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Objetivo

Caracterizar la composición de secuencias de virus 
ARN y su estructura entre diferentes poblaciones de 

Anopheles darlingi en Colombia



Metodología
Muestreo de Anopheles darlingi

La Capilla
Villa Grande

San Antonio
Paimadó

Caño Negro
Charras

Recolecta: Atrayente Humano y  
Malla polisombra

Identificación 
morfológica

Conservación en ARN shield

figura creada con ArcMap v. 10.8.2



Metodología
Conformación de la muestra

Región/

Localidad
Especie

Sexo 

(n)

Estado gonotrófico/

Estado de alimentación
ID del Pool

Bajo Cauca/ 

La Capilla

Anopheles darlingi Hembras (15) No grávidas/ No alimentadas AdarBC1

Bajo Cauca/ 

La Capilla

Anopheles darlingi Hembras (15) No grávidas/ No alimentadas AdarBC2

Bajo Cauca/ 

Villa Grande

Anopheles darlingi Hembras (15) No grávidas/ No alimentadas AdarBC3

Bajo Cauca/ 

Villa Grande

Anopheles darlingi Hembras (15) No grávidas/ No alimentadas AdarBC4

Pacifico/ 

San Antonio

Anopheles darlingi Hembras (15) No grávidas/ No alimentadas AdarPC1

Pacifico/ 

San Antonio

Anopheles darlingi Hembras (15) No grávidas/ No alimentadas AdarPC2

Pacifico/ 

San Antonio

Anopheles darlingi Machos

(10)

No aplica AdarPC3

Amazonas/ 

Caño Negro

Anopheles darlingi Hembras (15) No grávidas/ No alimentadas AdarAM1

Amazonas/ 

Charras

Anopheles darlingi Hembras (15) No grávidas/

No alimentadas

AdarAM2

15 por pool
An. darlingi / No grávidas / No 

alimentadas



Metodología
Procesamiento de la muestra y secuenciación

Extracción de ARN total 

RNeasy®Trizol®

Cantidad e integridad
Agilent 2100 Bioanalyzer

Librería- TruSeq stranded
total RNA  +

Ribo-Zero Gold

Secuenciación en NovaSeq 6000

6Gb por muestra

Pool Reads PE

AdarBC1 34885545

AdarBC2 34103154

AdarBC3 38644693

AdarBC4 44298715

AdarPC1 40688312

AdarPC2 44411203

AdarPC3 37709364

AdarAM1 44581293

AdarAM2 37833632

Figura creada con BioRender.com



Metodología

Flujo de trabajo 
bioinformático aplicado a los 

datos RNA-seq



Análisis de la composición del metaviroma en An. darlingi 
y sus diferencias entre subregiones de estudio

Shannon (H’)
Simpson (1-D)
Dominancia (D´)

Determinación de índices 
de diversidad

Bray-Curtis (BC)

α
β 

Estadísticos:
ANOSIM

CPCC
SIMPER

β 

β 

β 

Metodología

Figura creada con BioRender.com



Distribución de los reads secuenciados en 
el hospedero y su microbiota

Reads mapeados al genoma de An. darlingi
Reads no mapeados a An. darlingi 

clasificados como microbianos

Resultados



Secuencias de virus ARN (vOTUs) en poblaciones naturales de 
An. darlingi de Colombia

25 contigs virales no redundantes 
(vOTUs)

Partitiviridae
Phasmaviridae

Tymoviridae
Rhabdoviridae

Totiviridae
Orden Ortervirales
Uncalsified virus

nr-contigs frente Base de 
Datos de Referencia Viral 

(RVDB) 
DIAMOND

Modelos Ocultos de Markov
(HMMs) frente a los diferentes 

perfiles Pfam de RdRps
HMMER

Entre estos vOTUs no se identificaron arbovirus patógenos conocidos y las 
secuencias mostraron identidad frente a secuencias de virus relacionadas a 

virus que han sido detectados previamente en insectos

Resultados



Diferencias en la composición de taxones de virus entre diferentes 
poblaciones de An. darlingi de Colombia (análisis basado en reads)

Resultados

Análisis de similaridad Bray-Curtis del recuento de reads por 
taxón de virus



Resultados
Diferencias en la composición de vOTUs identificados entre las 

diferentes poblaciones de An. darlingi (análisis basado en contigs)

Escalamiento multidimensional no métrico (NMDS) Similaridad de Bray-Curtis de los vOTUs identificados

Figuras creada con BioRender.com y metagenome-Seq



Conclusiones

• Anopheles darlingi contiene secuencias de virus ARN que
corresponden a virus insecto-específicos

• La estructura del metaviroma de An. darlingi tiende a tener
una mayor similitud entre las poblaciones cercanas
geográficamente

• Este estudio constituye uno de los primeros análisis del
componente viral de esta especie en el Neotrópico

Figura creada con BioRender.com 
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