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1.​ Introducción  

 
El proceso inflamatorio es una respuesta fundamental del sistema inmunológico (SI) 
frente a agentes patógenos o daño tisular, esta respuesta implica la activación 
coordinada de células inmunitarias y la liberación de mediadores como las citocinas, 
que regulan la maduración, el crecimiento y la capacidad de respuesta de las 
células (Liu et al., 2021).  Entre estas citocinas, se encuentran el interferón gamma 
(IFN-γ) con acción proinflamatoria, por otro lado, la interleucina 10 (IL-10) con 
acción antiinflamatoria que regula la respuesta del SI (Saraiva et al., 2020; Lee et 
al.,2017). El estudio de estas citocinas en especies silvestres que pertenecen a la 
familia Procyonidae como el mapache (Procyon lotor) y el coatí de nariz blanca 
(Nasua narica) resulta ser de interés debido a que tienen una gran interacción en 
áreas urbanas y su potencial papel como vectores y reservorios de patógenos entre 
la fauna silvestre, animales domésticos y los seres humanos (Myśliwy et al., 2022; 
Mehrkens et al., 2013). La presente investigación tiene como objetivo la 
caracterización de IFN-γ e IL-10 de prociónidos  silvestres. 
 

2.​ Justificación  
 
El estudio de las citocinas, particularmente del IFN-γ e IL-10, en especies como el 
mapache y el coatí de nariz blanca, es fundamental para entender cómo responden 
a infecciones y otros desafíos inmunitarios. Información sobre su sistema 
inmunológico es aún limitado, por lo que la caracterización de IFN-γ e IL-10  
mediante enfoques in silico e in vitro permitirá no solo identificar posibles similitudes 
genéticas y funcionales entre ambas especies, sino también establecer bases para 
futuras investigaciones sobre su inmunocompetencia.  
 

3.​ Marco teórico 

3.1    Prociónidos 

La familia Procyonidae es una de las 11 familias que forman parte del orden 
Carnivora, consta de 14 especies en seis géneros (Wozencraft, 2005), los cuales 
llegan a distribuirse desde el sur de Canadá hasta el norte de Argentina. Sus 
miembros presentan hábitos alimenticios variados, desde frugívoros tropicales 
altamente arborícola como el kinkajú (Potos flavus), omnívoros terrestres a 
arborícolas como el coatí, mapache y cacomixtle (Nowak, 2005), así como los 
olingos (Bassaricyon spp) que pueden ser tanto frugívoros como omnívoros el cual 
se distribuye en particular en zonas tropicales de América Central y América del Sur 
(Monteza‐Moreno et al., 2022).  

La capacidad de adaptación de estas especies ha favorecido su establecimiento en 
hábitats urbanos y rurales en gran parte de América del Norte, donde son nativos, 
en particular los mapaches, coatíes y cacomixtles. En particular los mapaches han 
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sido  introducidos y establecidos en muchos países de Europa y Asia (Stope, 2023; 
Okuyama et al., 2020). México presenta una gran variedad de hábitats, que incluyen 
desiertos, bosques del norte, bosques tropicales y humedales, lo que proporciona 
hábitats adecuados para varias especies de prociónidos, entre ellos  predominan el 
coatí de nariz blanca (Nasua narica) y el mapache (Procyon lotor), los cuales al ser 
altamente sociables viven cerca de asentamientos humanos, como parques 
turísticos y zonas ganaderas (Contreras-Moreno et al., 2012). 

3.1.1 Coati 

Se reconocen comúnmente dos especies de coatíes: el coatí de nariz blanca (Nasua 
narica) y  el coatí de nariz marrón o sudamericano (Nasua nasua). Los coatíes de 
nariz blanca se distribuyen desde el sur de Estados Unidos hasta el norte de 
Sudamérica (Gompper, 1995), se caracterizan por una nariz alargada y una cola 
peluda con anillos claros y oscuros alternados (Whiteside, 2009). Son animales 
sociales que forman grupos de hasta 30 individuos, principalmente de hembras en 
edad reproductiva y algunos machos maduros (Gompper & Decker, 1998). Con 
hábitos diurnos en los que pasan la mayor parte de su tiempo buscando alimento, 
en hábitats como selvas tropicales, bosques secos e incluso áreas urbanas 
(Whiteside, 2009). Son animales omnívoros que se alimentan principalmente de 
frutas e invertebrados, su dieta puede variar de acuerdo a la estación, el hábitat y la 
disponibilidad (Álvarez et al., 2013).  

3.1.2 Mapache  

Procyon lotor (mapache común) es originario de Norteamérica y fue introducido en 
Europa en la década de 1930 para la cría de pieles, la caza y como mascota (Mori 
et al., 2015). Con una distintiva “máscara negra” alrededor de los ojos, este animal 
tiene hábitos nocturnos, suele ser solitarios, sin embargo dependiendo las 
circunstancias puede formar grupos sociales temporales o permanentes, es   
altamente adaptable a diversas condiciones ambientales y a los hábitats 
modificados por el hombre (Okarma et al., 2012; Bartoszewicz et al., 2008). Son 
omnívoros oportunistas y consumen casi cualquier alimento disponible, cambiando 
su dieta dependiendo de los recursos disponibles, a diferencia del  mapache 
cangrejero (P. cancrivorus) que se alimenta principalmente de frutas e invertebrados 
acuáticos (Gatti et al., 2006). 

3.2 Proceso inflamatorio 

La inflamación es un proceso biológico complejo que ocurre en respuesta a una 
alteración, que puede ser causada por una infección por patógenos o daño tisular 
(Ashley et al., 2012). Suele caracterizarse por síntomas físicos como hinchazón, 
dolor, enrojecimiento y calor, y en casos extremos pérdida de la función, provocados 
por la vasodilatación, la extravasación de líquidos o el aumento de las 
concentraciones de mediadores. El proceso inflamatorio no es solo la eliminación de 
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agentes nocivos, sino también la eliminación, adaptación y renovación de las células 
dañadas para restaurar el equilibrio en el cuerpo (Ashley et al., 2012; Ahmed, 2011). 

Los inductores al desencadenar la respuesta inflamatoria son reconocidos por la 
célula hospedera, por lo que ocurre una infiltración de leucocitos, monocitos, 
neutrófilos y diferentes subgrupos de linfocitos al sitio donde se interrumpió la 
homeostasis (Pastwińska et al,. 2017). El reconocimiento se puede dar debido a la 
presencia de receptores de reconocimiento de patrones (PRR), receptores 
transmembrana específicos que detectan estructuras microbianas conocidas como 
patrones moleculares asociados a patógenos (PAMP) y lesiones celulares 
conocidas como patrones moleculares asociados al daño (DAMP)  (Takeuchi & 
Akira, 2010).  La infiltración de las células inflamatorias y la liberación de 
mediadores inmunológicos como las citocinas proinflamatorias y antiinflamatorias, 
promoverá la restauración de la homeostasis regulando las respuestas de las 
células; los primeros estimulan y activan ciertos mecanismos para que continúe la 
inflamación, mientras que los segundos son los responsables de inhibir o bloquear 
la secreción de citocinas proinflamatorias (Di Paolo & Shayakhmetov, 2016; 
Wojdasiewicz et al., 2014). 

3.3 Citocinas 

Una de las primeras respuestas del sistema inmunitario (SI) innato a la infección y al 
daño tisular es la secreción de citocinas, las cuales son proteínas solubles de bajo 
peso molecular secretadas por células como los linfocitos, macrófagos, células 
asesinas naturales (NK) y mastocitos, que participan en la comunicación de las 
células del SI, responsables de la regulación de la maduración, crecimiento y la 
capacidad de respuesta de las células (Liu et al., 2021).  
 
Dentro de los mamíferos carnívoros se ha reportado que la determinación de 
concentración de citocinas permite conocer el estado de salud y descubrir el 
mecanismo de acción del SI frente a agentes físicos, químicos y biológicos (Dik et 
al., 2023; Gusmão et al., 2022; Michaels et al., 2016), particularmente en infecciones 
por virus los interferones (IFN) pueden expresarse en diferentes momentos durante 
el transcurso de la enfermedad dependiendo de la cepa, jugando un papel 
importante durante la respuesta aguda (Carolan et al., 2015).  Por otro lado, la 
suplementación con oligoelementos como el cromo en caninos puede modificar la 
respuesta inmune estimulando a los linfocitos T y B, y macrófagos aumentando la 
producción de citocinas, con la posibilidad de causar reacciones de hipersensibilidad 
(Farret et al., 2023). 

3.3.1 IFN-γ 

Existen dos tipos de interferones; el tipo I son el  interferón-alfa (IFN-α) y el 
interferón-beta (IFN-β), los cuales actúan principalmente en infecciones ocasionadas 
por virus y en procesos autoinmunes (Anders et al., 2010); del tipo II solo esta el 
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interferón-gamma (IFN-γ) que es una citocina producida principalmente por las 
células T CD4 o CD8 activadas, linfocitos T helper 1 (Th1) y las células NK para 
inducir una respuesta inflamatoria y muerte celular apoptótica  (Lee et al.,2017; 
Vanegas et al., 2017). 

3.1.2 IL-10 

La interleucina 10 (IL-10) es un mediador antiinflamatorio  producido por macrófagos 
M2, linfocitos T reguladores (Treg), linfocitos helper 2 (Th2) y linfocitos B 
reguladores (Breg) (Liu et al., 2021; Commins et al., 2008), la cual regula la 
respuesta del SI frente a procesos inflamatorios, al tiempo que desempeña un papel 
importante en otros entornos como la cicatrización de heridas estériles, la 
autoinmunidad, el cáncer y la homeostasis del SI (Saraiva et al., 2020). Durante las 
infecciones agudas, el bloqueo de la señalización de IL-10 puede provocar una 
patología más grave o incluso la muerte del hospedero; sin embargo, la alta 
producción de IL-10 se asocia con infecciones crónicas sostenidas y su bloqueo 
promueve la eliminación de patógenos (Couper et al., 2008). 

4.​ Objetivos  
 
4.1 General 

●​ Caracterización de citocinas en prociónidos silvestres 
 
4.2 Específicos 

●​ Caracterización in silico de IFN-γ e IL-10 en prociónidos 
●​ Cuantificación in vitro de IFN-γ e IL-10 

 
5.​ Metas  

●​ Determinar la similitud de las secuencias de IFN-γ e IL-10 de mapache 
y coatí  

●​ Cuantificar los niveles de IFN-γ e IL-10 en 15 muestras de sangre de 
mapache y coatí  
 

6.​ Métodos  
 
6.1 Muestras  
 

Las muestras que se trabajaron provienen de individuos capturados en el  “Parque 
Museo de La Venta” ubicado en la ciudad de Villahermosa, Tabasco. Mismo que 
cuenta con  4.3 hectáreas de bosque tropical perturbado rodeado de zonas urbanas, 
en donde los mapaches y coatíes habitan libremente en el parque teniendo una 
población de adultos estimada de  aproximadamente 108 coatíes y 98 mapaches, 
con algunas fluctuaciones a lo largo del tiempo (Martínez-Hernández et al., 2014). 
Los prociónidos son capturados para obtener muestras sanguíneas de las 

6 



poblaciones, que son almacenadas a -20°C para estudios posteriores. Para la 
presente investigación se utilizaron 6 muestras de sangre de coatí y 6 muestras de 
mapache ya existentes en el banco de muestras de la UAM-Xochimilco. 
 

6.2 Búsqueda de secuencias  
 
Utilizando la plataforma de NCBI se obtuvieron las secuencias de nucleótidos de 
IFN-γ e IL-10  de distintos carnívoros terrestres como: Canis lupus familiaris, Canis 
lupus baileyi, Ailuropoda melanoleuca, Mustela lutreola, Mustela nivalis, Mustela 
putorius furo y Mustela nigripes, con el fin de determinar en qué cromosoma se 
encuentran los genes de las citocinas. 
 

6.3 Análisis in silico 
  

Se utilizó la herramienta BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) ejecutada 
desde el Símbolo de sistema, para determinar la ubicación de los genes en el 
cromosoma de los prociónidos. Para seleccionar el alineamiento más confiable se 
consideró el E-value más cercano a cero, lo que permitió identificar la posición 
exacta de cada gen. Posteriormente, en el servidor del NCBI, se volvió a ejecutar 
BLAST utilizando dichas secuencias para obtener la lista de alineamientos 
significativos. Con las secuencias obtenidas de diferentes especies se elaboró una 
base de datos para construir los árboles filogenéticos correspondientes para cada 
citocina.  
 

6.4 Análisis filogenético 
 
La reconstrucción filogenética se realizó a partir de las secuencias nucleotídicas en 
la región codificante (exones) del gen de IFN-γ e IL-10, empleando  61 y 73 taxones 
respectivamente. Se realizó el alineamiento de las secuencias utilizando ClustalW 
en Bioedit, el cual se editó para mantener solo la región conservada que coincide 
con los genes de IFN-γ e IL-10. Para la construcción de árbol se empleó el software 
de MEGA X (Kuma et al., 2018), el cual se ejecutó con las siguientes 
especificaciones: utilizando el Neighbor-Joining como método de 
construcción(Saitou & Nei, 1987), con un bootstrap  de 500 réplicas (Felsenstein, 
1985) para predecir la historia evolutiva de los taxones analizados, asimismo se 
utilizó el modelo Maximum Composite Likelihood para determinar las distancias 
evolutivas (Tamura et al., 2004). 
 

6.5 Análisis in vitro  
 
Mediante un  ELISA  directo se  determinaron los niveles de IFN-γ e IL-10 en las 
muestras. Debido a que no existen anticuerpos de las especies para detectar estas 
citocinas, se utilizaron anticuerpos policlonales anti-interferón producidos en conejo. 
En los pocillos  se fijarán 100  μL/pocillo de muestra de suero de mapache y coatí, 
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diluido en tampón de carbonato a 4 °C durante la noche. Los pocillos se lavaron 3 
veces con 200 μL/pocillo de solución salina tamponada con fosfato (PBS) con 0.05% 
Tween 20 (PBS-T). Posteriormente se añadirán 100 μL/pocillo de anticuerpo 
acoplado con peroxidasa de rábano picante (HRP) para  IFN-γ/IL-10 (1:1000) y se 
incubaron a 37 °C durante 45 min.  
 
Las citocinas se detectarán con 100 μL de solución 3,3',5,5'-tetrametilbencidina 
(TMB), y se incubaron 30 minutos a temperatura ambiente en la oscuridad, la 
reacción se detendrá con ácido sulfúrico (H2SO4)  con 50 μL/pocillo y los valores de 
absorbancia se medirán a 450 nm en un lector de ELISA (Rendón-Franco et al., 
2014). 
 

7.​ Resultados y discusión  
 

7.1 Localización cromosómica de los genes de IFN-γ e IL-10 
 
Con el objetivo de identificar la localización de las citocinas IFN-γ e IL-10 se 
obtuvieron las secuencias nucleotídicas de referencia de especies de carnívoros 
filogenéticamente cercanas (Cuadro 1.).  
  

Cuadro 1. Localización cromosómica en carnívoros de IFN-γ e IL-10  
 

ND: No descrito 
 
El alineamiento correspondiente a IFN-γ e IL-10  presentó valores de E- value entre 
0.0 y 4x10-82, porcentajes de identidad superiores al 86% y un máximo de 6% de 
gaps (inserciones o deleciones), lo que permitió localizar ambos genes en los 
genomas de P. lotor y N. narica (Cuadro 2.). 
 

Cuadro 2. Localización de IFN-γ e IL-10 en P. lotor y N. narica 
Especie Gen Cromosoma Identidad 

(%) 
E-value Gaps(%) 
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Especies  IFN-γ N° Ref NCBI IL-10 
N° Ref 
NCBI 

Canis lupus familiaris 10 NM_001003174.1 7 NM_001003077 

Canis lupus baileyi 11 XM_072842647.1 6 XM_072831270.1 

Ailuropoda melanoleuca 15 NM_001304863.1 8 XM_002919274.4 

Mustela nigripes 6 XM_059404705.1 10 XM_059414060.1 

Mustela nivalis 7 XM_082740965.1 16  XM_082701921.1 

Mustela lutreola 8 XM_059186261.1 14 XM_059146563.1 

Mustela putorius furo ND KJ831214.1 ND XM_004756192.3 



P. lotor IFNG 6 96 2x10-152 0 

N. narica IFNG 11 90 0.0 4 

P. lotor IL10 16 87 9x10-84 6 

N. narica IL10 18 86 4x10-82 6 

 
En el caso de C. lupus familiaris la localización cromosómica de ambos genes ha 
sido determinada experimentalmente y se utilizó como referencia para el presente 
trabajo, por otro lado el resto de especies fue identificada mediante herramientas 
bioinformáticas basadas en alineamientos de secuencias genómicas. Aunque los 
genomas de  P. lotor y N. narica ya se encontraban ensamblados a nivel 
cromosómico, la ubicación específica de IFN-γ e IL-10 no había sido reportada. 
 
La variabilidad observada en la localización cromosómica de IFN-γ e IL-10 entre las 
especies analizadas puede explicarse por los reordenamientos cromosómicos, que 
ocurren durante la evolución, como fusiones, fisiones e inversiones cromosómicas, 
dando lugar a modificaciones en la organización del genoma (Burssed et al., 2022). 
Las diferencias observadas en el locus IFN-γ e IL-10 no implican cambios en su 
función biológica, ya que ambos genes están evolutivamente conservados entre los 
vertebrados y mantienen funciones inmunorreguladoras esenciales (Zhu et al., 
2023), debido a que son regiones en los genomas donde los genes vecinos se han 
mantenido, lo que sugiere que las diferencias en su localización cromosómica son 
consecuencia de reordenamientos cromosómicos ocurridos durante la evolución de 
cada especie y no de modificaciones funcionales de los genes (Arias-Sardá et al., 
2024; Farré et al., 2019). 
 

7.2 Árbol filogenético del gen IFN-γ 
 
El análisis in silico a partir del fragmento codificante del gen IFN-γ (Figura 1.) 
agrupó de forma monofilética a los prociónidos en un nodo terminal con un soporte 
máximo de bootstrap del 100%, lo cual reafirma la estrecha relación filogenética 
para este gen, lo cual concuerda con lo propuesto por Koepfli et al., 2007. Por otra 
parte, se segregaron los grandes subordenes taxonómicos del orden Carnivora, 
separando el suborden Feliformia (Felidae e Hyaenidae) del suborden Caniformia 
(Canidae, Ursidae, Ailuridae, Procyonidae, Phocidae, Otariidae, Odobenidae y 
Mustelidae), de los cuales las familias Canidae, Felidae, Ursidae, Hyaenidae e 
Otariidae mostraron nodos internos con valores bootstrap robustos superiores al 
74%, en contraste la familia Mustelidae no se agrupó como un grupo monofilético, 
dando lugar a dos clados con valores bootstrap de 17% y 75%, además de 
posicionar a la nutria marina del norte (Enhydra lutris kenyoni) y el panda rojo 
(Ailurus fulgens) en ramificaciones basales independientes. Finalmente, los grupos 
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externos del orden Chiroptera y Primates se ubicaron al centro del árbol 
compartiendo un ancestro común. 

Figura 1. Árbol filogenético del gen IFN-γ 

 
 

7.3 Árbol filogenético del gen IL-10 
 
El análisis in silico a partir del fragmento codificante del gen IL-10 (Figura 2.) logró 
posicionar correctamente como grupos externos a los órdenes Chiroptera 
(Rhinolophidae, Hipposideridae y Pteropodidae), Perissodactyla (Equidae y 
Rhinocerotidae), Cetartiodactyla (representado por 13 familias, entre ellos cetáceos, 
camélidos e hipopótamos) y al único miembro de Eulipotyphla (Topo).  Posicionando 
de forma monofilética al orden Carnivora, segregando a las familias Canidae, 
Felidae, Ursidae, Hyaenidae y al único miembro de Herpestidae (Suricata) en clados 
con un bootstrap superior al 73%. Por otro lado, la familia Mustelidae se separó en 
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dos clados independientes con un nodo de 36%, dejando en una rama basal 
independiente a la nutria marina del norte.  

Figura 2. Árbol filogenético del gen IL-10 

 
 
En cambio, el nodo que une a los prociónidos tiene un bootstrap del 100% 
confirmando la estrecha relación filogenética para el gen IL-10, el cual del mismo 
modo que el gen IFN-γ al tener cumplir con funciones inmunológicas han 
conservado su estructura funcional sin cambios drásticos (Zhu et al., 2023). 
 

7.4 Análisis in vitro 
 
Al realizarse ELISA directo (Gráfica 1.) las lecturas de absorbancia en dos muestras 
de cada prociónido estuvieron por debajo de 0.08, registrando incluso valores 
negativos, sin presentar una respuesta decreciente conforme a las diluciones.  
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Gráfica 1. ELISA de IFN-γ (1:1,1000) 

  
M: mapache (azul y rojo); C: coatí (amarillo y verde); los sueros fueron diluidos de 

1:50 a 1:1,600 
 

Se observó un pico anómalo en la dilución 1:400  en la muestra M2, el cual puede 
deberse al hecho de que el anticuerpo anti interferón gamma empleado fue 
desarrollado para otra especie (conejo), imposibilitando la unión antígeno-anticuerpo 
debido a la falta de reactividad cruzada (Chileshe et al., 2025). Comúnmente para 
estudios en fauna silvestre se utilizan reactivos de especies diferentes a la 
estudiada, debido a la falta de reactivos para cada especie, frecuentemente la 
determinación de concentración de IFN-γ se hace con el fin de diagnosticar 
procesos infecciosos, ya que esta citocina se encuentra en concentraciones casi 
indetectables en un animal sano y sin estímulo que provoque su secreción (Chileshe 
et al., 2019). En el caso particular de Mycobacterium bovis  el cual puede afectar a 
distintos mamíferos como alpacas, cerdos, lobos, jabalíes, bisontes, rinocerontes 
blancos, cabras y perros (O’Hallorand et al., 2025; Smith  et al., 2021; Chileshe et 
al., 2019). Cuando se requiere cuantificar la concentración de IFN-γ el anticuerpo 
utilizado es de otra especie, como en el caso de bisontes se utiliza de bovino (hecho 
para ganado) (Didkowska et al., 2022) y para rinoceronte blanco se utiliza de caballo 
(Chileshe et al., 2019), en ambos casos estos tienen en común que están 
relacionados genéticamente. Esta relación permite prever una alta homología entre 
sus secuencias de la citocina, por lo que se podrá determinar la concentración con 
el anticuerpo utilizado (Smith et al., 2021). 
 
En la Gráfica 2. y Gráfica 3. puede observarse que los valores de absorbancia 
obtenidos en su mayoría se obtuvieron valores negativos,  si bien en las muestras 
M2, C13 y C23 tienen valores positivos estos siguen siendo 0, indicando ausencia 
de señal de la citocina. Aunque puede deberse a una baja o falta de reactividad 
cruzada al anticuerpo utilizado, también puede deberse a un efecto de matriz 
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(Oldfield, 2014), o tan solo en las muestras no había suficiente IFN-γ para ser 
detectado. 
 

Gráfica 2. Concentración de IFN-γ(1:1,000) en suero de mapache  

 
M: mapache; concentración obtenida de en suero de mapache diluido 1:200 

utilizando anti interferón diluido a 1:1,000 
 
 

Gráfica 3. Concentración de IFN-γ (1:1,000) en suero de coatí 

 
C: coatí; concentración obtenida de en suero de coatí diluido 1:200; las muestras 

C13 y C23, se analizaron tres veces durante la investigación; utilizando anti 
interferón diluido a 1:1,000 
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Por su parte para IL-10 solo se realizó una vez el  ELISA directo para ambos 
prociónidos (Gráfica 4. y Gráfica 5.), como en el caso de IFN-γ los valores de 
absorbancia obtenidos son negativos o cercanos a cero, en ambos casos 
considerando ausencia de señal, lo cual puede deberse a limitada reactividad 
cruzada, ya que el anti interleucina 10 también proviene de conejo el cual aunque 
sea policlonal y pueda reconocer diferentes epítopos no garantiza que pueda 
reconocer el de otra especie como el coatí y mapache (Jia et al., 2020). La falta de 
validación de estos anticuerpos en especies diferentes puede llevar a resultados 
negativos (Kjelgaard-Hansen et al., 2007). En casos donde se busque realizar la 
validación de un kit o anticuerpo debe emplearse tanto animales sanos como 
enfermos, y debido a que no puede asegurarse la condición  de los animales de los 
que se obtuvo la muestra (Smith et al., 2021), el hecho de que la absorbancia sea 
cero no implica que sea debido a falta de reactividad o que se encuentre en bajas 
concentraciones en el suero, también cabe la posibilidad que el problema sea las 
diluciones utilizadas.   
 

Gráfica 4. Concentración de IL-10 (1:1,000) en suero de mapache

 
M: mapache; suero de mapache diluido de 1:12.5  a 1:800  

 
 
 

Gráfica 5. Concentración de IL-10 (1:1,000) en suero de coatí  
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C:coatí; suero de coatí diluido de 1:12.5 a 1:800 

 
8.​ Conclusiones  

 
De acuerdo al resultado del análisis filogenético realizado, las secuencias de IFN-γ e 
IL-10  reveló la familiaridad de ambos prociónidos para estos genes, por otro lado, el 
análisis in vitro demostró que los anticuerpos utilizados no permiten determinar la 
concentración de estas citocinas, al menos con las diluciones utilizadas.  
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