BOLETIN

DE MALARIOLOGIA

Y SALUD AMBIENTAL

Vol. LI, N° 2, Agosto-Diciembre, 2011

Revista de revistas

U DELGADO-PETROCELLI L., CAMARDIEL
A., AGUILAR V. H., MARTINEZ N., CORDOVA
K. & RAMOS S. (2011). Geospatial tools for
the identification of a malaria corridor in
Estado Sucre, a Venezuelan north-eastern state
(Herramientas geoespaciales para la identificacion
de un corredor de malaria en el Estado Sucre, un
estado norte-oriental Venezolano). Geospat. Health.
5:169-76.

Laboratorio de Sistemas de Informacion Ecoldgica y Modelizacion
Ambiental, Instituto de Zoologia Tropical, Universidad Central de
Caracas, Venezuela. santiago.ramos@ciens.ucv.ve

La investigacion en el area de la ecologia
del paisaje descansa sobre un marco conformado
por los sistemas de informacion geografica (SIG), la
geoestadistica y las relaciones entre caracteristicas
espaciales. En relacion a la salud, el enfoque consiste
del andlisis de sistema utilizando un conjunto de
herramientas robustas para el tratamiento de la
vulnerabilidad de las comunidades a la luz del
mejoramiento de las politicas publicas. El foco nor-
oriental de malaria, uno de los cinco focos malaricos
identificados en Venezuela, ubicado en las parte nor-
oriental del estado Sucre, retine varias caracteristicas
sociales y ambientales y funciona como un corredor
epidemioldgico, esto es; una zona endémica
caracterizada por una permanente interaccion entre el
mosquito vector y los hospedadores humanos que se
expresa como una persistencia continua de los ciclos
de vida que determinan la malaria como enfermedad.
Basado en la cartografia oficial se desarrolld un SIG
cuyos productos son mapas tematicos, obtenidos a
través de sobre posicion de capas, los cuales describen
la distribucion de la malaria en la zona, las condiciones
socioecondmicas, la informacion ambiental basica y
las caracteristicas de los humedales naturales presentes
en la zona de estudio. Generalmente, los focos de
malaria estan continuamente activos, pero cuando se
modeld la dinamica de la malaria en el foco norte, se
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encontré la existencia de un patréon de distribucion
diferencial, ésto es, una situacion oscilante entre una
transmision muy activa y otra de dormancia. Este
patron fue determinado tanto por analisis espacial
como estadistico, basados en el modelo desarrollado
en el estudio y los resultados fueron validados con
registros de la incidencia malarica de origen municipal
y también local. Es posible el control de la malaria,
manteniendo su incidencia a niveles permanentemente
bajos en las poblaciones de la region, si resultados
como los obtenidos, son tomados en cuenta cuando
se disefien las politicas de vigilancia y control
epidemioldgico para la region.
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typing of New World Leishmania infantum reveals
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por microsatélites de Leishmania infantum de/
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Leishmania infantum (sinbnimo de L. chagasi)
es el agente causal de la leishmaniasis visceral (VL)
en el Nuevo Mundo con regiones endémicas que se
extienden desde el sur de EE.UU. hasta el norte de
Argentina. Las dos hipotesis sobre el origen de la VL
en el noroeste sugieren (1) la importacion reciente de
L. infantum desde el Viejo Mundo, o (2) un origen
indigena y un rango taxondmico distinto para el parasito
del Nuevo Mundo. Se tipificaron los microsatelites de
varios loci en una coleccion de 98 aislamientos de L.
infantum procedentes de diferentes focos del Nuevo
Mundo. Los perfiles de los microsatélites obtenidos se
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compararon con los de 308 cepas de L. infantum y 20
cepas de L. donovani de los paises del Viejo Mundo
previamente asignados a poblaciones bien definidas. Se
identificaron dos poblaciones principales de L. infantum
tanto para el Nuevo Mundo como para el Viejo Mundo.
La mayoria de las cepas del Nuevo Mundo pertenecia
a una poblacion que correspondia a la poblacion MON
-1 del Viejo Mundo. Sin embargo, la poblacion del
nuevo mundo fue mucho mas homogénea. Una segunda
poblacion mas heterogénea, comprendid en su mayoria
las cepas del Caribe y correspondio a la poblacion
non-MON-1 del Viejo Mundo. Todas las cepas de L.
infantum de Brasil pertenecian a la poblacion uno (1),
a pesar de que representaban el 61% de la muestra
y provenian de 9 estados. El analisis de la poblacion
incluyendo las poblaciones de L. infantum del Viejo
Mundo indicé que las cepas del Nuevo Mundo eran mas
similares a las sub-poblaciones de L. infantum MON-1
y non- MON-1 del suroeste de Europa, que a cualquier
otra sub-poblacion del Viejo Mundo. Por otra parte,
la similitud entre L. infantum del Nuevo Mundo y el
suroeste de Europa fue mayor que entre los L. infantum
del Viejo Mundo de distintas partes de la region del
Mediterraneo, Oriente Medio y Asia Central. No se
encontro6 correlacion entre los genotipos de L. infantum
del Nuevo Mundo y el cuadro clinico o antecedentes del
hospedador. Este estudio representa el primer analisis a
lo largo del continente de la estructura de la poblacion L.
infantum del Nuevo Mundo. Se confirmé que el agente
de la leishmaniasis visceral en el noroeste es L. infantum
y que el parasito ha sido importado recientemente varias
veces desde el suroeste de Europa al Nuevo Mundo.
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La leishmaniasis causada por Leishmania
(Leishmania) infantum es una enfermedad zoonotica
endémica en el sur de Europa, desde Portugal hasta
el Oriente Medio. El objetivo del presente estudio fue
investigar la diversidad genética de los parasitos de L.
infantum en la Peninsula Ibérica. Se estudiaron 24 cepas

246

de L. infantum aisladas de pacientes inmunocompetentes
con leishmaniasis de varias localidades de Portugal y
Espaiia. El uso del ADN del kinetoplasto por PCR —
RFLP como un marcador molecular reveld variacion
intraespecifica. No se encontrd asociacion entre el
genotipo y la forma clinica de la enfermedad o el
grupo de edad de los pacientes. Con este marcador se
identificaron dos grupos principales (i) cepas zimodemo
MON-1 vy (ii) cepas no-MON-1. Sin embargo, no se
encontr6 asociacion entre la variabilidad y distribucion
geografica de las cepas que sugiere que las poblaciones
de parasitos de las diferentes regiones de la Peninsula
Ibérica son homogéneas.

U DURBIN A. P. & WHITEHEAD S. S. (2011).
Next-generation dengue vaccines: novel strategies
currently under development (Vacunas de proxima
generacion contra el dengue: nuevas estrategias
actualmente en fase de desarrollo). Viruses. 3: 1800-
1814.
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El dengue se ha convertido en la infeccion
por arbovirus mas importante en el mundo, con mas
de 30 millones de casos de dengue estimados por
aflo. Hay una gran necesidad de una vacuna contra el
dengue y varias vacunas vivas atenuadas candidatas
contra el dengue estan en etapa de evaluacion clinica.
La necesidad de inducir una respuesta inmune
equilibrada contra los cuatro serotipos de DENV en
una sola vacuna ha sido un reto para los que estan
desarrollando la vacuna contra el dengue. Una vacuna
quimérica viva atenuada contra DENV producida
por Sanofi Pasteur ha entrado recientemente en fase
IIT de evaluacion en numerosas regiones endémicas
a dengue en el mundo. Interferencia viral entre los
serotipos contenidos en las vacunas vivas ha requerido
la administracion de hasta tres dosis de la vacuna
en un periodo de 12 meses. Por esta razon se estan
desarrollando candidatos de vacunas noveles contra
el DENV con el objetivo de lograr una respuesta
inmune protectora con un esquema de inmunizacion
que se pueda dar en el transcurso de pocos meses.
Estos candidatos de ultima generacion incluyen
las vacunas de ADN, las vacunas recombinantes
utilizando adenovirus como vector, replicones de
alfavirus, y vacunas de sub-unidades de proteinas. Se
discutira sobre varios de estos nuevos candidatos.
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