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La esquistosomiasis es una enfermedad causada 
por platelmintos parásitos del género Schistosoma, 
cuyo diagnóstico tiene limitaciones, como la 
baja sensibilidad y especificidad de los métodos 
parasitológicos e inmunológicos, respectivamente. 
En el presente estudio, se llevó a cabo una técnica 
molecular que requería estandarización previa, 
la Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR) 
para la amplificación de una secuencia altamente 
repetitiva de 121 pb de Schistosoma mansoni. El 
ADN se extrajo de los huevos de S. mansoni por 
precipitación salina. Se estandarizaron diferentes 
condiciones para la técnica de PCR, incluida la 
concentración de reactivos y el ADN molde, la 
temperatura de hibridación y el número de ciclos, 
seguido de la determinación de la sensibilidad 
analítica y la especificidad de la técnica. Además, 
se utilizó la técnica de PCR estandarizada con ADN 
extraído, usando Chelex®100, a partir de muestras 
de sueros de pacientes con un inmunodiagnóstico 
de esquistosomiasis. Las condiciones óptimas para 

la PCR fueron MgCl2 2,5 mM, desoxinucleósido 
trifosfatos (dNTP) 150 µM, cebadores 0,4 µM, 
ADN polimerasa 0,75U, usando 35 ciclos y una 
temperatura de hibridación de 63ºC. La sensibilidad 
analítica de la PCR fue de 10 attogramos de ADN y 
la especificidad fue del 100%. La secuencia de ADN 
se detectó con éxito en los sueros de dos pacientes, lo 
que demuestra la transmisión de la esquistosomiasis, 
aunque baja, en la comunidad estudiada. La técnica 
de PCR estandarizada, utilizando cantidades menores 
de reactivos que en el protocolo original, es altamente 
sensible y específica para la detección de ADN de S. 
mansoni y podría ser una herramienta importante 
para el diagnóstico en áreas de baja endemicidad.
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Se realizó un estudio transversal para determinar 
la prevalencia y el rendimiento diagnóstico de 
microscopía y PCR en tiempo real (RT-PCR) para 
14 parásitos intestinales en una comunidad rural 
venezolana con una larga historia de infecciones 
parasitarias intestinales persistentes a pesar de la 
implementación de tratamientos anti-helmínticos. 
Un total de 228 participantes se incluyeron en 
este estudio. Se utilizó una RT-PCR múltiple para 
la detección de Dientamoeba fragilis, Giardia 
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intestinalis, Cryptosporidium sp. y una RT-
PCR para Entamoeba histolytica. Además, se 
realizó una PCR múltiple para la detección de 
Ascaris lumbricoides, Strongyloides stercoralis, 
Necator americanus y Ancylostoma duodenale. 
La combinación de microscopía-PCR reveló 
prevalencias de 49.3% para A. lumbricoides, 10.1% 
para N. americanus (no se detectó A. duodenale), 
2.0% para S. stercoralis, 40.4% para D. fragilis, 
35.1% para G. intestinalis y 7,9% para E. histolytica/
dispar. Se encontraron aumentos significativos en 
la prevalencia en la PCR frente a la microscopía 
para A. lumbricoides, G. intestinalis y D. fragilis. 
Otros parásitos detectados por microscopía sola 
fueron Trichuris trichiura (25.7%), Enterobius 
vermicularis (3.4%), Blastocystis sp. (65.8%), y 
Entamoeba coli no patógena (28.9%), Entamoeba 
hartmanni (12.3%), Endolimax nana (19.7%) 
e Iodamoeba bütschlii (7.5%). Se encontraron 
diferencias de prevalencia en la edad, pero no 
en el género, para A. lumbricoides, T. trichiura, 
G. intestinalis y E. histolytica/dispar. Las 
prevalencias persistentemente altas de helmintos 
intestinales están probablemente relacionadas 
con la alta contaminación fecal, como también se 
evidencia por las altas prevalencias de protozoos 
intestinales no patógenos. Estos resultados 
resaltan la importancia de utilizar técnicas 
de diagnóstico sensibles en combinación con 
microscopía para estimar mejor la prevalencia de 
parásitos intestinales, especialmente en el caso de 
los trofozoítos de D. fragilis, que se deterioran 
muy rápidamente y podrían pasar inadvertidos 
al microscopio. Además, se puede lograr la 
diferenciación entre E. histolytica patógena y E. 
dispar no patógena. Sin embargo, la microscopía 
sigue siendo una herramienta de diagnóstico 
importante ya que puede detectar otros parásitos 
intestinales para los cuales no hay PCR disponible
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Similaridades morfológicas entre especies de 
Anopheles estrechamente relacionadas que difieren 
en bionomía y transmission de malaria, representan 
un reto en entomología médica; por consiguiente, 
nuevas herramientas son evaluadas constatemente 
para buscar soluciones. Particularmente, en este 
trabajo, análisis de morfometría geométrica de 
la variación de la geometría del ala, basada en 
la identificación morfológica y molecular de 
especímenes, fue aplicada para la discriminación 
de 14 especies de Anopheles pertenecientes a los 
subgéneros Nyssorhynchus, Anopheles y Kerteszia. 
El código de barras del AND ayudó a la asignación 
de especies y el análisis de morfometría geométrica 
reveló diferencias en las formas de las alas no solo a 
nivel de subgénero sino también a nivel de especies. 
Cada subgénero presentó una tendecia particular en el 
tamaño del ala, posiblemente relacionado a la historia 
evolutiva de estos linajes. La forma del ala permitió 
la discriminación de especies, excepto para taxa 
estrechamente relacionados. Estos hallazgos resaltan 
la importancia de utilizar enfoques complementarios 
que involucrandatos morfológicos y moleculares para 
la identificación de especies de Anopheles.


