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POLICY BRIEF

RESUMEN

Los bacteriófagos, virus que infectan microorganismos en los ecosistemas marinos, cumplen un rol 
esencial en la regulación de sus poblaciones. A través del proceso de lisis celular, liberan carbono 
orgánico disuelto, lo que influye directamente en los ciclos biogeoquímicos y en la dinámica 
oceánica asociada al cambio climático. Entre los virus marinos se encuentran aquellos que afectan 
a algas microscópicas y otros que atacan bacterias patógenas, mostrando una notable diversidad 
y especificidad funcional. Este policy brief recomienda fomentar la investigación científica sobre la 
diversidad y el rol ecológico de los virus marinos en aguas peruanas, así como fortalecer la cooperación 
internacional para aprovechar su potencial en la mitigación del cambio climático y la conservación de 
los ecosistemas marinos.
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ABSTRACT

Bacteriophages, viruses that infect microorganisms in marine ecosystems, play an essential role in the 
regulating of microbial populations. Through the process of cell lysis, they release dissolved organic 
carbon, directly influencing biogeochemical cycles and ocean dynamics associated with climate 
change. Marine viruses include those that target microscopic algae and others that infect pathogenic 
bacteria, displaying remarkable diversity and functional specificity. In this policy brief, we recommend 
the promotion of scientific research focused upon the diversity and ecological role of marine viruses 
in Peruvian waters, as well as the strengthening of international collaboration, in order to harness 
their potential for climate change mitigation and the conservation of marine ecosystems.
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Introducción
Los virus constituyen una de las mayores fuentes de 

diversidad en el planeta (Suttle, 2005). Se estima que 
donde haya vida, habrá virus, y su abundancia es tan vasta 
que se cree que superan en número a las estrellas del 
universo (Sánchez-Paz et al., 2023). Aunque su presencia 
ha estado asociada a algunos de los eventos devastadores 
para la humanidad, como el ébola (Ebolavirus), la fiebre de 
Marburgo (MHF), el virus Nipah (Henipavirus nipahense) 
o la reciente pandemia por coronavirus (covid-19), su 
rol no se limita únicamente a causar enfermedades 
(Piret y Boivin, 2020). De hecho, existen virus como 
los bacteriófagos que cumplen funciones ecológicas 
fundamentales, especialmente en los ecosistemas 
marinos, al regular poblaciones microbianas y participar 
activamente en los ciclos biogeoquímicos. Este enfoque 
revela una dimensión menos conocida pero esencial: los 
virus no solo son patógenos, también pueden ser aliados 
clave para la sostenibilidad ambiental y el desarrollo de 
herramientas biotecnológicas (Sánchez et al., 2014).

El estudio de los virus comenzó a finales del siglo XIX, 
cuando Ivanovsky los describió como «agentes filtrables» 
en 1892. Beijerinck reforzó esta noción en 1898, al introducir 
el término virus (Volcy, 2009). No fue sino hasta 1915 y 
1917 que William Twort y Félix d’Hérelle, respectivamente, 
demostraron la existencia de virus capaces de destruir 
bacterias, a los que hoy conocemos como bacteriófagos 
(Domínguez, 2020).

En 1948, Helmut Ruska evidenció la diversidad 
morfológica de estos virus, y ese mismo año Holmes los 
agrupó en la familia Phagineae. Posteriormente, Lwoff, 
Horne y Tournier (1962) propusieron una clasificación 
basada en las características del virión y el ácido nucleico, 
que sentó las bases para la nomenclatura formalizada por 
el Comité Internacional de Taxonomía de Virus (ICTV) en 
1971 (Ackerman, 2003). Actualmente, los bacteriófagos se 
organizan en un orden, 13 familias y 30 géneros, siguiendo 
criterios como el ciclo de infección, la morfología del 
virión y la filogenia (Valencia y Ramsey, 2024).

Los bacteriófagos o fagos son virus que infectan 
bacterias y constituyen las entidades biológicas 
más abundantes del planeta, con una estimación de 
1031 partículas distribuidas en diversos ecosistemas 
(Coculescu et al., 2024; Martín-Galiano y García, 2021). Su 
omnipresencia se evidencia en su presencia en cualquier 
entorno donde exista vida bacteriana. Así, pueden 
encontrarse en ambientes acuáticos como los océanos 
y cuerpos de agua dulce, donde regulan poblaciones 
microbianas y participan en los ciclos de nutrientes 
(Säwström et al., 2008; Moon et al., 2018). También 
están presentes en el suelo, ecosistemas extremos como 
las regiones polares (Heinrichs et al., 2024), el intestino 
humano y animal (Ansaldi y Le Marrec, 2025), aguas 
residuales, plantas y alimentos contaminados (Shukla et 
al., 2025; Coffey et al., 2010). Esta diversidad de hábitats 

confirma su papel clave en la ecología microbiana y su 
potencial biotecnológico.

En la actualidad, el estudio de los bacteriófagos 
ha cobrado creciente relevancia, especialmente tras 
reconocerse su abundante presencia e impacto ecológico 
en diversos ecosistemas, incluidos los marinos (Clokie 
et al., 2011). Estos virus son altamente específicos 
respecto a sus huéspedes bacterianos: al infectar una 
célula bacteriana, introducen su material genético y 
desencadenan la producción de nuevos viriones, lo que 
lleva, en muchos casos, a la lisis de la célula hospedadora 
(Bielke et al., 2012). Este mecanismo de destrucción 
selectiva de bacterias es esencial para el control natural de 
poblaciones bacterianas y la regulación de comunidades 
microbianas.

Recientemente, investigaciones en ambientes coralinos 
han demostrado que los fagos desempeñan un rol aún 
más complejo del que se conocía. Un estudio de Wallace 
et al. (2024) evidenció la existencia de interacciones 
tripartitas entre fagos, bacterias y corales, lo que indica 
que estos virus no solo regulan la abundancia bacteriana, 
sino que también modulan rutas metabólicas bacterianas 
e interacciones moleculares con células eucariotas. A 
través del uso de fraccionamiento por tamaño y el análisis 
de más de 677 metagenomas y viromas, se construyó 
una base de datos con más de 20 000 genomas virales 
coralinos, entre los que destacan las familias Kyanoviridae 
y Autographiviridae como dominantes. Estos hallazgos 
reafirman la importancia de los fagos como reguladores 
clave en holobiontes marinos, como los corales, y como 
actores relevantes en la estabilidad y resiliencia de los 
ecosistemas oceánicos.

En este contexto, el presente policy brief se centrará en 
el papel fundamental de los bacteriófagos en el control de 
poblaciones bacterianas marinas, ya que destacan por su 
potencial como herramienta natural para la conservación 
ecológica, la mitigación del cambio climático y la 
protección de la salud de los ecosistemas oceánicos.

Enfoque y discusión

Los bacteriófagos marinos representan actores 
dinámicos que regulan y moldean las comunidades 
microbianas marinas con una sofisticada complejidad. 
Según Middelboe y Brussaard (2017), estos virus son 
componentes fundamentales de los ecosistemas 
marinos, capaces de ejercer un control significativo 
sobre las poblaciones bacterianas. Esta capacidad de 
regulación se evidencia en la extraordinaria diversidad 
de interacciones virus-huésped. En estudios del océano 
Atlántico se identificó que 250 bacterias presentaban 
patrones únicos de sensibilidad a bacteriófagos, con 224 
de 258 cepas (87 %) que resultaron ser distintas (Moebus, 
1980). Las interacciones están moduladas por factores 
ambientales como temperatura, nutrientes y luz, lo que 
complejiza aún más su rol ecosistémico. Los bacteriófagos 
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han desarrollado mecanismos sofisticados, incluyendo 
modificación de receptores de superficie y sistemas con 
tal de mantener relaciones dinámicas con sus hospederos 
(Stante et al., 2024; Middelboe y Brussaard, 2017). Esta 
adaptabilidad los convierte en agentes letales, capaces de 
exterminar entre 20 a 40 % de las bacterias hospederas 
diariamente (Luo et al., 2017).

Durante el proceso de lisis bacteriana, se libera 
carbono orgánico disuelto (DOC), el cual puede ser 
aprovechado por otros organismos, lo que contribuye 
a los ciclos biogeoquímicos marinos (Sanmukh et al., 
2015). El bacteriofago Carin-1 regula la población de 
Cobetia marina mediante la lisis celular, al eliminar hasta 
el 50 % de estas bacterias diariamente (D’Acapito et al., 
2023). Este proceso mantiene el equilibrio microbiano y 
evita proliferaciones descontroladas de estas bacterias. 
Los bacteriófagos SW1 (Jian et al., 2013) y el bacteriófago 
Spp001 infectan a bacterias del género Shewanella, 
que destacan por la producción de enzimas líticas con 
potencial biotecnológico y de control con esta bacterias 
(Han et al., 2014).

Los vibriófagos, incluidos φH20, regulan Vibrio 
anguillarum, un patógeno de peces, al reducir su 
proliferación y favorecer el equilibrio microbiano en 
acuicultura (Tan et al., 2014). Además, facilitan la 
transferencia génica, ya que promueven la adaptación 
bacteriana. Estos virus ofrecen una alternativa natural y 
sostenible para el biocontrol en la acuicultura, al reducir 
el uso de antibióticos y la resistencia bacteriana (Kalatzis 
et al., 2017). Su amplia distribución en zonas templadas y 
estabilidad genética los convierten en herramientas clave 
para la acuicultura.

Existen los llamados virus gigantes o Gyrus, 
pertenecientes al filo Nucleocytoviricota y clasificados 
como virus nucleocitoplasmáticos de ADN grande 
(NCLDV). Estos virus infectan principalmente a protistas 
fotosintéticos microscópicos, incluyendo especies de 
fitoplancton que pueden formar floraciones nocivas 
(Stante et al., 2024). Por ejemplo, el Emiliania huxleyi virus 
(EhV) y otros virus relacionados atacan a Prymnesium 
parvum y Emiliania huxleyi, dos especies conocidas por 
generar blooms tóxicos con efectos perjudiciales en 
ecosistemas acuáticos (Stante et al., 2024; Middelboe y 
Brussaard, 2017). Estos virus desempeñan un papel clave 
en la regulación natural de estas proliferaciones, debido 
a que limitan su crecimiento y evitan desequilibrios 
ecológicos. Su actividad no solo controla las poblaciones 
de estas microalgas, sino que también influye en los ciclos 
biogeoquímicos marinos al liberar nutrientes esenciales 
durante la lisis celular (Fokine, 2004). Más allá del 
control poblacional, estos virus influyen en la evolución 
de los ecosistemas marinos. Actúan como «arquitectos 
moleculares», porque desempeñan un papel similar al 
de ingenieros biológicos al reconfigurar los sistemas 

microbianos a nivel molecular (Middelboe y Brussaard, 
2017).

Los virus EhV (Emiliania huxleyi virus) son una familia 
de grandes virus de ADN que infectan a Emiliania huxleyi, 
un cocolitóforo marino fundamental en las floraciones de 
algas tóxicas (Tyrrel y Merico, 2004). Estos virus juegan un 
papel esencial como modelo de interacción virus-huésped 
en ecosistemas marinos, ya que modifican el metabolismo 
bacteriano y facilitan la transferencia génica horizontal, al 
impulsar la adaptación a entornos complejos (Stante et 
al., 2024; Middelboe y Brussaard, 2017). Con un genoma 
de 415 kilobases, un periodo latente de 12-14 horas y una 
producción de hasta 1000 partículas virales por célula 
infectada, los EhV desempeñan un papel crucial en la 
dinámica de los florecimientos de E. huxleyi (Coolen, 
2011). Durante estos eventos, aunque inicialmente hay 
alta diversidad genética viral, solo unos pocos genotipos 
dominan y provocan su colapso (Schroeder et al., 2003; 
Tyrrell y Merico, 2004). 

Al igual que otros virus que regulan fitoplancton, los 
cianófagos controlan las poblaciones de cianobacterias, 
puesto que evitan su proliferación descontrolada y 
mantienen el equilibrio marino. Además, su lisis celular 
recicla carbono y nitrógeno, esenciales para el ecosistema. 
Los cianófagos MPP-C y P-SCSP1, con los genomas más 
pequeños entre los cianopodovirus, tienen una replicación 
rápida y eficiente, pues se adaptan mejor a cambios 
ambientales y regulan dinámicamente las comunidades 
microbianas (Cai et al., 2023). Estos procesos destacan 
el impacto multifacético de los virus en la dinámica y 
funcionalidad de los ecosistemas marinos, pero, a pesar de 
ello, existen limitadas investigaciones sobre virus marinos 
(Middelboe y Brussaard, 2017).

Tabla 1. Bacteriófagos y funciones

Especie o tipo de virus Función Referencia

Carin-1 (Podoviridae) Control de la marina 
de Cobetia

D’Acapito et al., 2023

SW1 Infección por 
Shewanella

Jian et al.,2013

Spp001 Produce enzimas 
líticas

Han et al., 2014

Vibriófagos (φH20) Regula Vibrio 
anguillarum

Tan et al., 2014; 
Kalatzis et al., 2017

Gyrus (NCLDV) Control de 
fitoplancton tóxico

Stante et al.,2024

EhV (Emiliania huxleyi 
virus)

Regula Emiliania 
huxleyi

Coolen, 2011; 
Middelboe y 

Brussaard, 2017

Cianófagos (MPP-C y 
P-SCSP1)

Regula 
cianobacterias

Cai y et al., 2023
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Conclusiones y recomendaciones
Los bacteriófagos juegan un papel fundamental 

en la regulación de las poblaciones bacterianas y en el 
mantenimiento de ciclos biogeoquímicos esenciales 
en los océanos, ya que pueden eliminar alrededor del 
40 % de bacterias marinas diariamente. A su vez, su 
capacidad de interactuar de manera específica con sus 
hospedadores los posiciona como herramientas clave 
para abordar problemas ambientales y de salud pública, 
como es el caso del bacteriofago φH20, el cual regula al 
Vibrio anguillarum. En el caso del Perú, se recomienda que 
el gobierno, a través de Concytec, establezca programas 
de financiamiento competitivo para la investigación de 
bacteriófagos en los mares peruanos, con un enfoque 
en su diversidad, interacciones específicas y aplicaciones 
biotecnológicas.

En el Perú, diversas instituciones académicas y centros 
de investigación disponen de laboratorios especializados 
en microbiología y virología marina, lo que constituye 
una oportunidad estratégica para consolidar este campo 
emergente. La Universidad Nacional Mayor de San 
Marcos (UNMSM), a través de grupos de investigación 
como BIOAQUA, cuenta con capacidades para impulsar 
estudios sobre virus marinos. De igual manera, la 
Universidad Peruana Cayetano Heredia (UPCH) dispone 
de laboratorios de microbiología ambiental dedicados 
al estudio de microorganismos marinos. Por su parte, la 
Universidad Científica del Sur ha desarrollado líneas de 
investigación en microbiología de ambientes acuáticos. 
Por ello, se ha posicionándose como un centro con alto 

potencial para explorar la diversidad y funcionalidad de 
los virus marinos.

En este contexto, resulta clave incorporar tecnologías 
avanzadas como la secuenciación de nueva generación 
(NGS) y la computación en clúster, herramientas 
esenciales para procesar grandes volúmenes de datos 
metagenómicos y avanzar en la caracterización de 
viromas marinos complejos. Estas tecnologías permitirán 
investigar regiones del océano Pacífico que hasta 
ahora han permanecido en gran medida inexploradas. 
Finalmente, se propone la conformación de consorcios 
interinstitucionales que integren universidades, centros 
de investigación como el Instituto del Mar del Perú 
(Imarpe) y actores del sector pesquero y acuícola, con 
el fin de generar conocimiento colaborativo y potenciar 
el desarrollo sostenible de los ecosistemas marinos 
peruanos.
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