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Hay evidencia que demuestra que los procesos 
migratorios alteran la dinámica de las enfermedades 
infecciosas, representando un reto para la salud 
pública en una escala local e internacional. Tras la 
llegada de un grupo de 122 estudiantes africanos 
asintomáticos a Venezuela para un programa de 
intercambio académico, se realizó un tamizaje de 8 
enfermedades parasitarias. Se planteó determinar la 
presencia de estas enfermedades, a través del uso de 
métodos parasitológicos, ELISA, pruebas rápidas 
inmunocromatográficas y MABA (Multiple Antigen 
Blot Assay). Seis estudiantes resultaron positivos 
para una esquistosomiasis activa y 1 se encontraba 
infectado con Plasmodiumfalciparum. Usando 
ELISA como la prueba de referencia estándar, un 
total de 13 individuos fueron seropositivos para 
toxoplasmosis, 7 para amebiasis, 3 para hidatidosis y 
2 para cisticercosis. Ninguno presentó seropositividad 
para tripanosomiasis y fascioliasis, según ELISA. La 
introducción de individuos infectados al país pudiera 
representar una amenaza para la salud pública, por 
lo que surge la necesidad de realizar protocolos de 
tamizaje para poblaciones asintomáticas con planes 
de permanecer en Venezuela. En el marco de estos 
resultados, se realizan recomendaciones con respecto 
a la evaluación integral para inmigrantes.
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Las enfermedades transmitidas por vector 
condicionan alrededor del 17% de la carga mundial 
estimada de enfermedades infecciosas. En América, 
el dengue, chikunguña y zika constituyen un 
potencial riesgo epidemiológico debido al reciente 
incremento de casos, complicaciones y gravedad. 
Es de interés en salud pública la co-circulación de 
las tres enfermedades debido a la transmisión por 
el mismo vector así como el aumento en el número 
de casos de microcefalia relacionado al virus 
del Zika, artropatías crónicas post chikunguña 
y dengue grave. Por ello, es de importancia para 
los clínicos conocer las diversas presentaciones 
clínicas y los métodos de laboratorio para realizar 
el diagnóstico diferencial, instituir el tratamiento 
oportuno y prevenir las complicaciones asociadas.
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Los perros domésticos se consideran hospedadores 
reservorios de varios parásitos transmitidos por 
vectores. Este estudio tuvo como objetivo evaluar el 
papel de los perros domésticos como hospedadores 
para Trypanosoma cruzi, Trypanosoma evansi y 
Leishmanias pp. como único agente y co-infecciones 
en el asentamiento de Urucum, cerca de la frontera 
entre Brasil y Bolivia. Adicionalmente, evaluamos 
la participación de mamíferos salvajes en el 
mantenimiento de estos parásitos en el área de estudio. 
Se tomaron muestras de sangre de perros (n = 62) y 
seis especies de mamíferos silvestres (n = 36) en julio y 
agosto de 2015. Las infecciones se evaluaron mediante 
pruebas parasitológicas, serológicas y moleculares. 
Se realizó examen clínico de perros. y se notaron sus 
hábitos alimenticios. En general, el 87% (54/62) de 
los perros muestreados fueron positivos para al menos 
un tripanosomátido, con una sola especie (n = 9) y 
en coinfecciones (n = 45). Encontramos que el 76% 
de los perros fueron positivos para T. cruzi, cuatro de 
ellos mostraron altas parasitemias demostradas por 
hemocultivo, incluyendo una cepa tipo TcI , dos TcIII y 
una TcIII/TcV.  Alrededor del 73% (45/62) de los perros 
fueron positivos para T. evansi, tres con parasitemias 
altas según lo visto por la técnica de centrifugación de 
microhematocrito. De los perros muestreados, el 50% 
(31/62) fue positivo para Leishmania spp. por PCR o 
serología. Encontramos una influencia positiva de (i) 
T. evansi sobre palidez mucosa, (ii) coinfección por T. 
cruzi y Leishmania con onicogrifosis, y (iii) todos los 
parásitos a lesiones de piel de los perros muestreados. 
Por último, se alimentan de mamíferos salvajes tuvo 
una influencia positiva en la infección en perros por 
Leishmania spp. Encontramos que 28% (5/18) del 
coatiNasuanasua estaba coinfectado por los tres 
tripanosamátidos, lo que demuestra que podría jugar

Vol. LIX, Nº 1; Enero-Julio, 2019

un papel clave en el mantenimiento de estos parásitos. 
Nuestros resultados mostraron la importancia de la 
región deUrucum como punto de acceso para T. cruzi, 
T. evansi y Leishmania spp. y demostraron que los
perros pueden ser considerados como hospedadores
incidentales.
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Introducción.Balamuthiamandrillaris es una ameba 
de vida libre que causa una enfermedad rara, casi 
siempre mortal en humanos y animales en todo el 
mundo. B.mandrillaris ha sido aislada del suelo, 
polvo y agua. La entrada inicial de Balamuthia.
en el cuerpo es probablemente a través de la piel 
o pulmones. Hasta la fecha, solo se han publicado
informes de casos individuales y pequeñas series
de casos. Métodos. Los Centros para el Control
y la Prevención de Enfermedades (CDC, por sus
siglas en inglés) mantienen un registro de amebas
de vida libre (FLA, por sus siglas en inglés) y
laboratorio. Para ser inscrito en el registro, un
caso por Balamuthia debe ser confirmado por
laboratorio. Se utilizaron varias fuentes para
completar las entradas en el registro, incluidos los
formularios de informes de casos, los resultados
de laboratorio de los CDC, los informes de casos
publicados y la información de los medios.
Se utilizó el software SAS © versión 9.3 para
calcular estadísticas descriptivas y frecuencias.
Resultados. Se identificaron 109 informes de
casos de enfermedad por Balamuthia entre 1974 y
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2016. La mayoría (99%) tenía encefalitis. La edad 
mediana fue de 36 años (rango 4 meses a 91 años). 
Los varones representaron el 68% de los casos de 
pacientes. California tuvo el mayor número de 
informes de casos, seguidos por Texas y Arizona. 
Los hispanos constituyeron el 55% para aquellos 
con etnicidad documentada. La exposición al suelo 
era comúnmente reportado. Entre aquellos con 
un resultado conocido, el 90% de los pacientes 
fallecieron. Conclusiones. La enfermedad por 
Balamuthia en los Estados Unidos se caracteriza 
por una encefalitis altamente mortal que afecta 
a pacientes de todas las edades. Los hispanos 
fueron afectados de manera desproporcionada. 
La región suroeste de los Estados Unidos reportó 
la mayoría de los casos. Conocimiento clínico 
de Balamuthia como causa de encefalitis puede 
llevar a un diagnóstico más temprano y al inicio 
del tratamiento, lo que se traduce en mejores 
resultados. 
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La presencia de amebas de vida libre de los 
géneros Naegleria, Acanthamoeba. yBalamuthia 
, que contienen especies patógenas para humanos 
y animales, se ha demostrado varias veces y en 
diferentes ambientes acuáticos naturales en el 
noroeste de México. Con el objetivo de continuar 

la adición al conocimiento sobre inmunología de 
amebas patógenas de vida libre, se estudiaron 
118 sueros de niños y adolescentes, que viven en 
tres aldeas. Se analizó por duplicado la respuesta 
humoral de IgG contra B.mandrillaris, N.fowleri. 
yAcanthamoebasp. genotipo T4 a títulos 1:100 
y 1:500, mediante inmunoensayo enzimático 
(ELISA). Las edades de niños y adolescentes 
oscilaron entre los 5 y los 16 años con una media de 
9 años, 55% varones. Todos los sueros analizados 
fueron positivos para la dilución 1:100, y en los 
resultados obtenidos con la dilución 1:500, 116 de 
118 (98,3%) fueron seropositivos para N.fowleri, 
101 de 118 (85,6%) fueron seropositivos para 
Acanthamoebasp. genotipo T4, y 43 de 118 (36,4%) 
fueron seropositivos para B.mandrillaris. El 
análisis estadístico mostró diferentes distribuciones 
entre las tres comunidades y para las tres especies 
de amebas patógenas de vida libre, incluida la 
edad. Células lisadas y completas utilizadas como 
antígenos de Balamuthia dieron diferencias en la 
seropositividad. 
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La tripanosomiasis americana y la leishmaniasis 
son enfermedades causadas por protozoos de la 
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familia Trypanosomatidae. En Venezuela, aunque 
coinciden varios focos endémicos de ambas 
enfermedades, no hay informes de coinfección 
en mamíferos. Se realizó diagnóstico molecular 
de la coinfección T. cruzi-Leishmania spp. en 527 
muestras de sangre recogidas en papel de filtro de 
varias especies de mamíferos (Canisfamiliaris, 
Equus asinus, Didelphis marsupialis, Equus mulus, 
Rattus rattus, Equus caballus, Artibeus fraterculus, 
Felis catus, Sus scrofa, Bosta urus, Capra hircus y 
Sciurus granatensis) de los estados Cojedes, Aragua, 
Anzoátegui, Guárico, Miranda y Distrito Capital. 
La infección por T. cruzi se determinó mediante 
la amplificación de ADN de los minicírculos de 
kinetoplasto (kADN) y ADN satélite (sDNA) 
por PCR. La infección por Leishmania spp. fue 
detectada por PCR anidada de Leishmania (Ln-PCR) 
y ADN ribosomal espaciador transcrito interno 1 
PCR (ITS1-PCR). El porcentaje de infección por T. 
cruzi fue del 23,5%, por Leishmania spp. 12,9% y 
la coinfección fue del 5,7%. D. marsupialis fue la 
especie con mayor porcentaje de infección por cada 
parasitosis (T. cruzi 34,3%, Leishmania spp. 20,0%) 
y coinfección (14,3%). Anzoátegui fue el estado 
con el mayor porcentaje de infección por cada 
parasitosis (T. cruzi 64,9%, Leishmania spp. 64,9%) 
y coinfección (43,2%). Se determinó infecciones en 
especies no reportadas como reservorios naturales 
de T. cruzi (E. asinus y E. mulus) y de Leishmania 
spp. (E. mulus y S. scrofa). La coinfección fue un 
fenómeno frecuente en mamíferos en varias zonas 
coendémicas evaluadas.
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Un diagnóstico basado en microscopía es el 
estándar de oro para la detección e identificación de 
parásitos de la malaria en la sangre de un paciente. 
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Sin embargo, la detección de casos que involucran 
un bajo número de parásitos y la diferenciación de 
especies a veces requiere un experto microscopista. 
Aunque ya se sabe que los métodos de diagnóstico 
basados en PCR son herramientas muy poderosas, 
el tiempo requerido para aplicar tales métodos son 
aún más largos en comparación con la observación 
microscópica tradicional. Así, las mejoras a los 
sistemas de PCR son buscados para facilitar la 
detección más rápida y precisa de los parásitos 
de la malaria humana Plasmodium falciparum, P. 
vivax, P. ovale y P. malariae, así como P. knowlesi, 
que es un parásito de la malaria del simio que 
actualmente se distribuye ampliamente en el 
sudeste asiático. Se realizó una PCR anidada que se 
dirige a los genes de la subunidad pequeña de ARN 
ribosomal de los parásitos de la malaria  utilizando 
una “enzima de PCR rápida”. En la primera PCR, 
se utilizaron cebadores universales para todas 
las especies de parásitos. En la segunda PCR, se 
utilizaron cebadores específicos internos, que 
apuntaban secuencias de P. falciparum, P. vivax, 
P. ovale, P. malariae y P. knowlesi. El tiempo de
reacción de PCR se redujo con el uso de la “enzima
de PCR rápida”, con solo 65 minutos requeridos
para realizar la primera y la segunda PCR. Los
primers específicos solo reaccionaron con las
secuencias blanco de las especies de parásito
y nunca reaccionaron de forma cruzada con
secuencias de otras especies bajo las condiciones
de PCR definidas. Los diagnósticos de 36 muestras
clínicas que se obtuvieron utilizando este nuevo
sistema de PCR fueron altamente consistentes con
los diagnósticos microscópicos.
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Las infecciones representan una de las principales 
causas de muerte en todo el mundo en desarrollo. 
Esto se debe principalmente a la emergencia de 
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nuevos agentes infecciosos y, más específicamente, 
debido a la aparición de resistencia antimicrobiana. 
Con el tiempo, las bacterias se han vuelto más 
inteligentes y, junto con ello, el uso masivo e 
imprudente de los antibióticos en la práctica 
clínica han resultado en la resistencia de las 
bacterias a los agentes antimicrobianos. La 
resistencia antimicrobiana es reconocida como 
un problema importante en el tratamiento de 
infecciones microbianas. Los mecanismos 
de resistencia bioquímica utilizados por las 
bacterias incluyen los siguientes: inactivación de 

antibióticos, modificación del blanco, alteración de 
la permeabilidad y “bypass” de la vía metabólica. 
La determinación de resistencia bacteriana a los 
antibióticos de todas las clases (fenotipos) y las 
mutaciones que son responsables de la resistencia a 
los antibióticos (análisis genético) es útil. La mejor 
comprensión de los mecanismos de la resistencia 
a los antibióticos ayudará a los clínicos en cuanto 
al uso de antibióticos en diferentes situaciones. 
Esta revisión discute el mecanismo de acción y el 
desarrollo de la resistencia en los antimicrobianos 
de uso común. 


