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Lasospechaderesistenciaalaartemisinaen Plasmodium
falciparum puede ser investigada mediante el examen
de polimorfismos del dominio propulsor Kelch
(PfK13). Se obtuvieron las secuencias de 98 muestras
de Guyana para PFK13 y otros marcadores genéticos
de resistencia. En cinco de estas muestras se evidencio
la presencia del alelo C580Y en el dominio propulsor
PFK13, con perfiles de microsatélites flanqueantes
diferentes a los observados en el Sudeste Asiatico.
Estos datos moleculares demuestran el surgimiento
independiente de la mutacion C580Y K13 en muestras
de Guyana, donde se han fijado alelos resistentes a
drogas previamente utilizadas. Por consiguiente, en
Guyana y paises vecinos, es fundamental continuar la
vigilancia molecular y la evaluacion periddica de la
eficacia terapéutica de tratamientos combinados con
artemisina.
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Las similitudes morfoldgicas entre especies
estrechamente relacionadas de Anopheles que
difieren en caracteristicas biologicas y en su papel
en la transmision de malaria representan un reto
en entomologia médica. Particularmente, en
este trabajo se aplicd un analisis de morfometria
geométrica, de la variacion en la geometria
alar, a especimenes identificados morfologica y
molecularmente, para evaluar su potencial para
la discriminacion de 14 especies de Anopheles
pertenecientes a los subgéneros Nyssorhynchus,
Anopheles 'y Kerteszia. El codigo de barras
genético (COI) permitiéo confirmar la asignacion
de especie, y la morfometria geométrica reveld
diferencias en la forma alar, no solo a nivel del
subgénero sino también, a nivel de especie. Cada
subgénero presentd una tendencia particular en el
tamafio alar, posiblemente relacionado a la historia
evolutiva de estos linajes. La forma alar permitié
la discriminacion de especies, excepto para
algunos taxones muy estrechamente relacionados.
Estos hallazgos resaltan la importancia de usar
aproximaciones complementarias, que involucren
datos morfoloégicos y moleculares, para la
discriminacion de especies de Anopheles.
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En Colombiay por varios aflos, la region de Uraba-Bajo
Cauca and Alto Sinu ha registrado, el mayor nimero
de casos de malaria en el pais. La incriminacion de
vectores de malaria y la caracterizacion de parametros
entomolodgicos permitiran un mejor entendimiento de
la dinamica de transmision de la malaria y el disefio
de estrategias de control vectorial efectivas para
esta region. Se realizé un estudio longitudinal entre
Noviembre de 2008 y Junio de 2010 para cuantificar
pardmetros entomologicos (abundancia y actividad
de picadura) y de transmision, incluyendo la tasa de
infeccion (TI) y la tasa de inoculaciéon entomologica
(TIE), para incriminar los vectores anofelinos
potenciales en tres localidades de una region endémica
importante de malaria en Colombia, El Uraba-Bajo
Cauca y Alto Sint: La Capilla, Juan José¢ y El Loro.
En total, se colectaron 5316 mosquitos anofelinos, que
representaron siete especies. Anopheles nuneztovari
(69,5%) y Anopheles darlingi (22,2%) fueron las
especies mas abundantes, seguidos por Anophelesps
eudopunctipennis (4,5%), Anopheles albitarsis s.l.
(2%), Anopheles triannulatus linaje del noroccidente,
Anopheles punctimacula 'y Anopheles argyritarsis
(<1%, cada uno). Se detectaron tres especies infectadas
naturalmente con Plasmodium vivax, An. nuneztovari,
An. darlingi (TIs<1%) and 4n. triannulatus (T1=1.5%).
Las TIE anuales para estas especies estuvieron en
un rango de 3,5 a 4,9 picaduras infectivas por afo.
Estos resultados indican que An. nuneztovari y An.
darlingi continian siendo los vectores de malaria mas
importantes en esta region. Anopheles triannulatus,
una especie de importancia local en otros paises de
Surameérica fue encontrado infectado naturalmente con
Plasmodium vivax VK247; por lo cual, debe realizarse
trabajo adicional para entender si esta especie tiene un
rol en la transmision de la malaria en esta region.
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Introduccion: Los mosquitos del género Anopheles
son los vectores de la malaria, una de las mas
importantes enfermedades infecciosas en los tropicos.
Se han descrito mas de 500 especies de Anopheles
en el mundo, y mas de 30 son consideradas como un
problema de salud publica. En Honduras es escasa la
informacién disponible sobre la distribucion de los
anofelinos y su diversidad genética. Este estudio tuvo
como proposito describir la distribucion y la diversidad
genética de los mosquitos Anopheles en Honduras.
Meétodos: Se capturaron los mosquitos en 8 localidades
de 5 departamentos endémicos para malaria durante
2019. Se utilizaron dos métodos de colecta. Mosquitos
adultos fueron capturados en exteriores usando trampas
de luz tipo CDC y mediante aspiracion de mosquitos
en reposo. La identificacion morfoldgica fue realizada
mediante claves taxonomicas. Los analisis genéticos
incluyeron la secuenciacion de una region parcial
del gen citocromo oxidasa I (COI) y del segundo
espaciador ribosomal (ITS2). Resultados: Un total de
1320 anofelinos fueron colectados e identificados. Se
identificaron siete especies de Anopheles. La especie
mas abundante y mas ampliamente distribuida fue
Anopheles albimanus (74.02%). Para confirmar la
identificacion morfologica de los especimenes, 175
y 122 secuencias fueron obtenidas de COI e ITS2,
respectivamente. Ambos marcadores confirmaron
la identificacion morfoldgica. COI revel6 mayor
diversidad nucleotidica que ITS2 en todas las especies.
Se observo alta diversidad genética en las poblaciones
de An. albimanus, mientras que An. darlingi mostrd
ser una poblacion altamente homogénea. Los analisis
filogenéticos mostraron patrones de agrupamiento en
An. darlingi y An. neivai, con relacion a especimenes
de Sudamérica. En este estudio se reportan unevas
secuencias para An. crucians, An. vestitipennis y An.
neivai. Conclusiones: Reportamos la distribucion y
la diversidad genética de las especies de Anopheles
en areas con transmision endémica de malaria en
Honduras. De acuerdo con nuestros resultados, ambos
enfoques, taxonomico y molecular, son herramientas
utiles para identificar mosquitos anofelinos. Sin
embargo, ambos marcadores moleculares difieren
en su capacidad de detectar diversidad genética
intraespecifica. Estos resultados proveen informacion
para comprender mejor la distribucion de los vectores
de malaria en Honduras.
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