.5%. From all 
examined tissue, 11.3% (14/123) of bladders, and 17.0% (21/123) of ears were infected with the 
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spirochete Borrelia burgdorferi s.l. No statistical differences (p>0.05) were found between the two 
tissue samples used for diagnosis. The ospC gen was 98% homologous to Borrelia garinii, one species 
of the B. burgdorferi s.l. complex. 
Conclusions: We concluded that rodents have a high prevalence of B. burgdorferi s.l. infection, 
and both species of rodents, M. musculus and R. rattus, might be playing an important role in the 
maintenance of this bacterium in rural communities of Yucatán, México. 
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La enfermedad de Lyme es causada por varias 
especies del complejo Borrelia burgdorferi sensu 
lato, incluida B. garinii, y es transmitida por garra-
patas del género Ixodes. La enfermedad ha cobrado 
especial importancia a nivel mundial por su alta 
incidencia, su extensa distribución y la gravedad 
de sus manifestaciones clínicas. 

Hasta el momento, los Centers for Disease Control 
and Prevention (CDC) de Estados Unidos solo 
reconocen la presencia de la enfermedad de 
Lyme en Estados Unidos y en Eurasia, pero no en 
Centroamérica y Suramérica (1). La importancia 
de la enfermedad de Lyme en México no se ha 
esclarecido a pesar de los distintos estudios que 
se han hecho sobre la distribución de la garra-
pata Ixodes, no solo en los estados del noreste 
mexicano, incluida la zona fronteriza de Texas y 
México (2), sino a lo largo del centro y sureste del 
país y en la península de Yucatán (3,4) (Gordillo-
Pérez G, Vargas M, Sosa C, Lima-Eder S, Minero-
González E, Lara B, et al. Prevalencia de infección 
de B. burgdorferi y Ehrlichia spp. en garrapatas y 
roedores provenientes de tres parques nacionales 
del centro de la República Mexicana. Primer 
Congreso Latinoamericano de Acarología. 20 al 23 
de mayo de 2012, Puebla, México). La presencia 
de la bacteria también se ha documentado en 
huéspedes como el venado cola blanca, en 
roedores silvestres de tres parques nacionales del 
centro de México y en perros de Baja California (5,6) 
(Gordillo-Pérez G, Vargas M, Sosa C, Lima-Eder 
S, Minero-González E, Lara B, et al. Prevalencia 
de infección de B. burgdorferi y Ehrlichia spp. 
en garrapatas y roedores provenientes de tres 
parques nacionales del centro de la República 
Mexicana. Primer Congreso Latinoamericano de 

Acarología. 20 al 23 de mayo de 2012, Puebla, 
México). Recientemente, Solís, et al. (7), reportaron 
que Ixodes affinis se encuentra como parásito en 
perros de comunidades rurales de Yucatán, México, 
y la mayor infestación se presenta en los que son 
llevados a las áreas selváticas cuando salen de 
cacería con sus dueños. Asimismo, Rodríguez, et 
al. (8), encontraron que I. affinis parasita animales 
domésticos (perros, gatos, caballos) y animales 
silvestres (ocelote, zopilote) en Yucatán. En 
Estados Unidos se ha reportado que I. scapularis 
e I. pacificus son los vectores responsables de 
la transmisión de B. burgdorferi s.l. en humanos 
y en animales silvestres y de compañía, mientras 
que I. affinis está principalmente involucrada en 
la transmisión de este patógeno entre animales de 
vida silvestre (9). 

Estos estudios sobre la distribución y la amplia gama 
de huéspedes de I. affinis, así como los casos de 
la enfermedad de Lyme confirmados en humanos y 
la seroprevalencia nacional de 1,1 %, demuestran 
la existencia de un ciclo zoonótico responsable de 
esta enfermedad en México (10,11).

El mantenimiento de B. burgdorferi s.l., así como de 
otros agentes patógenos zoonóticos transmitidos 
por garrapatas, depende de la abundancia de 
los reservorios y vectores competentes, y de la 
interacción entre huésped y vector, por lo cual 
la relación entre garrapatas del género Ixodes, 
la espiroqueta y los mamíferos huésped ha sido 
objeto de numerosos estudios (12,13). En Europa 
y Estados Unidos se han detectado muchas espe-
cies de mamíferos como reservorios competentes, 
pero a los roedores se los ha implicado como los 
principales reservorios naturales de B. burgdorferi 
s.l. y B. burgdorferi sensu stricto, ya que algunas 
especies pueden mantener la bacteria durante 
periodos prolongados (14-16).

Las comunidades de ectoparásitos y patógenos de 
diferentes especies de roedores de vida silvestre 
se han estudiado extensamente (17,18), pero muy 
poco se conoce sobre las especies de roedores 
sinantrópicos. Los roedores sinantrópicos, como el 
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ratón de casa (Mus musculus) y la rata negra (Rattus 
rattus), son especies asociadas a las viviendas y a 
sistemas agrícolas y pecuarios. Mihalca, et al. (19), 
mencionan que en Rumania la infestación con 
garrapatas en estos roedores es baja, y que tienen 
poca importancia como reservorios de patógenos. 
Sin embargo, la asociación de pequeños mamí-
feros y garrapatas se ha estudiado poco en esta 
región, a pesar de ser el único país de Europa 
con cinco biorregiones y una amplia biodiversidad 
(especialmente de roedores). Por otra parte, Bhide, 
et al. (20), y Richter, et al. (21), mencionan que 
los roedores sinantrópicos son fuente de alimento 
para estadios inmaduros y pueden ser reservorios 
de agentes como Borrelia spp. en un entorno 
urbano o rural, y que tienen un ciclo doméstico 
en el cual los humanos y los animales pueden ser 
huéspedes accidentales.

En México se ha detectado B. burgdorferi s.l. en 
roedores silvestres como Peromyscus spp. (5,11); 
sin embargo, se desconoce si los roedores sinan-
trópicos R. rattus y M. musculus son reservorios 
de esta bacteria. Por tal motivo, el objetivo del 
presente estudio fue estimar la prevalencia de 
B. burgdorferi s.l. en tejidos de vejiga y oreja de 
roedores capturados en dos áreas rurales del 
estado de Yucatán, México.

Materiales y métodos

Área de estudio

El estudio se llevó a cabo en las comunidades 
rurales de Opichen y Tixmehuac en el estado de 
Yucatán, México. 

Opichen tiene una superficie de 268,2 km2 y se 
localiza entre los paralelos 20° 26” y 20° 36” de 
latitud norte y los meridianos 89° 22” y 89° 46” de 
longitud oeste. El clima es cálido subhúmedo con 
lluvias en verano, presenta una temperatura media 
anual de 28 °C y una precipitación pluvial anual de 
1.100 mm, y predominan los vientos provenientes 
del sureste. La comunidad está rodeada de parches 
de selva baja caducifolia, milpas y pastizales. 

Tixmehuac tiene una superficie de 251,6 km2, y se 
localiza entre los paralelos 20° 08” y 20° 19” de 
latitud norte y los meridianos 89° 05” y 89° 12” de 
longitud oeste. El clima es cálido subhúmedo con 
lluvias en verano. La temperatura media anual es 
de 26 °C, la precipitación pluvial anual es de 1.050 
mm y los vientos dominantes soplan en dirección 
sureste-noroeste. La vegetación prevaleciente en 
la periferia es selva mediana subcaducifolia (22).

Selección de viviendas y captura de roedores

En cada comunidad se seleccionaron por conve-
niencia 50 viviendas, las cuales se dividieron en 
cuatro cuadrantes, tomando como referencia las 
calles principales que cruzan los poblados de norte 
a sur y de este a oeste. Cada vivienda seleccionada 
se ubicó por georreferencia y se solicitó la anuencia 
de los dueños para participar en el estudio. Cuando 
algún propietario no aceptó participar, se seleccionó 
otra vivienda. Los muestreos se hicieron entre 
agosto y noviembre del 2013.

Para la captura de los roedores se emplearon 
trampas Sherman (7,5 x 23 x 9 cm, HB Sherman 
Traps Inc., Tallahassee, Florida, USA). En cada 
vivienda se colocaron seis trampas distribuidas 
en el peridomicilio y el domicilio, las cuales se 
dejaron abiertas durante una noche para lograr un 
esfuerzo de captura de 1.200 noches por trampa y 
por localidad. Como cebo se utilizó una mezcla de 
hojuelas de avena y esencia de vainilla. Las trampas 
se inspeccionaron en la mañana del siguiente día 
y los animales capturados fueron trasladados al 
Laboratorio de Parasitología del Campus de Cien-
cias Biológicas y Agropecuarias de la Universidad 
Autónoma de Yucatán. La captura y el manejo de 
los roedores se ajustaron a los lineamientos para 
el uso de animales silvestres de la investigación 
de la American Society of Mammalogists (23).

Se registraron las medidas somáticas conven-
cionales (peso, largo total, largo de cola, pata y 
oreja) de cada roedor capturado; para determinar 
la especie se empleó la guía para mamíferos de 
Centroamérica y sureste de México (24). Los 
roedores capturados fueron anestesiados por vía 
intraperitoneal con pentobarbital sódico (65 mg/kg). 
A todos se les revisó a contra pelo en búsqueda 
de ectoparásitos. 

A continuación, se aplicó la eutanasia por dis-
locación cervical en roedores pequeños o por 
sobredosis anestésica en los roedores más 
grandes. Después de la eutanasia, se abrió la 
cavidad abdominal asépticamente y se extrajo la 
vejiga urinaria (de aproximadamente 3 por 3 por 
0,2 mm de grosor) y una muestra de la oreja (de 
aproximadamente 2 por 2 por 0,4 mm de grosor). 
Las muestras se mantuvieron congeladas a -80 °C                                                                                               
hasta su procesamiento, con la metodología 
descrita por Goodman, et al. (25). Para evitar la 
contaminación entre muestras, la superficie de 
los instrumentos de laboratorio se limpió con una 
solución libre de ADNasas (DNAZapTM, Termo 
Fisher Scientific Inc., Waltham, USA).
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Extracción de ADN

Se extrajo el ADN de todas las muestras de tejido de 
vejiga y oreja usando el kit comercial DNeasy Blood 
and Tissue (Qiagen, Valencia, USA) y siguiendo las 
instrucciones del fabricante. Posteriormente, las 
muestras se almacenaron a -80 °C hasta su uso.

Diagnóstico molecular

Se utilizó un termociclador Minicycler (BIO RAD) 
para todas las pruebas de reacción en cadena 
de la polimerasa (PCR) convencional y anidada. 
Para detectar la presencia del género Borrelia en 
las muestras de oreja y vejiga de los roedores,                                                             
se utilizó como marcador genético la flagelina 
cromosómica de 41-kDa (flaB, bb0141) en 
una PCR convencional según la metodología 
descrita por Jaulhac (26), usando los iniciadores 
F5’AACACACCAGCATCACTTTCAGG3’ y R5’GAG                                                                    
AATTAACTCCGCCTTGAGAAGG3’. Los produc-
tos positivos para flaB se amplificaron con el 
fin de identificar B. burgdorferi s.l. utilizando 
los genes p66 (66-kDA) y ospC (23-kDA) en 
PCR anidadas con la metodología descrita por 
Bunikis, et al. (27,28). Para la amplificación del 
gen p66 se utilizaron los siguientes iniciadores: 
F 5 ’ G AT T T T T C TATAT T T G G A C A C AT 3 ’ , 
R5’TGTAAATCTTATTAGTTTTTCAAG3’, Fn5’CAA 
AAAAGAAACACCCTCAGATCC3’ y Rn5’CCT
GTTTTTAAATAAATTTTTGTAGCATC3’, y para 
ospC: F5’ATGAAAAAGAATACATTAAGTG C3’, R
5’ATTAATCTTATAATATTGATTTTAATTAAGG3’, 
Fn5’TATTAATGACTTTATTTTTATTTATATCT3’ y 
Rn5’TTGATTTTAATTAAGGTTTT TTTGG3’.

El tamaño de los productos esperados para cada 
uno de los genes flaB, p66 y ospC fue de 235 pb, 
684 pb y 585 pb, respectivamente. Como control 
positivo se usó el ADN genómico de B. burgdorferi 
sensu stricto B31 (cepas MSK5 y A3), B. afzelii 
(cepa 51567), B. garinii (cepa 51383) y B. turicatae 
(cepas TCBP2 y 91E135), proporcionado por la 
Universidad de Texas A&M en College Station, 
Texas (EUA); para evitar una posible contami-
nación, en cada reacción se incluyó un control 
negativo. Para cada producto de PCR se hizo 
electroforesis en gel de agarosa al 2 %, que se 
tiñó con bromuro de etidio y se examinó mediante 
transiluminación ultravioleta.

Secuenciación 

Los productos de PCR positivos para los genes 
flaB, p66 y ospC (cuatro muestras) se purificaron 
usando el kit comercial DNeasy Blood and Tissue, 

protocolo para purificación (Qiagen, Valencia, 
USA) y siguiendo las instrucciones del fabricante. 
Posteriormente, las muestras fueron enviadas al 
Centro de Investigación y Desarrollo en Ciencias 
de la Salud (NOVOGEN) en Monterrey, Nuevo 
León, México, para su secuenciación. La búsqueda 
de secuencias homólogas de B. burgdorferi s.l. se 
hizo en el GenBank mediante el programa Chromas 
223. Los aminoácidos se tradujeron a partir de la 
secuencia de nucleótidos.

Análisis estadístico

La prevalencia de roedores positivos para B. 
burgdorferi s.l. se obtuvo usando los marcadores 
genéticos flaB, p66 y ospC. Para conocer la 
diferencia en la frecuencia de ratas y ratones 
positivos para B. burgdorferi s.l. en ambas comu-
nidades (Opichen y Tixmehuac) y en los tejidos de 
vejiga y oreja de las especies de ratas y ratones, 
se usó la prueba de ji al cuadrado.

Resultados

En las 100 viviendas estudiadas se capturaron 123 
roedores y el mayor número de capturas se obtuvo 
en la comunidad de Opichen; 94 especímenes 
correspondían a la especie M. musculus, la cual 
fue la más abundante, y 29, a la especie R. rattus 
(cuadro 1).

El 36,5 % (45/123) de los roedores estudiados 
fueron positivos para el gen flaB y, de ellos, 41,3 % 
(19/46) se capturó en la comunidad de Tixmehuac 
y 33,7 % (26/77) en la comunidad de Opichen. 
No hubo diferencias significativas (p>0,05) entre 
los casos positivos en las dos comunidades. La 
frecuencia de infección en R. rattus fue de 17,2 % 
y, en M. musculus fue de 42,5 % (cuadro 2).

Como se muestra en el cuadro 2, 11,3 % (14/123) 
de las muestras de vejiga y 17,0 % (21/123) de las 
de oreja presentaban infección con la espiroqueta, 
en tanto que 12,3 % (10/123) de las muestras fueron 
positivas en ambos tejidos. No se encontraron 

Cuadro 1. Cantidad de individuos de Rattus rattus y Mus 
musculus capturados en las localidades de Opichen y 
Tixmehuac en Yucatán, México, para conocer la prevalencia 
de B. burgdorferi sensu lato en roedores sinantrópicos

Especie de roedor Localidad Total

Opichen Tixmehuac

Mus musculus
Rattus rattus
Total

63
14
77

31
15
46

  94
  29
123
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diferencias significativas (p>0,05) entre los casos 
positivos para B. burgdorferi spp. en las muestras 
de ninguno de los dos tipos de tejido.

Entre los roedores positivos para flaB, solo los 
de la especie M. musculus resultaron positivos 
para el gen p66 (28,8 %; 13/45) y para el gen 
ospC (8,8 %; 4/45); solo 4,4 % de los ratones 
M. musculus fue positivo para los genes flaB, 
p66 (figura 1) y ospC (figura 2). El gen ospC tuvo 
98 % de homología con la especie B. garinii, una 
de las especies heterogéneas del complejo B. 
burgdorferi s.l. (figura 3).

Discusión

En las últimas décadas los roedores sinantrópicos 
han adquirido mayor importancia en la transmisión 
de diversas enfermedades zoonóticas (29). Su 
importancia epidemiológica radica en que las 
poblaciones de estas especies pueden alcanzar 
gran cantidad de individuos, los cuales son hués-
pedes de ectoparásitos y sirven como reservorios 
de agentes patógenos, lo que podría aumentar el 
riesgo de exposición de los humanos y los animales 
domésticos (30).

A pesar del estrecho contacto con los humanos, 
el papel de los roedores sinantrópicos en la 
epidemiología de Borrelia spp. no ha sido muy 
estudiado. En México se sabe poco sobre la 
presencia de esta espiroqueta en roedores y 
los estudios hechos en el país se han enfocado 
principalmente en especies silvestres, por lo que el 
presente trabajo es el primer reporte de la detección 
de B. burgdorferi s.l. en roedores sinantrópicos 
(M. musculus y R. rattus) en Yucatán, México, 
cuya prevalencia estimada fue de 36,5 % para B. 
burgdorferi s.l., similar a la reportada en China (41 
%) para estas especies (31). Ambas especies de 
roedores, R. rattus y M. musculus, se capturaron en 
el domicilio y peridomicilio y, dada la presencia de 
vectores competentes, podrían estar involucradas 
en un posible ciclo doméstico de esta espiroqueta 
y representar un riesgo de transmisión de Borrelia 
spp. para los humanos y los animales domésticos.

Las comunidades seleccionadas para este estu-
dio se caracterizan por presentar dos ambientes 
diferentes: una vegetación más conservada (selva 
mediana subcaducifolia) en la comunidad de 
Tixmehuac que en la de Opichen, en donde hay 
parches de selva baja caducifolia con tierras 
cultivadas y pastizales para la ganadería. La 
fragmentación de la vegetación en esta última 
comunidad podría relacionarse directamente con 
la abundancia de ratones, la cual fue mayor (63 
M. musculus) que en Tixmehuac (31 M. musculus) 
(cuadro 1). 

En este sentido, Allan, et al. (32), señalan que la 
creciente superposición del hábitat de los humanos 
ha traído como consecuencia el aumento de la 

Cuadro 2. Resultados positivos para el gen flaB obtenidos mediante PCR de tejido de vejiga y oreja de los especímenes de Rattus 
rattus y Mus musculus capturados en las localidades rurales de Opichen y Tixmehuac, Yucatán, México

Especies de 
roedores 

Total de roedores 
estudiados

Total de roedores 
positivos

Prevalencia de Borrelia 
burgdorferi sensu lato (%)

PCR tejido positivo (gen flaB) 

Vejiga  Oreja Vejiga y oreja

Mus musculus
Rattus rattus
Total

  94
  29
123

40
  5
45

42,5
17,2
36,5

  9
  4
13

21
  1
22

10
  0
10

P66
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2,000

1,200

800

400

200
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Tixmehuac

Figura 1. Electroforesis para la amplificación del gen p66 (684 
pb) de Borrelia burgdorferi sensu lato en muestras de tejido de 
oreja y vejiga de individuos de Rattus rattus y de Mus musculus 
capturados en las localidades rurales de Opichen y Tixmehuac 
en Yucatán, México. PB: pares de bases; M: marcador de peso 
molecular; carriles 1, 2, 3 y 4: muestras de oreja de ratón de 
Opichen (carril 1, muestra negativa, carriles 2, 3 y 4, muestras 
positivas); carriles 5, 6, 7 y 8: muestras positivas de tejido 
de vejiga de ratón de Tixmehuac; carriles 9 y 10: muestras 
negativas de tejido de oreja de rata de Opichen; carril 11: 
muestra negativa de tejido de vejiga de rata de Tixmehuac; 
últimos dos carriles: control negativo (C-) y positivo (C+) para 
ADN de Borrelia burgdorferi sensu stricto
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población de roedores, los cuales juegan un papel 
importante como reservorios de Borrelia spp. Los 
autores plantearon una hipótesis según la cual 
los fragmentos pequeños (<2 ha) de bosque o 
selva, comparados con los fragmentos mayores 
(2 a 8 ha), reducen la diversidad de especies 
de mamíferos y elevan la densidad de ratones y 
garrapatas inmaduras, siendo estas últimas un 
factor de riesgo primario, ya que al alimentarse de 
dichos reservorios aumentan la probabilidad de 
adquirir y transmitir la bacteria.

En los 123 roedores capturados en ambas comu-
nidades se recolectaron tres ninfas del género 
Argasidae. Esta baja infestación puede deberse a 
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Figura 3. Análisis filogenético bayesiano del gen ospC de Borrelia burgdorferi sensu lato en cuatro muestras positivas para los 
genes flaB, OspC y p66 (6_1_ospC*, 8_1_ospC*, 7_1_ospC* y 5_1_ospC*)

Figura 2. Electroforesis para la amplificación del gen ospC 
(585pb) de Borrelia burgdorferi sensu lato en tejido de oreja de 
individuos de Rattus rattus y Mus musculus capturados en las 
localidades rurales de Opichen y Tixmehuac en Yucatán, México. 
PB: pares de bases, M: marcador de peso molecular, carril 1: 
muestra positiva de tejido de oreja de ratón de Opichen, carril 2: 
muestra positiva de tejido de oreja de ratón de Tixmehuac, carril 
3: muestra negativa de tejido de oreja de rata de Opichen, carril 
4: muestra negativa de tejido de oreja de rata de Tixmehuac, 
últimos dos carriles: control negativo (C-) y positivo (+) para 
ADN de Borrelia garinii

que las garrapatas tienen un acentuado carácter 
estacional y dependen, entre otros factores, de la 
temperatura ambiental, por lo que es a principios 
de la primavera cuando tiene lugar la alimentación 
de los ejemplares que han sobrevivido al invierno 
(principalmente adultos); la infestación alcanza su 
máximo nivel durante el verano, tras la eclosión de 
los huevos y la aparición de una nueva generación 
de individuos inmaduros, situación que disminuye 
progresivamente durante el otoño (33). 

Esto coincide con los muestreos del presente 
estudio, los cuales se hicieron a finales del 
verano e inicio del otoño. Por otro lado, solo se 
inspeccionaron los individuos capturados y en 
ellos no se recolectaron de manera cuidadosa los 
ectoparásitos. Los datos previamente publicados 
por Mihalca, et al. (19), indican que los roe-
dores sinantrópicos rara vez son parasitados por 
garrapatas, lo que pone en duda su papel como 
reservorios competentes de Borrelia spp. Sin 
embargo, en otros estudios se ha encontrado 
que los roedores sinantrópicos pueden albergar 
agentes patógenos zoonóticos como B. burgdorferi, 
ya que una ninfa infectada sería suficiente para 
perpetuar la presencia de la bacteria en un entorno 
urbano o rural (21,30). Además de la transmisión 
vectorial, en los estudios de Anderson, et al. (34), 
y Burgess, et al. (35), se comprobó mediante el 
cultivo de B. burgdorferi y de análisis moleculares 
que, en ausencia de garrapatas, la transmisión 
transplacentaria puede ser otra vía para el 
mantenimiento de Borrelia spp. en poblaciones 
de roedores como M. musculus y Peromyscus 
leucopus, lo cual puede explicar la alta prevalencia 
y la baja infestación con garrapatas.

En el presente estudio no se encontraron diferen-
cias significativas en la prevalencia de B. burgdorferi 
s .l. en las muestras de tejido de vejiga (11,3 %) y 
de oreja (17,0 %) de los roedores, resultados que 
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coinciden con los hallazgos de Petney, et al. (16), 
en Estados Unidos, en donde dicha prevalencia fue 
similar. En Europa, en cambio, el tejido de vejiga 
resultó ser más sensible en la detección del agente 
patógeno que las muestras de tejido de oreja, lo 
que sugiere que hay diferencias significativas entre 
estos tejidos en cuanto a la densidad de bacterias 
(36,37). La prevalencia estimada de B. burgdorferi 
s.l. en roedores difiere según el método de biopsia 
y la especie de roedor. La precisión de los diversos 
procedimientos analíticos utilizados para acumular 
datos epidemiológicos, debe garantizarse para 
cada tipo de tejido, para cada especie y para 
cada genoespecie de B. burgdorferi s.l., con el fin 
de evitar sesgos difíciles de detectar y eliminar 
posteriormente (15,38).

Con base en los resultados de la secuenciación 
(figura 3), el gen ospC presentó una similitud 
y homología de 98 % con la especie B. garinii, 
considerada endémica de Eurasia, la cual es 
causante de la enfermedad de Lyme con B. afzelii 
y B. burgdorferi sensu stricto (39). Rudenko, et 
al. (40), revelaron en su estudio que los alelos de 
esta lipoproteína (ospC), que solo se conocían en 
Europa, se encontraban ampliamente distribuidos 
en el sureste de Estados Unidos, lo cual respaldaría 
la hipótesis sobre una posible migración de especies 
de Borrelia entre continentes (41), probablemente, 
a través de la ruta de aves migratorias como las 
paseriformes neotropicales y las aves marinas, 
que tienen un importante papel como dispersoras 
de garrapatas infectadas y han generado nuevos 
focos enzoóticos (42-44). Un ejemplo es la especie 
B. garinii, la cual se ha detectado en garrapatas 
capturadas en colonias de aves marinas en las 
costas de Norteamérica (39). Aunado a esto, 
Steere, et al. (45), han señalado que el aumento 
en el número de casos de la enfermedad de Lyme 
a nivel mundial puede atribuirse a la expansión o 
a la transferencia de genes, lo que ha dado lugar 
a genotipos recombinantes. Este sería el caso de 
la genoespecie identificada en Yucatán, B. garinii, 
conocida por ser la más heterogénea de todas las 
especies del complejo B. burgdorferi s.l. (46,47).

La circulación de B. burgdorferi s.l. en los llamados 
focos silenciosos demuestra la complejidad de su 
ecología y la variedad de los nichos ecológicos 
que puede ocupar, sin contar con los focos 
enzoóticos que aún faltan por descubrir (48). 
Los futuros estudios deberían concentrarse en 
el papel de los roedores en la transmisión de B. 
burgdorferi s.l. a los humanos y de las garrapatas 
en su transmisión vectorial.

En conclusión, los roedores sinantrópicos pre-
sentaron una alta prevalencia de infección con 
B. burgdorferi s.l. y ambas especies de roedores, 
M. musculus y R. rattus, podrían jugar un papel 
importante en el mantenimiento de esta bacteria 
en comunidades rurales de Yucatán, México.
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