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Introduccion: La falta de informaciones sobre los
estadios inmaduros de los flebotomos y sus criaderos
naturales preferidos ha resultado en el enfoque del
control vectorial hacia el estadio adulto mediante
la aspersion de insecticidas en los domicilios. Esta
estrategia, junto con el tratamiento de casos humanos
y la eutanasia de perros infectados se ha mostrado
ineficiente, siendo que la Leishmaniasis visceral
continua expandiendose en Brasil. Por este motivo,
identificar los criaderos de los flebotomos es esencial
para la comprension de la dindmica de la poblacion
de vectores y podria ser usado para el desarrollo de
nuevas medidas de control. Metodologia y resultados
principales: En el presente estudio, fue realizada una
busqueda intensiva de los criaderos de Lutzomyia
longipalpis en areas urbanas y periurbanas de dos
municipios, Promissao y Dracena, que son endémicos
para Leishmaniasis visceral en el estado de Sao Paulo,
Brasil. Durante un periodo exploratorio, un total de
962 trampas de emergencia de suelo fueron usadas
para investigar posibles microhabitats de criaderos
peridomiciliares tales como: pequefias hojas debajo de
arboles, gallineros, otros refugios de animales y restos
de materiales expuestos. Un total de 160 flebotomos
fueron colectadosy 148 (92.5%) fueron Lu. longipalpis.
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En Promissdo la proporcion de gallineros positivos
fue significativamente mayor que en hojas debajo de
arboles. Los gallineros presentaron la mas alta densidad
de Lu. longipalpis en ambos municipios: 17,29 y 5,71
especimenes por metro cuadrados muestreado en
Promissao y Dracena, respectivamente. Un patron de
distribucion espacial agregado fue identificado en las
trampas de emergencia localizadas en los gallineros.
Conclusion: Los resultados indican que los gallineros
son los criaderos preferenciales de Lu. longipalpis en
las areas del presente estudio. De esta manera, medidas
de control dirigidas a los estadios inmaduros en
gallineros podrian tener un gran efecto en la reduccion
del numero de adultos y consecuentemente en la tasa
de transmision de Leishmania (Leishmania) infantum
chagasi.
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El objetivo de este estudio fue investigar la
periodicidad de la incidencia de malaria producida por
Plasmodium vivax y P. falciparum durante los Gltimos
20 afios (1990-2010) en Venezuela. Adicionalmente,
se determino si las epidemias de esta enfermedad
se relacionaban con la variabilidad climatica local
y con las anomalias climaticas regionales tales
como la Oscilacion del sur “El Nifio” (ENSO). La
periodicidad de la malaria mostro ciclos Unicos que
variaron de acuerdo a la especie de parasito y a la
zona endémica bajo estudio. Los ciclos mostraron una
periodicidad de 2 a 6 afios. La variabilidad interanual
de los casos de malaria fue coherente con aquella del
ENSO, principalmente a las escalas comprendidas de
los 3-6 afios. Adicionalmente, los casos de malaria



se intensificaron aproximadamente 1 afio después de
este evento, enfatizando el papel de El Nifio sobre los
patrones epidémicos de la malaria. La lluvia medi6 en
el efecto del ENSO sobre la transmision de la malaria
a nivel local. Especificamente, las lluvias de fin de
estacion tuvieron un papel critico en la dindmica
temporal de Plasmodium. La relaciéon clima-malaria
fue compleja y heterogénea en el tiempo, variando en
intensidad de acuerdo a la zona de estudio y especie
de Plasmodium. Al identificar los ciclos temporales
de la malaria se ha dado un primer paso para la
identificacion de afios de mayor riesgo en Venezuela.
Los presentes resultados enfatizan la importancia de
analizar datos a gran resolucion espacial y temporal
a fin de entender con mayor claridad la dindmica de
transmision de la malaria
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Antecedentes: Las formas clinicas de las infecciones
por el virus dengue (DENV) varian desde las
leves, o moderadas (sin signos de alarma segun
las clasificacion actual), como la fiebre de dengue
(FD) hasta la severas (con signos de alarma segun
las clasificacion actual) como la fiebre hemorragica
del dengue (FHD) o el sindrome de choque por
dengue (SCD). Hasta hoy, se mantienen pobremente
caracterizados los cambios en le expresion génica del
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hospedador que ocurren temporalmente durante la
progresion de la enfermedad. De la misma manera se
desconocen los marcadores diagndsticos tempranos
de la FHD. Metodologia/Hallazgos principales: En
este estudio investigamos la expresion génica del
hospedador en una cohorte de sujetos infectado por
el DENV, diagnosticados clinicamente de padecer
FD (n=51) y FHD (n = 13) procedentes de Maracay,
Venezuela. Para ello, colectamos de estos sujetos
muestras consecutivas de sangre desde el momento
de su inclusion en el estudio hasta la fase afebril
temprana y luego una muestra puntual en la fase
convaleciente. Tomando como linea de base, la
expresion génica ocurrida en la fase convaleciente,
se pudo definir dos grupos distintos: 1) el grupo de
expresion génica “femprana’”’, que incluyo los genes
asociados a la inmunidad innata, al interferon tipo I, a
las sefiales mediadas por citoquinas, a la quimiotaxis
y a la activacion de complemento, los cuales
alcanzaron el pico de méaxima actividad entre los dias
0y 1y declinaron entre los dias 3 y 4; 2) el grupo de
expresion génica “tardia”, constituido por los genes
asociados a ciclo celular, que se activan a partir del
4to dia y alcanzan el pico maximo de actividad entre
el los dias 5 y 6. La activacion de los genes de la
respuesta inmunoldgica innata y adaptativa coincidid
con la desactivacion de los genes asociados con la
replicacion viral ocurrida entre los dias 0 y 3. Atn
mas, en comparacion con las pacientes de FD, los
de FHD tuvieron una menor expresion de los genes
asociados con el procesamiento y la presentacion
de antigenos, de los receptores de la clase II del
complejo de histocompatibilidad mayor (MHC class
II, por su abreviacion en ingles), células asesinas
naturales (NK, por su abreviacion en ingles) y la
activacion de células T. Estos resultados sugieren que
la inmunidad innata y adaptativa que ocurre en las
fases tempranas del dengue son vitales para suprimir
la replicacion del DENV y determinar el pronostico
de severidad de la enfermedad. Los marcadores
génicos de la FHD pudieron ser identificados desde el
primer dia de inicio de la enfermedad. Conclusiones/
Significado del estudio: La investigacion reveld un
cuadro amplio y dinamico de expresiones génicas
en los hospedadores infectados por el DENV. Tales
respuestas pueden ser comprendidas ahora como dos
fases distintivas con marcadores transcripcionales
tnicos. Estos marcadores de severidad identificados
entre los dias 1 y 3 de inicio del dengue pueden tener
aplicacion para el desarrollo de herramientas para el
diagndstico molecular temprano de la FHD.
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