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RESUMEN 
 

Introducción: La disribución de las especies de Plasmodium han variado en 
las comunidades del Amazonas Colombiano, siendo P. vivax y P. malariae las 
de mayor frecuencia. Esto se debe a factores ambientales (como el cambio 
climático) y sociales (desplazamiento de la población) los cuales han 
impactado en la ecología y comportamiento de los vectores, ocasionando 
cambios en la dispersión parasitaria y la aparición de brotes en áreas donde 
se consideraba controlada.  
Objetivos: Identificar las especies de anophelinos a nivel taxonómico y 
molecular en dos comunidades del Amazonas Colombiano, Tipisca (Tp1/Tp2) 
y Doce de Octubre (DO) y determinar la frecuencia de infección de P. vivax, P. 
malariae y P. falciparum. 
Metodología: El estudio se realizó en junio de 2016 en dos comunidades 
indígenas ubicadas en un afluente del rio Amazonas, fueron capturados 
mosquitos de 6 pm a 11 pm en tres ecotopos (intradomicilio, peridomicilio y 
extradomicilio), por el método de cebo humano protegido. Fue realizada la 
identificación taxonómica morfológica y luego fue confirmada con Reacción en 
Cadena de la Polimerasa (PCR) de un fragmento del gen Mitocondrial 
Citocromo C Oxidasa Subunidad I (COI). La identificación de las tres especies 
de Plasmodium se realizó una PCR en 224 pooles analizados. 
Resultados: Se colectaron 1086 individuos; el 99,2% (n=1057) correspondió 
a Anopheles darlingi,  el 0,4% An. mattogrossensis (n=4) y el 0,4% Culex spp 
(n=4). Los resultados mostraron que Tp1 tuvo la mayor abundancia de 
mosquitos (media=26,3), seguido por Tp2 (media=23,2) y DO (media=6,4), un 
analisis de varianzas revelo diferencias significativas entre el Tp1 y DO 
(p=0,001) y Tp2 y DO (p=0,001). A nivel de ecotopo la tasa de picadura más 
alta ocurrió en el peridomicilio (media=31,0), seguido del extradomicilio 
(media=26,6) y el intradomicilio (media=1,1), diferencias significativas se 
hallaron en el peridomicilio (p=0,004) y extradomicilio (P=0,004). De los 224 
pooles analizados en el 40,6% se detectó Plasmodium; siendo P. vivax la más 
prevalente (21,9%), seguida de P. malariae (21,0%) y P. falciparum (10,3%). 
En cuanto a las infecciones mixtas, 24 (26,4%) de ellos presentaron infección 
por más de una especie parasitaria, siendo P. vivax y P. malariae (n=15; 
16,5%) la de mayor aparición. Para An. mattogrossensis se encontró solo P. 
vivax en el 50% de los especímenes, siendo el primer registro de infección 
para esta especie en Colombia. 
Discusión: An. darlingi fue la especie dominante en la zona en una época de 
alta transmisión. Los resultados siguieren una actividad antropofilica y 
exofagica, lo que indica un cambio comportamental de su alimentación en las 
zona de estudio; su alta abundancia y susceptibilidad a la infección por 
Plasmodium indican su relación en la transmisión parasitaria como un vector 
primario. Se encontraron altas frecuencias de las especies parasitarias, 
demostrando la utilidad del uso de técnicas moleculares en la identificación del 
parásito. Los resultados de esta investigación buscan aportar información que 



a futuro contribuya al mejoramiento y la innovación de estrategias dirigidas al 
control de los vectores, como un paso esencial en el diseño de estrategias de 
prevención y control de la malaria.  
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



ABSTRACT 

 
Introduction: The distribution of Plasmodium species has varied in the 
communities of the Colombian Amazon, with P. vivax and P. malariae being 
the most frequent. This is due to environmental factors (such as climate 
change) and social factors (such as population displacement) which have 
impacted on the ecology and behavior of these vectors, causing changes in 
parasitic dispersion and the appearance of outbreaks in areas where it was 
considered controlled.   

Objectives: To identify the species of anophelin at a taxonomic and molecular 
level in two communities of the Colombian Amazon, Tipisca (Tp1 / Tp2) and 
Doce de Octubre (DO) and to determine the frequency of infection of P. vivax, 
P. malariae and P. falciparum.  

Methodology: The study was conducted in two indigenous communities 
located on a tributary of the Amazon River, where mosquitoes were captured 
from 6 pm to 11 pm in three ecotopes (intradomiciliary, peridomiciliary and 
extradomiciliary), by the method of human bait protected in June 2016. The 
morphological taxonomic identification was performed and then confirmed with 
a Polymerase Chain Reaction (PCR) of a fragment of the Mitochondrial 
Cytochrome C Oxidase Subunit I (IOC) gene. The identification of the three 
Plasmodium species was performed by a PCR in 224 pools analyzed. 

Results: 1086 individuals were collected; 99.2% (n = 1057) corresponded to 
Anopheles darlingi, 0.4% An. mattogrossensis (n = 4) and 0.4% Culex spp (n 
= 4). The results showed that Tp1 had the highest abundance of mosquitoes 
(mean = 26.3), followed by Tp2 (mean = 23.2) and OD (mean = 6.4), an 
analysis of variances revealed significant differences between Tp1 and OD (p 
= 0.001) and Tp2 and OD (p = 0.001). At the ecotope level, the highest bite 
rate occurred in the peridomiciliary (mean = 31.0), followed by the 
extradomiciliary (mean = 26.6) and the intradomiciliary (mean = 1.1), significant 
differences were found in the peridomiciliary (p = 0.004) and extradomiciliary 
(P = 0.004). Of the 224 pools analyzed in 40.6%, Plasmodium was detected; 
P. vivax being the most prevalent (21.9%), followed by P. malariae (21.0%) and 
P. falciparum (10.3%). As for mixed infections, 24 (26.4%) of them presented 
infection by more than one parasitic species, with P. vivax and P. malariae (n 
= 15; 16.5%) being the most common. For An. mattogrossensis, only P. vivax 
was found in 50% of the specimens, being the first infection record for this 
species in Colombia. 

Discussion: An. darlingi was the dominant species in the area at the time of 
high transmission. The results follow an anthropophilic and exophageal activity, 



which indicates a behavioral change of their diet in the study area; Its high 
abundance and susceptibility to Plasmodium infection indicate its relationship 
in parasitic transmission as a primary vector. High frequencies of the parasitic 
species were found, demonstrating the usefulness of the use of molecular 
techniques in the identification of the parasite. The results of this research seek 
to provide information that supports the improvement and innovation of 
strategies aimed at vector control, as an essential step in the design of malaria 
prevention and control strategies. 
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1. FORMULACIÓN DEL PROBLEMA 

1.1. PLANTEMIENTO DEL PROBLEMA 
 
La malaria es una enfermedad transmitida por vectores, de mayor distribución 
en países tropicales y subtropicales y potencialmente mortal. Su transmisión 
se presenta en las áreas tropicales de África, Asia y América Latina, donde 
afecta principalmente a la población en condiciones de vulnerabilidad como el 
bajo nivel económico, falta de acceso a servicios de salud, entre otros (1,2). 
 
Para el 2018, la Organización Mundial de la Salud (OMS) estimó 219 millones 
de casos en todo el mundo, presentando un aumento de 2 millones de casos 
comparado con reportes de años anteriores, el 90% de los casos fueron 
notificados en la región de África, seguido del Sur-Este de Asia con el 7% y la 
región mediterránea con el 2% de los casos (2). 
 
Para Sumeramérica, se presentó un descenso sostenido de los casos de 
malaria desde el año 2005 hasta el 2014, sin embargo, después del 2015 los 
países de La República Bolivariana de Venezuela, Colombia, Ecuador, El 
Salvador, Guyana, Haití, Honduras y Nicaragua notificaron un aumento de 
casos (3). 
 
Para Colombia en el año de 2018, se reportaron al Instituto Nacional de Salud 
56.754 casos, de los cuales 881 corresponden a malaria complicada; los 
departamentos de mayor Índice Parasitario Anual (IPA) fueron Guainía (IPA: 
72,3), Chocó (IPA: 30,9), Nariño (IPA: 27,8), y Amazonas (IPA: 25) (4). 
 
En el control de la malaria, los programas se basan prioritariamente en el 
diagnóstico y tratamiento de pacientes con infecciones por Plasmodium spp. 
(5–7). No obstante, las estrategias dirigidas a la prevención contribuyen 
significativamente en la reducción del riesgo de infección, estas se han 
realizado principalmente a través de la implementacion del control vectorial, la 
protección personal contra la picada del mosquito, los toldillos impregnados de 
larga duración (TILD) y tratamiento preventivo intermitente (8). 
 
Las estrategias más efectiva es el control vectorial que se basan en la 
aplicación de insecticidas principalmente en criaderos y en la disminución de 
las densidades de los mosquitos adultos mediante aspersión y roseamiento de 
viviendas con insecticidas (5,6). Para la aplicación de estas estrategias es 
necesario conocer las características biológicas y ecológicas de los mosquitos 
involucrados en la transmisión; estas características varían de acuerdo con las 
condiciones ambientales de cada zona, así como el comportamiento de picada 
depende de los hábitos de la población local (9).  
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Anophes darlingi, es considerado como una de las especies de mayor 
abundancia en nuestro país, y uno de los más eficientes anofelinos en la 
transmisión de Plasmodium spp (9–11). En la amazonia colombiana se han 
llevado a cabo algunos estudios, uno de los cuales se realizó en tres 
localidades del trapecio amazónico, Leticia, Puerto Nariño y Tarapaca, donde 
se tomaron especímenes con la tecnica de cebo humano protegido a nivel de 
tres ecotopos (intradomicilio, peridomicilio, extradomicilio), los resultados 
mostraron que al menos 7 especies de anopheles circulaban en las zonas 
muestreadas, siendo An. darlingi y An. nuneztovari las de mayor frecuencia, 
siendo An. darlingi la especie de mayor abundancia de (9).  
 
Otro estudio llevado a cabo en otra localidad de Puerto Arica, reportó tres 
especies adultas de anopheles en los alrededores de las viviendas, en este 
estudio además no se encontró An. darlingi (12). No obstante, a pesar que se 
ha avanzado en el conocimiento de las especies circulantes en algunas 
comunidades de Amazonas, aún falta una mayor información para otras 
localidades donde se presentan importantes brotes de la enfermedad; 
adicionalmente se cuenta con escasa información de la presencia de 
Plasmodium spp. en las especies de mosquitos circulantes en el 
departamento. 
 
Por otra parte, los casos de malaria en el Departamento de Amazonas han 
aumentado desde 2010 de una manera exponencial, en el año 2015 el 
municipio de Leticia y Puerto Nariño fueron los más afectados con más de 
1,300 casos, reportados para cada municipio (13). Parte de este incremento 
se debe a las características particulares de la región del Amazonas, entre 
ellas las condiciones ambientales (como el nivel del agua, la precipitación, 
temperatura y la humedad relativa), factores sociales (como la densidad 
poblacional, el nivel de intervención ambiental, el tipo de actividades 
económicas de la comunidad, entre otras) y la elevada movilidad que 
presentan las personas entre las fronteras, contribuyen en la dispersión y 
transmisión de la malaria a que se disperse durante todo el año (14–16). 
 
En los últimos años se ha reportado que factores como el cambio climático, ha 
conducido a un cambio en el funcionamiento de los ecosistemas y las especies 
que los integran, disminuyendo los tiempos del ciclo biológico de vectores y 
parásitos, y aumentando los casos de malaria hasta en un 6% (17,18), así 
como aumenta el rango de distribución de los vectores a zonas templadas y 
montañosas (19), colonizando así nuevos nichos ecológicos y provocando 
cambios en la frecuencia y distribución de los mosquitos y por lo tanto los 
parásitos. Este cambio climático se debe al efecto causado por actividades 
humanas como la deforestación, la pesca y la agricultura a gran escala, así 
como la quema de combustibles fósiles como el carbón, el petróleo y el gas, 
provocan  incremento en la atmosfera de gases que causan efecto de 
invernadero (17). 



 17 

 
Teniendo en cuenta el cambio en los ecosistemas y por ende su impacto en la 
distribución de los vectores y parásitos, resulta necesario generar estrategias 
de control para mitigar el impacto de la malaria, y el cambio de comportamiento 
de los mosquitos (por ejemplo la hora y lugar de picadura) (19,20). Estas 
herramientas de control deben ser basadas en la aceptación social y cultural 
de las población afectada, presentar un mínimo impacto ambiental, ser costo 
efectivas y sostenibles (20). Algunas de ellas van dirigidas a la reducción del 
contacto hombre – vector, la reducción de los criaderos de los vectores y 
métodos que contribuyan al aumento de la mortalidad de los vectores en 
estadios adultos (20). 
 
Sin embargo, estas estrategias se basan en el conocimiento de la biología y 
bionomía de las especies involucradas en la transmisión (20). La falta de una 
correcta identificación de los vectores involucrados no permite direccionar una 
gestión integrada de control vectorial que logre disminuir los casos de malaria 
de una zona determinada. Además, se desconoce la tasa de infección y las 
especies de Plasmodium de las poblaciones de anophelinos. Lo que produce 
poblaciones de anophelinos que actúan como reservorios de Plasmodium, ya 
que las estrategias de control vectorial desconoce su importancia en la 
transmisión.   
 
Este desconocimiento de la diversidad de especies de mosquitos circulantes 
en la Amazonía disminuye el impacto en las estrategias implementadas para 
el control de la malaria. Adicionalmente, se cuenta con poca información 
acerca de la frecuencia y distribución de las especies circulantes de 
Plasmodium spp en las poblaciones de anophelinos, lo anterior, aumenta el 
riesgo y la gravedad de las infecciones parasitarias y limita los resultados de 
los programas de prevención de la malaria. 
 

1.2. JUSTIFICACIÓN DE LA PROPUESTA 
 
Colombia en el año 2000, se comprometió, junto a 189 miembros de la 
Organización de las Naciones Unidas, a cumplir con los ocho Objetivos de 
Desarrollo del Milenio (ODM). En el objetivo seis, el compromiso es combatir 
el VIH/SIDA, el paludismo y otras enfermedades. El compromiso para malaria 
fue reducir los casos de mortalidad por malaria, teniendo como línea base el 
año de 1998 con 227 casos al año (21,22). 
 
En 2014, el Ministerio de Salud, presentó los avances en el Monitoreo de los 
objetivos de desarrollo del milenio con corte a octubre, donde mostró una 
reducción del 71%, con un cumplimiento anticipado de la meta de las 
mortalidades por malaria con corte al año 2012 con 24 casos (23). 
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De acuerdo con lo anterior, el país se acoge a la Estrategia Técnica Mundial 
contra la Malaria 2016-2030, donde se establecen nuevas metas a cumplir al 
año 2030 (Tabla 1). 
 

Tabla 1. Objetivos, hitos y metas de la estrategia técnica mundial contra la 
malaria 2016-2030. 

OBJETIVOS HITOS METAS 
2020 2025 2030 

Reducir las tasas 
de mortalidad 
por malaria en 
todo el mundo 

en comparación 
con la de 2015 

Por lo menos 
40% 

Por lo menos 
75% 

Por lo menos 
90% 

Reducir la 
incidencia de 

casos de malaria 
en todo el 
mundo en 

comparación con 
al de 2015 

Por lo menos 
40% 

Por lo menos 
75% 

Por lo menos 
90% 

Eliminar la 
malaria ne los 
países en los 

que siga  
habiendo 

transmisión en 
2015 

Por lo menos 10 
países  

Por lo menos 20 
países 

Por lo menos 35 
países 

Evitar el 
restablecimiento 
de la malaria en 
todos los países 

exentos de la 
enfermedad 

Restablecimiento 
evitado 

Restablecimiento 
evitado 

Restablecimiento 
evitado 

Fuente: Estrategia técnica mundial contra la malaria, 2015 (7). 
 
Además, la Estrategia Técnica Mundial Contra la Malaria 2017-2030, 
establece dentro del marco estratégico tres pilares fundamentales: lograr el 
acceso universal a la prevención, el diagnóstico y el tratamiento de la malaria, 
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acelerar los esfuerzos para lograr la eliminación y alcanzar el estado exento 
de malaria y transformar la vigilancia malárica en una intervención básica. 
Estos se establecieron con el objetivo de acelerar el avance hacia la 
eliminación, maximizando los efectos de los instrumentos y estrategias 
existentes (6,7). Dentro de los tres pilares resaltan la importancia de la 
investigación básica en entomología y parasitología como elemento de apoyo, 
que resultará esencial para el conocimiento que permita obtener métodos de 
control con base en información basada en la evidencia científica (6,7).  
 
Adicionalmente, se implementó el Plan decenal de salud 2012 – 2021, en el 
cual se propone reducir en un 80% la mortalidad por malaria de manera 
progresiva y sostenida (24). En atención a estos nuevos retos establecidos, 
Colombia, implementa las Rutas de Atención Integral (RIAS), que mediante la 
Resolución 3202 de 2016 se adoptó el Manual Metodológico para la 
elaboración e implementación de las RIAS (25,26). Este comprende el 
“conjunto de acciones coordinadas, complementarias y efectivas para 
garantizar el derecho a la salud, expresadas en políticas, planes, programas, 
proyectos, estrategias y servicios, que se materializan en atenciones dirigidas 
a las personas, familias y comunidades para la promoción de la salud, 
prevención de la enfermedad, diagnóstico, tratamiento, rehabilitación y 
cuidados paliativos”, garantizando las condiciones necesarias para la atención 
en salud (25,26). De las 16 rutas programadas, la número 8 se encuentra las 
RIAS para las enfermedades infecciosas, donde se encuentra malaria; estas 
se diseñaron para poder realizar un trabajo diferencial y adaptado a las 
realidades de cada zona del país (25).  
 
Para cumplir con los objetivos planteados se debe tener en cuenta la 
diversidad de ambientes que se presentan en el país. Además, para ello el 
cambio climático resulta relevante ya que produce un cambio en el 
funcionamiento de los ecosistemas y las especies que los integran, (17,18), y 
aumenta el rango de distribución de los vectores a zonas más frías y 
montañosas (19). 
 
La efectividad de las estrategias de control para la disminución del impacto de 
la malaria se basa en el conocimiento de la biología y ecología de los 
mosquitos involucrados en la transmisión en cada región del país (19,20). Para 
ello se debe actualizar constantemente la caracterización de la diversidad 
anophelina presente en las diferentes regiones, pues se ha observado que la 
presencia de otras especies de anophelinos, funcionan como reservorios para 
el parasito (27–30). 
 
Además, en la región de la Amazonas colombiano se han identificado otras 
especies que han sido catalogadas como vectores potenciales, entre las que 
se encuentran An. rangeli, An. oswaldoi y An. benarrochi, las cuales han 
mostrado por pruebas de ELISA, infecciones por Plasmodium cercanas al 1% 
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(29), siendo esta una prevalencia baja de infecciones parasitarias, derivada de 
la técnica empleada para su detección, esto además sugiere la importancia de 
la implementación de técnicas mas sensibles como la Reacción en cadena de 
la Polimerasa (PCR, de las siglas del inglés Polymerase Chain Reaction) en la 
identificación de Plasmodium en los anophelinos circulantes. 
 
Por otra parte, desde el 2015, en el Amazonas colombiano, ha aumentado el 
registro de los casos de malaria; Se pasó de reportar 212 casos en 2011, 1385 
casos en 2012 a 4194 casos en 2015 (13). La falta de conocimiento en las 
especies de mosquitos  involucradas en la transmisión (29), el cambio de 
comportamiento en la alimentación por presión de las estrategias de control, 
el desconocimiento de las especies de Plasmodium circulantes en las 
poblaciones involucradas,  así como por la alta movilidad de los pobladores a 
través de la frontera con Brasil y Perú (31), agravan el problema. 
 
Para aportar en el entendimiento de la dinámica de transmisión de malaria en 
el Municipio de Puerto Nariño, en el amazonas colombiano, se llevó a cabo un 
estudio de caracterización de las especies de anophelinos y de las especies 
de Plasmodium circulantes en una época de alta transmisión. La información 
derivada del presente proyecto permitirá recopilar datos de comportamiento 
de picadura, hábitos de reposo o alimentación entre otros datos biológicos y 
comportamentales de relevancia en la vigilancia entomológica. 
 
Esta es una investigación en cooperación con el Instituto de Inmunología de 
Colombia (FIDIC) y la Gobernación del Amazonas (ANEXOS 
 
ANEXO 1). Quienes buscan mejorar las condiciones de vida de la población 
del amazonas mediante la investigación del conocimiento de los aspectos de 
la biología, la actividad de picadura y la dinámica de transmisión de las 
especies de Plasmodium, con la información generada se pretende contribuir 
en la definición de medidas de prevención y control de la malaria, permitiendo 
así la disminución de la incidencia de la malaria. 
 
En este contexto, este proyecto brindó información con soporte científico de la 
abundancia y comportamiento del vector más eficiente de la malaria en 
Colombia, así como la frecuencia de tres especies de Plasmodium de alta 
circulación en esta región. La ejecución de este proyecto permitió la 
generación de información de la dinámica de la transmisión del parásito, 
permitiendo establecer relaciones ecológicas entre vector y parásito. 
 
Finalmente, la evidencia científica de alto nivel se dispuso e informó en los 
programas de vigilancia y control de las ETVs, a nivel nacional y 
departamental, de manera tal que pueda representar una fuente de 
información para la generación de guías de atención integral de la malaria en 
el Amazonas, con foco especial en el vector, así como de sensibilización en la 
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población acerca de los factores ambientales que puedan estar vinculados en 
el desarrollo de la enfermedad y el re direccionamiento de los programas de 
vigilancia y control del vector. 
 

1.3. PREGUNTA DE INVESTIGACIÓN 
 
¿Cuáles son las especies de Anopheles spp. predominantes en las 
comunidades de Tipisca y Doce de Octubre localizadas en el Amazonas 
Colombiano? 
 
¿Cuál es la frecuencia de P. vivax, P, malariae and P. falciparum en las 
poblaciones de Anopheles spp. en las comunidades de Tipisca y Doce de 
Octubre localizadas en e Amazonas Colombiano? 
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2. MARCO TEÓRICO 
 

2.1. EPIDEMIOLOGIA DE LA MALARIA 
 
La malaria se presenta en los áreas más pobres de e la zona tropical, es 
considerada como la enfermedad transmitida por vectores más común y grave 
del mundo (1). Es endémica en 95 países y en pequeñas áreas de transmisión 
en ocho países más (2). El último reporte de la Organización Mundial de Salud 
(OMS), estimó que 219 millones de casos ocurrieron a nivel mundial, 
presentando un aumento de casos al compararlo con el año 2016 (2). 
 
Para el año 2017, en la Región de África ocurrieron el 90% de los casos 
notificados, seguido del Sur-Este de Asia con el 7% y la región mediterránea 
con el 2% de los casos (2). En cuanto a muertes por malaria, con una la 
mortalidad, se reportó por la OMS que en todo el mundo ocurrieron 435.000 
reducción de 16 mil muertes con respecto a 2016 y 172 mil con respecto a 
2010 (2). 
 
Para Suramérica, debido a la intensificación de las estrategias de prevención 
y control de toda la región de Latinoamérica, se logró realizar un descenso de 
los casos del año 2005 hasta el 2014; sin embargo entre los años 2015 a 2017 
se notificaron un aumento de casos (3). Se reportaron 568.283 casos 
confirmados de malaria en 2016, 116 mil más que 2015 pero con una 
reducción del 16% con respecto a 2010 (32). 
 
En Colombia igual que a nivel mundial la malaria representa un problema 
prioritario en salud pública debido a la transmisión con tendencia creciente en 
determinadas regiones del país, con un comportamiento cíclico epidémico que 
ocurren cada 2 a 7 años, relacionados con la ocurrencia del fenómeno del 
Niño-Oscilación Sur (33). La malaria es una enfermedad endémica en una 
gran parte del territorio nacional, en áreas localizadas por debajo de los 1.500 
m.s.n.m. En el país aproximadamente 12 millones de personas habitan en 
zonas de riesgo de transmisión (34). 
 
En el territorio colombiano se reconocen cuatro regiones como focos 
principales de transmisión de la malaria: el primero hacia el noreste la región 
comprendida entre el bajo cauca, el Sinu, Urabá, la segunda región es la costa 
Pacífica, el tercero hacia el oriente del país una parte de la Orinoquia; y cuarto 
hacia el sur, correspondiente a la región Amazonica (35). Para el año 2018 los 
departamentos de Guanía, Chocó, Nariño, Amazonas, Vichada, Vaupés y 
Guaviare fueron los de mayor notificación de casos de malaria (2).  
 
Para nuestro país, en el año 2018 se registraron 56.754 casos de malaria (4), 
con un aumento del 3% con respecto a 2017 (55.117 casos de malaria) (36). 
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La especie P. vivax ha sido la especie más prevalente en la última década 
(37); sin embargo, desde el año 2014, se ha evidenciado un aumento en la 
notificación de casos de malaria por P. falciparum, donde los años de 2015 a 
2017 la incidencia de P. falciparum fue mayor que la de P. vivax (13,36,38,39), 
lo que puede provocar un aumento en los casos de malaria complicada (40). 
 
En departamento del Amazonas, desde el 2013, ha presentado un aumento 
histórico de casos, con 1353 casos (47 de P. falciparum y 1303 de P. vivax), 
con un pico de casos en el 2015, con 3965 casos (417 de P. falciparum y 3548 
de P. vivax), llegando en 2016 a 3297 casos (842 casos de P. falciparum y 
2405 P. vivax), estos datos sugieren al igual que para muchos departamentos 
de Colombia un aumento considerable de la malaria y en especial por P. 
falciparum (13, 25–29).  
 
Además, según datos del Sistema de Vigilancia de Salud Pública de Colombia, 
SIVIGILA, los municipios del departamento del Amazonas que más casos ha 
reportado en el último quinquenio (2014-2018) son: La Pedrera (5091 casos); 
Tarapacá (2985 casos); Puerto Nariño (2718 casos); y Leticia (2133 casos). 
Para el año 2015, los municipios de mayor notificación fueron Leticia (1477 
casos) y Puerto Nariño (1463), seguidos de Tarapacá (831 casos) y La 
Pedrera (316 casos). 
 

2.2. LA MALARIA EN EL AMAZONAS 
 
La  región amazónica representa el 45% de selva tropical en el mundo (44), y 
presenta una extensión aproximada de 6,5 millones de km2 (48), cubre el 4,9% 
del área continental mundial y se encuentra en diferentes extensiones de  
Brasil, Perú, Colombia, Venezuela, Bolivia, Ecuador, Guyana Francesa, 
Guayana, Surinam y Venezuela (44). La cuenca del río Amazonas, con 13 
grandes tributarios, deposita un promedio de 6.700 m3 de agua por año (48), 
que corresponde al 20% del agua dulce en superficie terrestre mundial (46). 
Para Colombia representa una extensión de 476.000 km2, con el 41,8% del 
territorio nacional (49). 
 
Esta región, históricamente presenta transmisión endémica de malaria, donde, 
específicamente, el mosquito An. darlingi ha sido asociado con la dinámica de 
transmisión (9,11,14,28,50,51). Este vector, junto a An. albitarsis en Venezuela 
y An. aquasalis en Trinidad, Guyana y Venezuela han sido consideradas como 
transmisores primarios, lo anterior gracias a sus características antropofilicas, 
abundancias relativas altas y a su capacidad de adaptación a ambientes 
intervenidos (52).  
 
No obstante, se han encontrado otras especies, las cuales ocasionalmente se 
consideran como transmisoras de malaria, bien sea por su densidad 
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poblacional, comportamiento antropofilico o por su infección parasitaria natural 
(28,52), ejemplos de esto son An. nuneztovari y An. triannulathus, quienes en 
la actualidad se consideran como vectores secundarios u ocasionales (52).  
 
Adicionalmente, el medio ambiente amazónico contribuye a que todos estos 
vectores sean eficientes en la transmisión de la enfermedad, ya que la 
presencia de un mosaico de formaciones vegetales se encuentra 
extrechamente asociado a los ciclos hidrológicos de los niveles del río y de las 
temporadas de lluvia; durante la estación lluviosa, amplias áreas a lo largo de 
los ríos principales y sus afluentes se inundan, conformando ambientes 
hídricos estacionales (lagunas, remansos, quebradas, pantanos, etc.) (49), 
formando así una biota propia que favorece los criaderos de mosquitos (52). 
 
Previos estudios llevados a cabo en Brasil han indicado que la diversidad y 
abundancia de las especies de Anopheles es variable entre las áreas 
muestreadas (53). En las áreas naturales se encontró  desde una diversidad 
desde 5 diferentes especies de anophelinos, hasta una única especie (An. 
darlingi); las tasas de picada varían entre 0,32 mosquitos/hombre/hora hasta 
53 mosquito/hombre/hora; mientras que en las zonas intervenidas 
(construcción de hidroeléctricas, oleoductos, carreteras y ciudades y barrios 
de crecimiento no controlado) se ha encontrado diversidad de hasta 7 
especies, con abundancias entre 1,5 mosquitos/hombre/hora, hasta 462 
mosquitos/hombre/hora (53). Para el Amazonas Colombiano, se han llevado a 
cabo estudios en áreas rurales de los municipios de Leticia, Puerto Nariño y 
Tarapacá, en general se encontró una tasa de picada de 18,3 
mosquitos/hombre/hora; el área de mayor densidad fue el extradomicilio con 
0,91 mosquitos/hombre/hora; seguida de peridomicilio con  0,83 
mosquitos/hombre/hora; e intradomicilio con 0,18 mosquitos/hombre/hora (9). 
 
Los patrones de hematofagia de las especies de anofelinos pueden ser 
alterados por efectos antropogénicos, la distancia entre el bosque de las 
viviendas, la presencia de otros hospederos, afectan la densidad de las 
especies de anofelinos en relación con otras especies de culícidos presentes 
(14,15,54); adicionalmente, se ha descrito que la estacionalidad, 
principalmente el periodo de transición entre la lluvia y la sequía, aumenta la 
disponibilidad de criaderos por lo que el vector incrementa su tasa de 
reproducción (14,16,55).  
 
Adicionalmente, se ha observado una asociación al aumento de densidades 
de An. darlingi en zonas intervenidas antropogénicamente, especialmente en 
zonas de aprovechamiento forestal (14,56), en zonas de aprovechamiento 
minero (57,58) y en algunas construcciones como carreteras y represas (16), 
además se ha evidencias que el crecimiento no planeado de las ciudades 
amazónicas favorece la presencia de malaria (59). Estas condiciones de 
intervención producen un aumento en la temperatura el ambiente, por lo tanto, 
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afecta positivamente al aumento de criaderos disponibles así como al ciclo de 
vida tanto del vector como del parasito (14).  
 
En la región amazónica existe transmisión de tres especies de Plasmodium en 
humanos (P. vivax, P. falciparum y P. malariae) (16). Un estudio realizado en 
comunidades ubicadas a lo largo del rio Amazonas y Loretoyacu, mostró una 
alta circulación de las especies P. vivax y P.malariae, además de alta 
frecuencia de infecciones mixtas (60,61). 
 

2.3. BIOLOGIA Y ECOLOGÍA DE Anopheles spp 
 
En todo el mundo, alrededor de 475 especies de mosquitos Anopheles han 
sido descritas, y 70 son vectores potenciales de malaria (62,63). Pertenecen a 
la Familia Culicidae, que presenta dos subfamilias (Culicinae y Anophelinae); 
la subfamilia Anophelinae, presenta tres géneros (Anopheles, Bironella y 
Chagasia). El género Anopheles por ser cosmopolita y presentar gran 
distribución geográfica es el género de mayor relevancia en términos de salud 
pública, del cual se han descrito ocho subgéneros y varios grupos no 
clasificados formalmente, siendo los subgéneros Kerteszia, Lophopodomyia, 
Stethomyia y Nyssorhynchus son restringidas las regiones Neotrópicas (64). 
 
Aunque existe otras propuestas para elevar a algunos subgeneros a géneros 
y reubicar algunas especies en otras categorias, de acuerdo a análisis de los  
estudios morfológicos y de secuenciación de ADN (64), las nomenclaturas 
científicas mantienen su clasificación, la cual sera adoptada en el presente 
trabajo.  
 
Para Colombia, se han registrado aproximadamente 47 especies de 
anofelinos, 9 de las cuales se consideran vectores de la enfermedad (10,65). 
Para malaria los vectores se han clasificado de acuerdo a su importancia en 
la transmisión de la infección; siendo considerados vectores primarios los que 
poseen características biológicas y ecológicas que resaltan su importancia en 
la transmisión; de acuerdo a Donnelly (66), para que una especie de 
Anopheles sea un vector primario debe presenta características ecológicas y 
fisiológicas específicas, dentro ellas se encuentra una amplia distribución 
geográfica, una alta frecuencia en las estaciones, una alta abundancia local, 
dispersión significativa, capacidad de colonización, adaptación a diferentes 
ambientes intervenidos por el hombre (construcciones, áreas cultivadas y 
vehículos), actividad hematófaga, (principalmente en humanos) y 
susceptibilidad a las infecciones por especies de Plasmodium que afectan al 
hombre (10). 
 
Históricamente se han reconocido como vectores primarios a An. albimanus, 
An. darlingi y An. nuneztovari para todo el territorio colombiano, siendo An. 
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darlingi el vector primario para la región amazónica (14,67). En Colombia 7 
especies actúan como vectores secundarios o son sospechosos de estar 
asociado con transmisión o tienen una importancia local o regional: An. 
pseudopuntipennis, An. puntimacula, An. calderoni, An. neomaculipalpus, An. 
lepidotus, An. neivai, An. tangeli y An. oswaldoi (10). 
 
En la región de la amazonia (Brasil, Perú, Colombia) se han encontrado 33 
especies de Anopheles, la mayoría de los sitios de reproducción de estos 
mosquitos se encuentran en áreas abiertas, arroyos con agua corriente, en las 
áreas sombreadas con aguas estancadas, en la vegetación acuática y en 
arroyos abiertos soleados con fondos arenosos (16,53,68). La transmisión de 
malaria en la amazonia está dada principalmente por An. darlingi, que presenta 
un comportamiento de picadura mayor hacia horas crepusculares, de 6 pm a 
7 am con un pequeño pico en el amanecer de 5 a 6 am, no obstante la actividad 
de picadura se mantiene durante toda la noche (69). 
 
Un previo estudio llevado a cabo en algunas comunidades indígenas en los 
municipios de Leticia, Puerto Nariño y Tarapacá, en el Amazonas Colombiano, 
encontró que An. darlingi presenta un comportamiento tanto endofágico como 
exofágico, mientras que otras especies de Anophelinos, incluyendo An. 
oswaldoi mostró un comportamiento preferencialmente exofágico (9). 
 
Los mosquitos anofelinos tienen un ciclo biológico que comprende una 
metamorfosis completa (holometábolos), huevos, larvas, pupas y adultos (70). 
La metamorfosis puede durar de 7 a 20 días, dependiendo de las condiciones 
de temperaturas y alimento, a temperaturas de 30ºC el ciclo puede durar entre 
3 a 7 días, pero a temperaturas menores el ciclo se va haciendo más largo 
hasta llegar a 20 días en temperaturas no menores a 16ºC (70,71). 
 
Las hembras requieren un solo apareamiento para depositar todos los huevos 
(ovipostura) a lo largo de su vida, cada hembra puede ovopositar de 50 a 150 
huevos en cada ovipostura,  la cual se realiza sobre la superficie de los cuerpos 
de agua de huecos, canales, ríos, lagunas, entre otros, pero cada especie 
prefiere un tipo partículas de habitar para realizar su ovipostura (70,71).  
 
Las larvas emergen de los huevos y flotan paralelo a la superficie agua, ya que 
carecen de sifón para respirar, se alimentan, filtrando el agua del ambiente en 
el que se encuentran, de algas, bacterias y materia orgánica (70,72). Su ciclo 
de vida comprende 4 estadios larvales, el cual puede durar de 8 a 10 días en 
temperaturas normales del trópico para que emerja la pupa; el estado de pupa 
es el estado para terminar el desarrollo del mosquito adulto, y demora de 2 a 
3 días (70–72). 
 
Los adultos, la forma alada, permanece un tiempo en reposo, después de 
emerger de la pupa, para endurecer su exoesqueleto; una de las 
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características es su postura en el reposo, ya que el cuerpo y la proboscide se 
encuentran en Angulo casi recta con respecto a la superficie; aunque ambos 
se alimentan de néctar, solamente las hembras requieren alimentarse de 
sangre como suplemento nutricional para poder realizar la ovipostura; algunos 
mosquitos se alimentan durante toda la noche, otros en las horas 
crepusculares; otros prefieren sangre de animales, mientras que otros son 
antropológicos; a aquellos que se alimentan dentro de la vivienda de los 
humanos, se les llama endofagicos, y los que se alimentan fuera de la vivienda, 
se les denomina exofagicos; después de alimentarse los mosquitos se 
mantienen en reposo, la caracterización adecuada de los sitios de obtención 
de alimento y reposo son importantes a fin de establecer las estrategias de 
control y prevención de los vectores de malaria (70,72). 
 

2.4. BIOLOGÍA Y ECOLOGÍA DE Plasmodium spp 

 
El patógeno responsable de la malaria es un protozoario intracelular del 
phylum Apicomplexa y el género Plasmodium (73). Hasta el momento se han 
incriminado cinco especies del género Plasmodium (P. vivax, P. malariae, P. 
knowlesi, P. ovale y P. falciparum), como los causantes de malaria en 
humanos; su transmisión ocurre entre personas mediante la picadura de la 
hembra del mosquito Anopheles (34,73–75). 
 
De las cinco especies de Plasmodium que infectan al humano, P. vivax es el 
de mayor distribución y el que se localiza a menudo en regiones templadas del 
mundo; P. falciparum produce las formas más graves de paludismo y se 
encuentra ampliamente distribuido en África y los países del trópico; P. ovale 
se localiza casi de manera exclusiva en África tropical; P. malariae está 
presente en África, Sudamérica y un área de Nueva Guinea (73), por último, 
P. Knowlesi, el cual recientemente fue encontrado de una fuente de 
transmisión enzoótica en el Sudeste Asiático (75). 
 
Los parásitos del género Plasmodium son transmitidos al hombre por 
mosquitos hembras del género Anopheles, que estando infectados, al picar, 
inoculan los esporozoitos (forma infectante del parásito) (73). Plasmodium 
tiene un ciclo de vida complejo que alterna entre dos huéspedes (un 
vertebrado y un mosquito), en los que tienen lugar etapas de desarrollo bien 
diferenciadas (52,73).  
 
En el huésped vertebrado (humano) se llevan a cabo el ciclo asexual; que inicia 
cuando el mosquito hembra a traves de la picada pasa los esporozoitos (el 
estadio infectante para el hombre) al torrente sanguíneo del hospedero, allí 
migran al higado a traves de las células endoteliales (52,73,76). Una vez ahí 
los parásitos se introducen en los hepatocitos produciendose el estadio de 
esquizontes hepáticos, donde los parásitos se reproducen asexualmente 
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mediante el proceso esquizogonia, dividiendo el parásito por fisión múltiple 
generando millares de nuevos microorganismo, de cuyo estadio se forman los 
merozoitos; cuando éstos maduran, destruyen la célula huésped y se liberan 
al torrente sanguíneo para invadir células sanguineas (52,73,76). 
 
No obstante, en el ciclo hepático de P. vivax y P. ovale, se observa que algunos 
parásitos detienen su desarrollo en el hígado en forma de hipnozoitos, esta es 
una forma del parásito que permanece latente y que puede activarse por 
factores aún no determinados (73). Cuando estos hipnozoítos se reactivan, 
continúan su desarrollo y producen nuevos merozoítos, lo que provoca la 
recaída de los pacientes en los que aparentemente se había eliminado la 
enfermedad; los merozoítos son capaces en ese momento de infectar los 
glóbulos rojos y se inicia el ciclo eritrocítico de la infección (52,73,76). 
 
Una vez en el torrente sanguíneo, el merozoíto invade al glóbulo rojo a través 
de una compleja interacción entre proteínas, formando la vacuola parasitófora, 
donde sigue el desarrollo del parásito, de merozoíto se diferencia en una forma 
joven conocida como anillo; a continuación se forma un trofozoíto que da 
origen al esquizonte eritrocítico (célula multi-nucleada resultante de la 
esquizogonia), que al madurar libera de 8 a 32 merozoítos en la circulación 
sanguínea, estos merozoítos pueden invadir a otros eritrocitos sanos e iniciar 
nuevamente la esquizogonia. contribuyendo a la persistencia crónica de la 
infección (52,73,76).  
 
Después de la invasión del eritrocito, algunos parásitos pueden diferenciarse 
a las formas sexuales del parásito por gametogénesis, en gametocitos 
masculino y femenino denominados micro o macrogametocitos, 
respectivamente. Estas son las formas sexuales del parásito e infectantes para 
la hembra del mosquito (Anopheles), tras la picadura de éste a un individuo 
infectado con Plasmodium. Después de estos eventos, los gametocitos 
continúan su diferenciación en el interior del intestino del mosquito hasta 
convertirse en gametos, micro o macrogametos, según sea el caso (73). 
 
Posteriormente, en el mosquito, ocurre la fecundación entre los gametos, lo 
que originará un cigoto (oocigito) que se transformará en ookinete, forma móvil 
capaz de atravesar la pared intestinal del mosquito para que en la parte 
externa del intestino se diferencie en ooquiste, seguida de gran cantidad de 
divisiones celulares que diferenciaran en miles de esporozoítos, los cuales 
migran hacia la glándula salival del mosquito, donde sufren modificaciones que 
los preparan para infectar al siguiente huésped humano (52,73,76). 
 
Se conoce que el tiempo de incubación, lapso que media entre la picadura del 
mosquito infectante y la aparición de signos y síntomas, varía entre especies 
siendo de 7 a 14 días parar P. falciparum; de 8 a 14 días para P. vivax y P. 
ovale, y de 7 a 30 días para P. malariae, no obstante, algunas cepas de P. 
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vivax, en las regiones templadas, puede presentar un periodo de incubación 
más prolongado entre de 8 a 10 meses (5). 
 

2.5. MÉTODOS DE IDENTIFICACIÓN DE Anopheles SPP 
 
En 1818, Johann Wihelm Meigen describe el género Anopheles; su 
descripción causó gran impacto ya que esta especie fue reconocida por actuar 
como vector de microfiliaria y malaria, lo que conlleva a una masiva colecta y 
clasificación de sus especies (69). Esta clasificación tiene como objetivo 
agrupar y categorizar las entidades atreves de sus rasgos biológicos, estas 
han sido definidas por Ernt Mayr & W. J. Bock (69) como “el agrupamiento de 
entidades similares en una serie jerárquica de clases anidadas, inclusive las 
clases de nivel superior se subdividen comprensivamente dentro de clases 
menos inclusivas a siguientes clases de menor nivel” (69). Estos grupos son 
conocidos como rango taxonómico o categórico (69).  
 
Los grupos taxonómicos deberían representar los rangos filogenéticos y las 
relaciones naturales entre las especies; No obstante, esta no se cumple 
estrictamente para anopheles, debido a una clasificación masiva y subjetiva 
que se realizó desde su descubrimiento (basados en su distribución y las 
formas de las escamas en tórax y abdomen); por lo que en la actualidad se 
está trabajando en una clasificación basada en subcategorías (en el orden de: 
secciones, series, grupos, subgrupos y complejos) (69), como una iniciativa de 
agrupar las especies de una forma natural (77). 
 
Los problemas en la taxonomía de Anopheles se debe a las grandes 
similitudes morfológicas entre especies, y a que en algunas especies se debe 
recurrir a correlacionar con características de las formas inmaduras (larvas y 
pupas), situación que las técnicas modernas de identificación (PCR) ayudan a 
resolver (77). 
 
En Colombia existen 5 subgéneros de los cuales Anopheles (llamado también 
como Nyssorhynchus) contiene los vectores primarios de los parásitos de 
malaria, estos incluyen a An. darlingi, An. albimanus y An. nuneztovari. 
Además,  existen cuatro complejos en el subgenero Nyssorhynchus (An. 
albitarsis, An, Benarrochi, An. nuneztovari y An. triannulatus) (78), en el cual 
no se encuentra An. darlingi y An. mattogrossensis, especies de distribución 
neotropical. 
 
Conocer las especies presentes en un área determinada presenta una 
importancia académica y de salud pública dentro del ejercicio práctico (77). La 
importancia radica en la generación de información sobre cambios en horas y 
lugares de picada, frecuencias y densidades de especies y poblacionales, 
además de establecer controles efectivos contra el vector (77,78). 
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2.5.1. Taxonomía convencional 
 
Las claves taxonómicas basadas en la morfología son la metodología más 
empleada para la identificación de los mosquitos, esta se basa en las distinción 
de caracteres específicos ubicados en cabeza, tórax, abdomen, patas y 
patrones de coloración en las venas de las alas (65,78). 
 
Los mosquitos Anopheles pertenecen a la clase Insecta, orden Diptera (al 
tener solo un par de alas), que en estado adulto se caracterizan por tener el 
cuerpo dividió en tres segmentos o tagmas (cabeza, toráx y abdomen). En la 
cabeza se encuentran un par de antenas y un par de ojos; en el toráx se 
encuentran tres pares de patas y dos pares de alas, este además esta dividido 
en tres segmentos: protoráx, donde se ubican las patas frontales y 
protorácicas, el mesotoráx, donde se ubican las patas medias o mesotoracicas 
y un par de alas, y el matatoráx, en el que si ubican las patas posteriores o 
metatoracicas y los halterios o balancines (alas modificadas como estructura 
para mejorar el vuelo) (Figura 1). 
 
 

Figura 1. Esquema dorsal de un Culicinae  

 
Fuente: Gonzales y Carrejo, 2009 (65) 
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La Figura 2 muestra diferencias generales entre las especies de las categorías 
de la subfamilia Culicinae y la familia Anophelinae, la cual a nivel de huevos, 
los anophelinos poseen unas estructuras que las hace flotar en la superficie 
de los cueros de agua; a nivel larval los anofelinos carecen de sifón (tubo 
respiratorio) por lo tanto deben tomar el aire manteniendo el cuerpo paralelo a 
la superficie del agua; a nivel de pupa, no existen diferencias para su 
identificación en campo; y a nivel de adulto los anophelinos se diferencias de 
los culicidos por la postura sobre la superfices, ya que estos mosquitos 
posicionan el cuerpo y la proboscide a un ángulo casi recto con respecto a la 
superficie donde se posa (65,71). 
 

Figura 2.  Diferencias morfológicas de las Subfamilias de Anophelinae y 
Culicinae. 

 
Por otra parte, en el desarrollo del presente proyecto se tuvo en cuenta la 
clasificación de Gonzales y Carrejo  (2009) (65), los cuales realizan una 
descripción morfológica de los principales caracteres que se deben considerar 
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en la identificación del género Anopheles de Colombia, a continuación se 
resumen los caracteres tenidos en cuenta: 
 
Cabeza  
 
Antenas con 13 flagelómeros alargados con pelos dispersos y menos 
abundantes que en los machos; palpos maxilares casi tan largos como la 
proboscis, de cinco segmentos, el primero corto y los otros alargados.  
 
Toráx 
 
El scutum de algunos grupos de especies pueden presentar patrones de 
coloración, independientes de la coloración de las escamas (Figura 3A). La 
mayoría de las especies del subgénero Nyssorhynchus, presentan patrones 
como se muestra en la Figura 3A; y en el pleuro torácico es la presencia o 
ausencia de grupos de escamas claras mesanepimerales, Figura 3B. 
 
Figura 3. A. Vista dorsal del tórax de Anopheles. B. Vista lateral de Tórax de 

Anopheles 

 
Fuente: Gonzales y Carrejo, 2009 (65) 

 
Alas 
 
Los autores tuvieron en cuenta la nomenclatura de las venas de las alas 
propuesta por Harbach & Knight (1980) y las de Wilkerson y Peyton (1990) 
quienen les dan nombres a las manchas de la vena costal y que se pueden 
identificar de acuerdo con puntos claros y oscuros tomando como referencia 
los de la especie An. (Cellia) kochi y An. (Anopheles) de la serie Arribalzagia 
así (65): Sucostal clara (SCP), sector claro (SP), sector claro accesorio (ASP), 
sector oscuro (SD), humeral clara (HP), humeral oscura (HD), presector claro 

A B
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(PSP), presector oscuro (PSD), preapical oscura (PD), preapical clara (PP), 
aplical oscura (AD) y aplical clara (AP) (Figura 4) (65). 
 

Figura 4. Explicación de la nomencalrua de Ala de Anopheles 
(Nyssorhynchus) 

 
Fuente: Gonzales y Carrejo, 2009 (65) 

 
 
Patas 
 
Las escamas que recubren las patas posteriores presentan gran variación, en 
el subgénero Nyssorhynchus estas variaciones son de utilidad taxonómica, ya 
que puede ser utilizadas como características diferenciadores a nivel de 
especie, Figura 5  (65). 
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Figura 5. Pata posterior de Anopheles 

 
Fuente: Gonzales y Carrejo, 2009 (65) 

 
De esta manera, Gonzales y Carrejo (2009) realizan una descripción de las 
características que diferencian a An. darlingi  de los otras especies de 
anofelinos, la cual se encuentra dentro de la sección Argyritarsis, caracterizada 
por presentar el tarsomero posterior 5 completamente claro, así: palpomero 4 
marrón, apicalmente con parche moderadamente grande de escamas claras, 
nunca con escamas claras esparcidas; palpomero 5 claro, sin banda basal de 
escamas oscuras; mesanepiteron generalmente con grupo de escamas claras 
anteriores, sin grupo de escamas claras superiores; tarsomero posterior 2 con 
áreas oscura basal de 0.35-55 la longitud del tarsómero (Figura 6) ; áreas 
oscuras prehumeral (PHD) 1.5 mayor que 7.0 (generalmente 2.0-5.0) la 
longitud de la clara humeral (HP) (Figura 7); tergum II-VII con tufos de 
escamas oscuras cudolaterales; y sternum I sin líneas submedial de escamas 
claras, completamente desnudo (65). 
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Figura 6. Representación gráfica de las patas posteriores de An. darlingi. 

 
Fuente: Gonzales y Carrejo, 2009 (65) 

 
 
 

Figura 7. Esquema de ala de An. darlingi 

 
Fuente: Gonzales y Carrejo, 2009 (65) 

 
 
Así mismo los autores realizan la descripción para An. mattogrossensis: 
tarsómeros posteriores (Ta-III 1-5) oscuros, con articulaciones claras (Figura 
8); áreas claras costales; vena anal con cuatro o mas áreas oscuras (Figura 
9); último tergum abdominal y cerci sin escamas, con setae; stemitos I-VII con 
tufos de escamas claras mesales (65). 
 
 

Figura 8. Representación gráfica de las patas posteriores de An. 
mattogrossensis. 

 

 
 

Fuente: Gonzales y Carrejo, 2009 (65) 
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Figura 9. Esquema de ala de An. mattogrossensis 

 
Fuente: Gonzales y Carrejo, 2009 (65) 

 

2.5.2. Métodos Moleculares 

2.5.2.1. DNA Barcoding 
 
Tanto la detección de parásitos, como la adecuada identificación de los 
vectores, son claves para el entendimiento de caracteristicas de la 
epidemiología y la ecologia de la malaria (77,78). Para una óptima 
identificación del vector es necesario realizar una adecuada captura y 
almacenamiento de los especímenes recolectados, esta constituye una de las 
principales limitantes al emplear las claves taxonómicas basadas en la 
morfología (79); es por esto que basados en herramientas moleculares se ha 
trabajado en la implementación de técnicas que disminuyan estas limitaciones, 
en este contexto, la identificación empleando ADN barcoding resulta ser un 
método adecuado para la identificación, puesto que esta se obtiene a partir de 
la extracción de ADN de cualquier parte del individuo (80–82). 
 
El ADN barcoding es un sistema diseñado para proporcionar identificación de 
las especies de manera precisa y en poco tiempo (83); emplea un fragmento 
de aproximadamente 710 pares de bases (pb) del gen Mitocondrial Citocromo 
C Oxidasa I (mtCOI), para clasificar a nivel de especie una amplia cantidad de 
taxones (84). Presenta la ventaja de ser un cebador universal robusto, 
permitiendo la recuperación de la cola 5´ de casi todos el Phylum Animal; 
además posee mas rango de señales filogenéticas que cualquier otro gen 
mitocondrial; permite discriminación de especies estrechamente relacionadas 
o de grupo filogeograficos con una sola especie;  y provee comparaciones 
filogeneticas más profundas (85). 
 
Hebert et al 2003, evaluó el potencial del gen COI como herramienta para la 
identificación taxonómica. Se crearón perfiles del gen de siete de los más 
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diversos miembros del Phylum Animal; ocho de los más diversos ordenes de 
Hexapoda; y 200 miembros para las familias más representativas del orden 
Lepidoptera. En cada categoria se uso especies nuevas para asignar la 
identificación de acuerdo con los resultados de la evaluación del COI y así se 
demostró que a nivel de especie de Lepidoptera hubo un éxito de indentifiación 
del 100%, demostrando que las diferencias de las secuencias del gen son 
suficientes para asignar la categoria taxonómica de de organismos superiores 
(86). 
 
Para algunos paises del tropico en Latinoamérica se han llevado estudios 
dirigidos a caracterizar las especies de vectores circulantes, empleando las 
técnicas previamente mencionadas, por ejemplo en Brasil, Mckeon et al. 
(2010) realizó la amplificación del gen COI y la secuencia del gen ribosomal 
ITS2 para comparar diferentes poblaciones de An. marajoara  y observar la 
divergencia en ciudades del estado de Amapá; encontraron dos linajes de 
poblaciones de An. marajoara, uno se ellos presentes en todas las áreas 
muestreadas y la otra restingida al oeste del estado, los resultados muestran 
que existió divergencia de las poblaciones la cual se mantuvo con la barrera 
geográfica del rio Jarí; no obstante con el análisis gen ribosomal de ITS2 no 
se encontraron diferencias en la divergencia entre los specímenes 
muestreados, demostrando una vez más la utilidad de COI para la 
comparación de especies, no obstante una de sus limitantes la constituye la 
comparación a nivel intra-específico, donde la variación es baja, limitando la 
adecuada identificación de subpoblaciones (87). 
 
Así mismo este ha sido usado en análisis filogenético de grupos y complejos 
de grupos, Scarpassa et al (2016) mediante la amplificación del gen mtCOI 
identificaron tres linajes de An. nuneztovari en el amazonas brasilero (88).  
 
Para Colombia se han desarrollado estudios con ADN barcoding para la 
identificación de las especies y para la diferenciación de estas en grupos 
complejos,  Gonzáles et al, (2017), realizaron en el departamento de Córdoba 
un muestreo de mosquitos anofelinos durante tres noches seguidas usando 
trampas de luz CDC, ubicadas en el intradomicilio y en el peridomicilio, con 
cambio de trampas  CDC cada 24 horas; los anofelinos hembras las 
identificaron mediante las claves taxonómicas disponibles; y para los 
especímenes que presentaron pérdida de partes, dificultando su identificación, 
se llevo a cabo identificación mediante ADN barcode amplificando el gen COI 
(89). 
 
Un total de 778 Anopheles fueron colectados de los cuales 406 se capturaron 
en el peridomicilio y 355 en el intradomicilio. Los resultados mostraron la 
presencia de seis especies de Anopheles [(An. albimanus (83%), An. 
triannulatus (12%), An. psudopunctipennis (4%), An. nuneztovari (1,3%), An. 
neomaculipalpus (0,26%) y An. argytarsis (0,13%)]; el análisis de ADN barcode 
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ayudó a identificar 9 individuos que no pudieron ser identificados con las claves 
morfológicas; finalmente, los resultados de este estudio mostraron un 10% de 
error en la identificación taxoxómica con base en claves morfológicas (89). 
Adicionalmente, los resultados mostraron que del total de hogares 
muestreados en 38 de estos los mosquitos recolectados presentaron 
infecciones parasitarias siendo el 57,8% por P. vivax, el 34,2% para P. 
falciparum y el 7,8% mixtas; finalmente, los autores reportaron cuatro especies 
de mosquitos con infecciones parasitarias: An. nuneztovari, An. 
pseudopunctipennis, An. Albimanus y An. triannulatus (89). 
 
Estudios realizado en el Amazonas Colombiano muestra que los trabajos en 
identificación de mosquitos con el gen COI son escasos, Gómez et al, (2015), 
realizaron un muestreo entre 2005-2012, amplificando el gen mtCOI para 
confirmación molecular de la identificación morfológica obtuvieron un 83,2% 
de coincidencia entre las dos clasificaciones (90).  
 
Además, Orjuela et al, (2013), en el Departamento de Putumayo, Colombia, 
colectaron mosquitos con aspiradores bucales en el intradomicilio y 
peridomicilio, entre las 6:00pm y las 9:00pm; confirmaron la identificación 
morfológica mediante la secuenciación del gen mtCOI, los resultados 
mostraron 11 especies de anofelinos circulantes, An. albitarsis (1,8%), An. 
benarrochi B (72,3%), An. braziliensis (0,05%), An. costai (0,1%), An. darlingi 
(19,3%), An. mattogrossensis (0,1%), An. neomaculipalpus (0,1%), An. 
oswaldoi s.l. (0,1%), An. puntimaculata (0,1%), An. rangeli (5,12%) y An. 
triannulatus (0,1%) (29). 
 
Así mismo, Ruiz et al (2010), compararon la identificación morfológica de 
especies similares de An. nueneztovari y An. dunhami capturadas en el 
departamento de Amazonas, Antioquia y Norte de Santander; con la llevada a 
cabo con los genes ITS2 y mtCOI encontrando una concordancia en la 
identificación del 96,9% con ITS2 y del 97,5% con el gen mtCOI (91). 
 

2.6. MÉTODOS DE DETECCIÓN DE Plasmodium spp EN 
MOSQUITOS 

 
Uno de los indicadores más importantes en el análisis vectorial, es la medición 
de la cantidad de mosquitos infectados en una población determinada  (92,93). 
Esta, se realiza a través de la determinación de la tasa de esporozoitos, que 
consiste en calcular el número de mosquitos con presencia de esporozoitos 
en sus glándulas salivales (94). Este cálculo, junto con la tasa de picadura, es 
utilizado para realizar estrategias de focalización de acciones para control de 
la malaria (95). 
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2.6.1. Técnicas microscópicas 
 
Esta técnica es desarrollada para observar ooquistes en el intestino medio y 
esporozoitos en las glándulas salivares de los mosquitos; se realiza 
removiendo las glándulas salivares frescas, de mosquitos recién capturados, 
y observados directamente al microscopio (94,96). Aunque presenta dos 
desventajas importantes ya que se deben realizar en el menor tiempo después 
de la captura del mosquito, teniendo en cuenta que algunos autores describen 
un rango de días después de la infección adecuado para la realización de esta 
práctica (96); La segunda limitante consiste en no poder tipificar la especie de 
Plasmodium infectante (94,97). 
 

2.6.1.1. ELISA 
 
El Ensayo de Inmnoabsorcion Ligado a Enzima (ELISA, de las siglas del 
inglés: Enzyma-Linked Inmunosorbent) utiliza anticuerpos monoclonales, los 
cuales reconocen epitopes repetidos de la proteína del circumesporozoito 
(CSP), la lectura de la prueba se realiza por una reacción colorimétrica que 
puede ser cuantificada por densitometría (94,98,99).  
 
Esta prueba, ha sido desarrollado para detectar y distinguir las proteinas 
circunesporozoito (CSP) de P. falciparum y las dos variantes de P. vivax 
(VK210 y VK247) en mosquitos infectados (96). La sensibilidad y especifidad 
se ve reducida por los procesos de estandarización realizados para esta 
prueba que varia de acuerdo a la región donde se lleva a cabo y a condiciones 
propias del fabricante (98–100). Además, se ha encontrado que presenta 
falsos positivos debido a la reacción cruzada de la identificación de especies 
de Plasmodium que afectan a animales (58), también se encontró que el 
método en ocasiones reacciona a un único Plasmodium impidiendo la 
detección de infecciones mixtas (101), lo que tiene implicaciones en el análisis 
de la dinámica de transmisión, por lo tanto en la incriminación como vectores 
probables (93). 
 
En Brasil, en el estado de Pará, se encontró a An. darlingi con una tasa de 
infección de 1,6% y a An. aquasalis con 1,1% por P. falciparum y  P. vivax 
(102). En el estado de Amapá, región amazónica de Brasil se capturaron 
mosquitos por medio de cebo humano protegido y con trampas de luz CDC; 
para medir la tasa de infección se llevó a cabo la prueba de proteina de 
Circumsporozoito  del Plasmodium por medio del método de ELISA; se 
encontró una tasa de infección total de 0,8% encontrando infecciones de P. 
vivax VK210 y VK247, P. falciparum y P. malariae, en seis especies de 
mosquitos (An. albitarsis con 15 positivos, An. nuneztovari con 4 y An. 
braziliensis, An. triannulatus, An. oswaldoi, con uno positivo cada uno; además 
de nueve mosquitos positivos para P. malariae (An. albitarsis (n= 5), An . 
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braziliensis (n= 1), An. nuneztovari (n= 1), An. triannulatus (n= 1) y An. rangueli 
(n= 1); el autor resalta que algunos P. malariae encontrados en mosqitos 
pueden ser P. brasilianum, un parasito de primate no humano ya que no 
existen diferencias mediante esta técnica entre ambas especies (102). 
En las Guyanas Francesas, en una población indígena, se calculó la tasa de 
infección; encontrando a An. daringi con las tres especies de Plamodium (P. 
vivax, P. falciparum y P. malariae) circulantes con tasas de infección global de 
0,1%, 0,1% y 0,05% en las tres localidades muestreadas (55).  
 
En el mismo país se desarrolló un estudio en área de extracción de oro, donde 
se realizó la prueba de ELISA y qPCR (de las siglas del inglés:  (quantitative 
polymerase chain reaction); por medio de la metodología de ELISA no se 
encontró mosquitos infectados, pero por medio de qPCR se encontró a An. 
darlingi infectado con P. falciparum con una tasa de infección de 1,1% y a An. 
marajoara infectado con P. vivax con una tasa de infección de 6,4%. El autor 
aclara que debido a las dificultades presentes por la pruebas ELISA para 
determinar la infección, como la falta de cadena de frio de las muestras que 
deterioran las proteínas de los parásitos y la reacción cruzada de la prueba 
con Plasmodium no humanos lo que puede resultar en falsos posiivos, se 
apoyó en las pruebas qPCR, para calcular la infección de los pooles (58). 
 
Naranjo et al. (103) encontró cuatro individuos infectados (An. nuneztovari (n= 
1), An. triannulatus (n= 2) y An. darlingi (n= 1)), con P. vivax VK247 y VK2010 
en cuatro localidades de Antioquia y Córdoba, Colombia. Los autores 
realizaron una segunda ELISA para la confirmación de la infección y 
únicamente una PCR anidada para la confirmación de las pruebas de ELISA 
positivas, demostrando que las pruebas de PCR son mas sensibles que las de 
ELISA. 
 
En el departamento de Putumayo se encontró dos especies infectadas 
naturalmente de P. vivax (An. oswaldoi (0,2%) y An. rangeli (8,4%), usaron el 
método de ELISA para su detección (VK210 y K247); sin embargo, repitieron 
la prueba en todos individuos que resultaron positivos (36 individuos) para 
disminuir la posibilidad de tener falsos positivos (27). Mediante el mismo 
método, se encontró 5 individuos de An. benarrochi, para un porcentaje de 
infección parasitaria de 0,1% (29).  
 
En el mismo departamento, Putumayo, por medio de pruebas de ELISA, a 
partir muestras individuales cabeza y toráx para todas las especies 
encontradas, excepto para An. darlingi que se tomaron pooles de no más de 5 
individuos; encontraron únicamente An. benarrochi B infectada con P.vivax, 
esta especie resulta estar involucrada en la transmisión de malaria, por su alta 
antropofilia y por ser la única especie encontrada infectada naturalmente con 
P. vivax, sin embargo no se conoce su biología y ecología lo que dificulta la 
toma de decisiones para el control vectorial; la confirmación con mtCOI resulta 
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util sobre todo para estudios de incriminación de vectores ya que es necesaria 
la correcta identificación de las especies (29). 
 
Por medio de pruebas de ELISA y PCR y qPCR se ha calculado la tasa de 
infección de las poblaciones de mosquitos presentes en diferentes areas de la 
región amazónica, se ha encontrado diferentes especies infectadas 
naturalmente con Plasmodium entre ellas a An. darlingi, An. nuneztovari, An. 
albitarsis, An. triannulatus y An. mattogrossensis (Tabla 2). 

2.6.1.2. Reacción de la Cadena de la Polimerasa (PCR) 
 
La detección de Plasmodium por medio de la Reacción en Cadena de la 
Polimerasa (PCR de las siglas del inglés: Polymerase Chain Reaction) brinda 
mayor sensibilidad que la tecnica de ELISA, detectando los parasitos en bajas 
parasitemias (104,105). Snounou (105) desarrolló un protocolo para la 
identificación de las especies de Plasmodium mediante la técnica de PCR 
anidada. Una primera amplificación empleó primers específicos para la 
subunidad ribosomal 18s (ssRNA), posteriormente el producto de esta primera 
PCR se utiliza como blanco de amplificación para la identificación de tres 
especies de Plasmodium (P. vivax, P. malariae y P. falciparum), usando los 
primers específicos para cada especie. 
 
Da Rocha et al, desarrolló un estudio en el estado de Pará, amazonas 
brasilero, donde se colectaron mosquitos de 6 a 12 pm mediante cebo humano 
protegido y por medio de trampas de luz CDC, se extrajo material genético en 
pooles de 3 a 5 individuos para calcular la tasa de infección por medio de las 
técnicas de ELISA, usando CPS específico para P. falciparum, P. vivax VS210, 
P. vivax VX247 y P. malariae y por PCR anidada.; encontraron, por medio de 
la técnica de ELISA, una tasa de infección general de 6,2%, de estos se 
encontró para An. darlingi una infección de 22,4%, para An. albitarsis fue 5,2% 
y An. rondoni fue 3,6%, adicionalmente la frecuencia de Plasmodium, 
detectada por ELISA, fue de 54,3% para P. vivax, 37,1% para P. falciparum y 
8,6% para P. malariae; por otra parte, el análisis por PCR anidada mostró ser 
superior con una positividad de 68%, lo anterior sugiere que la prueba de PCR 
fue mas sensible, mostrando especies positivas para Plasmodium, que las 
pruebas de ELISA no logró detectar (106). 
 
En el departamento de Córdoba se realizó muestreo de anophelinos en 
viviendas de diferentes localidades, se extrajo el ADN de pooles de no más de 
10 mosquitos Anopheles de la misma especie usando la metodología de PCR 
anidada propuesta por Snounou; el resultado evidenció que  38  viviendas 
resultaron con pooles de mosquitos de Anopheles positivos, 13 viviendas 
positivas con P. falciparum  (34,2%); 23 con P. vivax (57,8%); y tres con 
infecciones mixtas (7,8%) (89), el autor demuestra que la cantidad de 
mosquitos en cada pool depende de la abundancia por especie encontrada. 
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Recientemente, Rondón et al, (2019) realizan extracción de ADN de sangre y 
material fecal de primates no humanos, de tres departamentos de Colombia 
(Santander, Antioquia y Boyacá), para detectar la presencia de Plasmodium 
spp. mediante PCR anidada (105); se encontró la presencia de cinco especies 
de Plasmodium (P. falciparum, P. vivax, P. simium, P. malariae y P. 
brasillanum); las frecuencias más altas se encontraron en la especie Alouatta 
seniculus con 20% de infección de P.vivax/P. simium y 40% de P. malariae/P. 
brasillanum, ambas en muestras obtenidas a partir de sangre (107), 
concluyendo que la metodología es muy sensible para otras especies de 
Plasmodium no humanos. 
 
Finalmente, otro estudio llevado a cabo en los departamentos de Amazonas, 
colectaron An. triannulatus a los cuales se les realizó la detección de la 
infección por medio de pruebas de ELISA y confirmación por medio de PCR 
anidada, para el departamento del Amazonas, se encontró una tasa de 
infección de 1,2% para la localidad de Puerto Nariño y 0,8% para Tarapacá 
(108), mostrando que existen otras especies que pueden ser incriminadas en 
la transmisión y que por el empleo de técnicas convencionales como ELISA 
no se tienen datos de la circulación parasitaria con gran sensibilidad, 
disminuyendo la posibilidad de incriminar otras especies de vectores limitando 
el establecimiento de estrategias adecuadas de control. 
 

Tabla 2. Descripción de la detección de Plasmodium en mosquito 
 

LUGAR DE 
ESTUDIO 

ESPECIE 
DE 

VECTOR 
TÉCNICA 

EMPLEADA  
INFECCIÓN 

PARASITARIA REFERENCIA 

Departamento 
de Putumayo 

An. oswaldoi 
An. rangeli ELISA VK210 0,2% 

8,4% 
Quiñones et 
al, 2006 (27) 

Departamento 
del Cauca  

An. 
nuneztovari 

ELISA VK247 
PCR anidada 

0,1% 

Naranjo-Diaz, 
et al, 2013 

(103) 

An. 
triannulatus 1,5% 

An. darlingi 0,08% 
An. 

nuneztovari 0,05% 

Departamento 
de Putumayo 

An. 
bennarrochi 

B 

ELISA 
VK210 
VK247 

1,1% Orjuela ert al, 
2013 (29) 

Guyana 
Francesa An. darlingi ELISA 

0,1% 
0,1% 

0,05% 

Girod et al, 
2008 (55) 

An. darlingi ELISA 1,1% 
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Guyana 
Francesa 

An. 
marajoara 

RT-PCR 6,4% De Santi et al, 
(2016) (58) 

Meta An. darlingi 
ELISA 
VK210 
VK247 

0,05% 
Ahumada et 

al, (2013) 
(109) 

Córdoba 
An. 

nuneztovari ELISA 
VK247 

0,3% Gutiérrez et 
al, (2011) 

(110) An. darlingi 1,5% 
Puerto 

Carreño, 
Vichada  

An. darlingi ELISA VK210 0,08% Jiménez, et al 
(2012) (111) 

Nariño An. 
calderoni 

P. vivax VK210 
P. falciparum 0,1% Orjuela, et al 

(2015) (112) 

Córdoba An. 
nueneztovari 

P. falciparum P. 
vivax VK210 

PCR  
0,1% Álvarez et al, 

(2012) (97) 

Loreto, Perú An. darlingi 
P. falciparum P. 

vivax VK210, 
VK247 

1,% Parker et al, 
2013 (113) 

Loreto, Ucayali, 
Madre de Dios 
y San Martin, 

Perú 

An. darlngi P. falciparum P. 
vivax VK210, 

VK247 

0,98% Florez-
Medoza et al, 
(2004) (114) 

An. 
benarrochi 0,1% 

Loreto, Perú An. 
nuneztovari 

RT-PCR gen 
rRNA 18S 1,8% Prussing et al, 

(2018) (115)  
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3. HIPÓTESIS 

3.1. HIPOTESIS CONCEPTUAL 
 
La diversidad y abundancia de los mosquitos Anopheles varia a nivel del 
intradomicilio, peridomicilio y extradomicilio.  
 
La prevalencia de infección por especies de Plasmodium varia entre las 
poblaciones de anophelinos y localidades muestreadas. 
 

3.2. HIPÓTESIS OPERACIONAL ALTERNA 
 
La diversidad y abundancia de los mosquitos Anopheles varia a nivel del 
intradomicilio, peridomicilio y extradomicilio. 
 
La prevalencia de infección por especies de Plasmodium varia entre las 
poblaciones de anohelinos y localidades muestreadas. 
 

3.3. HIPÓTESIS OPERACIONAL NULA 
 
La diversidad y abundancia de los mosquitos Anopheles no varia a nivel del 
intradomicilio, peridomicilio y extradomicilio. 
 
La prevalencia de infección por especies de Plasmodium no varia entre las 
poblaciones de anohelinos y localidades muestreadas. 
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4. OBJETIVO 

4.1. GENERAL 

Determinar la abundancia y diversidad de las especies de Anopheles y la 
frecuencia de infección de tres especies de Plasmodium, en los vectores 
colectados en dos comunidades del Amazonas Colombiano. 
 

4.2. ESPECÍFICOS 
 
1. Describir las especies circulantes de Anopheles spp. mediante 

clasificación taxonómica y confirmación molecular.  
 

2. Determinar la abundancia de las especies de Anopheles en las 
comunidades de Tipisca y Doce de Octubre en el Amazonas 
Colombiano.  

 
3. Establecer la tasa de picadura de las especies de Anopheles de 

acuerdo al ecotope evaluado (intradomicilio, peridomicilio y 
extradomicilio). 
 

4.  Establecer la tasa de picadura de las especies de Anopheles de 
acuerdo a la hora muestreada (entre 6 pm y 11 pm) 

 
5. Determinar la prevalencia de infección por Plasmodium spp y la 

distribución de P. vivax, P. falciparum y P. malariae en las especies de 
Anopheles spp identificadas. 
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5. METODOLOGÍA 

5.1. ENFOQUE METODOLÓGICO DE LA INVESTIGACIÓN 
 
Este estudio corresponde a una investigación con enfoque empírico analítico 
de tipo cuantitativo, y se desarrolló en el marco del proyecto “Estrategias de 
prevención y control de malaria en el Amazonas, en respuesta al reciente brote 
de la enfermedad”, proyecto financiado con recursos del Sistema General de 
Regalías y el Fondo Colombiano de Ciencia, Tecnología e Innovación, bajo el 
convenio de cooperación especial entre la Gobernación de Amazonas y la 
Fundación Instituto de inmunología de Colombia (proyecto BPIN-266 y 
acuerdo especial de cooperación– FIDIC N° 0020) (ANEXO 1). 
 

5.2. TIPO DE ESTUDIO 
 

Se realizó un estudio observacional analítico de tipo transversal basado en 
información primaria obtenida de la captura de las poblaciones de Anopheles 
spp. circulantes en las comunidades de Tipisca y Doce de Octubre en el 
Amazonas Colombiano, analizando la abundancia de las poblaciones en 
diferentes ecotopes y horas de muestreo, así como la frecuencias de tres 
especie de Plasmodium (P. vivax, P. falciparum y P. malariae). 
 

5.3. POBLACIÓN 
 
La población de estudio fue definida como los mosquitos del género 
Anopoheles y de característica antropofílica ubicados en los tres ecotopos 
(intradomicilio: interior de la vivienda; peridomicilio: ubicado en el espacio entre 
la vivienda y a no más de 20 metros; y extradomicilio: ubicado a mas de 20 
metros y el límite de bosque) definidos para su muestreo. 
 

5.4. DISEÑO MUESTRAL 
 
La población de estudio fue colectada en las comunidades de importancia 
epidemiológica que de acuerdo con los datos registrados en SIVIGILA, en el 
departamento del Amazonas, durante el año 2013 se presentó un aumento 
significativo de casos, nunca antes registrado, y dos años más tarde (2015) se 
registró el año con más casos de malaria de la década. Los casos disminuyen 
paulatinamente durante los siguientes años (¡Error! No se encuentra el o
rigen de la referencia. 
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); sin embargo, estos picos de infección desencadenaron una serie de 
acciones de los entes departamentales y convenios con instituciones de 
investigación en salud, para lograr la atención oportuna del brote de malaria. 

 
Gráfica 1. Número de casos de Malaria en el Departamento de Amazonas 

2011 – 2017. Tomado de SIVIGILA. 2011-2017 

 
Según el SIVIGILA, en el año de 2015 el municipio de Puerto Nariño registró 
el 34,2 % (n=1421) de los casos de malaria en el Departamento de Amazonas. 
Se encontró circulación de P. vivax (n=1298; 91,3%) y P. falciparum (n=109; 
7,7%) e infecciones mixtas (n=14; 1,0%) en la población. De las 20 
comunidades indígenas y el casco urbano del municipio, las comunidades de 
Tipisca y Doce de Octubre registraron el 50,9% (n=723) de los casos, siendo 
las comunidades de mayor riesgo de malaria. 
 
Las viviendas en cada lugar de muestreo fueron seleccionadas por 
conveniencia de acuerdo con las indicaciones de los promotores de salud de 
cada comunidad, el cual manifestada características como abundancia de 
mosquitos, cercanía con factores de riesgo, casos de malaria y seguridad para 
los participantes del estudio. 
 
Las capturas fueron realizadas de 6 pm a 12 pm. Cada hora consistía en un 
muestreo de 50 min y 10 de descanso que eran aprovechados para cambio de 
sitio de muestreo y rotulado de material de captura. Luego cada mosquito 
capturado se almacenaba y rotulaba con información de colecta (Hora, 
Ecotopo, Lugar, fecha, nombre de colector). 

195

1369

3210

1073

4272

3593

2868

0

500

1000

1500

2000

2500

3000

3500

4000

4500

1 2 3 4 5 6 72011 2012            2013            2014            2015            2016             2017

AÑO

N
Ú

M
ER

O
 D

E 
C

A
SO

S 
D

E 
M

A
LA

R
IA



 48 

 
 
 
 

5.5. DESCRIPCION DE LAS VARIABLES 

 
Se definió como variables dependientes a las especies de mosquitos 
Anopheles capturados y a los resultados de infección de An. darlingi por 
Plasmodium spp. 
 
Se definió como variables independientes a los lugares de Muestreo (Tipisca 
1, Tipisca 2 y Doce de Octubre) y a los ecotopos (intradomicilio, peridomicilio 
y estradomicilio). 
 

5.6. TECNICAS DE RECOLECCIÓN DE LA INFORMACION 

 
Este estudio se llevó a cabo el mes de Junio del 2016 en dos comunidades 
indígenas del departamento del Amazonas - Colombia, estas comunidades 
fueron tenidas en cuenta para la toma y captura de los individuos por los 
criterios de cercanía a afluentes del rio Amazonas, accesibilidad para el 
muestreo, seguridad para el personal de captura de vectores y por 
corresponder a zonas de relevancia epidemiológica en términos de 
enfermedades transmitidas por vectores. 
  
Las comunidades muestreadas fueron Doce de Octubre (DO) y Tipisca (Tp) 
(Gráfica 2), para esta última localidad se llevaron a cabo dos muestreos con 
intervalos de tiempo de tres semanas y serán llamados de ahora en adelante 
Tp1y Tp2, estos dos muestreos se llevaron a cabo debido a que la comunidad 
Tipisca fue la de mayor relevancia epidemiológica, además de ser de más fácil 
acceso y por previos trabajos llevados a cabo con su comunidad; dentro de 
cada zona fue seleccionada una (1) vivienda a muestrear, la selección de ésta 
fue preferencial de acuerdo con las recomendaciones de los promotores de 
salud, quienes por su conocimiento de la dinámica local indicaron la zona de 
mayor abundancia de mosquitos (Gráfica 3).  
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Gráfica 2. Mapa de ubicación de las comunidades de muestreo. 

5.6.1. Captura, almacenamiento y transporte 
 
En cada comunidad se realizó un muestreo durante tres días consecutivos, en 
cada vivienda se realizó la colecta de especímenes diaria entre las 6:00 pm a 
11:00 pm, realizando simultáneamente la toma en los tres ecotopes de la 
vivienda, intradomicilio (dentro de la vivienda), peridomicilio (entre 0 a 10 
metros de la vivienda) y extradomicilio (mayor de 20 m de distancia), con un 
tiempo de muestreo de 50 min y 10 de descanso. Los mosquitos se capturaron 
con el método de cebo humano protegido (116,117). 
 
Cada colector contaba con un consentimiento informado, revisado y aprobado 
por el Comité de Ética (ANEXO 5). Los colectores cambiaron de sitio cada 
hora, para evitar el posible sesgo debido a diferencias en atracción y habilidad 
del personal para las capturas. 
 
Todos los especímenes fueron almacenados en seco, individualmente y en 
tubos de ensayo con silica gel. Para cada individuo se tomó el dato de hora de 
colecta, área y sitio de captura. Por último, las muestras se transportaron al 
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laboratorio de Biología Molecular la Fundación Instituto de Inmunología de 
Colombia (FIDIC) para su identificación taxonómica y análisis molecular 
(Gráfica 3).. 
 

5.6.2. Identificación taxonómica y molecular de las especies de 
mosquitos 

 
Para la identificación taxonómica por morfología de los individuos, se empleó 
la clave dicotómica de González y Carrejo (65) y la de Wilkerson et al, (118). 
Las claves para mosquitos hembras tienen en cuenta los patrones de manchas 
en las alas y en los miembros posteriores para su identificación a especie 
(65,119). 
 
Para el análisis molecular se tomó una muestra representativa de los 
individuos colectados, teniendo en cuenta la localidad de captura, el ecotope 
muestreado y la identificación a nivel taxonómico. El ADN barcoding, se llevó 
a cabo amplificando una región de 710 pb con primers específicos (LCO1490 
y HCO2198) dirigidos hacia un fragmento del gen mitocondrial cytocromo c 
oxidase subunit I (COI) (84,86). Este gen es aceptado como estandart, debido 
a su robustez, exactitud y poder de resolución (120). El tamaño de la muestra 
fue calculado basado en la abundancia de especies, se asumió una proporción 
de 0,5, una precisión de 0,05 y un coeficiente de intervalo del 95%; se obtuvo 
un tamaño mínimo de 163 individuos. Este cálculo fue obtenido del comando 
sampsi en el software STATA® (versión 12). Adicionalmente, una sub muestra 
proporcional al número original de mosquitos colectados de cada localidad fue 
seleccionado para la secuenciación de un segmento del gen COI. Para la 
confirmación molecular de las especies menos abundantes, todos los 
individuos fueron secuenciados. 
 
Para la obtención del DNA de los mosquitos fueron usadas las patas, la 
extracción se llevó a cabo con el kit comercial Genomic DNA Mini Kit® 
(Invitrogen) siguiendo las instrucciones del fabricante; las muestras fueron 
eluídas en un volumen final de 50 μl en buffer que contenía 10 mM Tris–HCl y 
0.1 mM EDTA a pH 9,0, almacenado a -20°C para su uso. 
 
Posteriormente, el kit ReadyMix PCR fue usado para los ensayos de PCR en 
un 50 μl de mezcla de volumen conteniendo KAPA HIFI HOTSTart (Kapa 
biosystems) y 0,2 μM de cada primer. Las condiciones del ciclo térmico 
consistió en una denaturacion inicial a 94°C por 1 minuto, 40 ciclos de 
amplificación de 94°C por 40 segundos, 52°C por 40 seguidos y 72°C por 1 
minuto, seguido por un paso final de elongación de 72°C por 5 minutos. 
 
Los productos de amplificación fueron observados en geles de agarose al 
1,5% (Invitrogen) teñidos con SYBR safe y visualizados en un MiniBIS Pro 
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image (DNR Bio-imaging Systems). La purificación se llevó a cabo utilizando 
el kit Wizard® genomic DNA purification, siguiendo las recomendaciones del 
proveedor, estos productos fueron enviados a secuenciar en un secuenciador 
ABI-3730 XL (Macrogen, Seoul, South Korea). 

5.6.3. Análisis evolutivos del Gen COI 
 
Para el análisis del gen COI la secuencias fueron editadas y ensambladas 
utilizando el programa CLC Genomics Workbench Version 3.6.5 (CLC Bio, 
Cambridge, Ma, USA).  
 
Las secuencias fueron comparadas y analizadas con las secuencias de 
referencia disponible en la base de datos de GenBank con los códigos de 
acceso descritos a continuació: KP193458.1, JF923693.1, JF923694.1, 
JF923695.1, MF381713.1, MF381596.1, MF381733.1, MF381650.1, 
MF381626.1, MF381726.1, MF381725.1, MF381671.1, MF381589.1, 
MF381728.1, MF381675.1, MF381608.1, HM022406.1, KU892052.1, 
KU892055.1, KU892053.1, KU892051.1, KU892054.1, KU892056.1, 
KU892057.1, KU892058.1, KU892059.1, KU892060.1, KC555065.1, 
GQ918272.1, GQ918273.1, DQ076235.1, DQ076236.1. 
 
Inicialmente, las secuencias fueron obtenidas en formato fasta y fueron 
sometidas a una comparación inicial, a través de alineamiento múltiple, usando 
el algoritmo MUSCLE (121). Por otra parte las secuancias del gen COI 
obtenidas del desarrollo del presentre proyecto fueron ingresadas en la base 
de datos de GenBank (número de acceso MH924354-MH924552), para que 
sean de acceso público. 

 
El sofward DnaSP (v5) (122), fue empleado para calcular la cantidad de sitios 
segregantes (S), el número de singletons (Ss), sitios de parsimonia (P), 
número de Haplotipos (H) y la diversidad de nucleotidica (π), para la 
construcción y análisis de la red de haplotipos se empleo el programa  
NETWORK v5.1, con el algoritmo Median-joining network (123), esta 
aproximación permitió evaluar las mutaciones, distribución y frecuencia y que 
dan lugar a los haplotipos encontrados en el fragmento del gen COI. 

5.6.4. Detección molecular de Plasmodium e identificación de 
especie  

 
Para la detección de la infección parasitaria en los individuos colectados, 
fueron recuperadas la cabeza y tórax del mosquito, posteriormente se les 
realizó extracción del ADN, según el protocolo previamente descrito, 
finalmente las muestras fueron agrupadas en pooles de no más de 5 
individuos, obteniendo un total de 228 muestras para el análisis molecular. 
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La detección parasitaria se realizó empleando la técnica de PCR anidada, una 
primera amplificación empleo primers específicos para la subunidad ribosomal 
18s (ssRNA), posteriormente el producto de esta primera PCR fue utilizado 
como blanco de amplificación para la identificación de tres especies de 
Plasmodium (P. vivax, P. malariae y P. falciparum), usando los primers 
específicos para cada especie (105) todas las condiciones de la mezcla y 
amplificación fueron descritas en un trabajo previamente publicado por nuestro 
grupo de investigación (60). 
 
Como control negativo fueron empleadas hembras de Anopheles albimanus 
criadas en laboratorio y libres de infección parasitaria y como control positivo 
se infectaron hembras de la misma especie con gametocitos de la cepa NF54, 
según el método de infección por membrada artificial de Looker & Taylor-
Robinson 2014 (124). 
 

5.7. CONTROL DE ERRORES Y SESGOS 

Se controló el sesgo de captura de los técnicos mediante el cambio de ecotopo 
a cada de hora de muestreo. De esta manera se controló el sesgo por 
capacidades técnicas en la captura, o por atrayente. 
 
Se delimitó los sitios de muestreo en introdomicilio, peridomicilio y 
extradomicilio. El intradomiclio fue delimitado dentro de la vivienda. El 
peridomicilio se estableció un espacio intermedio entre el límite de la vivienda 
y los 20 metros de distancia (10m) para evitar el sesgo de densidad poblacional 
por efectos de la residualidad de los insecticidas impregnados en las viviendas 
 

5.7.1. Análisis Estadístico 
 
 
Las variables cuantitativas (el número de individuos e infección por 
Plasmodium) fueron reportadas, con su respectiva media y desviación 
estándar (DE) y se probó normalidad con la prueba de Shapiro-Wilk. Las 
variables categóricas (tiempo, sitio y ecotopo) fueron expresadas en 
frecuencia y porcentaje con un intervalo de confianza del 95% (CI 95%). El test 
de Fisher o Chi2 fue usado (dependiendo del valor que fue observado) para 
evaluar la diferencia entre los porcentajes. 
 
La actividad de picadura fue calculada como la media geométrica de los 
mosquitos encontrados por hora en las seis horas de muestreo en cada 
localidad. El análisis estadístico fue desarrollado a través de análisis de 
varianzas (ANOVA) y ajuste post-test de Bonferroni, para evaluar las 
diferencias en la cantidad de mosquitos colectados por hora, localidad y sitios 
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(Intradomicilio, peridomicilio o extradomicilio) los valores p< 0,05 se 
consideraron como estadísticamente significativos. Todos los datos fueron 
analizados usando el software STATA® (versión 14) para analizar los datos, 
licenciado para la Universidad Nacional de Colombia (UNAL). 
 

 
Gráfica 3. Flujograma de la metodología aplicada 
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6. CONSIDERACIONES ÉTICAS 
 
El presente estudio se encentra en el marco de un macoproyecto de 
investigación titulado “Estrategias de prevención y control de malaria en el 
Amazonas, en respuesta al reciente brote de la enfermedad” (ANEXO 1. 
Proyecto BPIN-266, acuerdo especial de cooperación Gobernación de 
Amazonas – FIDIC N° 0020), aprobado y supervisado por la Escuela de 
Medicina y Ciencias de la Salud de la Universidad del Rosario (EMCS), Comité 
de Investigaciones Éticas (CEI) (Colombia: resolución CEI-ABN 026-0001061) 
( 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ANEXO 2). Adicionalmente, el Comité Institucional para la Conservación y Uso 
Sostenible de la Biodiversidad de la Universidad CES (Comité de Ética de la 
Biodiversidad), mediante Acta No. 12 del 15 de noviembre de 2018 considera 
que el proyecto cumple con los lineamientos solicitados por el comité, 
relacionados con el cumplimiento de la normatividad en materia de recolección 
de especímenes de la diversidad biológica (ANEXO 3);y el Comité Institucional 
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de Ética de investigación en Humanos Universidad CES, mediante Acta No. 
99 del 29 de enero de 2019, establece que el proyecto se encuentra adscrito 
al grupo de investigación Biología Molecular e Inmunología (BIOMOL) y que 
esta ceñido a los principios éticos que regulan la investigación en seres 
humanos y que el equipo de investigación es idóneo para desarrollar el 
proyecto de acuerdo con los principios de validez y confiabilidad, por 
consiguiente, se aprueba el proyecto por el tiempo que dure su ejecución 
(ANEXO 4). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

7. RESULTADOS 

7.1. Identificación morfológica de las especies de mosquitos y 
análisis DNA Barcode 

 
Un total de 1.086 especímenes fueron colectados en los tres muestreos 
realizados; 21 de estas (2,3%) perdieron partes importantes del cuerpo 
durante la captura (alas y/o patas) y no se pudo determinar taxonómicamente 
mediante las técnicas basadas en su morfología; 1.065 especímenes fueron 
determinados taxonómicamente (usando las claves dicotómicas de Gonzáles 
y Carrejo, y las de Wilkerson et al.) (65,118). La determinación taxonómica 
encontró a An. darlingi (n=1,057; 99,2%) como la especie predominante en la 
población y unicamente otro anophelino, fue colectado en el estudio, An. 
mattogrossensis (n=4; 0,4%). Un solo género de la subfamilia Culicinae fue 
encontrado en el estudio, correspondiendo a Culex spp. (n=4; 0,4%) (Gráfica 4). 
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Gráfica 4.  Número total de espcies capturadas por lugar muestreado. 

 
 
La identificación molecular por DNA barcode se realizó sobre 214 
especimenes, seleccionados para la confirmación por secuenciación de un 
fragmento del gen COI. Los resultados del DNA barcode identificó a Culex 
nigripalpus (n=2) y Culex ribeirensis (n= 2). Asi mismo, de las 210 muestras 
restantes fue An. darlingi; dentro de las cuales se cuentan 14 especímenes 
que presentaron pérdidas de partes claves para su determinación morfológica, 
cuatro fueron determinadas taxonómicamente como An. mattogrossensis y 
185 que concuerdan con los encontrados usando las claves dicotomicas. 
 

7.2. Variación de la abundancia de mosquitos de acuerdo con el 
área de estudio 

 
Dos áreas de estudio de dos comunidades indígenas del Amazonas 
colombiano fueron muestreadas. La primera toma se llevó a cabo en Tipisca 
(Tp1), donde se capturaron un especimen de Culex ribeirensis (0,4%: 0,004-
1,095%CI); uno de An. mattorossensis (0,4%; 0,0004-1,0 95% CI) y 522 An. 
darlingi (99,6%-99,9% 95%CI). En este primer muestreo en Tp1 se encontró 
que la hora de mayor frecuencia fue a las 11:00 pm (n=116, 22,1%) (Gráfica 
7¡Error! No se encuentra el origen de la referencia.), y el ecotopo 
extradomicilio fue el de mayor colecta de mosquitos (n=280; 53,6%) (Gráfica 
5 y Gráfica 6). 
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.  

Gráfica 5. Porcentaje de mosquitos por sitio de captura 

 

 
Gráfica 6. Porcentaje de moquitos de cada ecotopo por cada lugar 

muestreado 
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Gráfica 7. Número total de mosquitos capturados en Tipisca 1 (Tp1). Las 

barras muestran el número total de mosquitos capturados en cada hora de 
muestreo, mientras que las líneas corresponden a la cantidad de moquitos 

capturados en cada ecotopo. 

 
 
Teniendo en cuenta la alta densidad de mosquitos para esta área una segunda 
toma de especímenes fue llevaba a cabo (repitiendo el muestreo tres semanas 
después en la casa seleccionada para la primera toma- Tp2); en este muestreo 
se capturaro un especimen de Culex (0,4%: 0,004-1,095%CI) y 419 
especímenes de mosquitos de la especie An. darlingi (99,8%:98,6-99,9, 95% 
CI), la hora de mayor abundancia fue a las 9:00 pm (n=92; 21,9%), y el ecotopo 
de mayor colecta fue el peridomicilio (n=257; 61,3%) (Gráfica 11, Gráfica 13 
y Gráfica 15). 
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Gráfica 8. Media de mosquitos capturados por hora de cada una de los sitios 

de captura. Con su respectiva Desviación estándar. 

 

 
Gráfica 9. Media de mosquitos capturados por hora de cada los lugares 

muestreados. Con su respectiva desviación estándar.  
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Gráfica 10. Media de mosquitos capturas por hora por cada hora de 

muestreo. Con su respectiva desviación estándar.  

 
Gráfica 11. Media de mosquitos capturados por hora de cada uno de los 

lugares muestreados. Con su respectiva desviación estándar.  
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Gráfica 12. Media de mosquitos capturados por hora de cada uno sitios 

capturados. Con su respectiva desviación estándar.  

 
Gráfica 13. Número total de mosquitos capturados en Tipisca 2 (Tp2). Las 
barras muestran el número total de mosquitos capturados en cada hora de 
muestreo, mientras que las líneas corresponden a la cantidad de moquitos 

capturados en cada ecotopo. 

 
En la localidad de Doce de Octubre se colectaron un menor número de 
mosquitos, se encontró 121 especimenes, dos de las cuales fueron 
clasificadas como Culex nigripalpus (1,6%:0.2-5,8, 95%CI), tres como An. 
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mattogrossensis (2,5%: 0,5-7,0 95%CI) y 116 (95,9%: 90,6-98,6, 95%CI) como 
An. darlingi. La mayor abundancia de esta especie fue a las 7:00 pm (n=25; 
20,6%) y 8:00 pm (n=25; 20,6%). El ecotopo de peridomicilio fue el de mayor 
captura (n=73; 62,9%) (Gráfica 15). 
 

 
Gráfica 14. Media número de mosquitos de acuerdo al ecotopo y a la hora 
de muestreo. Las barras muestran la media total de mosquitos de acuerdo 
con el la hora de muestreo, mientras que las líneas muestran la media de 

mosquitos por ecotopo muestreado.  
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Gráfica 15. Número total de mosquitos capturados en Doce de Octubre 

(DO). Las barras muestran el número total de mosquitos capturados en cada 
hora de muestreo, mientras que las líneas corresponden a la cantidad de 

moquitos capturados en cada ecotopo. 

 

7.3. Abundancia y tasa de picadura de An. darlingi en las áreas 
muestreadas 

 
Teniendo en cuenta que An. darlingi fue el mosquito más frecuente en las 
comunidades muestreadas, se realizó la comparación de la media del número 
de individuos de esta especie, capturados por área, hora y ecotope. Los 
resultados mostraron que Tp1 tiene la media más alta de mosquitos (media = 
26,3; DE: 14,6) entre las áreas evaluadas, seguido por Tp2 (media=23,2; DE: 
10,2) y DO (media= 6,4; DE:6,3) Gráfica 9y Gráfica 11).  
 
La diferencia de la abundancia del vector por área de muestreo fue evaluada 
usando ANOVA, los resultados mostraron que el análisis de varianzas fue 
estadísticamente significativos. Usando la corrección de Bonferroni, test post-
hoc nos muestra diferencias significativas entre el Tp1 y DO (p=0,001) y Tp2 
y DO (p=0,001). 
 
Asi mismo, se evaluó el tiempo en el cual An. darlingi fue más frecuente en 
cada área muestreada. Este análisis mostró que los mayores tiempos de 
presencia del mosquito en cada área fue sobre las 11:00 pm para Tp1 (media 
= 38,6, DE: 8,3) y las 9:00 pm para Tp2 (media = 30,6; DE: 12,4), finalmente 
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dos horas fueron reportadas en DO, a las 7:00 (media= 8,3; DE:11,0) y a las 
8:00 pm (media= 8,3; DE:10,4) con las densidades más altas (Gráfica 10, 
Gráfica 11 y Gráfica 12); un analisis de varianzas para establecer si existian 
diferencias entre las horas de toma y la zona de muestreo mostraron que esas 
medias fueron estadísticamente significativas (p=0,001; ANOVA test), y un test 
post-hoc usando la corrección de Bonferroni mostró diferencias significativas 
en la abundancia entre las tres horas muestreadas: 9:00pm en Tp1 y DO (p= 
0,013) y entre Tp2 y DO (p=0,038), 10:00 pm en Tp1 y DO (p=0,010), y 11:00 
pm en Tp1 y DO (p=0,010). 
 
Por otra parte, la densidad y tasa de picadura de acuerdo con el ecotopo de 
muestreo fue determinadas; el peridomicilio tuvo la media más alta de 
moquitos capturados (media=31,0; DE 19,2), seguido de extradomicilio 
(media= 26,6; DE: 20,6) finalmente el ecotope de menor de densidad fue el 
intradomicilio (media=1,1; DE:1,6) (Gráfica 8, Gráfica 12). Al evaluar el 
comportamiento de la media por ecotope para cada comunidad muestreada, 
los resultados mostraron que el extradomicilio en Tp1 fue el ecotope de  mayor 
densidad (media=46,6; DE:19,1), seguido por el peridomicilio en Tp2 (media= 
42,8; DE :12,7). La prueba de ANOVA para la densidad de mosquitos de cada 
ecotopo, mostrando resultados estadísticamente significativos para el 
peridomicilio (p=0,0041) y extradomicilio (P=0,004). 
 
En este mismo contexto, se analizó de la hora de mayor abundancia para cada 
ecotope, los resultados mostraron que para el peridomicilio la hora de mayor 
densidad fue las 8:00 pm (media=42,8; DE: 20,6), mientras que para 
extradomicilio se presentó a las 11:00 pm (media=40,6; DE: 36,6) (Gráfica 12); 
el análisis estadístico ANOVA, no muestra diferencias estadísticamente 
significativas. 
 

7.4. Infección Natural y detección de especies de Plasmodium 
 
 
La detección parasitaria se realizó empleando PCR, un total de 224 grupos de 
An. darlingi fueron analizados a través de la técnica, donde 106 pools 
correspondían a Tp1, 90 a Tp2 y 28 a DO. El ADN de Plasmodium fue 
detectado en 91 de los 224 pools analizados (40,6%: 34,1-47,3 95%CI); P. 
vivax fue la especies más frecuente (n=49, 21,9%), seguida de P. malariae 
(n=47, 21,0%) y P. falciparum (n=23, 10,3%) en menor proporción, esta 
distribución fue estadisticamente significativa (p=0,001). 
 
Al evaluar las infecciones parasitarias de acuerdo a la comunidad muestreada 
los resultados mostraron que Tp1 fue la zona donde hubo mayor detección de 
Plasmodium (n=68, 64,2%) mientras que Tp2 fue la de menor prevalencia 
parasitaria (n=17, 18,9%) (Gráfica 16). En cuanto a la detección de las 
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especies parasitarias, P. malariae tiene la mayor prevalencia en Tp1 (n=44; 
41,5%) siendo esta estadísticamente significativa (p=0,001), mientras que P. 
vivax tuvo la más alta frecuencia en Tp2 (16,7%) y DO (14,3%) (Gráfica 16). 

 
Gráfica 16. Frecuencia relativa de infección por Plasmodium spp por 

comunidad muestreada. 

 
Siete de los pooles analizados fueron del ecotopo de intradomicilio, siendo 
éste  ecotopo el que presentó menor detección parasitaria (n=1, 14,3%), 
encontrando exclusivamente P. vivax; 115 pooles fueron analizados en el 
peridomicilio, 44 de ellos (38,3%) presentarón ADN del parásito, siendo P. 
vivax (n=29, 25,2%) la especie más representativa. En el ecotopo de 
extradomicilio se encontró que 46 de 102 pooles evaluados (45,1%) 
presentaron infección por Plasmodium spp, siendo P. malariae (n=28; 27,5%) 
la mas frecuente (Gráfica 17). 
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Gráfico 1.  

Gráfica 17. Frecuencia relativa de Plasmodium spp, por ecotopo de 
muestreo. 

 
En cuanto a las infecciones mixtas, 24 (26,4%) de ellos presentaron infección 
por mas de una especie parasitaria (Gráfica 18), la infección mixta de mayor 
aparición fue P. vivax y P. malariae (n=15; 16,5%) . Finalmente, al evaluar la 
presencia parasitaria en los 4 especimenes de An. mattogrossensis 
capturados, los resultados mostraron que en 2 (50%) de ellos el DNA 
parasitario fue detectado, siendo infectados exclusivamente con P. vivax. 
 

Ecotopo de muestreo
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Gráfica 18. Frecuencia de muestras de pooles con presencia una, dos, y tres 

especies de Parásitos. 

 
Análisis evolutivo del gen COI 
 
El análisis del fragmento amplificado del gen COI de las 199 secuencias de 
An. darlingi mostró 40 SNPs en 596 bp analizadas. Tomando las secuencias 
obtenidas en la Amazonia Colombiana y las disponibles en GenBank del 
departamento de Córdoba como un solo set de datos (Colombia) se 
observaron solo 20 SNPs. Al analizar 15 secuencias provenientes de Brasil se 
observó 26 SPNs (Tabla 3). 
 
En cuanto a la diversidad nucleotídica por sitio (π), los valores más altos se 
observaron en las secuencias provenientes de Brasil, seguida Córdoba, 
mientras las secuencias provenientes de la Amazonia mostraron el valor de π 
más bajo (Tabla 3). Los valores π fueron similares entre los sitios de muestreo.  
 
Tabla 3. Estimadores de Diversidad Genética 



 68 

 
N: cantidad de secuencias analizadas; Sitio: total de sitios analizados, 
excluyendo los gaps; Ss: total de sitios segregados; S: el total de los sitios 
sencillos; Ps: total se sitios parsimoniosos; H: Número de haplotipos; π: 
Diversidad de nucleotidos por sitio; DE: desviasión estandar; Hd: Diversidad 
de haplotipos.  
 
Abreviaciones: Tipisca (Tp); Tipisca peridomicilio (Tp Pe); Tipisca 
extradomicilio (Tp Ex); Tipisca intradomicilio (Tp In); Doce de Octubre (DO); 
doce de octubre peridomicilio (DO Pe); Doce de Octubre Extradomicilio (DO 
Ex). 
 
 
Una red de haplotipos fue inferida para evaluar si la migración esta involucrada 
en la diversidad del locus del COI. Muchos haplotipos fueron compartidos entre 
poblaciones y subpoblaciones. Sin embargo, algunos haplotipos fueron 
restringidos a subpoblaciones particulares (Gráfica 19). 
 
 

 

Todos Colombia Amazonas Tp Tp Pe Tp Ex Tp In DO DO Pe DO Ex Córdoba Brasil
N 231 210 199 145 69 61 15 52 29 23 11 15
SITIO 959 6060 666 666 666 666 666 666 666 666 606 643
Ss 40 20 22 13 13 11 10 19 12 15 8 26
S 21 9 8 2 3 3 2 7 2 5 7 12
Ps 19 11 14 11 10 8 8 12 10 10 1 14
H 35 18 28 9 8 5 5 21 12 14 7 14
Hd 0.800 0.764 0.770 0.699 0.756 0.615 0.771 0.895 0.949 0.949 0.873 0.990

π 
(DE)

0.00365 
(0.0002)

0.00297 
(0.0002)

0.0055 
(0.0002)

0.00548 
(0.0002)

0.00599 
(0.0003)

0.00474 
(0.0004)

0.005778 
(0.0007)

0.00537 
(0.0005)

0.00574 
(0.0007)

0.00574 
(0.0007)

0.00264 
(0.0007)

0.01059 
(0.0009)
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Gráfica 19. Median joining network. La gráfica muestra los haplotipos de COI 
identificados para los mosquitos recolectados en el amazonas colombiano, 

algunos haplotipos fueron incluidos dentro de otros haplotipos usando el 
algoritmo Contraction Star (125). para simplificar la interpretación de la red, 

cada nodo es un haplotipo y el tamaño de este indica la frecuencia. Las 
líneas conectan los haplotipos representativos, las diferentes rutas 

mutacionales, los median vectores son las secuencias ancestrales que 
explican la relación y el origen evolutivo. 

 
 
 
 



 70 

8. DISCUSIÓN 
 
La diversidad del género Anopheles en Colombia es amplimente favorecido 
por una variedad de habitats, que proveen condiciones ambientales propicias 
para el desarrollo del mosquito, su dispersión y persistencia en los diferentes 
habitats (9,10,14,53). Diferentes vectores primarios se encuentran 
ampliamente distribuidos a través del territorio nacional, por lo que sus 
patrones de picadura y ecología varian de acuerdo a las condiciones propias 
de cada región, por lo que tales aspectos deben ser evaluados para cada 
población de manera tal que la información generada permita mejorar la 
eficiencia de las herramientas de prevención y control actualmente 
implementadas en nuestro país (126,127). 
 
Los resultados del estudio mostraron una baja diversidad de Anophelinos en 
el área de muestreo comparada con la reportada en otros sitios de la región 
amazónica colombiana,  donde 7 especies del subgénero Nyssorhynchus 
fueron encontradas (An. Oswaldoi, An nuneztovari, An. triannulatus, An. 
rangeli, An. neomaculipalpus, An. mattogrossensis, An. apimacula y An. 
peryassui) (9,91,126). No obstante, estudios donde se han reportado una 
mayor diversidad corresponden a investigaciones llevada cabo en en 
temporadas distintas  y con tomas de muestra en una mayor periodicidad. 
 
La dominancia de ciertas especies de anophelinos ha sido asociada con 
transformación del ambiente, especialmente en la región de amazonas 
brasilero donde los cambios de estos ecosistemas ha sido reportado con tener 
un impacto directo en la presencia de otras especies de mosquitos de este 
género, algunas especies ha empezado a desaparecer por causa de la gran 
exposición a la luz o a la falta de plantas acuáticas frecuentes en los criaderos 
de los mosquitos, tales condiciones afectan el desarrollo de las formas 
inmaduras (128,129). La cantidad de mosquitos disminuyen gradualmente 
cuando tales periodos de transición aparecen, debido a la perdida de áreas de 
desarrollo, o al retroceso de las lluvias y la disminución de los estanques 
naturales de aguas, causado por la inminente llegada de la temporada seca 
(9).  
 
No obstante, en este estudio An. darlingi fue la especie dominante en los dos 
sitios de muestreo; este es consistente con previos reportes, que ha descrito 
esta especie como el vector primario en la región del Amazonas, debido a su 
marcada tendencia antropofílica, gran abundancia, alta capacidad endofágica 
y su susceptibilidad a las infecciones por las especies de Plasmodium spp. 
(128). Este vector ha sido descrito previamente como uno de los de mayor 
adaptabilidad a diversos hábitats, incluyendo las áreas intervenidas por 
actividades humanas (56,67,130). 
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Si bien no se encontró diversidad de especies de anofelino, los resultados 
reportaron una alta densidad de mosquitos, superior a lo previamente 
reportado, durante la misma época del año (9,57,130). Esto indica que en 
estas zonas del amazonas colombiano, existen hábitats adecuados que 
contribuyen a la aparición de grandes densidades del vector, por lo que se 
hace necesario la implementación de medidas de control poblacional 
interviniendo el hábitat durante la época seca antes de la llegada de la 
temporada de lluvias (131). En épocas de transición entre las lluvias y la 
sequía, las zonas inundables en la Amazonía se convierten en sitios de cría 
que son aprovechados por los anofelinos, auspiciando el incremento de su 
densidad de manera vertiginosa como se ha reportado en el caso de An. 
darlingi, la cual es una de las primeras especies que colonizan estos sitios 
(14,132)  ya que es se adapta una diversidad de hábitats (133); lo anterior 
podría explicar la ausencia de otras especies de anofelinos. 
 
Por otra parte, An. darlingi demostró un patrón de comportamiento exofagico 
en las áreas estudiadas, esto debido al hallazgo de la alta presencia en el 
peridomicilio y extadomicilio. La actividad de picadura fue constante durante la 
noche, con un pico a las 21:00 pm. Esa marcada presencia en los alrededores 
de los asentamientos humanos se ha discutido anteriormente y ha de estar 
determinada por diferentes variables como el uso de insecticidas en las casas, 
administrados por las estrategias de control de la zona, así como el uso de 
toldillos impregnados de alta duración (TILD), el tipo de construcción y el área 
en donde se realizó el muestreo (15,51,134). Esto resultados sugieren posibles 
cambios en el comportamiento de An. darlingi.  
 
Reportes previos en muestreos de estas áreas muestran que este mosquito 
se comporta de forma endofágica, con una marcada actividad a de 6 a 11 pm; 
y de forma exofagica, con un pico de actividad a las 10:00 pm. Esta área es 
habitada por la étnica Ticuna y Huitoto la cual obtiene la sustentabilidad de la 
pesca y la agricultura y por lo general no se encuentran activos después de 
las 9:00 pm, aumentando la exposición del mosquito (9). La exofagia de An. 
darlingi sugiere, por nuestros resultados, que no se encuentra determinada por 
las costumbres de los habitantes. Investigaciones futuras se debe incluir 
información del comportamiento de la población, para poder determinar las 
relaciones entre el comportamiento del mosquito y la ocupación antrópica. 
 
Adicionalmente, el comportamiento de picadura de An. darlingi en este estudio, 
puede estar asociado con la cercanía de las áreas de colección con la selva y 
la estructura de las viviendas. Se ha sugerido que estas viviendas construidas 
principalmente de madera, presentan gran número de agujeros y se 
construyen sin mallas de protección. Adicionalmente los habitantes de las 
zonas, tienen prácticas como minería o agricultura que favorecen la inducción 
de este anofelino a ser exofágico, debido a la facilidad del contacto que ofrecen 
entre el vector y el hombre (135,136). 
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Por otra parte, el análisis de la diversidad del marcador COI reveló que no hay 
diferencias en la estructura poblacional de los vectores colectados de acuerdo 
al área de muestreo, esto sugiere un considerable intercambio genético entre 
los mosquitos de An. darlingi de ambas comunidades, quizás causado por las 
condiciones ambientales y geográficas similares en Tipisca y Doce de Octubre. 
Estudios anteriores destacan la gran diversidad micro-genética por hábitat y 
por estación, algunas relacionadas a degradación forestal en áreas rurales 
cercanas a comunidades en Brasil y Perú que presentaron cambio abrupto de 
las condiciones ambientales afectando la tasa de reproducción, alimentación 
y supervivencia (137,138). 
 
Aunque la abundancia de An. darlingi difiere en cada comunidad, no se 
encontró diferencias marcadas en la diversidad genética (evaluada por el gen 
COI) por lo que nuestros resultados sugieren que tales diferencias no son 
determinantes para la variación de la estructura poblacional de An. darlingi. 
Estudios previos han observado que la variación entre las poblaciones o 
comunidades destacan la cantidad de mosquitos que podrían, en parte, 
explicar por la plasticidad del comportamiento en respuesta a las variaciones 
ambientales de los sitios de muestreo (139). 
 
Se observó que las secuencias obtenidas de la región del amazonas 
colombiano están relacionado con las del amazonas brasileño, de acuerdo con 
la estructura de la población con el marcador COI, y previos reportes de 
América Central y del Sur. Tales diferencias de la población de An. darlingi fue 
relacionada con el aislamiento debido a la distancia entre la población y los 
eventos geológicos que cual aisló los mosquitos de Centro América del resto 
de los anophelinos del Sur América (50). 
 
Sin embargo, la similitud entre los haplotipos de Brasil y los obtenidos en este 
estudio pueden ser debidos a eventos demográficos y ecológicos que evitan 
la pérdida de identidad de los mosquitos (140). Nuestros resultados 
concuerdan con datos documentados previamente; una diferencia genética ha 
aparecido entre poblaciones colombianas de An. darlingi de las regiones del 
nor-oeste y de sur-este, las de las llanuras orientales de Colombia y la región 
amazónica colombiana están genéticamente más cerca de las poblaciones de 
otros países de América del Sur (110).  
 
Por otra parte, las tres especies de Plasmodium reportados para Colombia 
fueron encontrados en las hembras de An. darlingi capturadas en la zona de 
estudio, así como en comunidades que viven en el norte de Brasil, en el sur 
de Venezuela y en la Guyana Francesa, con prevalencias de P. malariae, en 
las poblaciones estudiadas, más baja que las de P. vivax y P. falciparum 
(28,55,141). Nuestros resultados mostraron un alto porcentaje de infección de 
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P. malariae en las hembras de An. darlingi, lo que se observa en otros estudios 
epidemiológicos realizados en esta zona (60).  
 
Previos estudios han propuesto una posible explicación a la baja probabilidad 
de encontrar P. malariae en mosquitos debido a su prolongado ciclo 
esporogonico en el intestino medio de las hembras, la cual puede durar hasta 
3 semanas, disminuyendo la probabilidad que se produzcan hembras 
infectadas (142). Este aspecto biológico de P. malariae debe inducir falsos 
negativos en CPS-ELISA ya que este inmunoensayo depende directamente 
de la cantidad de antígeno en una muestra (143). 
 
Técnicas moleculares tales como PCR ayuda a determinar la presencia de 
cualquier especie de Plasmodium spp. en Anophelinos con una gran precisión, 
ya que pequeñas cantidades del parasito pueden ser detectadas, 
contribuyendo al monitoreo y evaluación de la transmisión de la malaria (144). 
La alta prevalencia de infección de Plasmodium sp. en An. darlnigi en áreas 
remotas donde los humanos están presentes sugieren que los mosquitos son 
altamente antropofilicos, que presentan una alta capacidad vectorial y pueden 
causar pasaritemia asintomática (113). 
 
No se han encontrado pruebas sólidas para clasificar la alta prevalencia de P. 
malariae como zoonosis en las áreas de estudio; sin embargo, vale la pena 
mencionar la alta frecuencia de hembras infectadas que se recolectan 
alrededor de las áreas exteriores de las casas (extradomiciliarias y 
peridomiciliarias) donde circulan los primates del Nuevo Mundo, dada la 
proximidad de las viviendas a la flora de la selva amazónica. Hay evidencia de 
hembras pertenecientes a la infección por P. malariae An. fluminensis, An. 
pseudomaculilapus y An. maculipes (145), en áreas del bosque atlántico 
brasileño donde los habitantes trabajan cerca de los bosques o hacen 
incursiones esporádicas, lo que lleva a especular que esta enfermedad se 
comporta como una zoonosis selvática, dado el escenario entomológico y los 
datos sociales recopilados hasta la fecha (145). 
 
Por otro lado, An. mattogrossensis, especie encontrada en nuestro estudio, ha 
sido comúnmente colectado en la región amazónica en centros poblados de 
Perú, Brasil y Colombia (54,56,90). Su baja abundancia y preferencia zoofilica 
llevan a considerarlo como un vector no importante para la transmisión de 
malaria, aunque este puede ser encontrado infectado con P. vivax y P. 
falciparum en algunas localidades de Brasil. Este es el primer reporte en 
Colombia de la infección de An. mattogrossensis por parásitos productores de 
malaria (P. vivax) en humanos. Este vector, ha sido categorizados como un 
potencial reservorio de las especies de parásitos de malaria; tales hallazgos 
concuerdan con previos trabajos ya que su abundancia fue baja comparada 
con la de otras especies de anophelinos (11,54,132), este resultado sugiere 
que esta especie puede ser a fututo consideradapara el monitoreo, y diseño 
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de futuros planes de control diseñados a garantizar la identificación de 
especies distintas a An. darlingi, tales como An. mattogrossensis, y así permitir 
la caracterización adecuada de diversas especies involucradas en la 
transmisión de la malaria en el amazonas colombiano (90). 
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9. CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES 

 
La composición de las especies de Anophelinos en el área de estudio, nos 
muestra a An. darlingi como el más importante y potencialmente transmisor de 
la malaria, nuestros resultados indicaron alta abundancia de este vector en las 
comunidades muestreadas, adicionalmente las técnicas moleculares 
permitieron detectar gran porcentaje de infecciones parasitarias en los 
vectores, con capacidad a ser infectados por las tres especies evaluadas y que 
transmiten malaria en humanos.  
 
Debido a la preferencia del vector por el peridomicilio y el extradomicilio, se 
debe plantear estudios para conocer la relación de este comportamiento con 
las medidas de control aplicadas, el cambio climático o por aspectos sociales 
propios de las comunidades muestreadas. Los habitantes de estas áreas 
presentan una relación de trabajo y vivienda con la selva amazónica la cual 
resulta en factores de riesgo favorecidos por los comportamientos de los 
anophelinos encontrados; algunas acciones de control y prevención deben ser 
tenidas en cuenta como el uso de LLINs, repelente personal, uso de insecticida 
y la búsqueda de criaderos efectivos para el uso de larvicidas para disminuir 
las densidades de An. darlingi (139). 
 
De acuerdo con los hallazgo del presente trabajo, donde se encontró la 
presencia exofágica del vector An. darlingi, se debe establecer estrategias 
basadas en la disminución de las densidades poblacionales, como el control 
de criaderos en épocas disminución del nivel de las aguas y el ordenamiento 
ambiental para aumentarlo la frontera entre el asentamiento humano con el 
bosque y así la barrera física entre ambos.  
 
La detección de P. vivax en An. mattogrossensis es relevante para la 
planificación de las estrategias de prevención y control. Se debe realizar 
estudios para ampliar el conocimiento de la biología y ecología de An. 
mattogrossensis y entender el rol que puede tener en la transmisión de malaria 
en la zona. Al ser una especie de abundancia bajas y encontrarse en el 
extradomicilio su rol de vector se ve reducido, pero puede participar como 
reservorio de Plasmodium en otras épocas del año. 
 
Una limitante del estudio fue que la recolección de los vectores se llevó a cabo 
solo por la tarde, y dado que el tiempo de picadura y alimentación difiere de 
una especie a otra, a futuro se deben plantear estudios donde se realice un 
monitoreo de las especies de mosquitos en una mayor periodicidad, tanto en 
horas de colecta, como en distintas épocas del año, y que permitan dar soporte 
a los resultados y conclusiones del presente trabajo. 
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Debido a la importancia de los hallazgo del presente estudio se debería 
realizar en otras comunidades y asentamientos de la Amazonía, donde no se 
tiene confirmación de las especies de anophelinos, ni de Plasmodium 
circulantes. 
 
Los resultados del presente trabajo se publicó en PlosOne  
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11. ANEXOS 
 
ANEXO 1. Socialización convenio 022 entre Instituno Colombiano de 
Inmunologia (FIDIC) y la Gobernación del Amazonas 
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Investigaciones Éticas (CEI) (Colombia: resolución CEI-ABN 026-0001061 
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ANEXO 3. Acta No. 12 del 15 de noviembre de 2018 del Comité Institucional 
para la Conservación y Uso Sostenible de la Biodiversidad de la Universidad 

CES (Comité de Ética de la Biodiversidad)  
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ANEXO 4. Acta No. 99 del 29 de enero de 2019 del Comité Institucional de 
Ética de investigación en Humanos Universidad CES 

 

 
 



 98 

 
 
 

 



 99 

 
 



 100 

ANEXO 5. Consentimiento informado aceptado por el Comité de Etica de la 
Universidad CES 
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ANEXO 6. Consentimiento informado firmado por los participantes del 
proyecto 
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Anexo 7. Artículo generado y publicado en este estudio 

 
 


