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RESUMEN

Objetivos: Conocer la diversidad genética de Aedes aegypti en el corredor vial transfronterizo Cen-
tral-Alto Parand de Paraguay, con registros de casos de dengue. Materiales y métodos: Se seleccionaron
veinte hembras adultas de la eclosion de huevos de Ae. aegypti procedentes de casas geolocalizadas en los
departamentos de Alto Parand, Caaguazu, Cordillera y Central, entre el 2018 y 2019. Se extrajo ADN del
tejido de las hembras para amplificacion aleatoria de sus patrones polimérficos mediante amplificacién
aleatoria del ADN polimoérfico por PCR (RAPD-PCR), usando cebadores H3 y B03 a fin de conocer pa-
rametros genéticos de diversidad poblacional. Las relaciones entre las poblaciones de mosquitos segin la
localidad fueron visualizadas mediante andlisis no apareado de la media aritmética. Las 4reas idéneas de
distribucion geografica real y potencial de estas poblaciones de Ae. aegypti fueron analizadas mediante
DIVA-GIS 7.3.0 y MAXENT. Resultados: Se identificaron 40 loci mediante perfiles RAPD-PCR, con di-
ferenciacion génica moderada (Gst = 0,12). El corredor transfronterizo present6 condiciones bioclima-
ticas para la presencia de poblaciones variantes de Ae. aegypti, siendo determinantes en la distribucion
la precipitacion del trimestre més célido y la temperatura media del trimestre mas seco. Conclusiones:
Se evidencia que existe diversidad genética moderada en las poblaciones de Ae. aegypti procedentes de
zonas con registros de casos de dengue ubicadas en el corredor vial transfronterizo que une los depar-
tamentos Central y Alto Parand de Paraguay. El estudio de variabilidad genética de Ae. aegypti es de
gran utilidad para la vigilancia entomoepidemioldgica y evaluacion de posibles eventos de resistencia
al control quimico.

Palabras clave: Aedes; Polimorfismo Genético; Técnica del ADN Polimorfo Amplificado Aleatorio;
Mosquitos Vectores; Vigilancia; Paraguay (fuente: DeCS BIREME).

GENETIC DIVERSITY OF Aedes aegypti IN THE CENTRAL-
UPPER PARANA CROSS-BORDER AXIS IN PARAGUAY

ABSTRACT

Objective: To determine the genetic diversity of Aedes aegypti in the Central-Alto Parana cross-border
road corridor of Paraguay, an area that has reports of dengue cases. Materials and methods: Twenty
adult females were selected from hatching Ae. aegypti eggs from households geolocated in the depart-
ments of Alto Parand, Caaguazt, Cordillera and Central, between 2018 and 2019. DNA was extracted
from the tissue of females for amplifying their polymorphic patterns by random amplification of poly-
morphic DNA by PCR (RAPD-PCR), using primers H3 and B03 in order to identify genetic parame-
ters of population diversity. The relationships between mosquito populations according to locality were
observed by unpaired arithmetic mean analysis. We used DIVA-GIS 7.3.0 and MAXENT to analyze the
suitable areas of actual and potential geographic distribution of these Ae. aegypti populations. Results:
Forty loci were identified by RAPD-PCR profiling, with moderate gene differentiation (Gst = 0.12). The
cross-border corridor presented bioclimatic conditions for the presence of variant populations of Ae.
aegypti, with precipitation in the warmest quarter and mean temperature in the driest quarter being
determinant in the distribution. Conclusions: There is evidence of moderate genetic diversity in Ae.
aegypti populations from areas that have reported dengue cases in the cross-border road corridor linking
the Central and Alto Parana departments of Paraguay. The study of genetic variability of Ae. aegypti is
very useful for entomo-epidemiological surveillance and evaluation of possible resistance to chemical
control.

Keywords: Aedes; Genetic Polymorphism; Random Amplified Polymorphic DNA Technique; Mosquito
Vectors; Surveillance; Paraguay (source: MeSH NLM).
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INTRODUCCION

Aedes aegypti (Linnaeus, 1762) (Diptera: Culicidae) es el
vector transmisor de varias arbovirosis y es el responsable
de la circulaciéon de varios serotipos del virus dengue en
simpatria con virus chikungufia y zika en las Américas .
En la actualidad estas virosis, y en particular el dengue, han
tenido gran impacto en la salud publica y en la pérdida de
horas laborales. Esta pérdida se traduce en 70% de costos
por hospitalizacion y costos por tratamiento y subsidios que
pueden alcanzar hasta 80% del costo total V. En el ultimo
trimestre de 2020, fueron registrados 60 925 casos de dengue
en Paraguay, mayormente en el distrito capital (Asuncion) y
el departamento Central @.

Las hembras de Ae. aegypti, que ejercen la hematofagia
para la oviposicion, presentan hébitos antropofilicos cre-
cientes, asociando sus altas densidades poblacionales a la
presencia de depositos de agua en recipientes artificiales o
naturales como axilas de hojas, entrenudos de bambu y otras
plantas fitotelmatas (acumulan agua en sus estructuras), que
pueden estar presentes en el domicilio o el peridomicilio ©.

La variabilidad poblacional de Ae. aegypti es susceptible
a cambios climdticos, movilidad de grupos humanos y se-
leccién por insecticidas, el conocimiento de estos factores
contribuye a la comprension de su dindmica poblacional “-.

Una alternativa para el estudio de analisis genético es el uso
de la técnica molecular denominada amplificacion aleatoria del
ADN polimoérfico por PCR o Random Amplified Polymorphic
DNA (RAPD), de utilidad para la busqueda de secuencias re-
petitivas aleatorias en regiones genémicas de alta variabilidad
genética, dentro y entre poblaciones, con cantidad minima de
ADN vy sin una secuencia diana previa . El estudio de pobla-
ciones naturales de mosquitos permite determinar variaciones
genéticas existentes en diferentes dreas geograficas y aporta
informacion acerca de eventos de flujo génico en poblaciones
separadas geograficamente, proporcionando datos para los
programas de vigilancia y control en dreas de alta dispersion
humana y elevado comercio a fin de implementar medidas es-
pecificas de vigilancia.

En el presente trabajo se propuso estudiar la diversidad
genética de Ae. aegypti, en poblaciones de cuatro departa-
mentos del eje transfronterizo constituido entre los depar-
tamentos de Central, Cordillera, Caaguazu y Alto Parang,
de Paraguay. Los vectores fueron capturados entre los afos
20182019, en localidades con registros de casos de dengue.

MATERIALES Y METODOS

Area de estudio

Se llevo a cabo un estudio descriptivo con un muestreo por
conveniencia. Se incluyeron ejemplares de Ae. aegypti de los
departamentos Central (ciudad de San Lorenzo), Cordillera
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MENSAJE CLAVE

Motivacion para realizar el estudio: conocer la biologia del
mosquito Ae. aegypti, vector de agentes de arbovirosis en
paises endémicos, tiene importancia si se estudia su diversi-
dad genética con relacion a dreas bioclimaticamente definidas.

Principales hallazgos: los resultados mostraron diferenci-
acién genética moderada y migraciéon de genes que prob-
ablemente han mantenido a las poblaciones de mosquitos
con similaridad genética. El eje transfronterizo Central-Alto
Parand mostré condiciones bioclimaticas favorables modela-
das por DIVA-GIS y MAXENT para Ae. aegypti.

Implicancias: los corredores transfronterizos deben tener
vigilancia entomoepidemioldgica por ser vias de transito y de
comercio, que favorecen la dispersion del vector en el Para-
guay y paises limitrofes.

(ciudad de Piribebuy), Caaguaz (ciudad de Coronel Ovie-
do), Alto Parand (ciudad de Hernandarias), todas son zonas
colindantes y bajo la influencia del eje transfronterizo (ruta
2y ruta 7) entre Gran Asuncion (Central) y Ciudad del Este
(Alto Parana). Este corredor aproxima las dreas limitrofes de
Argentina con Gran Asuncion y llega hasta Brasil a través
del Dpto. de Alto Parand, que se caracteriza por ser de alta
movilidad humana, transporte, migraciéon y comercio, con
algunos registros de brotes de dengue autdctono ® (Tabla 1).

Material bioldgico

Los huevos de Ae. aegypti fueron colectados entre mayo del
2018 a mayo del 2019; a través de la colocacion de dos a tres
ovitrampas en areas peridomiciliares de viviendas con ca-
racteristicas ambientales favorables para presencia del vec-
tor, tales como areas humedas y sombreadas, vegetacion cir-
cundante, etc. Una unica colecta se realizé en 80 viviendas
seleccionadas a partir de un punto escogido al azar en cada
localidad, con el fin de obtener agrupaciones naturales de
individuos dentro de cada poblacién ©. Dicha colecta per-
mitié obtener aproximadamente 1500 a 2000 huevos por lo-
calidad. Las ovitrampas fueron retiradas a los siete dias pos-
teriores a la instalacion, y transportadas al laboratorio, hasta
la generacién de mosquitos adultos, que fueron mantenidos
por 24 h a 78% de humedad relativa, 28 °C de temperatura
y alimentacién con solucién azucarada. La clasificacion ta-
xondmica de la especie se basé en su morfologia y en claves
taxonomicas 111,

Como control se incorporaron individuos de la cepa de
referencia Rockefeller de Ae. aegypti (altamente endogamica
y con mas de 25 afos de cria en laboratorio) mantenidos
bajo las mismas condiciones.
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Tabla 1. Localizacién geoclimatica, sociodemografica y epidemioldgica de las areas del eje transfronterizo Central-Alto Parand, Paraguay, para colecta

de Aedes aegypti de dreas endémicas de dengue

Coordenadas

Poblacion Casos de dengue

Localidades geograficas Clima (habitantes) Actividad comercial (2018-2019)
T=23,5°C
Hernandarias 25°22'00" S HR=100% . -
(Alto Parand) 54°45'00" O VT=+42°C 79 735 Industria y servicios 10
pp=3 mm
T=22,9°C
Coronel Oviedo 25°26'53"S HR=95% 121 626 Ganaderfa y 34
(Caaguazu) 56°26'28"0 VT=+4,8°C agricultura
pp=15 mm
T=22°C;
25°28'45"S )
Piribebuy oot HR=73% . ,
(Cordillera) 57°03'00"0 VT=156°C 28179 Turismo y artesania 117
pp=161 mm
T=22,9°C
San Lorenzo 25°20'35"S HR=89,5% Lo .
(Central) 57930'34"0 VT= + 6°C 258919 Comercio e industria 1223
pp=99mm

T: temperatura anual promedio. HR: humedad Relativa. VT: variacion anual de la temperatura. pp: precipitacién media/mes.
Fuente: el clima fue tomado de: https://es.weatherspark.com y los casos de dengue del Servicio Nacional de Erradicacion del Paludismo (SENEPA) de Paraguay.

Extraccion del ADN

Se usaron veinte individuos hembras de cada poblacién, co-
locandose cada uno en un tubo de microcentrifuga al cual
se le adicion6 240 pL de resina Chelex® al 5% y 40 pL de
solucion salina NaCl 0,1M para su posterior maceracion. El
contenido permaneci6 en incubadora a 99 °C por 10 min
para luego ser centrifugado por 15 min. Se tomaron 200 uL
del sobrenadante y se preservaron a -20 °C hasta su uso.

Amplificacion por RAPD-PCR

La reaccién de amplificacién se formulé utilizando un volu-
men final de reaccién de 20 pl, el cual contenia 0,2 mM de
dNTPs, 1,2 mM de MgCl,, 1U de buffer 1X; 4,0 pmol de los
cebadores de insercion aleatoria H3 (5"CATCCCCCTG3)
y B03 (5"CATCCCCCTG3) Macrogene® (la reacciéon de
PCR fue desarrollada con ocho oligonucledtidos comer-
ciales: OP01, OP02, OP13, OP14, OP16, A2, H3, B03; se
seleccionaron los cebadores con base a su mejor reprodu-
cibilidad y presencia de productos polimoérficos), 1,0 U de
enzima ADN Taq Polimerasa platinum termoestable (Taq
DNA Polymerase, Invitrogen®) y 17,5 ng/uL de ADN molde.
El procedimiento de amplificacion se realizé utilizando el
termociclador PTC-100 (M] Research®, MA, USA) bajo las
siguientes condiciones: desnaturalizacion inicial a 94 °C por
2 min, seguido de 45 ciclos con: desnaturalizacién a 93 °C
por 1 min, hibridacién a 35 °C por 1 min, extension a 72 °C
por 2 min y una extension final a 72 °C por 5 min ©.

Los productos de amplificaciéon fueron separados por
electroforesis en gel de agarosa al 2% con buffer TAE 1X, co-
rrida a 80 V por 1 h 45 min. El gel fue tefiido con bromuro
de etidio para visualizacién de las bandas e identificacién de
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su tamafo, las cuales fueron contrastadas con marcadores
moleculares de 100 pb. (DNA Ladder de Promega®) y 200 pb
(Hyperladder I Bioline®). La fotodocumentacion fue realiza-
da a través de un transluminador UV, modelo Vilber E-box.

Analisis de datos

Los marcadores RAPD-PCR se analizaron bajo la premisa de
que se segregaron siguiendo las proporciones mendelianas y
que las frecuencias génicas obtenidas estuvieron en propor-
ciones de Hardy-Weinberg 2. Las frecuencias alélicas fue-
ron estimadas bajo el criterio de presencia de bandas de un
alelo, asumiendo que cada banda es el producto de un alelo
dominante en un locus homocigoto o heterocigoto, donde
la ausencia de banda representa el genotipo homocigoto re-
cesivo. La puntuacion de las mismas generd como resultado
los porcentajes de loci polimérficos 1%.

Se determinaron los indices de diversidad genotipica
(Shanon); la diversidad total de genes (Ht); la diversidad de
genes de individuos en relacién a su poblacién especifica (Hs);
el coeficiente de diferenciacion génica (estimador Gst) como
indicador de estructuracion genética entre subpoblaciones y
la tasa de migracion efectiva o flujo de genes (Nm) **, usan-
do el programa de genética poblacional POPGENE (version
1.3.2). Se construyé un dendrograma de relacién genética in-
trapoblacional, utilizando el algoritmo de andlisis de la media
de grupos de pares no ponderados (UPGMA) .

La distribucidon geografica real y potencial de las areas
idéneas de incidencia de variantes RAPD-PCR de Ae. aegypti
fue analizada mediante software DIVA-GIS 7.3.0 y MAXENT.
Se usaron los datos de presencia de Ae. aegypti geolocalizados
mediante un dispositivo GPS-Garmin® serie GPSMAP 64sx
y cargados al software Excel. Los datos fueron leidos en DI-

https://doi.org/10.17843/rpmesp.2022.392.10709
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VA-GIS 7.3.0, para generacioén de mapa réster de distribucion
real de las poblaciones en estudio, en funcién de las 19 varia-
bles bioclimaticas de Global Climate Data-WorldClim (http://
www.wordclim.org), en formato raster, con interpolacion
de datos tales como, rangos de temperatura diurna y anua-
les, isotermalidad, temperaturas promedio del trimestre mas
frio/caliente, mas seco/hiimedo del afio, precipitacion anual,
precipitacion del mes mas hiumedo/seco, precipitacion del tri-
mestre mas seco/frio o méas himedo/seco compatibles con la
geografia del Paraguay (resolucién de 1 km?en el Ecuador),
predictores para 50 afios (1950-2000). El software MAXENT
permitié asociar los puntos georreferenciados (formato AS-
CII) y las variables bioclimaticas descritas (formato ASCII) en
corridas de 10 modelos y 1000 iteraciones !*!7). Esta informa-
cion se contrast6 con datos bioecoldgicos asociados a tempe-
ratura y humedad para Ae. aegypti.

Consideraciones éticas

El trabajo fue aprobado por el Comité de Etica del Instituto
de Investigaciones de la Universidad Nacional de Asuncién,
cuyo codigo de aprobacién fue P36/2015. La colocacion de
trampas se realizo con previo consentimiento de los propie-
tarios, las muestras de insectos utilizadas fueron las minimas
necesarias para lograr resultados dptimos y fueron manipu-
ladas bajo criterios de bioseguridad. Se respetaron los dere-
chos de autores y las fuentes consultadas.

RESULTADOS

La colecta permiti6 obtener 1500 a 2000 huevos por localidad,
de los cuales se obtuvieron los adultos que proporcionaron el
material genético. La técnica de RAPD revel6 la amplificacion

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 CN

1200 pb

700 pb

A

de 40 bandas (entre 300 y 1700 pb), con los cebadores H3 y B03,
de las cuales cuatro correspondieron a fragmentos conservados
de entre 700 a 1200 pb para el cebador H3 y de 450 a 1200 pb,
para el cebador B03, presentes en todos los individuos de las
poblaciones en estudio (Figura 1).

El analisis de la matriz de presencia y ausencia de bandas

permitio estimar los valores medios de Ht (diversidad total de
genes) y Hs (diversidad de genes relativa a la poblacién), con
los que se atribuy6 mayor diversidad genética a la encontrada
entre las poblaciones (interpoblacional) y no dentro de las po-
blaciones. El valor medio obtenido para el indice Gst=0,1231
sugirié diferenciacion genética moderada ¥y el valor medio
de Nm infirié migracion efectiva de genes (Tabla 2), en con-
cordancia al promedio encontrado de 15 loci polimoérficos
en todas las poblaciones estudiadas. Las poblaciones de Her-
nandarias y San Lorenzo presentaron el mismo porcentaje
de polimorfismo intraespecifico (58,3%), en tanto las po-
blaciones de Caaguazu y la cepa de referencia Rockefeller
presentaron un porcentaje de polimorfismo intraespecifico
de 62,5%. El mayor porcentaje lo present6 la poblaciéon de
mosquitos de Piribebuy (66,6%) (Tabla 3).
Las relaciones entre las poblaciones de mosquitos segin la
localidad de procedencia incluyendo a la cepa patrén Roc-
kefeller, revelaron la existencia de dos grupos (clister), con
independencia de las ecorregiones; un grupo entre las po-
blaciones de Ae. aegypti provenientes de Hernandarias, Piri-
bebuy y otro con las poblaciones de San Lorenzo, Caaguazu
y Cepa de referencia Rockefeller. En el punto terminal del
cluster, las poblaciones de Caaguazu se segregaron del resto
de las poblaciones de otras regiones del eje y las poblaciones
de San Lorenzo se segregaron con las de la cepa de referencia
(Figura 2).

1200 pb

450 pb

B

Figura 1. Patrones de amplificacion de bandas por amplificacién aleatoria del ADN polimérfico por PCR (RAPD-PCR) para el estudio de variabilidad
en poblaciones naturales de Aedes aegypti del eje transfronterizo Central-Alto Parana en Paraguay.

A) Perfiles de bandas amplificadas con el cebador H3. Las flechas blancas indican los perfiles de bandas comunes correspondientes a 700 y 1200 pb
aproximadamente. (Carriles: 1-2 Hernandarias, 3-4 Caaguaz, 5-6 Piribebuy, 7-8 San Lorenzo, 9-10, Rockefeller [cepa patrén]), CN: control negativo,
M: marcador de peso molecular/100 pb DNA Ladder de Promega®.

B) Perfiles de bandas amplificadas con el cebador B03. Las flechas blancas indican los perfiles de bandas comunes correspondientes a 450 y 1200
pb aproximadamente. (Carriles: 1-2 Piribebuy, 3-4 Hernandarias, 5-7 Caaguazi), CN: control negativo, M: marcador de peso molecular/200pb
Hyperladder I Bioline®.
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Tabla 2. Diversidad genética (Nei, 1973) intrapoblaciones de Aedes
aegypti de cuatro departamentos del eje transfronterizo Central-Alto
Parana, analizadas por RAPD-PCR (amplificacién aleatoria del ADN
polimorfico por PCR) con independencia de la region de estudio

Valores medio

Indices Cebador H3 Cebador B03 de los indices
I 0,3998 0,5173 0,4586

Ht 0,2457 0,3344 0,2900

Hs 0,2193 0,2879 0,2536
Gst 0,1073 0,1389 0,1231
Nm 4,1608 (%) 3,0990 (%) 3,6299 (%)

I: indice de Shanon. Ht: diversidad total de genes. Hs: diversidad de genes relativa
ala poblacién. Gst: estimador de estructura génica poblacional. Nm: flujo de
genes.

Los resultados provienen de la matriz interpoblacional anidada.

El modelo de distribucién espacial real y potencial de Ae.
aegypti en funcioén de 19 variables bioclimaticas (DIVA-GIS
y MAXENT) confirm¢ la existencia de 4reas idoneas para
el establecimiento del vector en un 70% de las regiones del
eje transfronterizo. El mapa muestra el corredor entre las
ecorregiones del Chaco Humedo (San Lorenzo-Central y Pi-
ribebuy- Cordillera) y el Bosque Atlantico (Coronel Oviedo-
Caaguazu y Hernandarias-Alto Parana). La escala de grises
(0 a 1), indica la probabilidad de presencia de la especie (Fi-
gura 3).

El modelo MAXENT revel6 que las variables bioclima-
ticas idoneas para la presencia de Ae. aegypti, se ponderaron
en forma contributiva en 33,3% para la precipitacion del tri-
mestre mas calido (media de 184 mm/mes), 13,2% para la
precipitacion del mes mas himedo (media de 75 mm/mes),
y de 13% para la temperatura promedio del trimestre mas
seco (media de 26°C). Los datos fueron tomados del Servi-
cio de Informacion Meteoroldgica OGIMET (https://www.
ogimet.com).

La estacionalidad de la temperatura y la isotermalidad
se sucedieron en importancia (7,4% aproximadamente),
para la presencia de la especie. Es decir que, en las zonas de
muestreo, la estacionalidad de la temperatura resulté varian-
te en funcion de las ecorregiones, siendo 6 °C por debajo de

Hernandarias

Piribebuy

Caaguazu

San Lorenzo

Rockefeller

Figura 2. Dendrograma basado en distancia genética de Nei
usando el método de andlisis no apareado de la media aritmética
(UPGMA), Nei, 1978, construido mediante analisis de frecuen-
cias de bandas por amplificacion aleatoria del ADN polimoérfico
por PCR (RAPD-PCR), para las poblaciones de Ae. aegypti pro-
cedentes de cuatro localidades de la Region Oriental del Paraguay
y la cepa Rockefeller de referencia (software Pop Gene).

la maxima temperatura para el Chaco Himedo y entre 4 y
5 °C por debajo de la maxima temperatura para el Bosque
Atldntico (OGIMET). Por otro lado, el modelo DIVA-GIS
revel¢ la presencia de puntos geogréficos polares o «zonas
calientes de presencia» (color negro) en los extremos del eje
transfronterizo, siendo estos Asuncion (préximo a la fronte-
ra con Argentina) y Alto Parana (préximo a la frontera con
Brasil) (Figura 3).

DISCUSION

Los resultados mostraron que las poblaciones naturales de
Ae. aegypti colectadas en el eje transfronterizo Central-Alto

Tabla 3. Diversidad genética de Nei (1973) entre poblaciones de Aedes aegypti de cuatro departamentos del eje transfronterizo Central-Alto Parana
analizadas por RAPD-PCR (amplificacion aleatoria del ADN polimérfico por PCR con independencia del marcador genético

Estimadores de diversidad genética Nei (1973)

Numero de loci

Localidades 1(Shanon) h (Nei) Loci polimdrficos (%) polimérficos
Hernandarias 0,3135 0,2067 58,33 14
Caaguazu 0,3559 0,2400 62,50 15
Piribebuy 0,4055 0,2800 66,67 16
San Lorenzo 0,3494 0,2400 58,33 14

I: indice de Shanon. h: diversidad genética de Nei, 1973.

Los resultados provienen de una matriz interpoblacional todo contra todo sin discriminar marcador molecular utilizado.
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Figura 3. Areas de idoneidad para la distribucién espacial real y potencial de poblaciones de Ae. aegypti en el eje
transfronterizo Central-Alto Parand de Paraguay en funcion de variables bioclimaticas (DIVA-GIS y MAXENT;
umbral de corte del percentil 10). En color gris claro; la ecorregion del Chaco Himedo (Central y Cordillera) y
en gris oscuro; el Bosque Atlantico (Caaguazi y Alto Parana).

Parana en Paraguay, presentaron indices de diversidad ge-
nética moderada, lo que parece indicar que, a lo largo del
eje transfronterizo, la poblacién estaria estabilizindose ge-
néticamente con un flujo de genes mayor a 1 y ponderacion
media del efecto de migraciones entre localidades.

La diversidad genética estd condicionada entre otros
factores por los efectos de cambios ambientales naturales
o por la inclusién humana sobre la dindmica poblacional
de organismos " y permite evaluar las condiciones de los
vectores de enfermedades, especies invasoras o la existencia
de variedades mejoradas y modificadas genéticamente, asi
como el flujo génico intra e interpoblacional de los agentes
que tienen efectos en salud publica ®.

Estos resultados son similares a los indices de diversidad
obtenidos por RAPD-PCR en seis estados de Brasil para Ae.
aegypti , en el cual con 27 loci polimdrficos el indice Ht fue
0,390 @V y con 60 loci polimorficos, el indice Ht fue 0,388 %2,
resultados andlogos fueron referidos en México con 60 loci po-
limorficos, donde el indice Ht=0,34 ? y en Puerto Rico con
57 loci polimorficos este indice fue Ht= 0,35 ®®. Estos valores
revelaron indices de heterogeneidad moderada entre las pobla-

https://doi.org/10.17843/rpmesp.2022.392.10709

ciones estudiadas, que acorde a los criterios de clasificacion !®.
Las poblaciones de estudio mostraron diferenciacion modera-
da (Gst=0,107 para el cebador H3, y Gst=0,138 para el cebador
B03) no dependiente de la region geografica. Las distancias cor-
tas de vuelo del insecto e indices Gst muy reducidos sugieren
una dispersién pasiva o forzada entre localidades colindantes,
favorecida por el transporte terrestre y modulada por la activi-
dad comercial humana, asi como por el transporte accidental
de huevos en depositos artificiales; en tal sentido algunos in-
vestigadores demostraron que existe una correlacion significa-
tiva entre el flujo de genes en Ae. aegypti y el transporte pasivo
humano ®. Este tipo de migracién adicionalmente explicaria
la reducida variacién entre poblaciones distantes, las cuales
probablemente no han tenido suficiente tiempo evolutivo para
divergir, y su similitud resulta de la inercia de la frecuencia de
los genes a lo largo del tiempo ?!:2526-

En cuanto al cliister de segregacion de las poblaciones,
construido en base a distancia genética de Nei, se observa-
ron dos grupos de similaridad, cada uno con poblaciones
de ambas ecorregiones; congruentes con la diferenciacién
genética moderada, siendo la poblacién de Caaguazd, la mas
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divergente de las demads poblaciones. La similitud de las po-
blaciones de mosquitos Ae. aegypti de San Lorenzo con la
cepa de referencia Rockefeller, la cual es altamente endoga-
mica y adaptada al laboratorio, asemeja la seleccion artificial
de laboratorio (cepa Rockefeller) con la franca domiciliacion
de Ae. aegypti silvestre en las regiones altamente antropiza-
das (San Lorenzo), en tal sentido, en ambas condiciones se
da un crecimiento 6ptimo, disponibilidad y frecuencia de
ingesta sanguinea, confiriendo «docilidad» al comporta-
miento en espacio-tiempo que intervienen en los procesos
de seleccion 7.

El modelo de distribucién espacial real y potencial de Ae.
aegypti en funcion de 19 variables bioclimaticas (DIVA-GIS
y MAXENT) confirmé la existencia de areas idoneas para
el establecimiento del vector en un 70% de las regiones del
eje transfronterizo (Argentina-Paraguay-Brasil), siendo las
variables determinantes en orden de importancia, la preci-
pitacion del trimestre mas calido, la precipitacion del mes
mas humedo, temperatura promedio del trimestre mas seco,
estacionalidad de la temperatura y la isotermalidad.

Las areas periurbanas cercanas a Coronel Oviedo (Caa-
guazu), parecieran no mostrar idoneidad para el estable-
cimiento del vector, probablemente influenciadas por las
grandes distancias entre dreas urbanizadas y rutas de acceso,
la baja densidad poblacional y la alta movilidad de grupos
familiares amerindios presentes en la zona, lo cual dificulta-
ria la instalacién perenne del vector, aun cuando las condi-
ciones climaticas favorezcan su presencia. En otros paises se
ha reportado la distribucion de Ae. aegypti en comunidades
indigenas, en las cuales hay zonas endémicas de transmision
del virus y emergencias sanitarias de infeccién por dengue,
sin embargo en Paraguay, son muy escasos los registros de
dengue en poblaciones originarias .

Como limitacién de este estudio se debe mencionar que el
marcador RAPD-PCR requiere una rigurosa estandarizacion para
reducir la variacién provocada por los componentes de la reaccion,
y su condicién de dominancia implica estimaciones de diversidad
genética de manera indirecta. Sin embargo, su metodologia
sencilla, rapida y menos costosa permite detectar polimorfismos
sin secuenciar o caracterizar el genoma de interés analizando
varios loci ala vez.
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