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Resumen: 

El complejo respiratorio bovino (CRB) es la principal causa de enfermedad y muerte en el 

ganado de engorda en todo el mundo. Es un síndrome infeccioso multifactorial provocado 

por distintos virus y bacterias que disminuyen la eficiencia productiva y ocasionan pérdidas 

económicas. En México, el CRB se ha reportado en todas las regiones donde se engorda 

ganado; sin embargo, esos reportes carecen de información sobre la presencia del 

coronavirus respiratorio bovino (CVB), haciendo necesario contar con herramientas de 

diagnóstico confiables y precisas para detectar la presencia de CVB en el ganado que se 

engorda en México, para proponer las medidas sanitarias apropiadas para su manejo clínico. 

En este trabajo, se desarrolló una plataforma de diagnóstico molecular de PCR en tiempo real 

(rt-PCR) que amplifica un fragmento de la proteína S del CVB en muestras de exudado nasal. 

Al aplicar la plataforma rt-PCR para CVB en bovinos de engorda en aparente estado de salud 

y con signos de enfermedad respiratoria asociados a CRB se encontró que 19/50 (38 %) 

resultaron positivos, confirmando la presencia de ese virus en el ganado de la región. Los 

resultados de este trabajo significan el primer reporte sobre la presencia del CVB asociado al 

CRB en la región ganadera del noroeste de México y sienta las bases para futuras 

investigaciones sobre papel que juega este virus en la presentación de la patología del CRB 

en los sistemas de explotación de bovinos de engorda en nuestra región y el país. 

Palabras clave: Coronavirus respiratorio bovino, Complejo respiratorio bovino, PCR, 

Proteína S, Bovinos de engorda. 
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Introducción 
 

El complejo respiratorio bovino (CRB) se considera la principal causa de enfermedad clínica 

y muerte en ganado de engorda estabulado en todo el mundo, ocasionando pérdidas 

económicas para el ganadero(1). Tradicionalmente, el CRB se relaciona con enfermedad 

producida de forma individual o combinada del virus sincitial respiratorio bovino (VSR), 

herpes virus bovino tipo 1 (RIB), virus de parainfluenza 3 bovina (PI3) y virus de la diarrea 

viral bovina (DVB), los cuales desarrollan una infección primaria con signos clínicos leves(2). 

Asimismo, el CRB se asocia a la presencia de las bacterias Pasteurella multocida, 

Mannheimia haemolytica, Histophilus somni y Mycoplasma bovis, las cuales actúan como 

patógenos oportunistas durante condiciones de estrés o infección viral primaria(3,4). Además 

de los virus mencionados, el coronavirus bovino (CVB) también se ha reportado como agente 
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viral asociado al CRB, ocasionando enfermedad respiratoria y reducción en la ganancia de 

peso en ganado de engorda(5- 9). Las infecciones producidas por el CVB han sido reportadas 

en todo el mundo y se considera como una enfermedad endémica en explotaciones de bovinos 

de leche y bovinos de engorda estabulados(7). La principal vía de transmisión del CVB es a 

través de la ruta fecal-oral, aunque también se ha demostrado el contagio a través de la vía 

respiratoria por inhalación de aerosoles que contienen las partículas virales. Cuando el CVB 

ingresa al tracto gastrointestinal, desencadena un cuadro clínico de diarrea, deshidratación, 

acidosis e hipoglucemia en animales jóvenes(10). Cuando el CVB ingresa por inhalación, 

infecta el epitelio respiratorio de cornetes nasales, tráquea y pulmones. La replicación 

conduce a la eliminación del virus en las secreciones nasales y la enfermedad produce un 

cuadro con signos clínicos que varían de ausentes a graves, incluyendo depresión, fiebre, 

conjuntivitis, dificultad respiratoria y tos leve a severa(11). 

 

En México, el CRB se ha reportado en todas las regiones donde se engorda ganado(12,13,14). 

Sin embargo, esos reportes carecen de información sobre la presencia del CVB en las 

explotaciones de bovinos de engorda; siendo de la mayor importancia contar con 

herramientas de diagnóstico que permitan confirmar la presencia del CVB en el ganado. El 

diagnóstico del CVB se logra utilizando distintas técnicas serológicas(10,15) o aislamiento viral 

a partir de exudado nasal y biopsias de diferentes tejidos(10,16,17). Recientemente, se ha 

reportado la aplicación de técnicas moleculares incluyendo PCR convencional (PCR) y en 

tiempo real (rt-PCR) para la detección de CVB asociado al CRB(6,10,14); sobresaliendo la 

utilización de plataformas que amplifican el gen que codifica para la proteína S del CVB, la 

cual representa la estructura viral más importante para la producción de anticuerpos 

neutralizantes(7,18). El gen de la proteína S es altamente conservado entre las cepas de CVB 

y ha sido ampliamente utilizado como gen objetivo de pruebas moleculares para diagnóstico 

de esta enfermedad en el ganado y otras especies animales, incluyendo el hombre(6,19,20).  

 

El presente trabajo tuvo como objetivo el desarrollo y utilización de una plataforma de 

diagnóstico molecular por rt-PCR para detectar un fragmento del gen que codifica para la 

proteína S del CVB en muestras de exudado nasal de ganado bovino. Los resultados indican 

que el sistema rt-PCR es altamente sensible y específico para detectar el CVB y puede ser 

utilizado en en los sistemas de explotación de bovinos de engorda de la región y del país. 

 

Material y métodos 
 

El presente estudio se realizó en la Unidad de Laboratorios de Diagnóstico (ULADI) del 

Instituto de Investigaciones en Ciencias Veterinarias de la Universidad Autónoma de Baja 

California, Campus Mexicali. 
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Muestras de exudado nasal 

 

Se recolectaron 50 muestras de exudado nasal de bovinos de engorda estabulados, 

pertenecientes a un sistema de explotación de bovinos tecnificado, ubicado en el valle de 

Mexicali, Baja California. Las muestras se obtuvieron de animales de nuevo ingreso a corral 

con menos de 30 días de arribo a la explotación y contaban con 18 meses de edad en 

promedio. Se colectaron 30 muestras de animales que presentaban descarga nasal, tos, 

depresión o temperatura corporal mayor de 38.5 °C (Grupo 1), los cuales se clasificaron como 

enfermos, y 20 muestras de animales aparentemente sanos que no mostraban ninguno de los 

signos mencionados(21). Las muestras de exudado nasal se colectaron por vía intranasal 

profunda, utilizando hisopos de dacrón tipo escobetilla. Una vez realizada la toma de 

muestra, la escobetilla del hisopo se sumergió en un tubo que contenía solución salina de 

fosfatos (PBS) estéril, pH 7.4, recortando el mango de tal forma que el tubo pudiera ser 

cerrado para proteger la muestra de posible contaminación, e identificando con número 

progresivo el grupo correspondiente. Una vez colectadas, las muestras se transportaron al 

laboratorio para su procesamiento. 

 

Extracción de ARN de exudado nasal 

 

Para la extracción de ARN se utilizaron los juegos de reactivos Aurum Total RNA Fibrous 

Tissue (Bio Rad, Hercules, California, EUA) siguiendo las instrucciones del fabricante. De 

cada extracción se recuperó ARN en un volumen de 50 µl de la solución de elución 

suministrada  en  los juegos de  reactivos.  El ARN extraído se  almacenó en  congelación a 

-20 °C hasta el momento de las pruebas rt-PCR. 

 

Diseño de oligonucleótidos para CVB 

 

Se diseñaron oligonucleótidos a partir de la secuencia del gen que codifica para la proteína S 

del coronavirus bovino cepa R-AH187 (CVB-S), con número de acceso GenBank 

EF424620.1. El gen corresponde a una molécula de 4,090 pares de bases publicada en julio 

de 2016. Se utilizó el programa de diseño de oligonucleótidos Primer3Plus versión 2006-

2007, que se encuentra disponible en: http://www.bioinformatics.nl/cgi-

bin/primer3plus/primer3plus.cgi. A partir de la secuencia del gen CVB-S se generó el 

oligonucleótido de banda positiva denominado CVBf con secuencia 5’–

CTACTTGGAATAGGAGATTTG-3´, mientras que para el oligonucleótido de banda 

negativa denominado CVBr, la secuencia seleccionada fue 3´-

TACACGGACAGAAATTTGTG-5´; la amplificación de esos oligonucleótidos por rt-PCR 

genera un producto de 132 pares de bases y contenido de GC de 36 %, con temperatura de 

disociación (Tm) de 77.0 ºC para ese producto de PCR. Las características de los 

oligonucleótidos se muestran en el Cuadro 1. Los oligonucleótidos se sintetizaron por 
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GenScript LTD (Piscataway, New Jersey, EUA), y fueron reconstituidos con agua grado 

biología molecular equivalente a 10 veces el valor de la concentración en nano moles (nM) 

referida por el fabricante, para obtener una concentración estándar de 100 micro molar (µM). 

Para las pruebas rt-PCR la concentración de trabajo de los oligonucleótidos se estableció en 

10 µM. 

 

Cuadro 1. Secuencias y propiedades de los oligonucleótidos diseñados a partir del gen 

CVB-S con referencia GenBank EF424620.1 

Oligonucleótido: 

Secuencia: 

CVBf 

CTACTTGGAATAGGAGATTTG 

Inicio: nucleótido 1337          Longitud: 21 pb             Tm: 55.4 ºC          GC: 38% 

Oligonucleótido: 

Secuencia: 

Fin: nucleótido 1469 

Producto: 

CVBr 

TACACGGACAGAAATTTGTG 

Longitud: 20 pb                Tm: 54.3 ºC          GC: 40% 

132 pb                                Tm: 77.0 ºC 

 

Mezcla maestra 

 

En este trabajo se utilizó la mezcla maestra I Script One-Step RT-PCR (Bio Rad, Hercules, 

California, EUA) formulada con el fluoróforo SYBR Green I en una solución de mezcla 

maestra que utiliza ambos oligonucleótidos a una concentración de 400 nM, 2 µl de ARN 

templete y agua grado biología molecular  para un volumen de reacción total optimizado a 

10 µl. 

 

Controles positivos de ARN para BoCV 

 

Como control positivo se utilizó ARN extraído de la fracción líquida de la vacuna Scourgard 

4 K7C (Zoetis, New Jersey, USA), la cual contiene coronavirus bovino cepa Hansen 

inactivado, además de rotavirus bovino serotipos G6 y G10 inactivados, E. coli 

enterotoxigénica K 99 y toxoide de Clostridium perfringens tipo C. El procedimiento para 

extracción de ARN fue aplicando el protocolo de los juegos de reactivos Bio Rad AurumTotal 

RNA Fibrous Tissue utilizando 300 µl de la vacuna. El ARN extraído fue dividido en 

alícuotas de 10 µl y almacenado en congelación a -20° C hasta el momento de ejecutar las 

pruebas RT-PCR. 
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Protocolos de pruebas RT-PCR 

 

Las pruebas rt-PCR se realizaron en un termociclador CFX96 de Bio Rad. Los parámetros 

de desnaturalización, hibridación y extensión se calcularon empleando la herramienta 

Protocol Autowriter de la paquetería CFX96 integrada al termociclador, tomando en 

consideración el tamaño del producto del PCR, la secuencia de los oligonucleótidos y el tipo 

de enzima de la mezcla maestra, resultando un paso inicial a 50 °C por 10 min para 

transcripción reversa, seguido de un ciclo de desnaturalización de 95 °C durante 3 min, y 

continuando con 39 ciclos desnaturalización a 95° C por 10 seg, 20 seg a 51.0 °C para 

hibridación de oligonucleótidos y 15 seg a 72 °C para extensión. Asimismo, para cada corrida 

se realizó el análisis de curva de disociación a partir de 65 °C y hasta 95 °C para la 

identificación de curvas de amplificación dentro de la temperatura estimada de 77.0 °C +/- 1 

°C del producto del PCR de 132 pb y discriminar entre artefactos distintos a la amplificación 

del templete de ARN esperado. 

 

Interpretación de resultados 

 

Los resultados de las pruebas rt-PCR para CVB fueron considerados positivos cuando la 

muestra correspondiente obtuvo una señal fluorescente de amplificación antes del ciclo 40, 

por encima de la línea umbral de control que el programa CFX96 establece de manera 

automática, y que corresponde a 10 veces la desviación estándar del promedio de índice de 

fluorescencia generada por todas las muestras durante los 10 primeros ciclos de cada corrida. 

Los resultados se consideraron negativos cuando la muestra correspondiente no logró 

desarrollar una señal fluorescente de amplificación por encima de la línea umbral del control 

negativo de referencia en un máximo de 40 ciclos.  

 

Resultados 
 

Estandarización del RT-PCR para BoCV 

 

El gráfico de amplificación y la curva de disociación calculados por la paquetería CFX96 de 

BioRad para el sistema rt-PCR de CVB demostraron que la combinación óptima de reactivos 

para obtener la máxima amplificación de los oligonucleótidos CVBf y CVBr se logra a una 

concentración de 400 nM con 2 µl de ARN templete. Bajo estas condiciones los controles 

positivos extraídos de la vacuna Scourguard 4 K/C desarrollaron una señal por encima de la 

línea umbral con un ciclo de amplificación (Cq) promedio de 31.09 en 40 ciclos totales de 

cada corrida de amplificación; los controles negativos no mostraron evidencia de 

amplificación (Figura 1). Asimismo, el análisis de la curva de disociación (Tm) para el ARN 

control positivo mostró un rango de temperatura de disociación entre 76.0 y 78.0 °C, con una 
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temperatura promedio de 77.0 °C (Figura 2); estos parámetros permiten considerar a la 

prueba rt-PCR para CVB como válida. 

 

Figura 1: Curva de amplificación de los controles de coronavirus bovino extraídos de la 

vacuna Scourguard 4 K/C utilizando los oligonucleótidos CVBf y CVBr a una 

concentración de 400 nM con 2 µl de ARN templete 

 

Figura 2: Curva de disociación de los controles positivos del rt-PCR para coronavirus 

bovino mostrando una temperatura promedio de 77.0 °C 
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Resultados del RT-PCR para muestras de exudado nasal 

 

Se probaron por duplicado 50 muestras de ARN proveniente de exudado nasal de bovinos de 

engorda estabulados de las cuales 19 (38.0 %) lograron una amplificación por encima de la 

línea umbral que establece la paquetería CFX96 y por lo tanto fueron consideradas como 

positivas. De las muestras que resultaron positivas, 5 (10.0 %) pertenecían al Grupo 1, que 

corresponde a animales con signos y síntomas asociados al CRB y 14 (28.0 %) al Grupo 2, 

conformado por animales sin signos ni síntomas de enfermedad respiratoria. El Cq promedio 

de las muestras de ambos grupos fue de 34.60 ciclos con rango de Cq entre 30.87 y 35.95 

ciclos y Tm promedio de 77.0 °C (Figura 2).  

 

Discusión 
 

El CVB es un virus patógeno de distribución mundial que produce enfermedades entéricas 

en becerros jóvenes y disentería de invierno en bovinos adultos. El CVB también está 

implicado en infecciones asociadas al CRB en ganado de engorda. Aunque las infecciones 

por CVB producen una mortalidad menor al 2 %, la morbilidad de este virus puede alcanzar 

el 100 % de los animales de una explotación, ocasionando síndromes respiratorios o 

digestivos que afectan de forma negativa la tasa de ganancia de peso o de producción de 

leche, además de los costos por servicios veterinarios, antibióticos y otros medicamentos que 

en conjunto, ocasionan pérdidas económicas para el sector pecuario(10,15).  

 

El desarrollo e instrumentación de la plataforma rt-PCR para CVB aquí presentada, surge 

como respuesta a la necesidad de contar con herramientas de diagnóstico confiables, precisas 

y rápidas para detectar una enfermedad de origen viral que ha sido reportada como parte del 

CRB pero que debido a la gran cantidad de signos y síntomas que comunes que producen los 

agentes patógenos, resulta difícil establecer con precisión cuál es el principal agente causal 

al que puede atribuirse el estado patológico en un animal o hato(22,23); especialmente cuando 

el proceso infeccioso se desarrolla con síntomas mínimos o imperceptibles, ocasionando 

retraso en la iniciación de la terapia correspondiente, extendiendo en el tiempo requerido para 

recuperar el estado de salud y como consecuencia afectando de forma negativa los niveles de 

productividad de los animales enfermos(20,24). 

 

En este trabajo, se diseñó, desarrolló e instrumentó una plataforma de rt-PCR que detecta y 

amplifica un fragmento del gen que codifica para la proteína S del CVB, resultando en una 

plataforma de diagnóstico molecular altamente sensible y específica para la detección de 

CVB a partir de muestras de exudado nasal. Si bien en este trabajo no se realizó la 

cuantificación de partículas virales, la sensibilidad de las plataformas rt-PCR para CVB a 

partir de muestras de exudado nasal ha sido reportada previamente con rangos de detección 

que van desde 102 copias de cDNA(25) hasta 103 copias de cDNA(26) por reacción, con curvas 
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de amplificación desarrolladas después del ciclo 34 para ambos estudios, lo cual coincide 

con el Cq promedio de 34.60 desarrollado por las muestras analizadas en este trabajo, por lo 

que se propone que la plataforma rt-PCR para CVB aquí reportada tiene una sensibilidad 

estimada entre 102 y 103 copias de cDNA por reacción. 

 

Debido a las propiedades genéticas de la proteína S, caracterizadas por una alta homología 

ente las distintas cepas virales y su alta reactividad inmunológica(22,24), distintos fragmentos 

del gen de la proteína S del CVB han sido utilizado como base metodológica de referencia 

para el desarrollo de plataformas de diagnóstico molecular y serológico para la detección y 

diagnóstico de este virus de forma rápida y con altos niveles de sensibilidad y especificidad, 

incluso en muestras que contienen pequeñas cantidades de virus donde las pruebas de 

diagnóstico convencionales pueden resultar poco concluyentes(23). 

 

Los resultados obtenidos indican que 19 muestras (38 %) provenientes de ambos grupos de 

estudio resultaron positivas a la plataforma rt-PCR para CVB. Sobresale el hecho que cinco 

de las muestras del grupo de animales enfermos (n= 30) resultaron positivas, mientras que 

14 de las muestras provenientes del grupo de animales aparentemente sanos (n= 20) 

resultaron positivas a las pruebas. Contrario a lo que se anticipaba, el 70 % de las muestras 

del grupo de animales aparentemente sanos resultó positivo a la plataforma rt-PCR para 

CVB. Lo anterior puede deberse a que el CVB puede infectar hasta el 45 % de ganado de 

reciente arribo a corral sin mostrar signos o síntomas evidentes de enfermedad(27,28); sin 

embargo, se ha comprobado que la eliminación vía nasal de CVB en ganado aparentemente 

sano es 1.6 veces más propenso a sufrir al menos un episodio enfermedad respiratoria y 2.2 

veces más probabilidad de desarrollar lesiones pulmonares comparado con animales que no 

eliminan virus por esta vía(7,29), por lo que es posible que esos animales se encontraban 

incubando el virus y todavía no desarrollaban el cuadro clínico respiratorio característico del 

CRB. 

 

La prevalencia de 38 % es similar a la reportada en otras regiones del mundo. En un estudio 

realizado en Australia en ganado de engorda para exportación se analizaron muestras de 

exudado nasal empleando una plataforma rt-PCR similar a la empleada aquí, encontrando 

una prevalencia de 40.1 % para CVB, seguido de 0.4 % para DVB, 0.3 % para RIB, 0.3 % 

para VSR y 0.3 % para PI3, haciendo evidente la magnitud de la influencia del CVB sobre 

la presentación de enfermedad respiratoria del CRB en ese país(29). Asimismo, los resultados 

muestran una tasa de positivos superior a la reportada en Irlanda, donde se realizó un estudio 

para establecer la prevalencia de agentes patógenos asociados al CRB a partir de muestras de 

exudado nasal empleando rt-PCR, encontrando una tasa de positivos de 22.9 % para CVB, 

11.6 % para VSRB, 7.0 % para PI3, 6.1 % para RIB y 5 % para DVB; destacando el hecho 

que el CVB es el virus asociado al CRB que más frecuentemente se diagnostica en el ganado 

de engorda de ese país(30). En los Estados Unidos de América, el CVB es el virus asociado al 

CRB con mayor prevalencia en el ganado que se engorda en ese país. Los reportes de 
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prevalencia de patógenos asociados al CRB en muestras de exudado nasal provenientes de 

ganado de engorda y analizadas por técnicas rt-PCR reportan una prevalencia de 62.8 % para 

CVB, seguido de DVB con 15.7 %, IBR con 14.9 %, VSRB con 9.1 % y 8.3 % para PI3(23). 

La tasa de prevalencia de los EUA supera la reportada para Australia e Irlanda, así como lo 

reportado para México a través de este trabajo, debido principalmente a que las explotaciones 

de bovinos de engorda en los EUA alojan cientos de miles de cabezas de ganado en una 

región determinada, donde el contacto cercano entre animales sanos y enfermos puede 

favorecer la transmisión y persistencia del CVB entre el ganado(31). 

 

Los resultados aquí presentados significan el primer reporte sobre la presencia del CVB 

asociado al CRB en la región ganadera correspondiente al noroeste de México y colocan al 

CVB en la segunda posición de la tabla de prevalencia de virus asociados al CRB detectados 

previamente en la zona, donde  el virus sincitial respiratorio bovino (VSRB) ocupó la primera 

posición con 80.6 % de prevalencia, seguido del virus de parainfluenza 3 (PI3) con 23.8 %, 

herpes  virus bovino  1  (IBR)  con  20.4 %  y  virus  de  diarrea viral  bovina  (DVB) con 

11.3 %(15).  

 

Conclusiones e implicaciones 
 

Se concluye que el CVB se encuentra presente en el ganado bovino estabulado del valle de 

Mexicali, Baja California. La plataforma rt-PCR para CVB aquí reportada es una herramienta 

de diagnóstico molecular rápida, sensible y específica para detectar el CVB en muestras de 

exudado nasal proveniente de ganado de engorda estabulado. La prevalencia de 38.0 % para 

CVB reportada en este trabajo debe ser el punto de partida para futuras investigaciones sobre 

papel que juega este virus en la presentación de la patología del CRB en los sistemas de 

explotación de bovinos de engorda en nuestra región y el país. 

 

Los autores de este trabajo declaran que no existe conflicto de interés de ningún tipo. 

 

Literatura citada: 

1. Hay KE, Morton JM, Schibrowski ML, Clements ACA, Mahony TJ, Barnes TS. 

Associations between prior management of cattle and risk of bovine respiratory disease 

in feedlot cattle. Prev Vet Med 2016;(127):37-43. 

2. Gershwin LJ, Van Eenennaam AL, Anderson ML, McEligot HA, Shao MX, Toaff-

Rosenstein R, et al. Single pathogen challenge with agents of the bovine respiratory 

disease complex. PLOS ONE 2015;10(11):e0142479. 

3. Hilton WM. BRD in 2014: where have we been, where are we now, and where do we want 

to go? Anim Health Res Rev 2014;(15):120-122. 



Rev Mex Cienc Pecu 2020;11(4):933-945 
 

943 

 

4. Xue W, Ellis J, Mattick D, Smith L, Brady R, Trigo E. Immunogenicity of a modified-live 

virus vaccine against bovine viral diarrhea virus types 1 and 2, infectious bovine 

rhinotracheitis virus, bovine parainfluenza-3 virus, and bovine respiratory syncytial 

virus when administered intranasally in young calves. Vaccine 2010;(28):3784-3792. 

5. Thomas CJ, Hoet AE, Sreevatsan S, Wittum TE, Briggs RE, Duff GC, Saif LJ. 

Transmission of bovine coronavirus and serologic responses in feedlot calves under field 

conditions. Am J Vet Res 2006;(67):1412-1420. 

6. Bidokhti MR, Travén M, Ohlson A, Baule C, Hakhverdyan M, Belák S, et al. Tracing the 

transmission of bovine coronavirus infections in cattle herds based on S gene diversity. 

Vet J 2012;(193):386-390. 

7. Saif LJ. Bovine respiratory coronavirus. Vet Clin North Am Food Anim Pract 2010;(26): 

349-364. 

8. Hick PM, Read AJ, Lugton I, Busfield F, Dawood KE, Gabor L, et al. Coronavirus 

infection in intensively managed cattle with respiratory disease. Aust Vet J 

2012;(90):381-386. 

9. Liu L, Hagglund S, Hakhverdyan M, Alenius S, Larsen LE, Belák S. Molecular 

epidemiology of bovine coronavirus on the basis of comparative analyses of the S gene. 

J Clin Microbiol 2006;(44):957-960. 

10. Oma VS, Travén M, Alenius S, Myrmel M, Stokstad M. Bovine coronavirus in naturally 

and experimentally exposed calves; viral shedding and the potential for transmission. 

Virol J 2016;(13):1-11. 

11. Park SJ, Kim GY, Choy HE, Hong YJ, Saif LJ, Jeong JH, et al. Dual enteric and 

respiratory tropisms of winter dysentery bovine coronavirus in calves. Arch Virol 

2007;(152):1885-1900. 

12. Figueroa-Chávez D, Segura-Correa JC, García-Márquez LJ, Pescador-Rubio A, 

Valdivia-Flores AG. Detection of antibodies and risk factors for infection with bovine 

respiratory syncytial virus and parainfluenza virus 3 in dual-purpose farms in Colima, 

Mexico. Trop Anim Health Prod 2012;(44):1417-1421. 

13. Solís-Calderón JJ, Segura-Correa JC, Aguilar-Romero F, Segura-Correa VM. Detection 

of antibodies and risk factors for infection with bovine respiratory syncytial virus and 

parainfluenza virus-3 in beef cattle of Yucatan, Mexico. Prev Vet Med 2007;(82):102-

110. 

14. Rodríguez-Castillo JL, Lopez-Valencia, G, Monge-Navarro FJ, Medina-Basulto GE, 

Hori-Oshima S, Cueto-González SA, et al. Detection and economic impact related to 



Rev Mex Cienc Pecu 2020;11(4):933-945 
 

944 

 

bovine respiratory disease, shrink, and traveling distance in feedlot cattle in Northwest 

Mexico. Turk J Vet Anim Sci 2017;(41):294-301. 

15. Amer HM, Wahed AAE, Shalaby MA, Almajhdi FN, Hufert FT, Weidmann M. A new 

approach for diagnosis of bovine coronavirus using a reverse transcription recombinase 

polymerase amplification assay. J Virol Methods 2013;(193):337-340. 

16. Decaro N, Mari V, Desario C, Campolo M, Elia G, Martella V, et al. Severe outbreak of 

bovine coronavirus infection in dairy cattle during the warmer season. Vet Microbiol 

2008;(126):30-39. 

17. Toftaker I, Toft N, Stokstad M, Solverod L, Harkiss G, Watt N, et al. Evaluation of a 

multiplex immunoassay for bovine respiratory syncytial virus and bovine coronavirus 

antibodies in bulk tank milk against two indirect ELISAs using latent class analysis. 

Prev Vet Med 2018;(154):1-8. 

18. Workman AM, Kuehn LA, McDaneld TG, Clawson ML, Chitko-Mckown CG, Loy JD. 

Evaluation of the effect of serum antibody abundance against bovine coronavirus on 

bovine coronavirus shedding and risk of respiratory tract disease in beef calves from 

birth through the first five weeks in a feedlot. Am J Vet Res 2017;(78):1065-1076. 

19. Singasa K, Songserm T, Lertwatcharasarakul P, Arunvipas P. Molecular and 

phylogenetic characterization of bovine coronavirus virus isolated from dairy cattle in 

Central Region, Thailand. Trop Anim Health Prod 2017;(49):1523-1529. 

20. Bok M, Miño S, Rodriguez D, Badaracco A, Nuñes I, Souza SP, et al. Molecular and 

antigenic characterization of bovine Coronavirus circulating in Argentinean cattle 

during 1994-2010. Vet Microbiol 2015;(181):221-229. 

21. Villagómez-Cortés JA, Martínez-Herrera DI. Epidemiological evaluation of clinical 

bovine respiratory disease complex in a tropical Mexican feedlot. ROAVS 

2013;(3):315-321. 

22. Belouzard S, Millet JK, Licitra BN, Whittaker GR. Mechanisms of coronavirus cell entry 

mediated by the viral spike protein. Viruses 2012;(4):1011-1033. 

23. Fulton RW, d´Offay JM, Landis C, Miles DG, Smith RA, Saliki JT, et al. Detection and 

characterization of viruses as field and vaccine strains in feedlot cattle with bovine 

respiratory disease. Vaccine 2016;(34):3478-3492. 

24. Li F. Structure, function, and evolution of coronavirus spike proteins. Annu Rev Virol 

2016;(3):237-261. 



Rev Mex Cienc Pecu 2020;11(4):933-945 
 

945 

 

25. Escutenaire S, Mohamed N, Isaksson M, Thorén P, Klingeborn B, Belák S, et al. SYBR 

green real-time reverse transcription-polymerase chain reaction assay for the generic 

detection of coronaviruses. Arch Virol (2007);152(1):41-58. 

26. Amer HM, Almajhdi FN. Development of a SYBR Green I based real-time RT-PCR 

assay for detection and quantification of bovine coronavirus. Mol Cell Probes 

(2011);25(2):101-107. 

27. Hick PM, Read AJ, Lugton I, Busfield F, Dawood KE, Gabor L, et al. Coronavirus 

infection in intensively managed cattle with respiratory disease. Aust Vet J 

2012;(90):381-386. 

28. Lathrop SL, Wittum TE, BrocK KV, Loerch SC, Perino LJ, Bingham HR, et al. 

Association between infection of the respiratory tract attributable to bovine coronavirus 

and health and growth performance of cattle in feedlots. Am J Vet Res 2000;(61):1062-

1066. 

29. Moore SJ, O'dea MA, Perkins N, O'hara AJ. Estimation of nasal shedding and 

seroprevalence of organisms known to be associated with bovine respiratory disease in 

Australian live export cattle. J Vet Diagn Invest 2014;(27):6-17.  

30. O'Neill R, Mooney J, Connaghan E, Furphy C, Graham DA. Patterns of detection of 

respiratory viruses in nasal swabs from calves in Ireland: a retrospective study. Vet Rec 

2015;175(14):351. 

31. Wolfger B, Timsit E, White BJ, Orsel K. A systematic review of bovine respiratory 

disease diagnosis focused on diagnostic confirmation, early detection, and prediction of 

unfavorable outcomes in feedlot cattle. Vet Clin North Am Food Anim Pract 

2015;(31):351-65. 

 


