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RESUMEN 

Los objetivos de la presente tesis fueron: 1) caracterizar la comunidad de 

culícidos en dos tipos de ambientes con diferente grado de modificación antrópica 

de la ciudad de Resistencia; 2) describir los patrones de actividad temporal de las 

especies halladas y su asociación con las variables ambientales; 3) detectar Flavivirus 

en mosquitos con especial atención a las especies del género Culex, subgénero 

Culex y 4) describir los patrones espacio-temporal de estos virus en los dos 

ambientes estudiados.  

De manera estacional desde otoño 2013 hasta primavera 2015, en tres sitios, 

dos de ellos en el ambiente urbano (Vialidad y Regimiento) y uno en el ambiente 

semiurbano (Monte Alto), se realizaron muestreos de mosquitos adultos, utilizando 

trampas de luz tipo CDC adicionadas con CO2. El análisis de la composición de la 

comunidad de culícidos permitió, por un lado, evidenciar la presencia de especies 

como Culex quinquefasciatus y Aedes aegypti, implicadas en la trasmisión de 

Flavivirus entre ellos virus Saint Louis Encephalitis (SLEV) y virus Dengue. Se observó 

una mayor diversidad y riqueza de especies de Culicidae en el ambiente 

semiurbano. En este sentido este ambiente podría jugar un rol importante en el 

mantenimiento de redes enzoóticos de mantenimiento para diversos arbovirus 

desde donde se pueden introducir y transmitir varios arbovirus a humanos y 

animales hacia el hábitat antrópico. Asimismo, uno de los sitios urbanos fue muy 

similar en cuanto a la abundancia y riqueza de especies con el ambiente 

semiurbano. Esto es de particular interés, debido a que este se encuentra inmerso 
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dentro de la trama urbana de la ciudad implicando mayor posibilidad de contacto 

entre diferentes vectores y hospedadores amplificadores y finales. El otro sitio 

dentro del ambiente urbano presentó la menor riqueza y diversidad de especies de 

Culicidae. Así el ambiente urbano se presenta muy heterogéneo con sitios con 

características particulares cada uno de ellos que se reflejan en las comunidades de 

mosquitos y que no pueden ser analizados como un todo igual. Estas diferencias 

también podrían expresarse en la presencia y actividad de los posibles virus de 

importancia sanitaria presentes y su dinámica estacional. En cuanto al análisis en las 

variaciones estacionales de las abundancias de los culícidos, en general estuvieron 

concentradas en las estaciones cálidas y con mayores precipitaciones, 

principalmente durante el verano. Los mosquitos del género Culex fueron más 

abundantes en primavera, siendo el subgénero Culex el mejor representado en 

cuanto a riqueza de especies y abundancia de individuos. Culex quinquefasciatus 

fue hallado casi con exclusividad en el ambiente urbano, a lo largo de todo el 

período de estudio. Aedes aegypti fue más abundante en otoño y primavera y se 

halló con mayor abundancia en el sitio urbano con mayor perturbación antrópica. 

Culex bidens/interfor fue hallada a lo largo de todo el período de muestreo en los 

tres sitios y es una especie también de interés sanitario por haberse hallada 

infectada en zonas templadas de Argentina con SLEV y recientes trabajos han 

corroborado su competencia vectorial en la transmisión del mismo virus.  

Un busca de infección natural en mosquitos de importancia para la salud, se 

procesaron pools de especies de los géneros Culex (Culex) y Aedes aegypti. Fueron 
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detectados e identificados Flavivirus pertenecientes a dos grupos ecológicos, los 

Flavivirus específicos de insectos (ISF) y Flavivirus trasmitidos por mosquitos (MBV).  

Respecto a los virus ISF, 6 especies de mosquitos del género Culex 

subgénero Culex se detectaron infectadas naturalmente con Culex Flavivirus (CXFV) 

y los mosquitos Ae. aegypti con el virus Cell Fusing Agent (CFAV). La mayor 

actividad viral de los CXFV ocurrió en otoño del año 2014 en ambos ambientes. La 

especie Cx. coronator estuvo presente únicamente en el ambiente semiurbano y 

fue la especie que presentó la mayor actividad viral. Culex eduardoi y Cx. maxi 

presentaron mayor actividad viral en al ambiente semiurbano y Cx. bidens y Cx. 

chidesteri en el ambiente urbano. Culex quinquefasciatus registró actividad viral 

únicamente en el ambiente urbano. Poco se conoce sobre las posibles implicancias 

de la presencia de estos virus en la transmisión de los MBV. Asimismo, no hay 

estudios excepto el de nuestro grupo de trabajo sobre sus patrones espaciales o 

estacionales en Argentina, por lo que los resultados aquí presentados constituyen 

uno de los primeros aportes en ese sentido, lo que puede constituir un aporte más 

en su posible participación en los mecanismos de transmisión. 

En relación a SLEV, un pool de la especie Cx. eduardoi colectado durante la 

primavera del primer periodo en el ambiente urbano dio positivo, con una Tasa 

Mínima de Infección de 0,03. Esta especie no ha sido hallada naturalmente infectada 

con SLEV en Argentina por lo que el presente estudio representa el primer registro 

de infección natural con este virus en el país. El patrón de distribución temporal y 

espacial de SLEV observado para otras regiones de Argentina como la templada 
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con múltiples introducciones del virus con sus variantes genotípicas, desde zonas 

periurbanas hacia zonas urbanas, podría presentarse también aquí en la región 

subtropical como la nuestra, ya que el pool positivo de SLEV sólo se detectó en la 

primavera del 2013 y luego no fue detectado en los años subsiguientes, indicando 

una posible dinámica de introducción-extinción en el área de estudio desde un sitio 

a otro. 
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GÉNERO FLAVIVIRUS 

El género Flavivirus está compuesto por más de 50 especies virales de las 

cuales más de 40 son causal de enfermedades en humanos. El género también 

incluye un número grande y creciente de especies no clasificadas o “tentativas” 

(Moureau et al., 2015). Junto con los géneros Pestivirus, Hepacivirus y Pegivirus 

conforman la familia Flaviviridae (Genus: Flavivirus - Flaviviridae - Positive-sense 

RNA Viruses - International Committee on Taxonomy of Viruses (ICTV), n.d.) 

Estructura Viral 

Morfología 

Las partículas de los Flavivirus son pequeñas, de aproximadamente 50nm de 

diámetro y de forma típicamente esférica. Contienen un núcleo electrodenso de 

30nm, rodeado por una envoltura lipídica modificada por la inserción de 2 

glicoproteínas virales integrales de membrana: la proteína E (envoltura) y la proteína 

M (membrana). 

 

 

 

Figura 1: Reconstrucciones microscópicas tridimensionales crioelectrónicas de partículas inmaduras (izquierda) y maduras 

(derecha) de un aislamiento del virus del dengue (cortesía de M. Rossmann). Se muestra una representación de la 

superficie del virus del dengue inmaduro con una resolución de 12.5 A (izquierda) y una DENV madura con una resolución 

de 10 A (derecha). Los virus se representan a escala, pero no coloreados a escala. Los triángulos delinean una unidad 

icosaédrica. 

https://talk.ictvonline.org/cfs-file.ashx/__key/communityserver-wikis-components-files/00-00-00-00-32/f86_2D00_01_2D00_9780123846846.png
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Ácido nucleico  

El genoma de los Flavivirus consiste en una cadena simple positiva de ARN, 

no segmentado, de aproximadamente 9,2-11 kb. El extremo 5' del genoma posee 

un capuchón de tipo I (m-7GpppAmp) donde el nucleótido A es seguido por un 

nucleótido G altamente conservado. Los extremos 3' carecen de un tramo terminal 

de poli (A) y terminan con el dinucleótido CU conservado. 

Carbohidratos, lípidos y proteínas 

La composición y estructura de los carbohidratos dependen de la célula 

hospedador (vertebrado o artrópodo). Los viriones contienen aproximadamente 9% 

de carbohidratos en peso (glicolípidos, glicoproteínas). 

Los lípidos de los viriones derivan de las membranas de la célula 

hospedadora y conforman aproximadamente el 17% (en peso) de los viriones. 

Las proteínas virales se producen como resultado de la traducción de una 

única poliproteína de más de 3.000 aminoácidos de longitud, que se escinde 

mediante una combinación de proteasas virales y del hospedador. 

Las proteínas estructurales están codificadas en la porción N-terminal de la 

poliproteína y son tres: (i) proteína de la cápside (C), (ii) dos proteínas virales 

asociadas a la membrana, (prM) en viriones inmaduros y (M) en viriones maduros, 

y (iii) una glicoproteína de la envoltura (E). Las proteínas no estructurales (NS) son 

siete (NS1, NS2A-NS2B, NS3, NS4A-NS4B, NS5), y son las encargadas de regular la 

transcripción y replicación viral como también podrían interactuar directamente con 

proteínas de la célula hospedadora para modular la respuesta frente a la infección 
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(Lindenbach et al., 2007). Sin embargo, es poco lo que se conoce sobre las 

interacciones entre ellas y las proteínas de la célula hospedadora que podrían 

requerirse para la formación de complejos activos de replicación de ARN viral. 

 

 

La función de cada una de las proteínas tanto estructurales como no 

estructurales (Fernandez-Garcia et al., 2009; Lindenbach et al., 2007) se detalla en 

la siguiente tabla (Tabla 1): 

 Nombre kDa Características Función viral 

Proteínas 

estructurales 

C 9-12 Alta proporción de 

aminoácidos básicos 

Nucleocápside 

prM 18-

20 

Glicosilada plegamiento, asociación a 

la membrana y ensamblaje 

de la proteína E M 8 No glicosilada 

E 53-

54 

Altamente 

conservada 

Unión a los receptores, 

fusión con las membranas 

celulares. 

Proteínas no 

estructurales 

NS1 42-

50 

Dos o tres sitios de 

N-glicosilación 

Replicación, patogénesis, 

inmunoevasión.  

NS2 A 18-

22 

Bajo nivel de 

conservación. 

Carácter hidrofóbico. 

Coordinar el ensamblaje, 

replicación del ARN.  

NS2 B 13-15 Bajo nivel de 

conservación 

Co-factor de NS3 serin-

proteasa. 

NH2 PROT Mtase RdRP COOH

C E NS1 NS2 A NS2 B NS4 A NS4 B

PROT

pr M 2Aα NS3 escindida

≈ 3400 aa

Genes Estructurales Genes no estructurales

prM NS3 NS5

HEL

Figura 2: Expresión y estrategia de procesamiento de la poliproteína de Flavivirus. Los sitios de escisión de la serin-

proteasa viral están indicados con flechas. El triángulo y los rombos indican los sitios de escisión con la peptidasa señal 

y furina o una enzima del hospedador. Además, los dominios en la NS3 de serin-proteasa (PROT) y la helicasa (HEL) y 

la metiltrasferasa (MTasa) y la ARN polimerasa dependiente de ARN (RdRP) (Lindenbachet. al., 2003) 
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NS3 67-

70 

Asociada a la 

membrana y 

altamente 

conservada 

Serin-proteasa, helicasa, 

replicación ARN-

trifosfatasa. 

NS4 A 16,0-

16,4 

Bajo nivel de 

conservación 

Replicación, ensamblaje, 

inducción de 

reordenamientos de 

membrana.  

NS4B 27-

28 

Bajo nivel de 

conservación 

Ensamblaje.  

NS5 104-

106 

Altamente 

conservada.  

Metiltransferasa, ARN-

polimerasa dependiente de 

ARN (RdRp) 

Replicación viral y traducción del genoma 

Los Flavivirus se internalizan por endocitosis mediada por receptor (Figura 3, 1) 

y se transportan en vesículas lisosomales, donde el ambiente ácido induce la fusión 

(Figura 3, 2) entre el virus y la membrana vesicular, lo que produce la liberación de 

la nucleocápside viral al citoplasma, una vez allí el genoma viral es leído como un 

único ARN mensajero (Figura3, 3). La traducción del ARN viral es seguida por el 

procesamiento de la poliproteína resultante, las proteínas codificadas por el virus y 

por la célula hospedadora (Figura 3, 4). Los sitios de escisión y la topología de las 

proteínas estructurales (en verde) y no estructurales (NS) (en rojo) en la membrana 

del retículo endoplásmico (RE) se ilustran esquemáticamente (Figura 3, 4). Después 

de la traducción, se ensambla el complejo de replicación y se asocia a membranas 

inducidas por virus donde tiene lugar la replicación viral (Figura 3, 5). El complejo 

de replicación comienza a transcribir la plantilla de ARN (+) en ARN (-), que luego 

sirve como plantilla para la nueva síntesis de ARN (+). Las cadenas de ARN de 
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progenie (+) pueden iniciar un nuevo ciclo de traducción o ensamblarse en viriones 

(Figura 3, 6). El empaquetamiento se produce en la superficie del RE, seguido de la 

gemación de las proteínas estructurales y del ARN recién sintetizado en el lumen 

del RE. Los viriones inmaduros resultantes se transportan a la región trans-Golgi 

donde la división de prM a M mediada por furina genera partículas infecciosas 

maduras (Figura 3, 7) que se liberan por exocitosis (Figura 3, 8) (Fernandez-Garcia 

et al., 2009). 

 

 

 

 

Figura 3: Infección y replicación de los Flavivirus en la célula hospedadora (Fernandez-Garciaet. al., 2009) 
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TAXONOMÍA DEL GÉNERO 

Los Flavivirus se caracterizan por ser un grupo muy diverso con redes de 

mantenimiento y transmisión variadas, complejas y poco conocidas. Presentan una 

distribución global y una alta carga de morbilidad humana (Coffey et al., 2013; 

Gubler, 2002). Esta notable diversidad está asociada al genoma de ARN, lo que le 

otorga una amplia variabilidad genética, adaptación a mecanismos complejos de 

patogénesis y amplitud en las asociaciones con vectores y hospedadores. Esto ha 

tenido una profunda y duradera influencia en el desarrollo de la investigación 

virológica y, más específicamente, en la taxonomía y la filogeografía que se actualiza 

constantemente para reflejar los virus recién identificados y los avances en los 

métodos analíticos debido a la implicancia que tienen en la salud y en la economía 

(Moureau et al., 2015). 

El género Flavivirus, es posible dividirlo en grupos ecológicos: (i) Flavivirus 

transmitidos por mosquitos o MBF (del inglés “Mosquito Borne Flavivirus”) que 

infectan una variedad de hospedadores vertebrados a través de picaduras de 

mosquitos (ii) Flavivirus transmitidos por garrapatas o TBF (del inglés “Tick Borne 

Flavivirus”), estos dos grupos son arbovirus (del inglés ARtropod BORne VIRUS); (iii) 

virus con vector desconocido o NKVF (del inglés “No Know Vector Flavivirus”) son 

virus zoonóticos transmitidos entre roedores o murciélagos sin artrópodo vector 

conocido; y (iv) virus específicos de insectos o ISF (del inglés “Insect Specific 

Flavivirus”) son los Flavivirus de insectos, capaces de replicar únicamente en células 

de artrópodos (Lobo et al., 2009; Simmonds et al., 2017). 
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FLAVIVIRUS TRANSMITIDOS POR MOSQUITOS (MBF). 

Estos Flavivirus se caracterizan por tener un ciclo biológico que involucra dos 

hospedadores muy diferentes, el vector invertebrado (mosquito en este caso) y 

algún hospedador vertebrado, estos pueden ser aves, roedores, humanos y 

primates no-humanos. Juntos, estos dos hospedadores constituyen el reservorio del 

virus (Kramer, 2016). Las interacciones entre virus, vector y hospedador son 

complejas y dinámicas y se ven afectadas por una diversidad de factores asociados 

a la cepa viral, genética vectorial, susceptibilidad del hospedador, temperatura, 

precipitación, uso del suelo humano (Ciota et al., 2010; Forrester et al., 2014; 

Forrester et al., 2014). 

La transmisión de los Flavivirus a hospedadores vertebrados ocurre 

principalmente por la picadura de mosquitos infectados a través de la saliva (Kenney 

et al., 2014). Otros virus que pertenecen a las familias Togaviridae, Bunyaviridae, 

Reoviridae y Rhabdoviridae también son transmitidos por mosquitos y otros 

artrópodos infectados, como culicoides, garrapatas y flebótomos. Juntos 

conforman el grupo ecológico de los arbovirus (Arthopod- Borne-Virus) (Gubler, 

2002; Kenney et al., 2014). 

 

Infección por Flavivirus en mosquitos 

Transmisión biológica 

La infección de los mosquitos con Flavivirus ocurre por vía oral mientras se 

alimenta de la sangre del vertebrado virémico, sólo los hospedadores vertebrados 
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que manifiestan una carga viral superior al umbral mínimo de infección pueden 

contribuir al ciclo de transmisión (Weaver, 1997), el vector transmite el virus a un 

hospedador susceptible por la misma vía (inoculando saliva infectada). Este 

mecanismo de transmisión es denominada transmisión vectorial, y se caracteriza 

por la replicación del virus en las células de los tejidos del mosquito antes de la 

transmisión. 

 

 

  

Figura 4: Diagrama de la anatomía del mosquito indicando las diferentes barreras de infección, diseminación y 

transmisión. Panel 1: epitelio del intestino medio (a) virus se mueve del lado apical al lado basolateral de la célula epitelial; 

(b) sección sagital del intestino medio. Panel 2: infección de las glándulas salivares (a) vista lateral que demuestra la 

exposición de partículas virales a las glándulas salivales del lado basal (b) plano sagital que demuestra el paso del virus 

desde la región basal a la apical de las células de la glándula salival hacia el conducto de la glándula salival. Panel 3: 

infección viral de tejido ovárico para la transmisión vertical potencial. Abreviaturas: DD divertículo dorsal; HC hemocele; 

MT túbulos de Malpighi; VD divertículo ventral (Kenney et. al., 2014). 
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Para que la trasmisión biológica ocurra, el virus debe poder superar el paso 

de una serie de barreras físicas y fisiológicas en el mosquito (competencia vectorial). 

Durante la alimentación con sangre infectada, el virus en el intestino medio del 

mosquito, debe infectar el epitelio intestinal y replicarse (Figura 4, 1A). Luego debe 

superar la barrera física de la lámina basal (Figura 4, 1B) y dirigirse por medio de la 

hemolinfa a las glándulas salivales (Figura 4, 2A), donde se replica y acumula, 

transmitiéndose hacia otros hospedadores mediante la inoculación de saliva 

infectada con la próxima alimentación sanguínea de la hembra infectada (Figura 4, 

2B) (Kenney et al., 2014). 

Múltiples factores pueden influir fuertemente sobre la competencia vectorial. 

Estos factores son propios del mosquito o “factores intrínsecos del vector” e 

incluyen la composición genética de la población del mosquito (Reisen et al., 2008), 

la microbiota intestinal característica, entre otros. Sin embargo, el rol como vector 

de una especie particular de mosquito en la transmisión de un patógeno en un 

contexto ecoepidemiológico concreto está influenciado por otros factores como el 

patrón alimenticio del artrópodo, longevidad de las hembras, abundancia 

poblacional y la competencia vectorial. Por lo tanto, "el efecto combinado de todos 

los factores fisiológicos, ecológicos y ambientales relacionados con el vector, el 

hospedador y el virus, que determinarán la capacidad de una especie de mosquito 

dada para actuar como un vector competente para un virus en particular" se define 

como capacidad vectorial (Garrett-Jones 1964; Hardy et al., 1983). 
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Otras vías de trasmisión biológica 

Si bien los Flavivirus trasmitidos por mosquitos se mantienen en la naturaleza 

principalmente por transmisión vectorial horizontal (TH) desde un vector infectado 

a un hospedador susceptible, se ha propuesto la trasmisión vertical (TV) como 

mecanismo de mantenimiento en condiciones adversas para la TH (Lequime et al., 

2016). La TV puede ocurrir desde una hembra infectada a su descendencia por la 

infección de las células del tejido ovárico (Figura 4, 3) o por contaminación de los 

huevos durante la oviposición, llamada transmisión transovárica (TTO) (Higgs et al., 

2004; Rosen, 1988). Se han detectado los virus Zika (ZIKV; Flaviviridae: Flavivirus) y 

Dengue (DENV; Flaviviridae: Flavivirus) en huevos de Aedes aegypti (Linnaeus) 

colectados en campo en el estado de Amazonas, Brasil, siendo el primer registro de 

TV natural y TTO de los virus en mosquitos Ae. aegypti (da Costa et al., 2018, 2017).  

Otra vía alternativa de TV es entre mosquitos machos y hembras durante la 

reproducción denominada transmisión venérea (TVN). Por ejemplo, se ha 

demostrado TVN en machos Ae. albopictus (Skuse) infectados mediante la 

inoculación intratoráxica con DENV-1 antes del apareamiento (Rosen, 1987). Para 

comprobar la TVN de ZIKV en mosquitos Ae. aegypti, Pereira-Silva et al., (2017) 

realizaron, en condiciones de laboratorio, inoculaciones intratoráxica en machos y 

alimentación de las hembras con una suspensión de ZIKV por vía oral, dando como 

resultado que tanto machos como hembras pudieron trasmitir el virus durante el 

apareamiento demostrando que la infección por ZIKV se produce no solo durante 

la alimentación sanguínea sino también por TVN. Sánchez-Vargas et al., (2018) 
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demostraron en una cepa de Ae. aegypti genéticamente diversa (del inglés-

Genetically Diverse Laboratory Strain [GDLS]) que el virus DENV-2 se trasmite de 

manera eficiente de una generación a la siguiente (TTO). Además, la progenie 

masculina infectada que surge de la transmisión vertical puede infectar a las 

hembras durante el apareamiento (TVN).  

Los Flavivirus no son los únicos virus trasmitidos por mosquitos en el que se 

ha documentado la TV y TVN, en los géneros Bunyavirus (Thompson et al., 1977), 

Alphavirus (Mavale et al., 2010; Ovenden et al., 1984) y Rabdovirus (Mavale et al., 

2005) también han demostrado TV. 

Estos son algunos de los trabajos que podrían sugerir a los mecanismos de 

TV como alternativos para que los Flavivirus (y otros arbovirus) puedan mantenerse 

en una población de vectores independiente de la alimentación con hospedadores 

virémicos.  

 

Transmisión no Biológica 

Transmisión directa 

Todos los grupos de virus comparten la transmisión directa y se considera el 

mecanismo fundamental en todos los grupos de virus animales. Por lo tanto, no es 

sorprendente que este modo de transmisión esté extendido entre todos los 

principales grupos de arbovirus, sin ser la principal vía de transmisión entre los 

arbovirus (Kuno, 2001). Por ejemplo, el virus Venezuelan equine encephalitis (VEEV; 

Togaviridae: Alphavirus) es fácilmente transmisible por aerosol (Kuno et al., 2005). 
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En circunstancias especiales, el DENV también pueden infectar a los vertebrados 

con aerosol si las concentraciones de los virus son suficientemente altas (Kuno, 

2005). Los virus Rift Valley fever (RVFV, Bunyaviridae: Phlebovirus), Yellow fever (YFV; 

Flaviviridae: Flavivirus) y Japanese encephalitis (JEV; Flaviviridae: Flavivirus) pueden 

infectar animales insectívoros, como murciélagos, cuando estos se alimentan de 

mosquitos infectados (Kuno, 2001). 

La transmisión directa en etapas inmaduras de los mosquitos es poco 

conocida, sin embargo, se ha documentado que algunos virus como YFV, JEV, RVFV 

y el virus Western equine encephalitis (WEEV; Togaviridae: Alphavirus) podrían 

transmitirse por vía oral a las larvas de mosquito cuando estas se alimentan en agua 

contaminada (Chamberlain et al., 1961; Kuno et al., 2005) 

Transmisión Mecánica 

Ocurre por contacto directo del aparato bucal contaminado del artrópodo 

vector con el hospedador vertebrado (Kuno et al., 2005). Este tipo de trasmisión al 

igual que la trasmisión directa, no requiere de la amplificación del virus dentro del 

vector. Muchos insectos dípteros están implicados en la transmisión mecánica; y su 

eficiencia aumenta cuando la densidad de virus infectados aumenta en el medio 

ambiente (Kuno et al., 2005). La trasmisión mecánica incluye (entre otros virus) a 

RVFV y el virus Bovine viral diarrhea (BVDV; Flaviviridae: Pestivirus). Además, durante 

los brotes de RVFV en África y VEEV en Colombia, se especuló que la trasmisión 

mecánica podría haber contribuido en el número de casos (Kuno et al., 2005). 
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TAXONOMÍA Y BIONOMÍA DE MOSQUITOS VECTORES DE FLAVIVIRUS EN ARGENTINA 

A partir del siglo XIX, y gracias a los aportes de Finlay (1881) y Beauperthuy 

(apud Gillett, 1971) sobre fiebre amarilla causada por el YFV, se elaboraron las 

primeras hipótesis sobre el papel epidemiológico de los culícidos como vectores 

biológicos de patógenos (Forattini 2002). Los mosquitos forman actualmente la 

familia Culicidae, la cual puede ser dividida en dos subfamilias: Anophelinae y 

Culicinae. Esta última con un mayor número de representantes, incluye 11 tribus 

(Forattini, 2002). Las tribus desarrolladas a continuación, Aedini y Culicini, son las 

que presentan el mayor número de representantes de interés epidemiológico.  

Mosquitos de la tribu Aedini. 

Comprende nueve géneros, de los cuales tres poseen representantes 

neotropicales, Aedes, Psorophora y Haemagogus. Los hábitos en general de los 

adultos de gran parte de la tribu tienen actividad diurnas o crepuscular vespertina. 

Son mosquitos de gran insistencia y sus huevos presentan mecanismos que les 

permiten sobrevivir o resistir a la desecación (Forattini, 2002).  

Los mosquitos del género Aedes presentan diapausa o quiescencia posterior 

al término del desarrollo embrionario que antecede a la eclosión. La diapausa 

involucra la larga detención estable de la eclosión de los huevos inducida por 

distintos factores, pero con un fuerte componente genético (Forattini, 2002). En 

contraste, la quiescencia no estacional es inducida por condiciones ambientales no 

favorables y cesa rápidamente después de la exposición a condiciones adecuada 

para la eclosión, como la inundación (Mullen et al., 2009). Las hembras del género 
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Aedes no oviponen en medio líquido, sino que lo hacen por encima de la superficie 

del agua, en recipientes o sustratos con capacidad potencial de transformarse en 

criaderos. Comprende más de 900 especies actualmente distribuidas en 44 

subgéneros. Estos Culícidos tienen una distribución mundial, y en la región 

neotropical en la que se citan 9 subgéneros: Ochlerotatus, Howardina, 

Protomacleaya, Stegomyia, Aedimorphus, Gymnometopa, Kompia, Abraedes y 

Aztecaedes. La mayoría de las especies americanas está incluida en los primeros 

tres Subgéneros nombrados y en Argentina están citadas Howardina, Ochlerotatus 

y Stegomyia. Los mosquitos que hasta el momento son de importancia 

epidemiológica están incluidos en los dos últimos subgéneros Ochlerotatus y 

Stegomyia.  

Subgénero Stegomyia 

Aedes aegypti y Ae. albopictus son las únicas especies del subgénero citadas 

para Argentina (Rossi, 2015). Aedes aegypti originaria del continente africano, se 

introdujo en el continente americano a través del comercio de esclavos durante los 

siglos XVI al XIX (Bryant et al., 2007). En Argentina, Ae. aegypti estuvo presente 

durante la primera mitad del siglo pasado en las provincias del Norte y Centro 

(Bejarano, 1979). La campaña de erradicación hemisférica comenzó en 1947 con el 

objetivo de eliminar Ae. aegypti del continente (Organización Panamericana de la 

Salud, 1947). En Argentina, se consideró erradicado en 1963 por el Ministerio de 

Salud Pública Nacional (NPHM) (Carcavallo et al., 1968), y en 1965 por el Consejo 

Directivo de la Organización Panamericana de la Salud (Bejarano, 1979). La 
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reinfestación de Ae. aegypti se detectó en 1986 en Misiones y Formosa (Curto et al., 

2002). Unos años más tarde, se registró mil kilómetros al sur en Buenos Aires 

(Campos, 1993). Actualmente, el hallazgo más occidental corresponde a la provincia 

de Mendoza en el año 2000 (Departamento de Guaymallén) (Dominguez et al., 

2001) y el registro más austral se encuentra en la provincia de La Pampa (Santa 

Rosa) (Rossi et al., 2006). Esto implica que la distribución se ha expandido hacia el 

oeste y el sur en comparación con la distribución histórica. (Vezzani et al., 2008; 

Zanotti et al., 2015). Por otro lado, Ae. albopictus es una especie originaria del 

continente asiático y poblaciones bien establecidas de esta especie fueron 

descubiertas por primera vez en el continente americano en agosto de 1985, 

criando en depósitos de neumáticos al aire libre en los alrededores de Houston, 

Texas (Pena et al., 2003). La dispersión de Ae. albopictus en el continente americano 

ha sido relativamente rápida, ya que diez años más tarde se lo había detectado en 

22 estados de los Estados Unidos de América (EE.UU.). En Argentina, contrariamente 

a lo que se pensaba respecto a que Ae. albopictus podría dispersarse más hacia el 

sur por la tolerancia al frío de las poblaciones bien establecidas en América del 

Norte, a 18 años de su detección (Rossi et al., 1999) sólo se lo ha citado en 5 

localidades de la provincia de Misiones (Vezzani et al., 2008). 

 MBV transmitidos por mosquitos del género Aedes (Stegomyia) 

Virus Yellow Fever 

El YFV es endémico de las zonas selváticas de África y América Central y del 

Sur. Presenta dos ciclos de trasmisión: urbano y selvático. En la transmisión urbana 
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intervienen mosquitos Ae. aegypti y el hombre. En Argentina, la primera epidemia 

urbana registrada fue en el año 1871, en la provincia de Buenos Aires con más de 

10.000 casos. Afortunadamente, en Sudamérica sólo se registra la transmisión 

selvática. Este tipo de transmisión involucra a primates no humanos (Alouatta spp.) 

y mosquitos de los géneros Haemagogus spp. y Sabethes spp. El primer brote de 

YFV selvático ocurrió en el año 1966 en las provincias de Misiones y Corrientes. En 

el 2007 se produce la reemergencia del virus YFV selvático en nuestro país, con 

casos en humanos y en primates, reportándose el primer caso humano en un 

trabajador rural de la localidad de El Peñalito en la provincia de Misiones. Desde 

entonces, y a lo largo del año 2008 hasta enero del año 2009, fueron confirmadas 

12 epizootias (11 en Misiones y 1 en Corrientes) (Contigiani et al., 2016; Holzmann et 

al., 2010). 

Virus Dengue 

El dengue es una enfermedad endemoepidémica causada por cinco 

serotipos de DENV. En Argentina, el ciclo de trasmisión es únicamente urbano, entre 

mosquitos Ae. aegypti y humanos. La primera epidemia reportada tuvo lugar en el 

año 1916 en las provincias de Corrientes y Entre Ríos, el virus se introdujo desde 

Paraguay y durante la epidemia afectó al 50% de la población de la región 

mesopotámica en ese momento (Gaudino 1916). Con la reinfestación del vector Ae. 

aegypti en 1987, ocurrieron los primeros casos autóctonos de dengue en el año 

1997, alcanzando en la actualidad, una distribución similar o mayor a la que se tenía 

con anterioridad a las campañas de erradicación de la década del 60’. Es así que, 
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entre enero de 2008 y mayo de 2009, nuestro país se vio afectado por una muy 

importante epidemia de dengue con más de 26000 casos, más de la mitad de las 

provincias afectadas y el 50% de los casos aportados por la provincia de Chaco 

(Ministerio de Salud de la Nacion, 2009). Durante el 2010 se reportaron un total de 

800 casos en la provincia de Misiones y casos autóctonos en las provincias de 

Chaco, Jujuy, Salta, Santa Fe, Santiago del Estero y Buenos Aires (Ministerio de Salud 

de la Nación, 2010). Desde entonces y hasta la actualidad, se detectan casos 

autóctonos en Argentina. Sin embargo, el DENV no es endémico en Argentina, es 

decir que se requiere su introducción desde países con circulación endémica 

(Contigiani et al., 2016). En el verano de 2015-2016 y hasta el otoño de 2016 

Argentina sufrió la peor epidemia de dengue de su historia, registrándose más de 

60.000 casos confirmados, con el peor escenario en la provincia de Misiones que 

reportó más del 80% de los casos. En esta última epidemia se produjeron 11 

defunciones (Ministerio de Salud de la Nación, 2016). 

Mosquitos de la tribu Culicini 

La tribu Culicini agrupa 795 especies (Mosquito Taxonomic Inventory, 2018) 

en 4 géneros: Culex (768 especies), Deinocerites (18 especies), Galindomyia (1 

especie) y Lutzia Theobald 1903 (8 especies). El género Culex incluye 769 especies 

agrupadas en 26 subgéneros, excepto 7 que no poseen ubicación subgenérica 

(Mosquito Taxonomic Inventory, 2018). El subgénero Culex incluye 198 especies 

(Mosquito Taxonomic Inventory, 2018) y, como todo grupo numeroso, las hembras 

de estas especies presentan caracteres polimórficos, que son muy similares entre sí. 
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El subgénero incluye complejos de especies, definidos como grupos de especies 

que satisfacen el concepto biológico (Dobzhansky, 1937; Mayr, 1942) pero no son 

distinguibles por caracteres morfológicos o sólo por un número muy reducido, de 

allí la dificultad en su determinación específica en el estado adulto. En general, las 

larvas del género Culex crían en cuerpos de agua permanentes o semipermanentes, 

pero una gran variedad de especies vive exclusivamente en axilas de hojas, agujeros 

de árboles, agujeros de roca y cuevas de cangrejos (Cardo, 2016). Además de estos 

criaderos naturales, algunas especies de Culex son generalistas y las formas 

inmaduras pueden encontrarse criando tanto en hábitats artificiales como naturales. 

El agua de los hábitats se caracteriza por ser rica en materia orgánica y en estado 

de fermentación (Forattini, 2002). 

Subgénero Culex 

El subgénero Culex presenta distribución cosmopolita, y tiene especies en 

todas las regiones zoogeográficas siendo la mayoría de ellas de importancia 

médica. Las hembras son principalmente activas durante los períodos crepusculares 

o nocturnos. En Argentina, el subgénero Culex está representado por 29 especies 

(Rossi, 2015), entre ellas Cx. pipiens quinquefasciatus Say, con la más amplia 

distribución en el país, entre las especies del subgénero (Rossi, 2015). La importancia 

sanitaria del subgénero en el país incluye la transmisión de patógenos como filarias 

del género Wuchereria y los virus Saint Louis encefalitis (SLEV; Flaviviridae: 

Flavivirus) y West Nile (WNV;Flaviviridae: Flavivirus). 
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 MBV trasmitidos por mosquitos del género Culex(Culex)  

Virus West Nile 

El WNV tiene un amplio rango de hospedadores y vectores, la red o trama 

de trasmisión (Diaz et al., 2013) es mantenido por mosquitos vectores del género 

Culex spp. y aves Passeriformes. Si bien el hombre y los equinos pueden infectarse 

de manera accidental, no contribuyen a la red de transmisión. En América, el 

comportamiento eco-epidemiológico es muy poco conocido a excepción de los 

Estados Unidos. En Argentina se registra su presencia en el año 2006 en tres equinos 

muertos por encefalitis por WNV en un establecimiento rural de las provincias de 

Buenos Aires y Entre Ríos (Morales et al., 2006). Sin embargo, estudios de 

seroprevalencia en aves silvestres del centro y norte de Argentina, demostraron la 

existencia de actividad autóctona desde el año 2004 (Diaz et al., 2008). En el 2010 

se detectó un pequeño brote en equinos de la localidad de Vicuña Mackenna en la 

provincia de Córdoba, y otros estudios de seroprevalencia han demostrado 

infección en equinos de las provincias de Buenos Aires, Chaco, Córdoba, Entre Ríos, 

Formosa, Santa Fe y Santiago del Estero (Contigiani et al., 2016; Oria et al., 2018). 

 

Virus St. Louis encephalitis 

El SLEV es mantenido en la naturaleza por mosquitos del género Culex y 

hospedadores aviares (Contigiani et al., 2016). En Argentina es endémico y presenta 

una amplia distribución geográfica en las zonas templadas y subtropicales de 

Argentina (Sabattini et al., 1998). En el 2005 se produce la primera epidemia en 
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Sudamérica, ocurrida en la provincia de Córdoba, con 9 casos fatales (Spinsanti et 

al., 2008). Los estudios realizados por Diaz et al., (2011, 2012) y (Rivarola et al., 2014) 

permitieron concluir que la introducción de una nueva cepa con mayor virulencia 

amplificó de manera extraordinaria gracias al incremento de las poblaciones de 

vectores Cx. quinquefasciatus y Cx. interfor, y a la disponibilidad de hospedadores 

amplificadores como la paloma Zenaida auriculata (Díaz et al., 2018). 

 

FLAVIVIRUS ESPECÍFICOS DE INSECTOS (ISF) 

Además de los virus patógenos tales como DENV, YF, SLEV entre otros, los 

mosquitos también se infectan con una amplia variedad de Flavivirus específicos de 

insectos. Este último grupo está compuesto por un número creciente de virus que 

pertenecen a diferentes taxones de las familias clásicas de los arbovirus. Si bien la 

mayoría se han colocado dentro de la familia Flaviviridae en base a análisis 

filogenéticos, algunos virus específicos de insectos han sido clasificados en otras 

familias como Togaviridae, Rhabdoviridae, Bunyaviridae, Reoviridae, Mesoniviridae, 

Tymoviridae, Birnaviridae, como en otros taxones nuevos (Bolling et al., 2015). 

El primer Flavivirus especifico de insectos, llamado Cell Fusing Agent (CFAV; 

Flaviviridae: Flavivirus) fue aislado en el año 1975 de una línea celular de Ae. aegypti 

que produjo sincicios masivos en las células de Ae. albopictus inoculadas con el 

líquido del cultivo, sin embargo, no pudo replicar en las tres líneas celulares de 

vertebrados (BHK-21, KB y Vero) probadas. Aproximadamente 17 años después se 

obtuvo la secuencia completa del genoma de CFAV, en el cual la organización del 
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genoma es similar a la de otros Flavivirus y aunque la identidad de secuencia es 

baja entre las proteínas estructurales de CFAV y otros Flavivirus, hay una 

considerable identidad de secuencia en las proteínas no estructurales NS3 y NS5 

(Cook et al., 2006). Estudios filogenéticos del género Flavivirus sugieren que CFAV 

podría representar un linaje basal del género y que esta divergencia ocurrió antes 

de la separación de los Flavivirus trasmitidos por mosquito y garrapatas (Cammisa-

Parks et al., 1992; Kuno et al., 1998; Marin et al., 1995). 

Pasaron más de 25 años hasta el descubrimiento del segundo Flavivirus 

específico de insecto llamado virus Kamiti River (KRV) el cual fue obtenido de larvas 

y pupas de mosquitos Ae. macintoshi recogidos de humedales superficiales en 

Kenia, el cual se encontró que estaba relacionado con CFAV (Crabtree et al., 2003; 

Sang et al., 2003). El KRV también causó efectos citopáticos (ECP) en las células de 

Ae. albopictus (C6/36), pero no la fusión celular, una característica distintiva del 

CFAV (Crabtree et al., 2003). Similar a CFAV, KRV no pudo replicar en células de 

vertebrados. Mientras que el CFAV se aisló de las células de insectos en el 

laboratorio, el aislamiento de KRV demostró por primera vez la presencia de 

Flavivirus específicos de insectos en la naturaleza, un año después, se encontraron 

secuencias estrechamente relacionadas con CFAV y KRV integradas en los genomas 

de mosquitos Aedes spp. criados en laboratorio y capturados en el campo (Crochu 

et al., 2004). 

En 2007, se identifica el primer Flavivirus específico de insectos asociado a 

mosquitos del género Culex, (anteriormente los Flavivirus específicos de insectos 
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solo estaban asociados principalmente con mosquitos del género Aedes). Este 

Flavivirus específico de insectos llamado Culex Flavivirus (CXFV; Flaviviridae: 

Flavivirus) fue encontrado en mosquitos Cx. pipiens Linnaeus, Cx. quinquefasciatus 

y Cx. tritaeniorhynchus Giles colectados en Japón e Indonesia (Hoshino et al., 2007). 

El análisis filogenético de las secuencias de aminoácidos de la proteína E de CXFV y 

otros Flavivirus reveló que CXFV se agrupa con CFAV y KRV en el clado de los 

Flavivirus específicos de insectos. De forma similar a los virus específicos de insectos 

previamente descritos, CXFV no infectó células de vertebrados, pero no causó ECP 

severo en células C6/36, como lo observado con CFAV y KRV (Hoshino et al., 2007). 

Desde entonces, CXFV se ha aislado de numerosos mosquitos del género Culex 

recolectados en muchas partes del mundo y parece ser de naturaleza ubicua 

(Bolling et al., 2015).  

Antecedentes en América y Argentina de ISF. 

Como parte de un estudio para investigar la distribución y biodiversidad de 

los Flavivirus y sus vectores, (Cook et al., 2018) colectaron mosquitos en ambientes 

silvestres en Puerto Rico y en una isla cercana, Culebra, en el año 2002. Los 

resultados determinaron la presencia de una nueva cepa de CFAV en especies de 

mosquitos distintas a Ae. aegypti, incluyendo Ae. albopictus y Culex spp. Siendo el 

primer aislamiento de la cepa CFAV Culebra y el primer descubrimiento de este 

virus en una población de mosquitos naturales en América y en el género Culex. 

Además, esta nueva cepa de CFAV fue detectada en mosquitos de ambos sexos, y 

debido a la amplia distribución (cinco localidades de Puerto Rico), sugirieren que 
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este virus podría ser transmitido en la naturaleza de manera vertical. Dos años 

después, se detecta CXFV en mosquitos Cx. quinquefasciatus colectados en Puerto 

Barrios, Departamento de Izabal, en Guatemala, la nueva cepa de CXFV es llamada 

Izabal 2006 (Morales-Betoulle et al., 2008). En México, CXFV fue detectado por RT-

PCR en 145 pools de 210 pools testeados de mosquitos Cx. quinquefasciatus 

colectados en 2007. Al igual que las cepas de CXFV anteriormente nombradas, no 

causó ECP en las células C6/36 (Farfan-Ale et al., 2009). Para determinar la presencia 

de CXFV en otras especies de Culex spp., (Saiyasombat et al., 2010) testearon 121 

pools (1.856 mosquitos adultos) Culex spp. pertenecientes a cinco especies, solo dos 

pools de mosquitos hembra de Cx. interrogator Dyar&Knab resultaron positivos 

para CXFV. En mosquitos Cx. quinquefasciatus y Cx. restuans Theobald colectados 

en Texas durante el mes de febrero y marzo de 2008 y Cx. quinquefasciatus 

colectados en Trinidad en el mes de febrero del mismo año, fueron positivos para 

CXFV (Kim et al., 2009). A pesar de la similitud genética, los Flavivirus de mosquitos 

de Texas analizados mostraron diferencias fenotípicas (Kim et. al., 2009). La cepa TX 

24518 produjo marcado ECP con formación de sincitios en células C6/36, ECP similar 

al ya descripto para CFAV, mientras que los otros seis aislados de mosquitos de 

Houston no lo hicieron (Kim et. al., 2009). Hoshino et al. (2007) informaron que 

algunos, pero no todas las cepas japonesas de CXFV aisladas también produjeron 

ECP y agregación celular. El análisis filogenético del gen de la proteína E agrupó a 

los CXFV de Texas con los CXFV aislados en Asia (Japón e Indonesia) y los CXFV 
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aislados de mosquitos de Trinidad mostraron ser más similares a los CXFV de Centro 

América (Kim et. al., 2009). 

El primer registro de CXFV en Sudamérica fue en mosquitos Culex spp. 

colectados en áreas urbanas de São José do Rio Preto (SJRP), Brasil en abril de 2007 

hasta enero de 2008. El 49,4% de los pools testeados fueron positivos para CXFV. 

El análisis filogenético de la región NS5 realizado por Machado et al. (2012) agrupó 

las muestras CXFV de SJRP (Brasil) con cepas de CXFV de América Latina y el Caribe, 

por lo que sugieren la posible existencia de cepas América Latina/Caribe y cepas 

Asia/América. En Argentina, el primer registro de Flavivirus específicos de insectos 

fue de CXFV en mosquitos capturados en un área rural de la provincia de Corrientes. 

Un total de 123 pools fueron testeados, 16 pools fueron positivos para CXFV con 

una prevalencia de 100% en Cx. maxi, Cx. usquatus (Dyar) y Cx. nigripalpus Theobald 

83,3% en Cx. quinquefasciatus; y 61,5% en Culex spp. (Goenaga et al., 2014). 
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INTRODUCCIÓN 

Entre los factores que se han asociado a los cambios de distribución de las 

especies de Culicidae podemos mencionar: i) aumento en la densidad poblacional 

humana, y como consecuencia, mayor urbanización, desarrollo industrial, aumento 

en las actividades agro-ganaderas, deforestación y ocupación de ambientes 

silvestres; ii) transporte aéreo, marítimo y terrestre de personas, animales y 

productos; iii) factores climáticos, como los intervalos térmicos, de humedad, 

precipitación y radiación (Gould et al., 2017; Stein et al., 2016). 

Entre estos, los factores climáticos, (intervalos térmicos, de humedad, lluvias 

y de radiación) relacionados a la fenología de los insectos (ritmos internos) y 

fisiología, son de gran importancia (Stein et al., 2016). El aumento de la temperatura 

y la variación en el reparto de las precipitaciones, asociadas al cambio climático, 

podrían ampliar o disminuir la distribución de las especies, consecuencia de la 

modificación de su hábitat (Gould et al., 2017; Stein et al., 2016). Aunque cada 

especie responde de manera individual a dicho cambio, los ciclos biológicos en 

particular de los mosquitos son muy sensibles a estas variaciones (Stein et al., 2016). 

En Argentina están citadas 246 especies de mosquitos distribuidas en 23 

provincias (Rossi, 2015; Stein et al., 2018), donde la región del noreste presenta la 

mayor riqueza (86,47% de especies representadas) respondiendo a la mayor oferta 

de hábitats (Rossi, 2015; Stein et al., 2016). 

Existen especies adaptadas a los hábitats relativamente estables, siendo muy 

sensibles a las modificaciones ambientales causadas por el hombre (Stein et al., 
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2016), las mismas presentan una distribución restringida a los ambientes selváticos 

de la región del NOA y NEA. Asimismo, otra barrera en la distribución de estas 

especies es la temperatura, ya que no son halladas durante las épocas frías en el 

área subtropical (Stein et al., 2016) y tampoco se encuentran en áreas templadas 

con hábitats similares (Ludueña Almeida et al., 1995b, 1995a; Maciá et al., 1995). 

Otras especies, presentan una amplia distribución, como ser Ae. albifasciatus 

(Macquart), detectándose en todas las provincias de  Argentina a excepción de San 

Juan y San Luis (Rossi, 2015), y en el área subtropical se la detectó principalmente 

en invierno (Stein et al., 2016, 2013). Aedes aegypti se encuentra desde el norte de 

Argentina hasta la provincia de Neuquén (Rossi, 2015). Los mosquitos Culex (Culex) 

también presentan un amplio rango de distribución, algunas especies ocupan áreas 

más templadas y otras más subtropicales, existiendo híbridos en la región Centro 

de Argentina (Stein et al., 2016). 

En Argentina, estudios sobre la variación estacional o patrones estacionales 

de culícidos adultos se iniciaron en la década del ’70 (S. XX), con el trabajo de Hack 

et al., (1978) en la provincia de Corrientes. Tres años después, Balseiro (1981) 

presenta los patrones de actividad estacional y fluctuación horaria en la actividad 

nocturna de dos especies, Cx. eduardoi Casal & García y Ae. crinifer (Theobald), el 

mismo autor presenta posteriormente la actividad diaria de culícidos en un 

ambiente silvestre, trabajo en el que desarrolla brevemente asociaciones entre 

especies e interacciones de algunas especies con las variables climáticas (Balseiro, 

1989). Ronderos et al., (1992) analiza la composición específica y los cambios 
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estacionales de una comunidad de culícidos en un ambiente silvestre de la provincia 

de Buenos Aires. Otro trabajo, con comunidades de culícidos y su asociación con 

las variables climáticas fue realizado por (Almirón et al., 1995) en áreas periféricas 

de la ciudad de Córdoba. Loetti et al. (2007) estudió los patrones de actividad 

estacional de mosquitos atraídos por cebo humano en la Isla Santa Clara, provincia 

de Buenos Aires. 

Entre otros trabajos realizados sobre variación estacional y asociación con 

las variables climáticas que tienen en cuenta una o pocas especies podemos 

mencionar: Ludueña et al. (1995) y Fava et al. (2001) con Ae. albifasciatus en la 

provincia de Córdoba; Cx. dolosus (Lynch Arribalzaga), Cx. maxi Dyar, Cx. pipiens 

Linnaeus, Ae. albifasciatus, Mansonia titillans (Walker) y Ma. indubitans Dyar & 

Shannon (Campos et al., 1993) colectados en áreas periféricas de la ciudad de La 

Plata. Culícidos colectados en una zona de pastizales, pajonales y selva en galería 

(Reserva Natural de Punta Lara) de la provincia de Buenos Aires son Ae. 

albifasciatus, Ae. crinifer, Cx. dolosus, Cx. maxi y Cx. intrincatus Brethes (Maciá et al., 

1997, 1995) y Psorophora spp. (Campos et al., 1995). 

Trabajos realizados con culícidos adultos en la provincia de Chaco son 

escasos. En la ciudad de Resistencia, Stein et al. (2005, 2013) describe la actividad 

de oviposición de hembras de Ae. aegypti, y también la selección de hospedadores 

animal y humano por culícidos, y la estructura de comunidades de culícidos y su 

distribución espacio-temporal en tres ambientes con diferente grado de 

antropización en la provincia de Chaco (Stein et al., 2016). 
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El estudio de la variación estacional y espacial de las especies es uno de los 

aspectos más importantes para comprender las enfermedades trasmitidas por 

artrópodos, haciendo posible identificar la época de mayor abundancia de los 

vectores, y además poder identificar los periodos más propicios para el manejo de 

los mismos (Lourenço de Oliveira et al., 1985). Por tal motivo y con la intención de 

contribuir al conocimiento de la variación espacio-temporal de culícidos de 

Resistencia, en el presente capítulo se pretende, 1) caracterizar la comunidad de 

culícidos colectados en los diferentes sitios de la ciudad y 2) describir los patrones 

de actividad temporal de los mismos, haciendo especial hincapié en mosquitos 

Culex (Culex) spp. y Aedes aegypti, colectados en ciudad y su asociación con las 

variables ambientales. 
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MATERIALES Y MÉTODOS 

DESCRIPCIÓN DEL ÁREA DE ESTUDIO 

La ciudad de Resistencia (27°27´S 58°59’W) (Figura 1), localizada al noreste 

del Departamento San Fernando, es capital de la Provincia de Chaco, Argentina. Se 

encuentra emplazada en el valle de inundación del Río Paraná, surcada por los ríos 

Negro y Arazá que desembocan en el mismo. En su interior presenta una serie de 

lagunas semilunares, producto de meandros abandonados del río Negro, las cuales 

completan el sistema fluvio-lacustre local (Alberto, 2007; Muscar Benasayag et al., 

1992). 

Se encuentra ubicada en la ecorregión Gran Chaco, en la subregión Chaco 

Húmedo, se caracteriza por presentar un mosaico de franjas de tierras altas 

boscosas que alternan con zonas bajas de esteros y cañadas (Alberto, 2004). 

El clima es subtropical cálido, en la estación de verano, la temperatura anual 

media es de 27°C, con un máximo que puede exceder los 43°C. Durante el invierno 

la temperatura media anual es de 15°C (Bruniard, 1978). 

Las lluvias en esta subregión Chaco Húmedo van de 1.200 mm a 1.400 mm 

anuales, lo que determina que esta subregión tenga una gran diversidad biológica 

(Naumann, 2006). El régimen pluviométrico es mayor desde el mes de noviembre 

hasta el mes de abril, con doble máximo (noviembre y marzo) que se corresponden 

con la estación primavera (septiembre- noviembre) y especialmente acentuado en 

el otoño (marzo- mayo) (Bruniard, 1978). 
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El censo realizado en el año 2010 informó para la ciudad de Resistencia 

290.723 habitantes, distribuidos en 108.706 hogares. La cobertura urbana de la 

ciudad de Resistencia ocupa unos 17,7% del territorio total de la ciudad de 

Resistencia, a lo cual debemos adicionar la vegetación asociada a ella que 

comprende unos 11,2% de ocupación, distinguiendo así el espacio real que 

comprende el área urbana (28,9 %) (Da Silva et al., 2014). 

 

 

 

 

Figura 1: Mapa ubicando la provincia de Chaco y el área de estudio. 
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SITIOS DE MUESTREO 

Ambiente Urbano 

Actualmente, el trazado de la trama urbana de la ciudad de Resistencia, es 

el resultado de un complejo paisaje caracterizado por la heterogeneidad 

socioeconómica y demográfica, consecuencia de la expansión urbana acelerada, 

avanzando sin contar con los servicios esenciales y controles municipales (Alberto, 

2014; Foschiatti, 2003). En este ambiente se seleccionaron dos sitios para la captura 

de mosquitos adultos (Figura 2). 

 

 

 

Figura 2: Mapa de Resistencia con la ubicación de los sitios de muestreo. 
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Sitio Regimiento: Se encuentra ubicado en el barrio La Liguria con una 

orientación sur en relación al mismo (27º28’55,15’’S - 58º57’30,68’’O) (Figura 3). El 

predio es un área de 935.736 m2 delimitada por las avenidas 9 de julio en su frente, 

Juan José Castelli en contrafrente. Las Avenidas España (noroeste) y Arribálzaga 

(sureste) definen sus límites laterales. 

 

 

Este predio pertenece a la Base Logística Resistencia del Ejército Argentino y 

se caracteriza por presentar en la trama urbana extensas áreas con vegetación tipo 

pastizal, en algunos casos se observó pequeñas superficies con acumulación de 

agua (característico de la zona por el tipo de suelo y pendiente), zanjas con agua 

pluvial y vegetación bordeando las cuadras, áreas de suelo desnudo y lagunas 

permanentes con vegetación. Para evaluar la cantidad de habitantes cercanos al 

Figura 3: Ubicación del sitio de muestreo Regimiento. 
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sitio de muestreo se seleccionaron 6 radios censales, abarcando un área de 0,013 

km2 con 4364 habitantes (Figura 2). Las trampas fueron colocadas en un área de 

273.498,50m2 aproximadamente (Figura 3). 

Sitio Vialidad: Se encuentra en la Villa Pegoraro con una orientación sureste 

en relación a la plaza central 25 de Mayo de Resistencia (27º26’18,60’’S - 

59º0’49,48’’O) (Figura 4). Es un área de 18.211,08 m2, limitada por la calle Pereyra en 

el frente y la ruta Nacional Nº 11 en su contrafrente. Su límite lateral suroeste está 

delimitado por la Avenida Alvear y su límite noreste por otro predio. El área 

seleccionada para la colocación de trampas (de aproximadamente 9000 m2) estaba 

destinada al guardado de la maquinaria utilizada por Vialidad Nacional. 

 

 

Figura 4: Ubicación del sitio de muestreo Vialidad. 
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El sitio se caracterizó por extensas áreas de suelo desnudo, presentaba 

parches con vegetación tipo pastizal y arbórea, se observó acumulación de agua en 

restos de vehículos abandonados, literas sin techo, charcos de agua temporales 

formados en las huellas de los vehículos de gran porte que se guardan durante la 

noche. Vegetación bordeando las cuadras con zanjas con agua pluvial y a 600 

metros lagunas permanentes con vegetación. Para estimar el número de habitantes 

en las proximidades del sitio se seleccionaron 3 radios censales (1175, 1147 y 1174) 

de 0,64 km2 con 2518 habitantes, lo que correspondería a 3934 habitantes 

aproximadamente por km2 (Figura 2). 

Ambiente Semiurbano 

Sitio Monte Alto: Próximo al valle de inundación del río Parará, en el área 

baja del barrio San Buenaventura de Monte Alto (27°26'44,50’’S - 58°55'4,82’’ O) 

(Figura 5), el ambiente presenta relictos de bosque de Quebracho Colorado 

Chaqueño (Schinopsis balansae) y Urunday (Astronium balansae), palmares de 

Copernicia alba  en transición con bosques bajos de espinillos (Prosopis algarrobilla 

Gris) y aromito (Acacia caven) (Alberto 2004); en el que se observaron, rastros de 

pastoreo, pisoteo y troncos cortados, depresiones del suelo con agua y abundante 

vegetación durante todas las estaciones de muestreo. Los habitantes de la vivienda 

más próxima practican actividades plantación de hortalizas y cría de animales de 

granja. Actualmente, el ambiente se encuentra en un proceso de urbanización 

discontinua (para-urbanización) dando como resultado un ambiente heterogéneo 

con una multitud de usos (parques, quintas semiurbanizadas, cementerios, 
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actividades de cría de animales y cultivo). La densidad poblacional es de 115 

personas por km2 (Figura 2). A este sitio se accede por la ruta Nacional N° 16 camino 

a Corrientes capital y a 8 km de la ciudad de Resistencia. 

 

 

 

CAPTURA E IDENTIFICACIÓN DE MOSQUITOS ADULTOS 

Se colectaron mosquitos adultos de manera estacional desde otoño del año 

2013 hasta la primavera del año 2015 (Tabla 1). Para la captura de mosquitos adultos 

se utilizaron 4 trampas de luz tipo CDC suplementadas con hielo seco por sitio, las 

cuales permanecieron activas desde las 18:00 hs hasta las 09:00 hs del día siguiente 

Figura 5: Ubicación del sitio de muestreo Monte Alto. 
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con el objetivo de colectar mosquitos de hábitos crepusculares, nocturnos y 

diurnos. 

 

Los mosquitos colectados en su malla colectora se colocaron dentro de una 

conservadora conteniendo hielo seco y se transportaron refrigerados al laboratorio. 

En el laboratorio, los mosquitos eutanizados en frío, se determinaron 

taxonómicamente bajo platina refrigerada, agrupándose en pools por especie, sexo, 

sitio, fecha de colecta y estado alimentario (alimentado con sangre, no alimentado 

con sangre). Para la determinación de las especies de Culicidae, se utilizaron las 

claves taxonómicas de Darsie (1985) y Consoli et al. (1994). Para las abreviaciones 

de géneros y subgéneros se siguió la propuesta de Reinert (2000). Posteriormente 

se colocaron en tubos plásticos estériles etiquetados y se almacenaron a -70 ºC 

hasta el momento de su procesamiento para detección viral. 

 

  

Año 2013 2014 2015 

Mes May Nov Mar May Nov Mar Abr Nov 

Estación climática Otoño Primavera Verano Otoño Primavera Verano Otoño Primavera 

Sitios de 

muestreo 

Monte Alto X X X X X X X  

Regimiento X X X  X X X  

Vialidad     X X X X X 

Tabla 1: Cronograma de colectas de culícidos realizadas en la ciudad de Resistencia durante los años 2013, 2014 y 2015. 

Durante el otoño 2014 y primavera 2015 algunos sitios no fueron muestreados.  
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ANÁLISIS DE LOS DATOS 

1. CARACTERIZACIÓN DE LAS COMUNIDADES DE MOSQUITOS EN LOS DIFERENTES AMBIENTES. 

Para alcanzar el objetivo se trabajó con la totalidad de los mosquitos 

colectados en tres sitios desde otoño del año 2013 hasta la primavera 2015. 

a. Métodos para evaluar la diversidad alfa 

Teniendo en cuenta que una de las estrategias comúnmente empleadas para 

medir la diversidad es conocer las especies que hay en un área, se cuantificó el 

número de especies por sitio (riqueza específica-S).  

Se determinó la diversidad por medio de la fórmula propuesta por Jost 

(2006), quien incorporó el término de diversidad verdadera: 

)1/(1

1

q
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i

q

i

q pD













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donde qD es la diversidad verdadera, pi es la abundancia relativa —

abundancia proporcional— de la especie i, S es el número de especies y q es el 

orden de la diversidad y define la sensibilidad del índice a las abundancias relativas 

de las especies (García-Morales et al., 2011; Jost, 2007, 2006; Moreno et al., 2011; 

Tuomisto, 2010a, 2010b). El valor del parámetro q determina qué tanto influyen las 

especies comunes o las especies raras en la medida de la diversidad (Hill 1973). Para 

este trabajo, la diversidad verdadera utilizada fue de orden 1 (1D), en la cual todas 

las especies son consideradas con un valor de diversidad proporcional a su 

abundancia en la comunidad (Jost, 2006, 2007; Tuomisto, 2010a, 2010b; Moreno et 

al., 2011). El resultado se expresa como el “número de especies efectivas” (Jost, 
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2006). Esta forma de expresar la diversidad de una comunidad, cumple con la 

propiedad de duplicación expuesta por Hill (1973). Esto posibilita unificar el análisis 

haciendo comparable los resultados de diversidad y también obtener una 

interpretación directa y más sencilla sobre cuál es la diferencia en la diversidad de 

2 o más comunidades (Jost, 2007, 2010; Moreno et al., 2011). La diferencia en la 

diversidad verdadera entre 2 comunidades, también se expresó como el cociente, 

entre la de mayor diversidad respecto a la de menor diversidad. De esta forma, se 

puede ver cuánto más diversa es una comunidad comparada con otra. Otra forma 

de presentarla fue, como el porcentaje de diversidad que representa la comunidad 

de menor respecto a la de mayor diversidad (Moreno et al., 2011). 

Para evaluar la completitud de las muestras, se efectuó una predicción de la 

riqueza específica, como una función de la acumulación de especies (Colwell et al., 

1994) por medio del estimador de riqueza no paramétrico ACE. Además, se calculó 

el comportamiento de las especies únicas (singletons) y duplicadas (doubletons). 

Estos análisis se realizaron con el software EstimateS versión v9.1.0 

(http://purl.oclc.org/estimates; Colwell, 2009). 

Para comparar la composición, abundancia y uniformidad de especies entre 

sitios, se realizaron curvas de rango-abundancia. Para esto, se graficó la abundancia 

relativa de las especies contra el rango ocupado por cada especie desde la de mayor 

a la de menor abundancia. 
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b. Método para evaluar la diversidad beta 

Para analizar el grado de reemplazo y la ocurrencia conjunta de especies 

entre las unidades de muestreo se utilizó el índice de complementariedad (CAB) 

propuesto por Colwell y Coddington (1994). Así, la complementariedad varía desde 

cero, cuando ambos sitios son idénticos en composición de especies, hasta uno, 

cuando las especies de ambos sitios son completamente distintas. 

Con el fin de observar el tipo de agrupamiento entre los sitios, se realizó un 

dendrograma de similitud en base al índice de Jaccard, con el método del 

ligamiento no ponderado (UPGMA). Estos análisis se realizaron con el software de 

acceso libre Past versión 3.0 (http://folk.uio.no/ohammer/Past; Hammer et al., 2001). 

c. Categoría de dominancia (CD). 

Se calculó para cada especie la categoría de dominancia: eudominante (CD 

> 10%), dominante (5% < CD ≤ 10%), subdominante (2% <CD ≤ 5%), eventual (1% 

< CD ≤ 2%) o rara (CD ≤ 1%) (Cardoso et al., 2011), de acuerdo a la abundancia 

relativa del total de especies identificadas en el área de estudio. 

 

2. PATRONES DE ACTIVIDAD TEMPORAL DE MOSQUITOS Y VARIABLES CLIMÁTICAS 

El análisis de la actividad de los mosquitos por estación y su relación con las 

variables climáticas fue considerado en dos períodos, el primer período comprende 

desde la primavera 2013 al otoño 2014 y el segundo período comprende desde la 

primavera 2014 al otoño 2015, es decir que se tomaron en cuenta únicamente los 

períodos de mayor actividad que estuvieran completos (desde primavera hasta 

http://folk.uio.no/ohammer/Past
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otoño). No se consideraron para este análisis otoño 2013 y primavera 2015, por 

representar el fin y el inicio de dos períodos. Para evaluar si existen diferencias 

estadísticamente significativas entre las variables climáticas de las estaciones de los 

dos períodos se realizó un análisis de la varianza (ANAVA). Previamente al análisis 

de la varianza se comprobaron los supuestos de normalidad. 

Las variables climáticas consideradas en el análisis fueron la temperatura 

máxima y mínima, promediada por mes y expresadas en grados Celsius, las 

precipitaciones acumuladas por mes y expresadas en milímetros cúbicos. La variable 

humedad relativa fue promediada desde el momento de colocación de la trampa 

(18hs) hasta que la misma es retirada (9hs). Para una mejor visualización las variables 

climáticas (temperatura máxima, media, mínima, y las precipitaciones) fueron 

graficadas por mes desde primavera 2013 hasta otoño 2015. Además, se consideró 

la abundancia total de las especies de mosquitos sin discriminar por sitio debido a 

que los datos de las variables climáticas consideradas son los mismos provenientes 

de la estación meteorológica Aeropuerto Resistencia, del Servicio Meteorológico 

Nacional. 

Para evaluar si existe relación entre las variables climáticas y las abundancias 

de los mosquitos se realizó un análisis de correlación utilizando el coeficiente de 

Spearman, dado que los datos no poseen distribución normal.  
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RESULTADOS 

COMUNIDAD DE CULÍCIDOS EN DIFERENTES AMBIENTES DE LA CIUDAD DE RESISTENCIA 

De los muestreos realizados, se colectaron un total de 15.997 mosquitos, 

determinándose 61 especies pertenecientes a los géneros Aedeomyia, Aedes, 

Anopheles, Coquillettidia, Culex, Mansonia, Psorophora, Uranotaenia y Wyeomyia. 

Algunos individuos solo pudieron ser determinados a nivel de subgénero 

representando el 30,95% del total de individuos (Tabla 2 en anexo). 

El género mejor representado en relación al número de individuos 

capturados en todo el período de muestreo fue Culex con un 36,05%, seguido por 

los géneros Aedes (31,42%) y Mansonia (19,90%). Los géneros Psorophora, 

Anopheles, Coquillettidia, Aedeomyia, Wyeomyia y Uranotaenia se capturaron en 

porcentajes menores al 5% en orden decreciente. El género Culex además presentó 

mayor riqueza específica con 17 especies de 61 totales, seguido por el género 

Psorophora con 13 especies (Tabla 2 en anexo). 

En relación a la riqueza específica y abundancia por sitio de muestreo, el sitio 

Monte Alto presentó mayor riqueza y abundancia (S=58; 7102 individuos) 

comparado con los sitios Regimiento (S=47; 6512 individuos) y Vialidad (S=31; 2383 

individuos) (Tabla 3). Por otra parte, respecto a la diversidad verdadera, se observó 

la misma tendencia. La mayor diversidad se registró en el sitio Monte Alto (1D= 

12,566 especies efectivas), siendo 1,02 veces más diverso que el sitio Regimiento 

(1D= 12,30 especies efectivas) y 1,27 veces más diverso que el sitio Vialidad (1D= 

9,855 especies efectivas) (Tabla 3). Dicho de otra forma, en los sitios urbanos hay 



CAPÍTULO II 

  

pág. 56 

una reducción del 2% y 21,6% respectivamente de la diversidad respecto al 

sitio/ambiente semiurbano. 

 

 

 

La comparación de la riqueza de especies con el método de rarefacción 

(debido a diferencia en el esfuerzo de muestreo entre los sitios) utilizando la 

muestra más pequeña calculada para un número de 2371 individuos, dio como 

resultado que la mayor riqueza de especies fue en el sitio Monte Alto (S= 48,42), 

respecto a los sitios Vialidad (S=30,98) y Regimiento (S=41,33). Es decir que la 

diversidad calculada a este nivel de intrapolación continúa siendo mayor en el sitio 

Monte Alto, siendo esta diferencia significativa dado que la diversidad observada 

de la muestra más pequeña no cae dentro del intervalo de confianza de la muestra 

más grande (Figura 6).  

 

 Sitios de muestreo 

Índices V R MA 

S 31 47 58 

Ab 2383 6512 7102 

H´ 2,288 2,51 2,531 

1D 9,855 12,30 12,566 

Tabla 3: Riqueza específica (S), abundancia de individuos (Ab), Índice de Shannon-Wiener (H´) y de diversidad de Jost (1D) 

en los sitios Vialidad (V), Regimiento (R) y Monte Alto (MA). 
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Según el estimador de riqueza calculado por sitio, en Vialidad se encontró una 

representatividad más elevada, calculándose una completitud del 96% (ACE= 32,4 

especies estimadas) mientras que la completitud fue menor en Regimiento 

(ACE=49,74 especies estimadas) y Monte Alto (ACE=63,88), logrando capturar el 

94,49 y 90,79% del inventario estimado respectivamente (Tabla 4, Figura 7). Esto 

indica según el estimador, que en Monte Alto es donde cabría esperar que se 

adicionen nuevas especies al inventario. 

 

 

 

 

 Índices   

Sitios S ACE % 

V 31 32,4 96 

R 47 49,74 94,49 

MA 58 63,88 90,79 

Figura 6: Rarefacción de la abundancia en los ambientes de Vialidad (VN), Regimiento (Rg) y Monte Alto (MA). 

Tabla 4: Estimador de riqueza no paramétrico ACE para los sitios de Vialidad (V), Regimiento (R) y Monte Alto (MA). S: 

Riqueza específica. %: porcentaje de representatividad del muestreo. 
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En este sentido, tanto en Vialidad como en Regimiento, las curvas de los 

Singletons y Doubletons muestran una tendencia a contactarse, indicando que es 

poco probable que aumente el número de estas especies, mientras que cabría 

esperar que aumenten las abundancias de las especies raras. Por otra parte, las 

curvas de los Singletons y Doubletons en Monte Alto no presentan esta tendencia, 

indicando que es probable adicionar al inventario nuevas especies raras si se 

continúan con los muestreos (Figura 7). 

Respecto a la estructura de las comunidades y el patrón de distribución de las 

abundancias de las especies entre los sitios, presentó diferencias en el orden y 

dominancia de algunas especies. En Vialidad y Regimiento la posición jerárquica 

más alta fue ocupada por Ma. titillans y Ae. scapularis como especies eudominantes, 

seguidas de Cx. bidens Dyar para ambos sitios y Cx. quinquefasciatus en Vialidad y 

Cx. maxi en Regimiento como dominantes. (Figura 8). En Monte Alto la especie Ae. 

scapularis fue la única especie eudominante de la comunidad, seguida por Ma. 

titillans como especie dominante. 

Respecto a las especies raras, se presentaron algunas diferencias. En Monte 

Alto An. albitarsis Lynch Arribalzaga, An. argyritarsis Robineau-Desvoidy, An. 

neomaculipalpus Curry, Cx. pilosus (Dyar & Knab), Cx. quinquefasciatus, Ur. Lowii 

Theobald, Ps. dimidiata Cerqueira, Cq. shannoni (Lane & Antunes), ocupan la 

posición al final de la pendiente, las últimas dos especies nombradas ocupan la 

misma posición en Vialidad junto con Cq. albicosta (Peryassú), en Regimiento 
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Figura 7: Curva de acumulación de especies de “mosquitos” basado en el estimador de riqueza no paramétrico ACE. S 
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An. deaneorum Rosa-freitas, Cx. bastagarius Dyar & Knab y Ma. flaveola (Coquillett) 

son las consideradas raras (Figura 8). 

Es de notar que en el ambiente urbano Ae. aegypti se halló casi con 

exclusividad en el sitio Vialidad y si bien Cx. quinquefasciatus también se halló en 

Regimiento y Monte Alto, fue significativamente más abundante en Vialidad (Tabla 

2 en anexo). 
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Figura 8: Curvas de abundancia para las especies capturadas en tres ambientes de la ciudad de Resistencia, Chaco. Código 

de las especies y morfoespecies: Ads Aedeomyia squamipennis, Ae Aedes aegypti, Aosp Aedes (Och.) spp., Aal Aedes 

albifasciatus, Ac Aedes crinifer, Af Aedes fulvus, Ah Aedes hastatus, As Aedes scapularis, Ast Aedes stigmaticus, Anasp 

Anopheles (Ano.) spp., Annsp Anopheles (Nys.) spp., Anab Anopheles albitarsis, Anar Anopheles argyritarsis, And 

Anopheles deaneorum, Ane Anopheles evansae, Ang Anopheles galvaoi, Ann Anopheles neomaculipalpus,, Ant 

Anopheles triannulatus, Ca Coquillettidia albicosta, Cn Coquillettidia nigricans, Cs Coquillettidia shannoni, Csp 

Coquillettidia spp., Ccsp Culex (Cux.) spp., Cmsp Culex (Mel.) spp., Cam Culex amelie, Cb Culex bastagarius, Cbi Culex 

bidens, Cc Culex chidesteri, Ccl Culex clarki, Cco Culex coronator, Cd Culex delpontei, Ce Culex eduardoi, 
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A pesar de la marcada dominancia de Ae. scapularis en Monte Alto, esta 

comunidad presenta una pendiente más uniforme, indicando que es una 

comunidad más diversa (Figura 8). 

De acuerdo con el análisis de complementariedad, existió un 54% (CAB= 0,54) 

de especies complementarias entre los sitios Monte Alto y Vialidad, indicando un 

número relativamente bajo de especies compartidas (23 especies compartidas). 

Mientras que los sitios más similares fueron Monte Alto y Regimiento. Así mismo, 

Monte Alto fue el sitio que mayor número de especies exclusivas registró (Tabla 4). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 V R MA 

V 1 0,4 0,54 

R 25 2 0,35 

MA 23 34 12 

Figura 8 (Cont.): Ced Culex educator, Ci Culex intrincatus, Cm Culex maxi, Co Culex ocossa, Cp Culex pilosus, Cq Culex 

quinquefasciatus, Cusp Culex spp., Ct Culex taeniopus, Mf Mansonia flaveola, Mh Mansonia humeralis, Mi Mansonia 

indubitans, Msp Mansonia spp., Mt Mansonia titillans, Pgsp Psorophora (Gra.) spp., Pjsp Psorophora (Jan.) spp., Ppsp 

Psorophora (Pso.) spp., Pa Psorophora albigenu, Pc Psorophora ciliata, Pco Psorophora confinnis, Pcy Psorophora 

cyanescens, Pd Psorophora dimidiata, Pdi Psorophora discrucians, Pf Psorophora ferox, Pp Psorophora pallecens, Ppa 

Psorophora paulli, Psp Psorophora spp., Pv Psorophora varinervis, Ul Uranotaenia lowii, Wpsp Wyeomia (Pho.) spp., Wm 

Wyeomyia muehlensi. 

Tabla 5: En el triángulo superior a la diagonal se representa el valor del índice de complementariedad. La diagonal 

representa el número de especies exclusivas de cada ambiente. El triángulo inferior a la diagonal indica el número de 

especies compartidas entre sitios. Vialidad (V), Regimiento (R) y Monte Alto (MA). 
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Nuevamente el dendrograma obtenido con el método UPGMA, muestra que 

los sitios Regimiento y Monte Alto son los más similares conformando un nodo en 

un alto porcentaje de similitud (Figura 9). 

 

  

Figura 9: análisis de cluster utilizando el índice de Jaccard, con el método del ligamiento no ponderado (UPGMA). Vialidad 

(V), Regimiento (R) y Monte Alto (MA). 
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PATRONES DE ACTIVIDAD TEMPORAL DE CULÍCIDOS Y VARIABLES CLIMÁTICAS 

La abundancia total de mosquitos durante los dos períodos analizados fue de 

14.934 individuos y 61 especies. En relación a las variables climáticas, durante el 

primer período, ocurrieron dos picos máximos de precipitación mayores a 260 mm 

cúbicos, no ocurrido durante el segundo período (Figura 10). Los mayores valores 

de temperatura máxima en el primer período ocurrieron durante los meses de 

diciembre a febrero, mientras que en el segundo período entre octubre y enero. La 

temperatura mínima fue muy similar entre períodos (Figura 10). El análisis de la 

varianza dio como resultado que no existieron diferencias estadísticamente 

significativas entre las variables climáticas de los dos períodos de estudio. 

 

Si bien las abundancias generales de culícidos fueron similares en ambos 

períodos, la primavera del primer período y el verano del segundo período fueron 

las estaciones climáticas con mayor abundancia de mosquitos (3091 y 3277 

respectivamente), capturándose el 59,01% del total de especies en las tres 
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Figura 10: Variación mensual de la precipitación acumulada, la temperatura media, máxima y mínima desde octubre 

2013 hasta junio 2015, en el área de estudio. 
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estaciones climáticas (primavera-verano-otoño). Entre ellas, Ae. scapularis, Cx. 

bidens y Ma. titillans, se presentaron con una abundancia mayor al 5%. 

La mayoría de las especies estuvieron presentes en ambos períodos, a 

excepción de Ae. albifasciatus, Cx. bastagarius, Cx. clarki Evans, Cx. pilosus, Ma. 

indubitans y Ur. lowii colectadas únicamente durante el primer período, y An. 

deaneorum, An. evansae (Brethes), An. neomaculipalpus, Cx. ameliae Casal, Cx. 

coronator Dyar & Knab, Cx. taeniopus Dyar & Knab, Psorophora (Pso.) spp., 

Uranotaenia spp., Wy. muehlensi Petrocchi presentes en el segundo período (Tabla5 

en anexo). En la Figura 11 se representan la distribución estacional de las especies 

con abundancias mayores al 1% y otras de interés para el presente estudio, durante 

todo el período analizado. 

Las especies del género Aedes fueron más abundantes en verano (34,68%) y 

en el primer período respecto al segundo período (75% de la abundancia total) 

(Figura 11, A). Aedes scapularis y Ae. hastatus/oligopistus Dyar fueron las únicas 

especies del género presentes en todas las estaciones climáticas de los dos 

períodos, registrando mayores abundancias durante el primero. Aedes scapularis 

fue más abundante en el verano y Ae. hastatus/oligopistus en el otoño. Aedes fulvus 

(Wiedeman) estuvo presente únicamente durante el otoño, con mayor abundancia 

durante el segundo período. Aedes albifasciatus fue registrado únicamente en 

verano y otoño del primer período (Figura 11, A).  
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Figura 11: Abundancia de mosquitos expresadas en Log10 (n+1) presentes en las diferentes estaciones climáticas de los 

dos períodos analizados. A) especies del género Aedes. B) especies del género Culex subgénero Culex. C) especies del 

género Culex subgénero Melanoconion 
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Si bien la metodología no es la más adecuada para describir la actividad 

temporal de Ae. aegypti, la especie fue registrada en los dos períodos, presentando 

un pico de abundancia en la primavera del segundo (Figura 11, A). 

El género Coquillettidia registró las mayores abundancias durante el verano, 

particularmente del segundo período. Coquillettidia nigricans fue la única especie 

presente en todas las estaciones de los dos períodos. 

Mosquitos del género Mansonia superaron el 50% de la abundancia total en 

la primavera del segundo período. Mansonia titillans fue registrada en todas las 
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Figura 11 (Cont.): Abundancia de mosquitos expresadas en Log10 (n+1) presentes en las diferentes estaciones climáticas 

de los dos períodos analizados. D) especies del género Mansonia. E) especies del género Psorophora. 
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estaciones climáticas de los dos períodos, con mayores abundancias en la primavera 

y verano (Figura 11, D). 

La mayoría de las especies del género Psorophora fueron más abundantes 

en el segundo período y en las estaciones climáticas primavera y verano. Las 

especies Ps. albigenu, Ps. ciliata, Ps. confinnis, Ps. cyanescens y Ps. pallecens 

registraron las mayores abundancias durante el verano del segundo período. 

Psorophora paulli fue registrada únicamente durante el verano de ambos períodos 

presentando la mayor abundancia en el primer período. Psorophora varinervis fue 

registrada durante la primavera y verano en ambos períodos, con un pico de 

abundancia durante la primavera del primer período (Figura 11, E) y fue la única 

especie del género que correlacionó de manera positiva y estadísticamente 

significativa con la precipitación (R= 0,81; p=0,049). El resto de las especies 

analizadas en este trabajo no correlacionaron de manera estadísticamente 

significativa con las variables climáticas.  

Las especies del género Culex superaron el 35% del total de los Culicidae 

capturados, en las estaciones climáticas de primavera y otoño, y las mayores 

abundancias se concentran en el segundo período de estudio. La mayoría de las 

especies de este género estuvieron presentes en todas las estaciones de los 2 

períodos analizados. Solamente, dos especies del subgénero Culex, Cx. ameliae y 

Cx. coronator, y cuatro especies del subgénero Melanoconion, Cx. bastagarius, Cx. 

clarki, Cx. pilosus y Cx. taeniopus estuvieron presentes en una única o en dos 

estaciones climáticas. El subgénero Culex representó el 75% de la abundancia total 
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del género. El subgénero Melanoconion fue más abundante durante el verano de 

ambos períodos (Tabla 6 en anexo). 

Culex quinquefasciatus y Cx. educator fueron las únicas especies del género 

que correlacionaron de manera estadísticamente significativa con variables 

climáticas, la humedad relativa tuvo un efecto positivo sobre las abundancias de Cx. 

educator (R=0,85; p=0,03) y registró la mayor abundancia en el segundo período 

(Figura 11, C). La precipitación correlacionó de manera negativa sobre las 

abundancias de Cx. quinquefasciatus (R=-0,89; p=0,05). La última especie se 

capturó en todas las estaciones climáticas de los dos períodos, con mayor 

abundancia durante el segundo, y registró picos durante el otoño en ambos 

períodos estudiados y uno menor en la primavera del segundo. Además, estuvo 

presente con abundancias similares en Vialidad a lo largo del muestreo y con 

mayores fluctuaciones en sus abundancias en RG, no detectándose en verano de 

2015 (Figura 11, B y Figura 12; Tablas 2 y 5 en anexo). 

Al igual que Cx. quinquefasciatus, Cx. chidesteri y Cx. bidens fueron 

capturadas en todas las estaciones y en los dos períodos, aunque con mayores 

abundancias durante la primavera y verano respectivamente (Figura 11, B). Culex 

chidesteri presenta la misma tendencia, con la diferencia que la disminución de la 

abundancia en el ambiente semiurbano fue más abrupta que en el ambiente 

urbano, además se comportó de manera similar a Cx. quinquefasciatus en Vialidad 

y Regimiento (Figura 12).  
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Figura 12: Abundancia de especies (expresadas en Log10) del género Culex subgénero Culex por estación climática en 

los diferentes sitios de muestreo: A) Vialidad, B) Regimiento y C) Monte Alto. 
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Culex bidens tuvo un comportamiento similar en los tres sitios de estudio, 

presentando picos de abundancia durante el verano del segundo período en los 

ambientes urbanos. En la primavera del segundo período se capturaron 

proporcionalmente menos ejemplares en MA (Figura 12).  

Culex maxi fue decreciendo en abundancia entre la primavera y el otoño del 

primer período tanto en Monte Alto como en Regimiento, y en Vialidad se capturó 

en primavera y otoño del segundo período, pero no en verano (Figura 11, B; Figura 

12). Culex eduardoi registró un pico de abundancia en la primavera del primer 

período, mostrando poca fluctuación en sus abundancias en Monte alto. No se 

registraron individuos en la primavera del segundo período, y la mayor abundancia 

fue registrada en verano en los ambientes urbanos, siendo notorio el 

comportamiento similar en estos sitios y prácticamente ausente en Monte Alto 

(ambiente semiurbano) para el mismo período (Figura 11, B; Figura 12). 

Culex maxi, Cx. eduardoi, y Cx. chidesteri fueron las únicas especies del 

género que registraron mayor abundancia durante en el primer período (Figura 11, 

B y Figura 12).  
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DISCUSIÓN  

La riqueza de especies de mosquitos citadas para la provincia de Chaco es 

de 99 pertenecientes a 14 géneros (Rossi, 2015; Stein et al., 2018), y para la ciudad 

de Resistencia 84 especies en 11 géneros (Stein et al., 2018, 2016). Durante el período 

de estudio pudimos registrar 72,61% (61/84) de las especies citadas para la ciudad 

y 9 géneros. El género mejor representado en relación a la abundancia total de 

individuos fue Culex, presentando además la mayor riqueza especifica. Estos datos 

coinciden con los aportados para la provincia de Córdoba, (Gleiser et al., 2010; 

Batallán et al., 2015; Almirón et al., 1995) y para la provincia de Chaco (Stein et al., 

2016). Sin embargo, difieren de los datos aportados por Hack et al., (1978), en una 

localidad de la provincia de Corrientes, en el cual el género Mansonia fue el mejor 

representado debido a la metodología de muestreo, ya que los autores utilizaron 

cebo humano principalmente y trampa Shannon. 

La mayor diversidad de especies de mosquitos se presentó en Monte Alto 

(semiurbano) donde las características de la vegetación y la cantidad de cuerpos de 

agua permanentes y semipermanentes, naturales y artificiales proporcionan mayor 

heterogeneidad y diversidad de hábitats que favorecen al desarrollo de estados 

inmaduros de distintas especies de mosquitos (Stein et al., 2016; Gleiser et al., 2010; 

Batallán et al., 2015). En este sentido el ambiente semiurbano puede jugar un rol 

importante en el mantenimiento de redes enzoóticos de mantenimiento para 

diversos arbovirus desde donde se podrían introducir y transmitir varios arbovirus 
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a humanos y animales hacia el hábitat antrópico (Forattini et al., 1991; Natal et al., 

1992). 

Regimiento compartió ciertos parámetros en la estructura de la comunidad 

en cuanto a la abundancia y riqueza de especies con Monte Alto. Estos resultados 

podrían explicarse porque éste sitio, si bien se encuentra dentro de una zona con 

alta urbanización, presenta un extenso parche de vegetación en su límite sur, 

sumado a las condiciones del terreno, exhibiendo un alto grado de heterogeneidad 

ambiental resultante de la perturbación antrópica que ofrecería también diferentes 

posibilidades de hábitats larvales (Ronderos et al., 1992; Ribeiro et al., 2012; Consoli 

et al., 1994), resultando una diversidad intermedia entre los sitios del presente 

estudio, pero mayor comparando ambos sitios del ambiente urbano. El ambiente 

urbano mostró una completitud extremadamente alta, lo que sugiere que es poco 

probable que el número de especies pueda aumentar, incluso si los esfuerzos de 

muestreo se incrementaran. Stein et al., (2016) obtienen una riqueza específica igual 

a 46 especies de Culicidae, en un sitio de la ciudad de Resistencia próximo al centro 

geográfico de la misma. Las diferencias halladas en riqueza en los diferentes sitios 

de la ciudad, a partir del presente estudio y por lo reportado por Stein et al., (2016) 

indicarían un ambiente urbano muy heterogéneo con presencia de sitios con 

características particulares cada uno de ellos que se reflejan en las comunidades de 

mosquitos y que no pueden ser analizados como un todo igual. Estas diferencias 

también podrían expresarse en la presencia y actividad de los posibles MBV 

presentes y su dinámica estacional como encuentran Quaglia (2017) en diferentes 
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sitios de la ciudad de Córdoba y Oria (2018) en Pampa del Indio, provincia de Chaco. 

En el ambiente semiurbano la completitud no fue tan elevada, por lo que se 

esperaría encontrar especies nuevas si el esfuerzo de muestreo se incrementa, datos 

que concuerdan con lo encontrado por Stein et al., (2016), en el cual encuentran en 

el mismo ambiente (Monte Alto) una riqueza mucho mayor (S=74,5). Si bien el 

esfuerzo de muestreo entre ambos estudios realizados en el mismo sitio fue 

diferente, dado que Stein et al., (2016) utilizó una trampa CDC, aunque sus 

muestreos fueron mensuales, no estacionales, es necesario que tengamos en 

consideración el proceso de urbanización que este ambiente viene sufriendo desde 

hace más de una década por lo que la menor riqueza hallada en el presente estudio 

en este ambiente podría reflejar en parte ese proceso. De allí que consideramos de 

importancia prestar particular atención al mismo en relación a las especies halladas 

y no halladas en el presente estudio, que podrían indicar su mayor o menor grado 

de sensibilidad a la acción del hombre sobre el ambiente y considerarse como 

indicadores de un ambiente poco o nada perturbado. Asimismo, como se mencionó 

anteriormente estos ambientes pueden actuar en el mantenimiento de ciclos 

enzoóticos de arbovirus. 

Las especies de los géneros Aedes (Ochlerotatus) y Psorophora presentan 

índices de sinantropía bajos, siendo predominantes en ambientes caracterizados 

por una baja o nula perturbación antrópica (Stein et al., 2016; Hack et al., 1978; 

Ronderos et al., 1992). Entre ellas Ae. hastatus/oligopistus mas predominante en 

Monte Alto en relación al ambiente urbano, y coincidente con lo hallado por (Stein, 
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2009) en individuos colectados desde el 2001 hasta 2003 en el mismo ambiente 

semiurbano (Monte Alto), además la especie presentó un pico de abundancia en 

otoño del año 2003 (Stein, 2009), y en el presente trabajo la especie registra un pico 

de abundancia en la misma estación climática del primer período (año 2014). Estas 

especies se reproducen principalmente en charcos naturales temporarios (Stein et 

al., 2011), los huevos eclosionan cuando sus hábitats están inundados (Forattini, 

2002), hábitats característicos de ambientes menos modificados. Coincidiendo con 

los datos aportados por los autores, en el presente trabajo la abundancia y riqueza 

en el número de especies de los géneros nombrados presenta un gradiente que 

disminuye desde el ambiente semiurbano al ambiente urbano con mayor alteración 

antrópica como Vialidad. 

Las mayores abundancias de las especies de los géneros Aedes y Psorophora 

se observaron durante la estación lluviosa y cálida (noviembre-abril), datos que 

coinciden con los aportados por Stein et al., (2016). Aedes scapularis cría en 

ambientes naturales ligeramente alteradores, y también puede encontrarse en 

ambientes muy perturbados (Stein et al., 2011, 2016; Gleiser et al., 2010; Lourenço-

de-Oliveira et al., 1985; Natal et al., 1992; Forattini et al., 1987; Forattini et al., 1997). 

En el presente trabajo, la especie fue registrada en los tres ambientes, con mayor 

abundancia en el ambiente semiurbano. Stein et al. (2008, 2016) encuentra a ésta 

especie como la más abundante y ampliamente distribuida en el mismo ambiente 

respecto a los otros ambientes (silvestre y urbano). Además, la especie fue 
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registrada durante todas las estaciones desde 2001 hasta 2003 (Stein et al., 2016), 

datos que coinciden con los resultados del presente trabajo. 

Aedes albifasciatus presenta una mayor abundancia en regiones 

subtropicales durante el invierno (Stein et al., 2013; 2016) y en regiones templadas, 

durante el verano (Ludueña Almeida et al., 1995b; Almirón et al., 2000; Fontanarrosa 

et al., 2000; Gleiser et al., 2002, 1997), en el presente trabajo la abundancia fue muy 

baja, registrada únicamente en el primer período estudiado, durante las estaciones 

de verano y otoño. Las bajas abundancias halladas en el presente estudio coinciden 

con lo expresado por Stein et al., (2011, 2016) que señalan que las mayores 

abundancias de la especie en la región subtropical corresponden al período 

invernal, no muestreado en el presente estudio. 

Algunas especies de estos dos últimos géneros, como Ae. albifasciatus, Ae. 

scapularis, Ae. aegypti, Ae. hastatus, Ps. pallescens, Ps. ferox y Ps. varinervis se 

encontraron naturalmente infectadas y/o están implicadas en la trasmisión de 

numerosos virus trasmitidos por mosquitos (MBV), entre los que se destacan los 

virus de los géneros Alphavirus (Familia Togaviridae), Orthobunyavirus (Familia 

Bunyaviridae) y Flavivirus (Familia Flaviviridae) y virus específicos de insectos (ISF) 

(Contigiani et al., 2016; Oria et al., 2018). 

Algunos autores sugieren que la interferencia humana en el entorno natural 

puede llevar a la eliminación, modificación y/o sustitución de hábitats, con la 

consiguiente pérdida de riqueza en la fauna de culícidos existentes, aunque las 

condiciones también son favorables para el asentamiento de especies exóticas u 
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oportunistas bien adaptadas a los ambientes perturbados (Consoli et al., 1994; 

Forattini, 2002). Esto último se observó en Vialidad el sitio con mayor perturbación 

antrópica que registró la mayor abundancia de Ae. aegypti, coincidente con Stein 

et al., (2011, 2016) registrando a la especie únicamente en el ambiente urbano de la 

ciudad de Resistencia. 

La presencia de Cx. quinquefasciatus fue registrada en este trabajo casi 

exclusivamente en los ambientes urbanos, consistente con otros hallazgos (Campos 

et al., 1993; Almirón et al., 1995; Gleiser et al., 2010). Además, Stein et al. (2011) 

detectan la presencia de larvas de Cx. quinquefasciatus, principalmente en hábitats 

artificiales, zanjas con agua turbia y en aguas residuales, en la ciudad de Resistencia, 

mostrando la alta adaptación de esta especie a los ambientes perturbados. A 

diferencia de los resultados obtenidos en el trabajo de Stein et al. (2016) sobre 

adultos de Cx. quinquefasciatus, los cuales presentaron mayores abundancias en 

primavera, la mayor abundancia de los adultos de Cx. quinquefasciatus registrada 

en este trabajo fue durante el otoño. La precipitación tuvo un efecto negativo y 

estadísticamente significativo sobre la abundancia de la especie, coincidente con lo 

hallado por Stein et al. (2016) en la misma ciudad, lo cual podría ser explicado por 

un efecto de lavado en los hábitats larvales dónde se halla producto de la 

abundante precipitación (Stein et al., 2011) o también podría ser explicado por una 

baja heterogeneidad de días de precipitación (Valdez et al., 2017). 

Los cambios u oscilaciones en las abundancias y estacionalidad de las 

especies, en un período de tiempo determinado, pueden ser explicados por factores 
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propios de las regiones climáticas. Por lo que las diferencias halladas en este estudio 

en relación con lo hallado por Stein et al. (2016) para la misma especie reafirman la 

necesidad y la importancia de conocer la influencia de los factores ambientales 

(climáticos) sobre las poblaciones de insectos ya que los mismos pueden variar de 

año a año para las mismas estaciones climáticas. El hallazgo de Cx. quinquefasciatus 

en el presente trabajo es de gran importancia, debido a que ha sido implicado como 

principal vector de SLEV (Diaz et al., 2013) en el brote ocurrido en la provincia de 

Córdoba en el año 2005 (Diaz et al., 2003; Spinsanti et al., 2008). En esta especie 

además se detectaron otros arbovirus (Bunyaviridae: Orthobunyavirus) en 

Argentina (Tauro et al., 2015). 

Culex chidesteri fue más abundante en el ambiente semiurbano 

disminuyendo en los ambientes urbanos, y Cx. bidens presentó la mayor 

abundancia en el sitio Regimiento seguido por el sitio Monte Alto (semiurbano) y 

por ultimo Vialidad (urbano), estos datos coinciden con lo hallado por Stein et al. 

(2016) en el que identificaron que ambas especies pueden estar relacionadas con 

áreas urbanas (eusinantrópicas), aunque en nuestra región, son más abundantes en 

ambientes menos perturbados.  En otros trabajos, Cx. bidens y Cx. maxi muestran 

picos recurrentes de abundancia sin desaparecer completamente (Almirón et al., 

1995; Maciá et al., 1995; Stein et al., 2016; Fischer et al., 2004), coincidiendo 

mayormente con el patrón observado en el presente trabajo. Culex bidens es una 

especie que se ubica dentro del complejo bidens al cual pertenece la especie Cx. 

interfor Dyar. Ambas especies sólo se diferencian por ciertas características de la 
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genitalia del macho y por estudios moleculares lo que hace muy difícil diferenciarlas 

como hembras adultas (Laurito et al., 2017). Ambas especies presentan la misma 

distribución en Argentina (Rossi, 2015) dato que debería tenerse en cuenta ya que 

de la última se detectó el SLEV durante la epidemia de Saint Louis en la ciudad de 

Córdoba en el 2005 (Díaz et al., 2006; Díaz, 2009) y recientes trabajos han 

corroborado su competencia vectorial en la transmisión del mismo virus (Beranek 

et al., 2018). 

También es de destacar que otras especies como Cx. ocossa, Mansonia spp., 

An. albitarsis y Cx. delpontei halladas en el presente estudio han sido implicadas en 

la trasmisión de numerosos virus trasmitidos por mosquitos (MBV) (Contigiani et al., 

2016) además de detectarse la presencia de ISF (Oria et al., 2019).  
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INTRODUCCIÓN 

Actualmente, la disponibilidad de una variedad de métodos para 

secuenciación permitió la detección y descripción de una gran variedad de ISF 

(Crabtree et al. 2009; Hoshino et al., 2007; Cook et al., 2009; Z. Wang et al., 2009; 

Bolling et al., 2011; Junglen et al., 2009; Hobson-Peters et al., 2013; Goenaga et al., 

2014); sin embargo, son escasos los trabajos en los que se describe  la distribución 

espacio-temporal de los mismos (Blitvich et al., 2010; Kim et al., 2009; Machado et 

al., 2012). En argentina, han sido detectados en las provincias Corrientes (Goenaga 

et al., 2014), Córdoba y Santa Fe (en datos no publicados) y la localidad de Pampa 

del Indio, Chaco (Oria et al., 2018).  

En relación a los MBV, en Argentina, los antecedentes datan desde el año 

1900 con algunas epizootias y aislamiento de los mismos, sin embargo, los registros 

son dudosos y vectores desconocidos (Sabattini et al., 1985). No fue hasta la década 

del “70, que se inician los primeros estudios para determinar los vectores y 

hospedadores responsables del mantenimiento enzoótico y la propagación 

epizoótica de los Flavivirus y otros arbovirus en Argentina. Desde entonces y hasta 

la actualidad, han sido detectados en nuestro país los Flavivirus (MBV) SLEV, YFV, 

DENV 1-4, ZIKV, BSQ (Bussuquara virus), ILH (Ilheus virus) y WNV, en humanos, aves 

silvestres y domésticas, monos, mosquitos y equinos (Diaz et al., 2008, 2012; Oria et 

al., 2018; Beskow et al., 2007; Monath et al., 1985; Mitchell et al., 1987). 

Por tal motivo, y debido a que en los últimos 200 años, las áreas urbanizadas 

han aumentado 40 veces a nivel global (Hotez 2017; World Health Organization, 
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2015) y con ello las enfermedades de trasmisión vectorial, se hace imprescindible 

para poder estimar el riesgo en la salud de la población y diseñar estrategias de 

manejo vectorial, conocer cuáles son los Flavivirus que circulan en ambientes que 

presentan diferente grado de urbanización y cómo éstos responden a las 

fluctuaciones estacionales de las especies de mosquitos en un entorno dinámico 

Estas son algunas de las cuestiones que nos llevaron por un lado a 1) Detectar los 

Flavivirus  en mosquitos potencialmente vectores, e 2) describir los patrones 

espacio-temporal de estos virus y su relación con las fluctuaciones de las especies 

de mosquitos colectados en ambientes con diferente grado de urbanización en la 

ciudad de Resistencia.  
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MATERIALES Y MÉTODOS  

Detalles sobre la caracterización del área de estudio, características de los 

sitios, periodicidad de los muestreos, y determinación taxonómica, se encuentran 

en la sección Materiales y Métodos del Capítulo II. 

Para llevar a cabo los objetivos desarrollados en el presente capítulo, se 

consideraron dos periodos temporales, primer periodo comprende desde la 

primavera 2013 hasta otoño 2014, y el segundo periodo desde primavera 2014 hasta 

otoño 2015. 

 

OBTENCIÓN DEL ARN VIRAL, TRANSCRIPCIÓN REVERSA Y DETECCIÓN POR PCR-NESTED 

Los pools obtenidos, metodología desarrollada en el capítulo II, fueron 

homogeneizados en morteros estériles y diluidos en medio esencial mínimo (MEM) 

suplementado al 10% con suero fetal bovino (SFB), 1% con antibiótico (gentamicina) 

y 1% con antimicótico (fungizona). Los pools conteniendo entre 1 y 25 mosquitos 

fueron homogeneizados en 1 ml de MEM suplementado y pools con 25 a 50 

mosquitos se homogeneizaron en 2 ml de MEM suplementado. Los 

homogeneizados fueron centrifugados a 11.400 g durante 30 min en centrífuga 

refrigerada para su descontaminación. Los sobrenadantes obtenidos se 

recuperaron y almacenaron en tubos Eppendorf a -70 ºC hasta ser utilizados.  

Se utilizó 200µL del sobrenadante del homogeneizado para la extracción del 

ARN viral con Kit AxyPrepBody Fluid Viral RNA (Axygen-BIOSCIENCES) siguiendo 

las instrucciones del fabricante. Para la síntesis de ADN complementario (ADNc) se 
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mezclaron 10 µL del ARN extraído de cada muestra, previa incubación por 10 min a 

65 °C, con 10 µL de mezcla de reacción (volumen final 20 µL) conteniendo 2mM 

MgCl2, 0,2Mm dNTPs, random hexamer primers, RNAsa OUT, 5U Transcriptasa 

reversa ImPROMII. Las muestras fueron sometidas a un ciclo inicial de 60 minutos a 

42 °C luego a 10 minutos a 65 °C. El ADNc obtenido fue almacenado a -20 °C. 

Para la detección del genoma de todos los miembros del género Flavivirus 

se realizó una PCR-Nested genérica diseñada por Sánchez-Seco et al., (2005). La 

muestra que presentó buena calidad de amplificación (banda muy fuerte), el 

fragmento amplificado (143 pares de bases) fue purificado y secuenciado en ambas 

direcciones (forward y reverse) por el método sanger (Macrogen, Corea). Las 

muestras que no pudieron ser secuenciadas por su calidad fueron testeadas con 

PCR-Nested específica para el SLEV (Ré et al., 2008). 

 

ANÁLISIS DE LAS SECUENCIAS E IDENTIFICACIÓN MOLECULAR. 

Una vez obtenidas las secuencias de los fragmentos amplificados, las mismas 

fueron editadas utilizando el programa MEGA X: Molecular Evolutionary Genetics 

Analysis across computing plat forms (Kumar et al., 2018) para obtener las 

secuencias consenso. La identificación del agente detectado se llevó a cabo 

mediante estudios de homología de secuencias utilizando la herramienta BLAST 

(Basic Local Alignment Search Tool, http//www.ncbi.nlm.nih.gov). 
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CÁLCULO DE LA TASA MÍNIMA DE INFECCIÓN 

Para cuantificar la actividad de los Flavivirus en las poblaciones de mosquitos 

analizadas se calculó la Tasa Mínima de Infección (TMI), la cual fue calculada de la 

siguiente manera: número total de pools positivos/total de mosquitos procesados 

por especie.  

 

ANÁLISIS FILOGENÉTICO 

Se realizaron alineamientos múltiples mediante Clustal W de las secuencias 

obtenidas junto con otras pertenecientes al mismo género, utilizando para ello el 

programa MEGA X: Molecular Evolutionary Genetics Analysis across computing 

platforms (Kumar et al., 2018). El estudio filogenético se hizo a nivel de nucleótidos. 

La selección del método de inferencia y el algoritmo de distancia se realizó 

desde el programa MEGA X: Molecular Evolutionary Genetics Analysis across 

computing platforms (Kumar et al., 2018), y un valor de certidumbre (o “bootstrap” 

como robustez de la topología del árbol) de 1500 réplicas como el test estadístico 

de validación. 
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RESULTADOS 

Los mosquitos Culex (Culex)spp. y Aedes (Stegomyia) spp. procesados para 

la detección del genoma de Flavivirus sumaron un total de 100pools, los cuales 

estaban conformados por 2162 hembras, de las cuales el 1,3% estaban alimentadas, 

y 13 machos. Las especies procesadas fueron Ae. aegypti, Cx. ameliae, Cx. bidens, 

Cx. chidesteri, Cx. coronaror, Cx. eduardoi, Cx. maxi, Cx. quinquefasciatus y Cx. (Cux.) 

spp., 66pools urbanos y 34pools periurbanos. De los pools procesados 79 fueron 

positivos para Flavivirus. 

 

IDENTIFICACIÓN MOLECULAR DE LOS FLAVIVIRUS DETECTADOS EN MOSQUITOS. 

A partir de los productos de amplificación obtenidos del gen que codifica la 

proteína NS5 fueron secuenciados 53 pools positivos. Todas las secuencias 

obtenidas en este trabajo, se denominaron por el número de pool y las siglas de 

secuencia consenso (nºpool cs) dieron una homología mayor al 95% con secuencias 

depositadas en la base de datos de virus descritos como Flavivirus específicos de 

insectos (ISF). Los pools de Ae. aegypti positivos dieron una homología de 97% con 

CFAV. Los pools de mosquitos Culex (Cux.) dieron una homología mayor a 97% con 

secuencias de CXFV depositadas en la base de datos del Genbank. 

De un total de 8 pools procesados conteniendo 67 mosquitos Ae. aegypti, 

de los cuales 3 pools corresponden a machos y 1 pool a hembra alimentada, (Tabla 

1), 3 pools de hembras no alimentadas fueron positivos para CFAV.  
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En relación a los mosquitos Culex (Culex) spp. procesados, 50 pools fueron 

positivos para CXFV de un total de 66 pools (1419 individuos), comprendidos en 7 

especies del subgénero Culex y una morfoespecie (Tabla 1). De los pools positivos, 

el 8% correspondieron a hembras alimentadas, y no se obtuvieron pools positivos 

de machos. 

 

Especies Ambiente 
Nº

mosquitos 

Nº 

pools 

Pools 

post. 
TMI 

%de pools 

post. 
Virus 

Aedes aegypti 
Urbano 67 8 3 0,04 37,5 CFAV 

Semiurbano       

Culex ameliae 
Urbano       

Semiurbano 8 1     

Culex bidens 
Urbano 396 15 14 0,03 93,3 CXFV 

Semiurbano 185 6 5 0,02 83,3 CXFV 

Culex chidesteri 
Urbano 168 7 4 0,02 57,2 CXFV 

Semiurbano 62 3 1 0,01 33,3 CXFV 

Culex coronator 
Urbano       

Semiurbano 4 1 1 0,25 100 CXFV 

Culex eduardoi 
Urbano 34 4 2 0,05 50 CXFV 

Semiurbano 13 3 2 0,15 66,6 CXFV 

Culex maxi 
Urbano 287 7 7 0,02 100 CXFV 

Semiurbano 6 2 1 0,16 50 CXFV 

Culex 

quinquefasciatus 

Urbano 125 11 9 0,07 81,8 CXFV 

Semiurbano 1 1     

Culex (Culex) 

spp. 

Urbano       

Semiurbano 130 5 4 0,03 80 CXFV 

Total  1486 74 53    

 

 

Tabla 1: Valores de la Tasa Mínima de Infección (TMI) y porcentaje de los pools positivos por especie y tipo de 

ambiente estudiado.  
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DINÁMICA ESPACIO-TEMPORAL DE LOS ISF DETECTADOS Y TASA MÍNIMA DE INFECCIÓN. 

En relación a la actividad de los ISF, la especie con TMI mayor fue Cx. 

coronator presente únicamente en el ambiente semiurbano. De las especies 

presentes en ambos ambientes, Cx. eduardoi y Cx. maxi presentaron mayor TMI en 

al ambiente semiurbano, en el ambiente urbano Cx. bidens y Cx. chidesteri fueron 

las especies que presentaron TMI más alta (Tabla 1). 

En el ambiente urbano, la menor actividad viral registrada es en primavera 

del primer periodo y en verano del segundo periodo, y la mayor actividad viral 

registrada de todas las estaciones climáticas ocurre en otoño del segundo periodo.   

En el ambiente semiurbano la actividad viral del primer periodo entre 

estaciones fue muy similar, con una leve disminución durante la primavera. En el 

segundo periodo se registró actividad viral únicamente durante el otoño.  
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Figura 1: Pools de especies positivas para Flavivirus y TMI por estación durante los dos periodos de análisis 

en los diferentes ambientes. A) Ambiente Urbano. B) Ambiente periurbano.  
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ANÁLISIS FILOGENÉTICO 

Previo al análisis filogenético, se evaluaron los modelos de distancia más 

adecuado para los datos (Tabla 2 en anexo), dando como resultado el modelo de 

distancia Kimura 2 con una distribución Gamma discreta para modelar las 

diferencias de tasas evolutivas entre sitios (5 categorías (+ G, parámetro = 0.6945)). 

El modelo de variación de la tasa permitió que algunos sitios fueran evolutivamente 

invariables ([+ I], sitios 34.37%) (Tabla 2 en anexo).  

Para el análisis filogenético se utilizó una secuencia por grupo de los 53 

totales, debido a que muchas de ellas son idénticas. Este análisis filogenético 

involucró 72 secuencias nucleotídicas pertenecientes a 51 especies de Flavivirus y 

hubo un total de 62 posiciones en el conjunto de datos final. Si bien el fragmento 

analizado es pequeño y los valores de certidumbre obtenidos por muestreo 

aleatorio (bootstrap) no son muy altos, la topología del árbol confirma los datos de 

homología obtenidos en el Blastn. En la figura 2 se muestra el árbol con la 

probabilidad de registro más alta y el porcentaje de árboles en los que se agrupan 

los taxones asociados se muestra junto a las ramas.  

El análisis filogenético de las secuencias de este fragmento del gen NS5 

dieron como resultado la formación de dos grandes grupos bien diferenciados, el 

primero formado por secuencias pertenecientes a ISF y un segundo grupo que a su 

vez se subdividió en subgrupos conformados por las secuencias pertenecientes a  

los grupos ecológicos TBV, MBV y NKV (Figura 2). 
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Figura 2: Árbol filogenético de los Flavivirus basado en 62 nucleótidos del gen NS5 realizado por el método de inferencia 

Maximum Likelihood, modelo de distancia Kimura 2 con un valor de certidumbre de 1500 réplicas. Las secuencias 

obtenidas en el presente trabajo son denominadas por nºpoolsc, en color lila las secuencias obtenidas de pools de 

mosquitos Ae. aegypti y en color verde las secuencias obtenidas de pools Culex (Cux.). Las secuencias obtenidas de la 

base de datos se nombraron por grupo ecológico, virus y número de registro. 



CAPÍTULO III  

 

pág. 96 

Para el caso de las secuencias relacionadas con ISF, podemos ver la existencia 

de dos clados: aquellos ISF asociados a Aedes (KRV, AEFV y CFA) y los asociados a 

mosquitos del género Culex (CXFV). La secuencia 264sc obtenida de pool de Ae. 

aegypti, se agrupan con alto valor de soporte (97% de certidumbre) con CFAV. El 

resto de las secuencias consenso obtenidas de mosquitos Culex (Cux.) agrupó con 

un 96% de valor de bootstrap con CXFV, particularmente con cepas obtenidas de 

mosquitos Cx. quinquefasciatus de Brasil (KY349933), México (EU879060) y África 

(GQ165808) (Figura 2). 

 

INFECCIÓN NATURAL CON SLEV 

Los pools positivos no secuenciados por su calidad de amplicón, sumaron 

un total de 26, los cuales fueron testeados para el virus SLEV, dando como resultado 

un pool positivo de la especie Cx. eduardoi colectado durante la primavera del 

primer periodo en el ambiente urbano, la TMI fue de 0,03. 
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D ISCUSIÓN  

Considerando las complejas redes ecológicas de trasmisión que presentan 

los Flavivirus multi-hospedador multi-vector, es fundamental realizar 

investigaciones enfocadas en la detección de estos virus en mosquitos ya que, a 

diferencia de los estudios serológicos, estos datos brindan una información más 

precisa sobre el tiempo-espacio en los que circulan estos virus. Los mosquitos 

cumplen un rol fundamental en la replicación y trasmisión de los Flavivirus, al menos 

en los grupos ecológicos, Flavivirus trasmitidos por mosquitos (MBV) y los Flavivirus 

específicos de insectos (ISF), por lo tanto, la abundancia y la dinámica espacio-

temporal de los mosquitos son elementos clave para poder describir parte de esta 

compleja red ecológica que caracteriza a los Flavivirus. 

En la ciudad de São José do Rio Preto (SJRP), Brasil área caracterizada con 

un clima tropical, se observó que la distribución de los ISF, en particular de los CXFV 

inició en la estación seca (Julio 2007) en zonas con nivel socioeconómico bajo y 

medio, aunque a medida que pasaron los meses se extendió a todas las zonas 

socioeconómicas (Machado et al., 2012). En nuestro trabajo, la circulación de ISF se 

presentó en los dos ambientes, tanto urbano como semiurbano, y a diferencia de 

CXFV detectado en Brasil durante la época seca, la mayor actividad viral registrada 

para ISF en Resistencia (clima subtropical) fue durante el otoño del segundo 

periodo, estación climática que se caracteriza, en nuestra región, por presentar un 

pico máximo de precipitación (marzo-mayo) (Bruniard 1978); no obstante, solo en 

el ambiente urbano los ISF estuvieron presentes en todas las estaciones de los dos 
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periodos de estudio, en el ambiente semiurbano no se detectó actividad viral 

durante el inicio del segundo periodo (primavera-verano). La disminución en la 

circulación de ISF en algunas estaciones climáticas podría deberse a la baja de las 

poblaciones de mosquitos en los que fueron detectados (Blitvich et al., 2010; 

Machado et al., 2012), aunque Kim et al., (2009) no detectó CXFV a pesar de las 

poblaciones de mosquito fueran abundantes, y Blitvich et al., (2010), en algunos 

estados donde la tasa mínima de infección fue la más alta, la población de 

mosquitos fue baja (Blitvich et al., 2010). 

El análisis filogenético demostró que las secuencias obtenidas en este 

trabajo, de diferentes especies de mosquitos Culex (Culex) spp., están más 

estrechamente relacionadas con las cepas de CXFV aislados de Culex 

quiquefasciatus colectados en Mexico, Brazil, y Uganda que con las obtenidas en 

Iowa y Japón. Datos que coinciden con CXFV aislados en mosquitos Culex de la 

provincia de Corrientes (análisis filogenético del fragmento del gen de la proteína 

E) (Goenaga et al., 2014). Es decir que las cepas CXFV de Resistencia y Corrientes 

(Goenaga et al., 2014) estarían más relacionadas a las cepas del clado América 

Latina/Caribe que con las cepas de Estados Unidos/Asia (Blitvich et al., 2010; Cook 

et al., 2009). 

Un segundo ISF, el virus Cell Fusing Agent (CFAV), fue detectado en 

mosquitos Ae. aegypti colectados en el ambiente urbano de la ciudad de 

Resistencia. Las secuencias de los tres pools fueron idénticas entre ellas, no asi con 

las secuencias depositadas en la base de datos, sugiriendo que podrían ser una 
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cepa de CFAV, no obstante, es necesario realizar mayores estudios para poder 

confirmar esta hipótesis. Las secuencias obtenidas de una porción del gen NS5 y 

contrastadas con la base de datos del GenBank dieron una identidad de 97% con 

CFAV cepa Culebra, Galveston,Mex AR269 entre otras. A pesar de estas diferencias 

genéticas, Kuno et al., (1998), define una especie viral como un grupo de virus con 

>84% de identidad de secuencia de nucleótidos entre ellos (Kuno et al., 1998), es 

decir que los resultados obtenidos en el presente trabajo corresponden a una 

especie viral; sin embargo, no se desestima la posibilidad de que puedan ser una 

cepa diferentes a las registradas en la base de datos. 

Se ha documentado que la existencia de ISF en los mosquitos puede afectar 

la competencia vectorial para la transmisión de MBV. La mayoría de los estudios 

indican que los ISF pueden tener un efecto negativo en la replicación de Flavivirus 

patógenos (Bolling et al., 2015, 2012; Nasar et al., 2015), sin embargo, muchos 

trabajos han documentado una interacción positiva, por ejemplo: se ha 

documentado que CFAV promovió significativamente la replicación de DENV en 

líneas celulares Ae. aegypti, particularmente si las células ya estaban infectadas con 

CFAV antes de la infección por DENV (Zhang et al., 2017); también se observó una 

interacción positiva entre CXFV y WNV en mosquitos Cx. quinquefasciatus (Kent et 

al., 2010). Sin embargo, todavía no está claro el rol funcional que podrían tener los 

CFAV en relación a otros Flavivirus y en el ciclo de vida de los mosquitos. Además, 

se han descripto fragmentos de secuencias de CFAV integrada al genoma de los 
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mosquitos (Crochu et al., 2004), de lo cual todavía se desconoce el mecanismo y el 

rol funcional que podrían tener. 

En relación a SLEV, los vectores propuestos en ambientes urbanos y 

periurbanos de la provincia de Córdoba son Cx. quinquefasciatus y Cx. Interfor (Diaz 

et al., 2009; Batallán et al., 2015). Diaz et al., (2012) encuentra, además, infección 

natural por SLEV en otras especies de mosquitos, Ae. aegypti, Oc. scapularis, Oc. 

albifasciatus, Ps. ferox y An. albitarsis en la ciudad de Córdoba, y Mitchell et al., 

(1985) en Cx. quinquefasciatus y Culex spp. en la provincia de Santa Fe. A pesar de 

que Cx. quinquefasciatus está presente en la provincia de Chaco y es muy 

abundante en los ambientes urbanos (Stein et al., 2016, 2013), son escasos los datos 

sobre infección natural en mosquitos con SLEV. El único antecedente previo de 

circulación autóctona de SLEV en Resistencia corresponde a un pool de Ae. aegypti 

colectado en esta ciudad en Marzo de 2004 (datos no publicados - 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/ FJ361870.1). La detección de Ae. aegypti 

infectados con SLEV es algo frecuente según otros trabajos (Diaz et al., 2012, 

Batallán 2010), sin embargo, debido a su preferencia alimentaria por 

mamíferos/humanos se desestima su rol como vector para el SLEV ya que este 

amplifica en aves.  

Recientes aportes al tema, nuestro grupo de trabajo ha detectado SLEV en 

mosquitos Cx. chidesteri y Cx. quinquefasciatus (entre otras especies de otros 

géneros) en diferentes ambientes de la localidad Pampa del Indio, ubicada a 200 

Km al norte de la ciudad de Resistencia (Oria et al., 2018). Por lo tanto, los mosquitos 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/
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Cx. eduardoi colectados en la ciudad de Resistencia y hallados con infección natural 

con SLEV en el presente trabajo, representa el primer registro de infección natural 

con SLEV para la especie en Argentina. 

En relación a los patrones estacionales, Oria et al., (2018) describen las 

prevalencias de anticuerpos (Ac) contra SLEV en equinos en tres localidades de 

Chaco, la ciudad de Resistencia presenta las mayores prevalencias de Ac contra 

SLEV durante el otoño de 2013 momento antes del inicio del presente estudio, 

aunque también se detectaron en verano de 2014, por lo que podemos decir que 

la circulación ocurre tanto en verano, como en otoño y primavera.  

En la región templada, los periodos de mayor actividad del SLEV se 

concentran a finales del verano e inicios del otoño (Díaz et al., 2009). Oria et al., 

(2018), registró en Pampa del Indio (Chaco intermedio) el otoño como mayor pico 

de actividad para el virus. Así también, el patrón de actividad temporal de los virus 

en una determinada región, podría ser el resultado de su dinámica espacial a partir 

de producirse múltiples introducciones intermitentes por aves desde regiones 

vecinas (Kramer et al., 1997). Diaz et al., (2012) afirman que la epidemia de 2005 por 

SLEV fue resultado de la introducción a la ciudad de Córdoba de la cepa virulenta 

desde zonas periurbanas en los meses previos, siendo que un año antes de la misma 

estudios sobre las poblaciones de mosquitos no la detectaron, detectando si las 

cepas no virulentas II, V y VII. Este patrón observado en la región templada podría 

presentarse también en la región subtropical como la nuestra, ya que el pool 

positivo de SLEV sólo se detectó en la primavera del 2013 y luego no fue detectado 
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en los años subsiguientes, indicando una posible dinámica de introducción-

extinción en el área de estudio desde un sitio a otro. 

Por otro lado, en el presente estudio el vector secundario de SLEV para el 

área templada Cx. bidens/interfor fue la segunda especie del género Culex más 

abundante. Hasta el momento no ha sido hallada infectada con SLEV en toda el 

área de estudio por nuestro grupo de trabajo, pero ensayos de competencia 

vectorial confirman su susceptibilidad de la infección y transmisión del virus 

(Beranek et al., 2018).  
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La evidencia presentada anteriormente demuestra que la riqueza y 

diversidad de culícidos se presenta a modo de gradiente, disminuyendo desde el 

ambiente con menos modificación antrópica hacia el ambiente más modificado. 

Además, parches verdes en ambientes urbanos, generan una heterogeneidad en el 

paisaje brindando diferentes microhábitats propicios para que un mayor número 

de especies de culícidos puedan desarrollarse. En futuros estudios, se podría 

caracterizar la estructura del paisaje con variables macroambientales y, junto a los 

datos obtenidos de las comunidades de culícidos del presente estudio, extrapolar 

los datos a otros ambientes. 

Si bien las variables climáticas no correlacionaron de manera significativa con 

las abundancias de la mayoría de las especies de mosquitos halladas, se pudo 

observar que las mayores abundancias ocurrieron en la época cálida y con mayores 

precipitaciones. Por otro, lado el hallazgo de una correlación negativa y significativa 

entre la precipitación media mensual y las abundancias de Cx. quinquefasciatus, 

especie de interés sanitario hallada durante todo el período de la presente 

investigación, requieren de mayores estudios que permitan identificar qué otros 

aspectos de esta variable como ser la frecuencia de las precipitaciones o el número 

de días de lluvia, podrían afectar las abundancias de la especie, más que las 

estaciones climáticas. Asimismo, es necesario profundizar los estudios sobre la 

bionomía de las especies Cx. quinquefasciatus, Cx. bidens/interfor, Cx. chidesteri, 

Cx. maxi y Cx. eduardoi en el área de estudio, dado que estan implicados como 
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vectores principales y putativos siendo el caso de las dos primeras, como así 

también se hallaron naturalmente infectadas en el caso de las 3 últimas con SLEV 

en la región. 

Finalmente, se detectaron Flavivirus pertenecientes a los dos grupos 

ecológicos que implican a los mosquitos, los virus específicos de mosquitos (ISF) en 

su gran mayoría y el virus SLEV del grupo de los virus trasmitidos por mosquitos 

(MBV). De éste último se enfocó la búsqueda en los mosquitos del género Culex 

subgénero Culex dada su conocida participación en las tramas generalistas de 

transmisión del virus, aunque es necesario continuar con otras investigaciones: 1) 

ampliar la búsqueda para detección de SLEV hacia especies de otros géneros por 

la posibilidad del mantenimiento de ciclos enzoóticos que no involucren aves; 2) en 

éste sentido se requieren estudios que permitan detectar posibles infecciones en 

mamíferos como los roedores, en el área de estudio; por otro lado 3) para 

comprender mejor la dinámica de la transmisión en nuestra región es 

imprescindible iniciar estudios para identificar las aves, posibles hospedadores 

vertebrados de este virus en la ciudad de Resistencia y alrededores como así 

también 4) se requiere la identificación del genotipo detectado, ya que para 

Argentina se han detectado más de un genotipo y sólo uno se ha asociado a las 

epidemias ocurridas en diferentes años y localidades; 5) asimismo evaluar la 

circulación de SLEV de manera retrospectiva (dado que se cuenta con muestras de 

2004-2005 resultado de investigaciones anteriores) lo que permitirá conocer si 

diferentes genotipos han circulado, si han ocurrido diferentes introducciones de 
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diferentes genotipos en el tiempo, como así también si el o los genotipos 

detectados, presentan una distribución espacial restringida sólo a un sitio de la 

ciudad de Resistencia (como fue detectado en el presente estudio) o si su 

distribución es más amplia dentro de la ciudad y fuera de ella, en el ambiente 

semiurbano. 

La identificación molecular y el análisis filogenético de los ISF, mostraron una 

alta homología, con los virus CXFV y CFAV. El análisis filogenético agrupó CxFV 

detectados en mosquitos Culex (Culex) con las cepas Latino Americanas/Caribe y 

CFAV detectados en mosquitos Ae. aegypti con cepas provenientes de América. Sin 

embargo, se conoce muy poco sobre su dispersión, ecología y las implicancias que 

podrían tener en la trasmisión de los Flavivirus de importancia para la salud (MBV). 

De allí la necesidad de: 1) ampliar el rango de búsqueda de los mismos a otros 

géneros y especies que no han sido analizadas en el presente estudio a pesar de 

haber sido capturadas; 2) evaluar su posible participación en los fenómenos de 

transmisión de los MBV, en períodos epidémicos e interepidémicos; 3) e identificar 

los efectos que podrían tener en el ciclo de vida de los mosquitos. 
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CAPÍTULO II 

 

Tabla 2: Abundancia total de especies mosquitos por sitio de colecta, desde otoño 2013 a primavera 2015. 

(MA) Monte Alto, (R) Regimiento, (VN) Vialidad. 

Especies MA R VN Total 

Aedeomyia squamipennis 21 63 20 104 

Aedes (Och.) spp. 631 1 0 632 

Aedes aegypti 0 2 72 74 

Aedes albifasciatus 4 16 0 20 

Aedes crinifer 13 0 0 13 

Aedes fulvus 8 0 0 8 

Aedes hastatus/oligopistus 148 9 4 161 

Aedes scapularis 2760 845 469 4074 

Aedes stigmaticus 40 2 3 45 

Anopheles (Ano.) spp. 31 16 4 51 

Anopheles (Nys.) spp. 278 132 33 443 

Anopheles albitarsis 1 5 3 9 

Anopheles argyritarsis 1 0 0 1 

Anopheles deaneorum 0 1 0 1 

Anopheles evansae 2 0 0 2 

Anopheles galvaoi 3 0 0 3 

Anopheles neomaculipalpus 1 11 0 12 

Anopheles triannulatus 14 5 0 19 

Coquillettidia albicosta 26 15 1 42 

Coquillettidia nigricans 177 149 32 358 

Coquillettidia shannoni 1 2 1 4 

Coquillettidia spp. 87 36 0 123 

Culex (Cux.) spp. 699 1709 327 2735 

Culex (Mel.) spp. 260 70 6 336 

Culex amelie 8 0 0 8 

Culex bastagarius 0 1 0 1 

Culex bidens 271 382 187 840 

Culex chidesteri 193 165 98 456 

Culex clarki 4 0 0 4 

Culex coronator 4 13 0 17 

Culex delpontei 201 114 25 340 

Culex eduardoi 34 88 28 150 
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Tabla 2 (Cont.): Abundancia total de especies mosquitos por sitio de colecta, desde otoño 2013 a primavera 2015. 

(MA) Monte Alto, (R) Regimiento, (VN) Vialidad. 

Culex educator 3 3 6 12 

Culex intrincatus 10 2 0 12 

Culex maxi 31 527 61 619 

Culex ocossa 8 63 0 71 

Culex pilosus 1 0 0 1 

Culex quinquefasciatus 1 37 123 161 

Culex taeniopus 5 0 0 5 

Mansonia flaveola 2 1 0 3 

Mansonia humeralis 92 11 2 105 

Mansonia indubitans 0 0 4 4 

Mansonia spp. 164 85 124 373 

Mansonia titillans 431 1591 678 2700 

Psorophora (Gra.) spp. 37 3 0 40 

Psorophora (Jan.) spp. 135 58 0 193 

Psorophora (Pso.) spp. 7 0 0 7 

Psorophora albigenu 20 15 0 35 

Psorophora ciliata 25 83 7 115 

Psorophora confinnis 0 14 6 20 

Psorophora cyanescens 67 66 19 152 

Psorophora dimidiata 1 3 1 5 

Psorophora discrucians 4 0 0 4 

Psorophora ferox 33 7 2 42 

Psorophora pallecens 4 17 0 21 

Psorophora paulli 13 2 7 22 

Psorophora varinervis 2 65 30 97 

Uranotenia lowii 1 0 0 1 

Uranotenia spp. 0 7 0 7 

Wyeomia (Pho.) spp. 65 0 0 65 

Wyeomyia muehlensi 19 0 0 19 

Total 7102 6512 2383 15997 
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Tabla 5: Abundancia de especies mosquitos por estación durante los dos períodos analizados en los tres sitios estudiados 

(primavera 2013 hasta otoño 2015). 

 Primer periodo Segundo periodo 

Especie de Mosquito 2013 2014 

201

4 2014 2015 2015 

 primavera 

vera

no 

oto

ño 

primav

era 

veran

o otoño 

Aedeomyia squamipennis 64 1 3 21 3 10 

Aedes (Och.) spp. 81 6 264  278 2 

Aedes aegypti  1 17 35 5 15 

Aedes albifasciatus  8 3    

Aedes crinifer   4  9  

Aedes fulvus   3   5 

Aedes hastatus/oligopistus 23 45 66 1 8 6 

Aedes scapularis 1329 1075 887 68 487 117 

Aedes stigmaticus 27 2 10  3  

Anopheles (Ano.) spp. 2 3 23 5 16  

Anopheles (Nys.) spp. 7 81 153 59 69 28 

Anopheles albitarsis 2 1 1  4 1 

Anopheles argyritarsis       

Anopheles deaneorum    1   

Anopheles evansae      2 

Anopheles galvaoi       

Anopheles neomaculipalpus     11  

Anopheles triannulatus 1 1    7 

Coquillettidia albicosta 7 14   19 2 

Coquillettidia nigricans 13 81 70 42 99 46 

Coquillettidia shannoni 1   1 1 1 

Coquillettidia (Rhy.) spp. 17 12 22 3 63 3 

Culex (Cux.) spp. 621 197 219 401 502 584 

Culex (Mel.) spp. 3 8 18 13 248 45 

Culex amelie      8 

Culex bastagarius  1     

Culex bidens 133 67 88 62 258 145 

Culex chidesteri 82 64 44 84 7 33 

Culex clarki   4    

Culex coronator    4  13 

Culex delpontei  20 26 9 92 188 

Culex eduardoi 62 22 28  13 5 
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Culex educator   3 1 2 1 

Culex intrincatus  2 4 1  4 

Culex maxi 357 24  30 39 128 

Culex ocossa 3 3 1  54 10 

Culex pilosus  1     

Culex quinquefasciatus 14 8 33 26 11 42 

Culex taeniopus      5 

Mansonia flaveola  2  1   

Mansonia humeralis 1 35 5 25  15 

Mansonia indubitans   4    

Mansonia (Man.) spp. 10 115 64 69 75 2 

Mansonia titillans 96 319 119 1208 441 288 

Psorophora (Gra.)spp. 3  27  10  

Psorophora (Jan.) spp 35 14 5 2 133 2 

Psorophora (Pso.) spp     7  

Psorophora albigenu 1  6 1 25 2 

Psorophora ciliata 7 2 24  80 1 

Psorophora confinnis 2 5 1  10  

Psorophora cyanescens 17 16 39 4 76  

Psorophora dimidiata 2   1  1 

Psorophora discrucians 4      

Psorophora ferox 4 3 13  6 10 

Psorophora pallecens 5 1 2  13  

Psorophora paulli  13   9  

Psorophora varinervis 55 4  1 29  

Uranotaenia lowii  1     

Uranotenia (Ura.) spp.      7 

Wyeomia (Pho) spp.  1 13  51  

Wyeomyia muehlensi    1 11 7 

Total 3091 2279 2316 2180 3277 1791 

 

  

Tabla 5 (Cont.): Abundancia de especies mosquitos por estación durante los dos períodos analizados en los tres  

sitios estudiados (primavera 2013 hasta otoño 2015). 
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p
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ra
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b
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N
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a
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o
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s-

C
a
n
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