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RESUMEN

Objetivo. Determinar la caracterizaciéon molecular de Panstrongylus chinai del norte del Pert y su relacién
filogenética con poblaciones ecuatorianas empleando el gen Citocromo C Oxidasa Subunidad I (COI). Ma-
teriales y métodos. Se analizaron tres ejemplares adultos hembras de P. chinai de poblaciones criadas en
condiciones de laboratorio, que corresponden a localidades rurales del departamento de Piura. En cada
ejemplar se disectaron las patas desde la coxa hasta la tibia descartando los tarsos y uias, se extrajo ADN, y
se llevo a cabo una reaccion en cadena de la polimerasa (PCR) del gen COI. Los productos PCR se secuen-
ciaron por Sanger y se analizaron con secuencias ADN del gen COI de P. chinai de Ecuador, obtenidas del
portal de NCBI, Genbank. Las secuencias ADN del estudio con sus similares halladas en la base de datos
del NCBI, se insertaron en el software MEGA v.11 para la construccién de un arbol filogenético. Luego, se
transfirieron al software DnaSP v.5 para su caracterizacion molecular mediante haplotipos. Resultados. La
caracterizacion molecular reveld la presencia de tres haplotipos circulantes en el departamento de Piura,
diferentes al haplotipo previamente reportado en Ecuador. Asi mismo, el andlisis filogenético sugiere la
aparicion del proceso evolutivo de cladogénesis, en el cual la variante ecuatoriana pudo haberse originado
a partir de poblaciones de P. chinai del norte del Perti. Conclusiones. P. chinai de Ecuador y del norte del
Pertl presentan caracteristicas moleculares distintas y una filogenética descendente, que infieren una dis-
tribucion de Pert hacia Ecuador.

Palabras clave: Panstrongylus; filogenia; ADN; bioinformatica (fuente: DeCS BIREME).

MOLECULAR CHARACTERIZATION OF

Panstrongylus chinai FROM NORTHERN PERU AND ITS
PHYLOGENETIC RELATIONSHIP TO ECUADORIAN
POPULATIONS USING THE COI GENE

ABSTRACT

Objective. To determine the molecular characterization of Panstrongylus chinai from northern Peru and its
phylogenetic relationship with Ecuadorian populations using the Cytochrome C Oxidase Subunit I (COI) gene.
Materials and methods. We analyzed three adult female P. chinai specimens from populations reared under
laboratory conditions, from rural localities in the department of Piura. The legs of each specimen were dissected
from the coxa to the tibia, discarding the tarsi and nails, then the DNA was extracted, and a polymerase chain
reaction (PCR) of the COI gene was carried out. The PCR products were sequenced by Sanger and analyzed
with DNA sequences of the COI gene of P. chinai from Ecuador, obtained from the NCBI portal, Genbank. The
DNA sequences of the study, together with similar sequences found in the NCBI database, were inserted into
the MEGA v.11 software to construct a phylogenetic tree. They were then transferred to the DnaSP v.5 software
for molecular characterization by haplotypes. Results. Molecular characterization revealed the presence of three
haplotypes circulating in the department of Piura, different from the haplotype previously reported in Ecuador.
Likewise, phylogenetic analysis suggests the emergence of the evolutionary process of cladogenesis, in which
the Ecuadorian variant may have originated from populations of P. chinai from northern Peru. Conclusions. P
chinai from Ecuador and northern Peru have different molecular characteristics and a descending phylogeny,
which infer distribution from Peru to Ecuador.

Keywords: Panstrongylus; phylogeny; DNA; bioinformatics (source: MeSH NLM).
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INTRODUCCION

Los triatominos son insectos vectores reconocidos por su
papel en la transmisién del parasito Trypanosoma cruzi,
responsable de la tripanosomiasis americana, también cono-
cida como enfermedad de Chagas . Desde el afio 2000 al
2023, el namero de casos de Chagas en el Peru alcanz6 una
cifra acumulada de 1270 casos confirmados, de los cuales 63
se han reportado en el afio 2023 . No obstante, para el mis-
mo afo en Ecuador se reportaron 118 casos confirmados .

Entre las especies de triatominos asociadas a esta enferme-
dad, en Per se han identificado 18, hallandose distribuidas en
siete géneros @, que se clasifican en tres grupos: los domésticos
que residen en el interior de las viviendas; los peridomésticos
que se localizan en criaderos de animales domésticos y los sil-
vestres, que habitan en nidos y cuevas de fauna silvestre ©.

En lo que respecta a su distribuciéon geografica en el
Peru, al sur se ha registrado la presencia de especies como
Triatoma infestans ©. En el norte, se han documentado al-
rededor de 17 especies, siendo Panstrongylus chinai la mas
prevalente ), encontrdndose frecuentemente en la region
intertropical, especialmente en paises como Ecuador, Peru
y Venezuela, asi como en otras dreas de Sudamérica ®. No
obstante, Ecuador y Perti son los paises donde se ha reporta-
do con mayor frecuencia @, lo cual se atribuye a procesos de
adaptacién climdtica que han favorecido la potencial espe-
ciacién y endemismo en ciertas zonas geograficas (%12,

En ese contexto, una de las metodologias para identifi-
car estos insectos es la taxonomia clasica que se fundamenta
en la evaluacion y el reconocimiento de caracteres morfo-
légicos, tales como el dimorfismo sexual, el tamafio de las
alas y la estructura de las cabezas, los cuales se utilizan como
marcadores fenotipicos para diferenciar entre poblaciones
silvestres y domiciliarias 3¢, Alternativamente, se puede
emplear la taxonomia molecular, que permite observar cam-
bios genéticos y analizar la distribucién geografica de lina-
jes a nivel intraespecifico, utilizando secuencias de ADN de
marcadores mitocondriales, con los que se puede realizar la
caracterizacion y diferenciacién molecular de diversas po-
blaciones de especies mediante tipificacién haplotipica 1719.

Entre los marcadores mas utilizados se encuentra la Su-
bunidad I del Citocromo C Oxidasa (COI) . La seleccion
de este y otros marcadores mitocondriales se justifica por su
tamario reducido, su organizacion genética conservada y su
alta tasa de mutacion, estimada en 5,7 x 10~° por sitio por afio.
Ademis, se emplean cebadores universales para su amplifica-
cién @2 Estas propiedades hacen que el ADN mitocondrial
sea relativamente accesible para el andlisis y que muestre nive-
les de polimorfismo notablemente elevados, lo que frecuente-
mente indica la presencia de multiples linajes genéticos tanto
dentro de las poblaciones como entre ellas @)

La identificacion rapida y precisa de las especies presen-
tes en una determinada drea de transmision es de suma im-

https://doi.org/10.17843/rpmesp.2025.421.13976

MENSAJES CLAVE

Motivacion para realizar el estudio. Los estudios sobre
caracterizaciéon molecular y anélisis filogenético de
Panstrongylus chinai en Sudamérica son limitados, a pesar
de su significativa contribucion a la comprension bioldgica
del vector y sus variaciones genéticas, que permiten
formular hipdtesis sobre su origen, dispersién y evolucion
filogenética.

Principales hallazgos. Se propone que linajes de P. chinai
procedentes del norte del Pert habrian dado origen a linajes
en Ecuador, como resultado del desplazamiento entre
ambos paises.

Implicancias. Estos hallazgos podrdn ser usados como
base tedrica para nuevos estudios de P. chinai entre Perti y
Ecuador, o Sudamérica en general, permitiendo esclarecer
las rutas de dispersion en el continente y como consecuencia,
la aparicion de casos de Chagas.

portancia para la salud publica ®. Por lo tanto, los estudios
filogenéticos son esenciales para detectar eventos de cladogé-
nesis, ya que permiten evaluar el grado de divergencia nucleo-
tidica y la tasa de mutacién caracteristicas de cada taxén @,

En virtud de lo mencionado anteriormente, es esencial
llevar a cabo estudios moleculares que evalten la distribu-
cién de triatominos en Sudamérica, puesto que los datos
obtenidos son cruciales para formular estrategias preventi-
vas orientadas al control vectorial en regiones limitrofes con
paises vecinos que son endémicos para la enfermedad de
Chagas. A través de este tipo de investigaciones, es posible
identificar potenciales rutas de infeccién y analizar muta-
ciones que podrian indicar un aumento en la capacidad de
transmision. En el presente estudio se determino la caracte-
rizaciéon molecular de P. chinai del norte del Pert y su rela-
cion filogenética con poblaciones ecuatorianas empleando el
gen COL

MATERIALES Y METODOS

Diseiio del estudio

Se llevo a cabo un estudio in vitro de disefio no experimen-
tal, de tipo descriptivo, en el laboratorio de biotecnologia
molecular del Centro de Investigacion y Capacitaciéon en
Entomologia - (CICE) de la Direccién Subregional de Salud
Luciano Castillo Colonna (DSRSLCC), ubicado en el distrito
de Querecotillo, provincia de Sullana, en el departamento de
Piura, Pert (material suplementario). El estudio se centr6 en
la caracterizacion molecular de P. chinai del norte de Peru
y su relacion filogenética con poblaciones ecuatorianas me-
diante el gen COL Para ello, se utilizé material genético de
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ejemplares vivos recolectados en tres localidades rurales de
Perd, a partir de las cuales se obtuvieron las secuencias del
gen mencionado, las cuales se compararon posteriormente
con las de P. chinai de Ecuador disponibles en el banco de
genes.

Muestras y material bioinformatico

Las muestras analizadas corresponden a tres ejempla-
res adultos hembras de P chinai, cada uno procedente
de diferentes poblaciones: Jibito (4°54'16"S/80°44'47"0),
Tambogrande (4°55’36.98”S/80°20°40.99”0) y Las Lomas
(4°39°11.9975/80°14’48.01”0). Estos ejemplares fueron pro-
porcionados por el insectario del CICE, donde forman parte
de generaciones criadas en condiciones controladas de la-
boratorio.

En cuanto al material bioinformadtico analizado, este
corresponde a secuencias del gen COI de poblaciones de P
chinai de Ecuador disponibles en el banco de genes (Gen-
bank) del Centro Nacional para la Informacién Biotecnolé-
gica (NCBI, por sus siglas en inglés) https://www.ncbi.nlm.
nih.gov/. Las secuencias analizadas del Genbank han sido
depositadas por Barnabé et al. ®Y con los siguientes cddigos
de acceso: MN504941 y MN504934.

Extraccion de ADN

Los ejemplares fueron sacrificados al exponerse a -20 °C du-
rante 20 minutos. Transcurrido el tiempo, se disectaron las
patas desde la coxa hasta la tibia descartando el tarso y las
uflas mediante un bisturi estéril, luego se lavaron en agua
ultrapura (AUP). Posteriormente, se extrajo el tejido mus-
cular y se distribuy6 en microtubos estériles de 1,5 mL, se
anadieron 300 uL de cloruro de sodio (NaCl) al 0,9% en cada
microtubo, se dejo reposar por 5 minutos a temperatura am-
biente y se tritur6é por macerado con pistilos de polipropile-
no estériles. Finalmente, se extrajo el ADN empleando el Kit
Miniprep Zymo Biomics DNA (Cat. D4300), siguiendo las
instrucciones del fabricante y modificando el paso de lisis
celular, omitiendo el uso de los tubos ZR Bashing Bead™ Ly-
sis Tubes por un macerado con pistilos.

PCR dirigida al gen COI

Luego de obtener el ADN total de los ejemplares, se realizo la
amplificacion del gen COI mediante reaccion en cadena de
la polimerasa (PCR, por sus siglas en inglés) esperando un
amplicén de 710 pb de acuerdo con los cebadores descritos
por Folmer et al. @ (LCO1490Forward:'5-GGTCAACAA-
ATCATAAAGATATTGG-3’/HCO2198Reverse:'5-TAAAC-
TTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’). La reaccidn se reali-
26 utilizando el kit PCR GoTaq™ G2 Flexi DNA Polymerase
(Promega M7801), de acuerdo con las indicaciones del fabri-
cante. El volumen final de la mezcla fue de 50 pL, contenien-
do 22,5 pL de agua libre de nucleasas, 10 uL de buffer (1X),
3 uL de MgCL (1,5 mM), 1 pL de dNTPs (200 uM), 2,5 pL

de Forward LCO1490 (10 uM), 2,5 uL de Reverse HCO2198
(10 uM), 0,5 pL de enzima Gotaq Polimerasa (1U/reaccion)
y 8 pL del ADN total. Las condiciones térmicas y el ciclaje
consistieron en una desnaturalizacion inicial de 95 °C por
5 minutos, seguido de 35 ciclos con 95 °C por 30 segundos
para la desnaturalizacidn, 58 °C por 30 segundos para la hi-
bridacién, 72°C por 1 minuto para la extensién, una posex-
tensién de 72 °C por 5 minutos y una temperatura de con-
servacion de 4 °C por hasta 24 horas.

Los productos PCR (amplicones) obtenidos se visuali-
zaron mediante electroforesis en gel de agarosa al 2% en so-
lucién TAE 1X (Tris-Acetato-EDTA) tefiidos con 4,5 ul de
Bromuro de Etidio y 8 uL de muestra (ADN extraido). Para
la migraciéon del ADN se us6 4 uL de buffer de carga (6X
DNA loading dye) y 2 uL de marcador de peso molecular
de 1000 pb (1kb) (Opti-DNA Marker G016). Esto valido la
amplificacion de la secuencia ADN del gen COL

Secuenciacion de ADN

Luego de validar la amplificacion del gen COI, estos fueron
enviados a la compaiiia Biotecnolégica Macrogen (https://
dna.macrogen.com/) para el procedimiento de secuencia-
cién ADN por la tecnologia Sanger doble cadena. Posterior-
mente, las secuencias fueron entregadas en formato FASTA
(formato fichero informatico basado en texto) para su res-
pectivo andlisis de caracterizacién molecular y filogenia.

Caracterizacion molecular y filogenia

Las secuencias de ADN del gen COI generadas fueron libe-
radas en formato FASTA y analizadas en el programa bioin-
formatico Andlisis de Genética Evolutiva Molecular version
11 (MEGA 11, por sus siglas en inglés https://mega.io/es)
donde se originaron secuencias consenso a partir de las lec-
turas directa e inversa de cada muestra. Luego, fueron inser-
tadas en la herramienta basica de bisqueda de alineacién
local (BLAST, por sus siglas en inglés https://blast.ncbi.nlm.
nih.gov/Blast.cgi), donde se buscé similitud con secuencias
de Ecuador disponibles en el portal del Genbank.

Para la caracterizacion molecular, las secuencias encon-
tradas con similitud se alinearon con las de este estudio, lue-
go se ingresaron y procesaron en el programa DnaSP v.5. Al
tratarse de secuencias de un organismo diploide, se seleccio-
no la opcién «Open Unphase/ Genotype Data file» para su
importacién. Los polimorfismos, su ubicacion y los haploti-
pos alos que dieron lugar, fueron inmediatamente obtenidos
mediante la opcién «Generate Haplotype Data File» en un
archivo de texto.

Finalmente, para el andlisis evolutivo, se construyo un 4r-
bol filogenético en MEGA11 empleando el método de agru-
pacion unién de vecinos (neighbor joining, en inglés) @9, bajo
el modelo de 3 pardmetros de Tamura ®” con 500 réplicas
de arranque, ademads de una secuencia de P. rufotuberculatus
como grupo externo (MZ643673).

https://doi.org/10.17843/rpmesp.2025.421.13976
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Analisis de datos

Los haplotipos fueron organizados en hojas de célculo del
Software Microsoft Excel Version 2021, indicando los poli-
morfismos comprendidos en cada uno de ellos.

Consideraciones éticas

En el presente estudio, se emplearon ejemplares vivos de P. chi-
nai provenientes del CICE, por lo que no fue necesario solicitar
permisos especificos para su andlisis. No obstante, para el uso
de informacion genética correspondiente al gen COI de P. chi-
nai de Ecuador, la cual se encuentra disponible en el banco de
datos genéticos del NCBI, se incluyo el cddigo de acceso corres-
pondiente (MN504941 y MN504934), se citaron y referencia-
ron los autores de dicha informacién.

RESULTADOS

Electroforesis de productos PCR

Producto de la PCR dirigida a la amplificacién del gen COI
de los ejemplares P. chinai analizados, se obtuvieron ampli-
cones con peso molecular de 710 pares de bases (figura 1).

Caracterizacion molecular

Como resultado del secuenciamiento, se obtuvieron secuen-
cias del gen COI de 650 pares de bases (pb), las cuales fueron
alineadas para generar consensos del mismo tamarfio. Tras la
eliminacion de 4 sitios con huecos, las secuencias se reduje-
ron a un consenso final de 646 pb. Las secuencias consenso
obtenidas se compararon con las depositadas en el banco de
datos genéticos para Ecuador (cddigos de acceso MN504941
y MN504934), observandose una alta similitud en una re-
gion de 393 pb, que fue utilizada para la caracterizacién mo-
lecular de P. chinai.

pb: pares de bases

Figura 1. Electroforesis en gel de agarosa al 2% de productos PCR diri-
gida al gen COI. MPM: Marcador de peso molecular 1KB. CN: Control
negativo. M1: Panstrongylus chinai de Jibito. M2: Panstrongylus chinai

de Tambogrande. M3: Panstrongylus chinai de Las Lomas.

https://doi.org/10.17843/rpmesp.2025.421.13976

De las regiones de ADN de 393 pb analizadas, se exclu-
yo un sitio con hueco, dando como resultado una region
final de 392 pb. En este segmento, se identificaron 387 si-
tios monomorficos y 5 sitios polimorficos localizados en las
posiciones genéticas 12, 189, 195, 226 y 252. Se observaron
6 mutaciones, correspondientes a los nucleé6tidos resaltados
enamarillo (G, A, T), lo que dio lugar a la formacién de 4 ha-
plotipos: Hap-1, Hap-2, Hap-3 y Hap-4. Estos haplotipos se
distribuyeron en 3 grupos, uno por cada localidad del norte
de Perti, mientras que para Ecuador se identificé un tnico
haplotipo (tabla 1).

Analisis filogenético

Elarbol filogenético, generado mediante el método Neighbor
Joining, permitié inferir las relaciones evolutivas entre los
haplotipos identificados en la caracterizaciéon molecular. Este
analisis sostiene una hipoétesis evolutiva en la que P. chinai
de Ecuador forma un clado monofilético en relacién con los
ejemplares provenientes del norte de Peru. El haplotipo de P
chinai de Ecuador (Hap-1) resulta ser mas reciente que los
haplotipos observados en Pert (Hap-2, Hap-3 y Hap-4), lo
que sugiere que la variante ecuatoriana podria haber surgido
a partir de poblaciones peruanas de P. chinai (figura 2).

En el arbol filogenético se observan cuatro clados: uno
exclusivo para Ecuador (I) y tres correspondientes a Pert (11,
II1, IV). Los clados I, II y III se localizan en ramas subse-
cuentes que emergen de una rama compartida con el clado
IV, lo que indica que todos provienen de un mismo nodo,
sugiriendo un ancestro comun. Este patrén se interpreta
como un evento de cladogénesis, donde un linaje ancestral
ha dado origen a linajes hermanos.

DISCUSION

Las especies de triatominos presentan un elevado grado de
plasticidad morfoldgica y variabilidad en su distribucion
geografica @®®. Por esta razoén, los entomélogos han estado
llevando a cabo un andlisis exhaustivo de diversos grupos
de triatominos que exhiben diferencias morfolédgicas, las
cuales a menudo son sutiles ®*. Esto subraya la importancia
de efectuar estudios moleculares en estos insectos, ya que
es posible esclarecer de manera inequivoca la existencia de
eventos evolutivos, como la especiacion entre poblaciones
de una misma especie.

En este estudio, se amplificaron fragmentos de ADN del
gen COI de 710 pb a partir de ejemplares de P. chinai prove-
nientes de Per, de los cuales se analiz6 una region de 392 pb
para la caracterizacion molecular. A partir de este andlisis, se
identificaron 4 haplotipos (Hap-1, Hap-2, Hap-3 y Hap-4),
distribuidos en 1 haplotipo para Ecuador y 3 haplotipos para
Pert, lo que evidencia una notable variabilidad genética entre
las poblaciones de esta especie de triatomino. Este hallazgo es
consistente con estudios previos que han documentado varia-
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Tabla 1. Caracteristicas moleculares de las secuencias ADN del gen COI analizadas.

Origen geografico Fuente de Posicion genética
Especie X Haplotipos
Pais Cédigo secuencia 12 189 195 226 252
P. chinai Ecuador MN504941 Genbank - A T G C C
ap-1

P. chinai Ecuador MN504934 Genbank A T G C C
P. chinai Peru M1 Propia Hap-2 A T A C C
P. chinai Peru M2 Propia Hap-3 G A A T A
P. chinai Pert M3 Propia Hap-4 A T A C T

ciones genéticas en poblaciones geograficamente distantes de
Triatoma infestans, en los que se observo divergencia a nivel de
especie @9, asi como en otras especies del género Triatoma V.
Estas variaciones sugieren que la geografia desempefia un papel
fundamental en la diferenciacion genética de las poblaciones.
De manera similar, en estudios realizados con P. herreri, se han
encontrado diferencias moleculares dentro de una misma po-
blacién, lo que se interpreté como una posible especiacion en
proceso ©?. Este fenémeno podria explicar la divergencia gené-
tica observada en P. chinai en el presente estudio, ya que las po-
blaciones de Perti y Ecuador estan geograficamente separadas,
lo que podria haber favorecido la acumulacién de mutaciones
independientes en cada poblacion. Asi mismo, la tasa de mu-
tacion del gen COI por sitio y por afio @ facilito la identifica-
cién de polimorfismos que pueden ser indicativos de procesos

evolutivos y de divergencia entre poblaciones. El marcador
mitocondrial COI ha sido ampliamente utilizado en estudios
de biodiversidad y filogeografia, especialmente en organismos
invertebrados como insectos . En estudios previos sobre el
género Panstrongylus se ha empleado el marcador mitocondrial
COI debido a su alta tasa de mutacion y capacidad para reflejar
variaciones genéticas dentro de poblaciones, lo que permite in-
ferir diferencias resultantes de procesos evolutivos locales o del
aislamiento geografico ®*. Sin embargo, en las tltimas décadas,
el uso de otros marcadores moleculares como el ITS-2 del ADN
ribosomal también se ha utilizado en este tipo de estudios, ya
que ha demostrado ser eficaz para diferenciar entre poblaciones
y especies de triatominos “**%. De manera similar, Jeri y Solis
7 emplearon este marcador para la diferenciacién genética de
especies de triatominos en zonas geograficas distintas.

MN504941.1 Panstrongylus chinai-Ecuador

51
@
67 MN504934.1 Panstrongylus chinai-Ecuador
e
66 Panstrongylus chinai Las Lomas-Pert (D
-
4
Panstrongylus chinai Tambogrande-Peru (1)
-
4
Panstrongylus chinai Jibito-Pert Iv)
-
Panstrongylus rufotuberculatus - Ecuador (Grupo Externo)

0,02

Figura 2. Arbol filogenético basado en el método de distancia Neighbor Joining @y el modelo 3 pardmetros de Tamura @ con
un valor bootstrap de 500 réplicas, que muestra la relacion existente entre los haplotipos del gen mitocondrial COI hallados
en las secuencias ADN de los especimenes del norte del Pert del presente estudio y las secuencias ADN de Ecuador obtenidas

del Genbank.
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Por tanto, desde un punto de vista tedrico, la existencia de
polimorfismos genéticos entre poblaciones de una misma es-
pecie se debe a la acumulacion de mutaciones en los genomas
a lo largo de sucesivas generaciones dando como resultado la
formacion de haplotipos distintos ®¥, algo que puede ser ob-
servado en marcadores moleculares distintos como el COI y
el ITS-2, lo cual refuerza la existencia de variaciones genéti-
cas entre triatominos separados geograficamente. Por ello, en
nuestro estudio, las diferencias en los haplotipos encontrados
entre las poblaciones de P. chinai de Perti y Ecuador pueden
ser explicadas por este mecanismo, que refleja una diferen-
ciacién genética impulsada por la separacion geografica y la
acumulacion de mutaciones a lo largo del tiempo.

Los resultados obtenidos en el andlisis filogenético basado
en las secuencias del gen COI sugieren un proceso evolutivo de
cladogénesis en P, chinai que apunta a un origen descendente de
las poblaciones de Ecuador a partir de poblaciones del departa-
mento de Piura, ubicado en el norte de Pert.. Este patr6n de rela-
ciones filogenéticas es consistente con la proximidad geografica
y ecolégica de ambas regiones. Las poblaciones de P. chinai en
las provincias de Loja y El Oro, situadas en la regién andina sur
de Ecuador, estdn colindantes con la regién norte del Perti ), lo
que proporciona un contexto biogeogréfico favorable para el in-
tercambio de individuos y material genético entre las poblaciones
de ambos paises. La cercania geogréfica, junto con el hecho de
que las secuencias de ADN de Ecuador analizadas en el presen-
te estudio provienen de ejemplares capturados en 2019 en areas
cercanas a la frontera con Peru @Y, refuerza la hipétesis de un
vinculo histérico y continuo entre estas poblaciones. El despla-
zamiento de P, chinai desde Per hacia Ecuador y su relacién en
términos de distribucion geografica no parece ser un fenémeno
reciente. De hecho, un estudio exhaustivo realizado en 2010 en el
sur de Ecuador, especificamente en zonas rurales de la provincia
de Loja, document la presencia de P, chinai tanto en ambientes
intradomiciliarios como en dreas peridomiciliarias. Ademas, en
dicha region se encontraron otras especies de triatominos, como
R. ecuadoriensis, T. carrioniy P. rufotuberculatus “9. Los informes
sobre las especies del género Panstrongylus en el Peru “V indi-
can que P, chinai es una de las especies mas prevalentes en las
regiones norte y nororiental del pais “?, lo que resalta su impor-
tancia como vector de Trypanosoma cruzi, el agente etioldgico de
la enfermedad de Chagas. La predominancia de esta especie en
areas especificas de Pert es relevante para la comprension de los
patrones de transmision del parasito y las dinamicas de la enfer-
medad. En este sentido, la distribucion de P, chinai en el pais ha
sido documentada en varios estudios, que sefialan su presencia
desde al menos 1961 “9, con nuevos informes en 1986 “, lo que
sugiere una presencia estable y prolongada en estas dreas geogra-
ficas. Por tanto, los resultados obtenidos en este estudio pueden
ser dilucidados, ya que muestran una conexion filogenética entre
las poblaciones de P. chinai de Pert y Ecuador, la cual se basa en
la existencia de un flujo e intercambio genético continuo entre las
poblaciones de ambos paises. Dado que las poblaciones de P. chi-
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nai en las regiones fronterizas de Perti y Ecuador comparten ca-
racteristicas ecologicas similares, facilitando la propagacion de la
especie y, potencialmente, del parasito T. cruzi. Ademas, la proxi-
midad geografica entre las regiones endémicas de ambos paises
favorece la interaccién constante entre las poblaciones de triato-
minos, lo que aumenta la probabilidad de que este flujo continte.

Las implicancias en salud publica derivadas de nuestro estu-
dio estan estrechamente relacionadas con la distribucion espacial
de P, chinai en el norte de Pert y Ecuador, ya que ambos paises
se encuentran en una region de América del Sur en la que, desde
hace varias décadas, se reportan casos de la enfermedad de Cha-
gas. Este hallazgo cobra relevancia en el contexto de la creciente
urbanizacion, la migracién de comunidades hacia zonas rurales
y los efectos del cambio climatico, factores que estan alterando
los patrones epidemioldgicos de la enfermedad. De acuerdo con
la Organizacién Mundial de la Salud (OMS), el cambio climatico
y los movimientos migratorios han transformado el panorama
epidemioldgico de la enfermedad de Chagas, contribuyendo a su
expansion y convirtiéndola en una condicién de alcance global
en un tiempo relativamente corto “. En el caso de Pert, para el
ao 2023 se reportaron 57 casos confirmados y 7 probables de
enfermedad de Chagas “?, con una actualizacion para la semana
epidemioldgica 11 del afio 2024, que reflejo 3 casos confirmados
y 9 probables ). En Ecuador, durante el afio 2023, se reportaron
118 casos confirmados . Estos datos subrayan la importancia de
continuar con la vigilancia epidemiolégica y la implementacion
de estrategias de control, especialmente en dreas geograficas don-
dela distribucion de P, chinai podria contribuir al mantenimiento
de ciclos de transmision.

Nuestro estudio present6 algunas limitaciones que de-
ben ser consideradas para enriquecer y mejorar la interpre-
tacion de los resultados obtenidos. Una de las principales
limitaciones fue la escasa informacion bibliogréfica dispo-
nible sobre el tema de estudio, lo que dificulta una com-
paracién mas exhaustiva de los hallazgos en el contexto de
investigaciones previas. Ademas, la cantidad de datos gené-
ticos sobre el gen COI de P. chinai en el banco de genes es
limitada. En este sentido, solamente se encontraron secuen-
cias depositadas por Barnabé et al. @, lo que restringe la
posibilidad de efectuar un analisis comparativo mas amplio
con otras poblaciones o especies relacionadas. De hecho, el
presente estudio representa uno de los pocos trabajos en los
que se ha analizado el gen COI en P. chinai, lo que subraya
la importancia de generar y compartir mas datos genéticos
sobre esta especie para futuras investigaciones.

En conclusion, nuestro estudio proporciona una vision
general sobre la distribucion espacial de P. chinai entre el nor-
te de Perti y Ecuador, analizando sus variaciones genéticas. Se
identificaron caracteristicas moleculares que distinguen a las
poblaciones en términos de polimorfismos, aunque filogené-
ticamente se encuentran emparentadas en términos de clado-
génesis y ascendencia comun. En este sentido, se plantea una
hipétesis evolutiva en la que las poblaciones de P. chinai del
norte de Pert habrian dado origen a las poblaciones presentes
en Ecuador. Estos resultados sefialan la importancia de llevar
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a cabo estudios moleculares adicionales sobre la distribucion
de triatominos en América del Sur, ya que la informacién ob-
tenida contribuird al disefio de estrategias preventivas para el
control vectorial, especialmente en las zonas limitrofes entre
paises endémicos de la enfermedad de Chagas.
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