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VECTORES DE IMPORTANCIA EN 

ENFERMEDADES TROPICALES EN 

COLOMBIA: AVANCES EN 

TAXONOMÍA Y SISTEMÁTICA 

MOLECULAR 

 

Palabras Claves: ETV, Vectores, 

Phlebotominae, Culicidae, PECET 

 

Introducción 

 

La definición conceptual de las 

enfermedades transmitidas por vectores 

(ETVs) son enfermedades infecciosas 

transmitidas a un portador intermediario o 

directamente a un portador humano por 

medio de la picadura de artrópodos 

(Tomado de http://www.ins.gov.co/temas-

de-interes/Paginas/que-son-enfermedades-

transmitidas-por-vectores.aspx). Así, se 

han circunscrito en este concepto de ETV 

sólo aquellas enfermedades en que 

intervienen artrópodos, tales como 

mosquitos (Familia Culicidae), 

Flebotomíneos(Subfamilia hlebotominae), 

piojos (Familia Pediculidae), chinches 

(Familia Reduviidae), moscas (Familia 

Simuliidae), pulgas (Orden Siphonaptera) y 

garrapatas (Familia Ixodidae). Los agentes 

causales son parásitos (Géneros: 

Plasmodium, Leishmania, Onchocerca y 

Trypanosoma), arbovirus (Familia 

Flaviviridae¸ Bunyaviridae, Reoviridae, 

Rhabdoviridae) y ricketsias (Rickettsia 

rickettsii, R. prowazekii, R. typhi). 

 

Por ello, se resalta que los patógenos 

transmitidos por vectores son los agentes 

causales de enfermedades infecciosas 

conocidas como emergentes y re-

emergentes, las cuales tienen gran impacto 

en salud pública y agropecuaria, con un 

incremento en su incidencia registrado en 

los últimos años (Brès, 1986; Ribeiro, 

1996; Gubler, 2002). Es importante 

mencionar que las enfermedades re-

emergentes se refieren a aquellas que 

resurgen después de que aparentemente han 

sido erradicadas o su incidencia ha 

disminuido, sin embargo, en los últimos 

años han cobrado importancia bajo las 

condiciones cambiantes de las naturaleza y 

los ecosistemas particulares, pudiendo 

aparecer en grandes proporciones 

epidémicas constituyendo un problema de 

salud. Por su parte, las enfermedades 

emergentes se refieren aquellas que 

aparecieron por primera vez en una 

población o que pudieron haber existido 

con anterioridad, pero han aumentado 

rápidamente en incidencia o rango 

geográfico (Jones et al., 2008). 

 

Entre las enfermedades transmitidas por 

vectores más importantes en Colombia y 

que constituyen eventos cuya vigilancia, 

prevención y control revisten especial 

interés en salud pública se encuentran: 

dengue (53879 casos para semana SE 52, 

2012), malaria (60179 casos para semana 

SE 52, 2012), leishmaniasis (9806 casos 

para semana SE 52, 2012), y la enfermedad 

de Chagas (786 casos para semana SE 52, 

2012). Estas enfermedades representan un 

grave problema de salud pública y un alto 

costo económico para los Sistemas de 

Salud. Así mismo, se genera una elevada 

carga social y económica en la población 

colombiana a riesgo (Ministerio de Salud y 

Protección Social, 2012). 

 

La importancia que representan las 

ETVs para la Salud Pública, radica en su 

magnitud y trascendencia. En este sentido, 

el riesgo de transmisión se encuentra 

relacionado con determinantes dinámicas, 

que han aumentado en los últimos años, 

tomando en consideración que en la 

actualidad, a nivel epidemiológico, la 

globalización vincula las poblaciones 

humanas económica, cultural y 

físicamente, lo que facilita el contacto entre 
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individuos, animales y microorganismos de 

diferentes áreas geográficas (Gubler, 2002; 

Sutherst,2004; Tatem et al., 2006). 

También,  diversos factores pueden ser 

atribuidos a la constante aparición de casos 

de ETVs en el país: en primer lugar, 

factores sociales tales como: condiciones 

demográficas y socioeconómicas, el 

desplazamiento forzado (migración 

interna), el conflicto armado. Además, la 

actividad antrópica y principalmente la 

expansión de la frontera agropecuaria, 

favorece escenarios ecológicos que 

posibilitan el contacto de hospederos 

susceptibles (humanos) y patógenos que 

evolucionan para adaptarse a estos últimos, 

originando la aparición y reaparición de 

agentes infecciosos emergentes o re-

emergentes (Anderson, 1991; Morse, 1995; 

Gubler, 2002; Pugliese et al., 2007); en 

segundo lugar está el comportamiento 

patogénico específico del patógeno (Davies 

et al., 2000), y en tercer lugar y tomándose 

como principal factor de enlace de la triada 

epidemiológica (Patógeno, vector y 

portado/reservorio), está el vector, que 

varía en especies, distribución geográfica y 

comportamiento, de acuerdo al ambiente 

que habite; este último factor, puede ser 

influenciado por variables ambientales 

como la temperatura y precipitación, 

logrando impactar directamente en la 

abundancia del vector, y así en la 

transmisión de la enfermedad (Gubler et 

al., 1982; Fish, 2001; Turell et al., 2001; 

Turell et al., 2002; Getis et al,. 2003; May, 

2006; Tesh & Guzman, 2006) . 

 

En este sentido, la vigilancia 

entomológica juega un papel clave en el 

proceso de aportar a entender la 

epidemiología de enfermedades originadas 

por vectores artrópodos y son un 

componente fundamental para proporcionar 

información de referencia dirigida a 

sustentar las intervenciones desde la Salud 

Pública, desarrollo de sus programas de 

monitoreo y control en la investigación. 

Este documento revisará brevemente las 

generalidades y los avances en el campo de 

la taxonomía y sistemática del grupo de 

insectos de importancia médica, Culicidae 

y Phlebotominae, que son objeto de estudio 

en el grupo de investigación Programa de 

Estudio y Control de Enfermedades 

Tropicales PECET. 

 

Flebotomíneos (Diptera; Psychodidae; 

Phlebotominae): Generalidades, avances 

en taxonomía y sistemática molecular 

 

Los flebotomíneos son un grupo diverso 

de insectos que varían en función de la 

distribución geográfica, ecología y su papel 

vectorial de patógenos. La subfamilia 

Phlebotominae Rondani, 1840, está 

representada en América por más de 500 

especies distribuidas en los géneros 

Lutzomyia (L.) França, 1924, Brumptomyia 

França y Parrot, 1921, y Warileya Hertig, 

1948 (Young & Duncan, 1994; Galati, 

2010; Ready, 2013). Las especies de estos 

dos últimos géneros no presentan 

implicación alguna en la trasmisión de 

agentes patógenos que afecten al humano 

(Young & Duncan, 1994; Mustermann, 

2004). Por el contrario, en el género 

Lutzomyia se ubican todas las especies de 

interés en salud pública dado los hábitos 

antropofílicos y zoofílicos de las hembras, 

y su reconocido papel vectorial de 

patógenos, tal como el protozoo 

kinetoplastida del género Leishmania Ross, 

1903 (Killick-Kendrick, 1999; 

Munstermann, 2004), la bacteria 

Bartonella bacilliformis (Strong et al., 

1907) y virus de las familias Bunyaviridae, 

Reoviridae y Rhabdoviridae (Comer & 

Tesh, 1991; Polly, 2007; Acevedo & 

Arrivillaga, 2008). 
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Aunque los flebotomíneos se han 

estudiado más que la mayoría de los otros 

grupos de insectos debido a su papel como 

vectores de agentes patógenos, el 

conocimiento taxonómico de estos insectos 

está distante de ser completo. Las 

revisiones realizadas por Martins, Williams 

y Falcâo (1979), Young y Duncan (1994) y 

Galati (2010), así como la documentación 

electrónica producida por el grupo CIPA 

(Computer-aided Identification of 

Phlebotomine sandflies of America) 

(http://cipa.snv.jussieu.fr/) y por el WRBU 

(Walter Reed Biosystematics Unit, 

http://wrbu.si.edu/) constituyen 

documentos imprescindibles en el estudio 

de la sistemática, taxonomía y distribución 

geográfica de este grupo de insectos en 

América.  

A la fecha, en Colombia se registran 153 

especies del género Lutzomyia, listado 

obtenido a partir de estudios, 

principalmente en focos de transmisión de 

leishmaniasis (Osorno-Mesa et al., 1972; 

Young, 1979; Ferro & Morales, 1988; 

Montoya-Lerma & Ferro, 1909; Bejarano, 

2006; Marín et al., 2008; Bejarano et al., 

2010; Vivero et al., 2011; Contreras et al., 

2012; Carrasquilla et al., 2012). En relación 

a las especies, incriminadas como vectores 

de diferentes especies Leishmania para el 

país, Ferro et al. (2011) señalan 14 especies 

las cuales presentan una amplia 

distribución e incluso la capacidad de que 

puedan cohabitar varias especies vectores 

en un mismo foco de transmisión, lo cual 

justifica la necesidad de realizar una 

correcta y rápida identificación taxonómica 

de especie, prioritaria para la vigilancia y 

posterior intervención de los funcionarios 

de las unidades de Enfermedades 

Transmitidas por Vectores (ETV) (Amóra 

et al., 2009) y es una labor indispensable 

tanto para estudios biológicos y 

bionómicos, así como de control vectorial 

de la leishmaniasis (Alvar, 2001). Sin 

embargo, en la actualidad persisten las 

controversias con respecto a la existencia 

de dos esquemas de clasificación 

taxonómica (Young & Duncan, 1994; 

Galati, 2010). 

Ante este panorama, en el PECET, la 

Unidad de Entomología Médica y 

Molecular ha enfocado sus estudios en el 

reconocimiento de especies de 

flebotomíneos presentes a lo largo de 

diferentes departamentos y localidades en 

Colombia, principalmente desde dos 

perspectivas la taxonomía basada en 

caracteres morfológicos y la taxonomía 

molecular. 

La identificación de flebotomíneos se 

hace principalmente basadas en la 

caracteres morfológicos presentes del 

estado adulto, cabeza: palpómeros, 

flagelómeros, ascoides y cibario; tórax: 

alas, posición y longitud de venas alares, 

pigmentación de los segmentos, quetotaxia 

en pleuritos, longitud y espinas de fémur y 

abdomen (genitalia masculina y femenina) 

(Young & Duncan, 1994; Galati, 2010).  

El PECET cuenta con la Colección de 

Vectores y Hospedadores Intermediarios de 

Enfermedades Tropicales (VHET), adscrita 

al Instituto Alexander Von Humboldt, 

donde se deposita y conserva la fauna de 

Lutzomyia, Warileya y Brumptomyia 

procesadas e identificadas, como resultado 

del estudio y colecta de más de 15 años. 

Esto ha permitido que el PECET avance en 

la actualización de los mapas de 

distribución y de importancia médica con 

el uso de herramientas SIG con el recurso 

de la colección VHET (Zuleta, 2011). 

Recientemente, el PECET ha realizado un 

trabajo intensivo en el reconocimiento de 

especies presentes en el eje cafetero; 

reconociendo esta zona como uno de los 

mayores registros de la enfermedad en el 

país. En esta áreas se incluyeron 
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departamentos y localidades no 

muestreadas y se construyó el listado 

actualizado de especies flebotomíneas, 

obteniéndose nuevos registros y la 

descripción de una especie que está en 

proceso (Contreras, 2013).  

El PECET, catalogado como centro de 

referencia ha realizado procesos de 

actualización y capacitación en taxonomía 

y determinación de especies de 

flebotomíneos para fortalecer los 

Programas de control y prevención de la 

leishmanisis en Centroamérica (Contreras 

et al., 2011; 

http://issuu.com/comunicaciones.pecet/doc

s/www.pecet-colombia.org). 

Sin embargo, la tarea de identificación 

basada en caracteres morfológicos es una 

actividad compleja, ya que requiere de una 

considerable habilidad y experiencia 

taxonómica; dada la gran similitud 

morfológica, la existencia de especies 

cripticas y complejos de especies entre 

algunas especies que son vectores de 

Leishmania spp (Rangel, 1996; Dujardin et 

al.,1999; Uribe, 1999) son limitaciones 

durante este proceso, sumado al hecho del 

deterioro de estructuras en las muestras o 

cuando el montaje no se realiza 

apropiadamente.  

Ante estas limitaciones, una 

aproximación molecular es de gran utilidad 

(Beati et al., 2004) en el caso de los 

insectos y en particular de aquellos de 

importancia médica, como los 

flebotomíneos, se considera ventajoso el 

hecho que las moléculas apoyan la 

identificación de especímenes en 

cualquiera de sus estados e incluso de 

partes de ellos (Lanteri et al., 2002). 

El análisis de ADN proporciona una 

manera más precisa para identificación de 

las especies y el uso de los datos 

moleculares en combinación con los 

métodos morfológicos, ha permitido tener 

una aproximación que permite resolver 

preguntas taxonómicas en diferentes 

niveles jerárquicos (Hanel & Sturmbauer, 

2000; Herran de la R et al., 2001). 

Secuencias de genes ribosomales 

(18SrDNA y el dominio D2 de 28SrDNA) 

se utilizaron para reevaluar las relaciones al 

interior de la familia Phlebotominae 

(Aransay et al., 1999) y dentro del género 

Lutzomyia (Beati et al., 2004; Kato et al., 

2007; Kato et al., 2008).Secuencias de 

genes con una tasa de evolución más 

rápida, mitocondriales (por ejemplo, CytB 

y ND4) y nucleares (por ejemplo, ITS2 

factor de elongación α), se han utilizado 

para resolver las relaciones intraespecíficas 

y subgenérico (Ishikawa et al., 1999; 

Depaquit et al., 2000; Uribe et al., 2001; 

Testa et al., 2002; Hodgkinson et al., 2003; 

Torgenson et al., 2003; Vivero et al., 2008; 

Kuwahara  et al., 2009; Vivero et al., 

2009).  

 

Actualmente, el fragmento 5´ del gen 

mitocondrial Citocromo Oxidasa subunidad 

I (COI) ha sido propuesto como Código de 

barras del ADN por Hebert et al. (2003), 

propuesta que hace parte de la iniciativa 

internacional llamada consorcio para el 

código de barras de la vida (CBOL: 

Consortium for the Barcode of Life; 

http://www.barcoding.si.edu/) como un 

método universal para facilitar la 

identificación de especies, agrupando 

individuos desconocidos con entidades 

taxonómicas definidas a priori (caracteres 

morfológicos), basadas en la similitud de 

secuencias (Hebert et al., 2003; CBOL, 

2005). Ésta aparece como una excelente 

herramienta en el caso de insectos de 

importancia médica, donde se requiere 

saber de forma rápida y acertada cuales son 

las especies presentes en un área de 

transmisión (Besansky et al., 2003; 
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Azpurua et al., 2010; Cohnstaedt et al., 

2011; Jinbo, 2011). 

La iniciativa código de barras de ADN 

ha tenido gran acogida por la conectividad 

y el lenguaje común de las secuencias de 

ADN que permite a los investigadores a 

nivel mundial avanzar en estudios de 

taxonomía y sistemática de diversos grupos 

de organismos como parte de un esfuerzo 

global de catalogar la biodiversidad. En el 

caso particular de entomología médica, el 

PECET, está a la vanguardia en el país en 

la evaluación de esta iniciativa en alianza 

con el Dr. Charles Porter del Centers for 

Disease Control and Prevention - CDC, 

trabajan en el proyecto Phlebotominae 

Barcoding Initiative – PBIN, cuyo 

propósito es obtener y proveer a la 

comunidad una librería de secuencias de 

códigos de barras de ADN para la 

tipificación molecular de especies de 

flebotomíneos presentes en Colombia, esto 

ayuda a conocer aspectos taxonómicos y 

sistemáticos.  

 

El PECET cuenta con la infraestructura 

tecnológica necesaria para el desarrollo del 

proyecto PBIN, además, cuenta con 

conexión con la comunidad científica 

internacional a través de redes de 

colaboración en áreas como la taxonomía y 

sistemática, lográndose integrar a la 

morfología, la ecología y datos moleculares 

al estudio de la diversidad biológica de los 

flebotomíneos en el país. A la fecha, la 

librería PBIN del PECET cuenta con más 

300 secuencias código de barras de ADN 

de flebotomíneos. Estos especímenes han 

sido colectados a partir de estudios 

epidemiológicos en zonas de transmisión 

de Leishmania spp. realizados por PECET; 

es importante resaltar, que se han 

recuperado código de barras a partir de 

especímenes preservados en alcohol 

provenientes de localidades donde el 

PECET ha desarrollado previamente 

proyectos de investigación. Sin dejar de 

lado las 163 especies de flebotomíneos que 

hasta la fecha están registradas en el país, 

el PECET, ha asignado código de barras al 

25% de éstas. El proyecto aún continúa y 

se espera implementarlo de forma práctica 

para los estudios de foco, pero además 

avanzar en aspectos básicos como la 

clasificación y filogenia del grupo. 

 

Ante el panorama de dificultades en el 

aislamiento de formas inmaduras de 

flebotomíneos en microhábitats naturales 

(atribuido al tamaño pequeño, escasa 

movilidad y ocurrencia de los organismos 

en lugares arenosos y con materia en 

descomposición, aún difíciles de percibir 

por el humano) (Feliciangeli, 2004), ante la 

no disponibilidad de claves taxonómicas, ni 

herramientas de identificación disponibles 

de los inmaduros de flebotomíneos (Young 

& Duncan, 1994). El PECET evaluó y 

estandarizó de tres metodologías, búsqueda 

directa, incubación y trampas de 

emergencia, lo cual permitió la 

recuperación de 142 inmaduros de 

flebotomíneos, los cuales pudieron ser 

identificados con la obtención del adulto 

bajo condiciones de laboratorio, por medio 

del uso del marcador molecular 

mitocondrial Citocromo oxidasa I (código 

genético de barras), se realizó la 

identificación de los inmaduros a nivel de 

especie, principalmente larvas (con mayor 

probabilidad de obtenerse de los criaderos), 

con base en sus haplotipos, al compararlos 

con la librería de secuencias código de 

barras obtenidas de los adultos previamente 

identificados con morfología y verificados 

por el especialista (Vivero, 2011). Este 

esquema metodológico y los resultados 

obtenidos, proporcionan la base para 

futuras identificaciones de especies 

indistinguibles y la oportunidad de explotar 

las combinaciones morfológicas y 

moleculares hacia la taxonomía integrativa. 
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Mosquitos (Diptera: Culicidae): 

Generalidades, avances en taxonomía y 

sistemática molecular 

 

La familia Culicidae es un grupo grande 

y abundante con distribución a lo largo de 

las regiones templadas y tropicales del 

mundo, incluso más allá del círculo polar 

Ártico, siendo más diversos en ambientes 

tropicales. La familia incluye 3.532 

especies clasificadas en dos subfamilias y 

112 géneros. La subfamilia Anophelinae 

contiene tres géneros y Culicinae cuenta 

con 109 géneros subdivididos en 11 tribus 

(Forattini, 2002; Harbach, 2011). 

 

Los mosquitos adultos son insectos 

delgados, con patas largas; fácilmente 

reconocibles por su proboscis larga y la 

presencia de escamas en la mayor parte del 

cuerpo. Las larvas se distinguen de otros 

insectos acuáticos por la ausencia de las 

patas, la presencia de cabeza ancha, 

cepillos bucales distintivos y antenas, tórax 

bulboso que es más ancho que la cabeza y  

abdomen, segmento anal posterior y ya sea 

un sistema respiratoria, como una placa con 

dos aberturas (Anophelinae subfamilia) o 

un sifón alargado (subfamilia Culicinae) 

soportado cerca del final del abdomen. Los 

mosquitos son por lo general, son 

identificados en su forma larval IV y como 

adultos (Lane, 1953; Forattíni, 1965; 

Forattíni, 2002). 

 

Las larvas de mosquito ocupan un gran 

espectro de ambientes acuáticos. La 

mayoría de las larvas se alimentan de 

partículas de materia orgánica y 

microorganismos en suspensión que 

extraen del agua con sus cepillos bucales 

filamentosos. Otras especies son 

depredadoras obligatorias o facultativas 

que capturan y se alimentan en gran 

medida de los estados inmaduros de otros 

mosquitos, mediante cepillos bucales 

modificadas o mandíbulas o maxilares de 

agarre. Algunos recurren al canibalismo 

cuando la comida es escasa. Las larvas de 

la mayoría de los mosquitos obtienen 

oxígeno de la atmósfera al ubicarse la 

superficie del agua. Todas las especies de 

Mansonia y Coquillettidia y algunas 

especies de Mimomyia obtienen oxígeno de 

los vasos de aire de plantas acuáticas, que 

perforan con un sifón especializado. 

Especies Aedeomyia aparentemente usan 

sus antenas ampliadas para la respiración. 

Algunas especies se han ampliado en gran 

medida las papilas anales, las cuales  que 

están bien abastecidas con tráqueas, por lo 

que estas especies rara vez llegan a la 

superficie y probablemente obtienen el 

oxígeno disuelto del agua (Forattini, 2002; 

Harbach, 2011). 

 

Los mosquitos normalmente se 

encuentran en ambientes con temperaturas 

y humedad alta. Muchas especies viven a 

pocos metros del suelo, mientras que 

muchas especies silvestres se producen 

principalmente en el dosel del bosque. La 

distribución vertical depende en gran 

medida de la preferencia alimenticia. 

Todos los machos y hembras de muchas 

especies se alimentan exclusivamente de 

líquidos de plantas, incluyendo néctar, 

melaza, jugos de frutas y exudados. Las 

hembras de un gran número de especies se 

alimentan de sangre de animales vivos. Sin 

embargo, existen algunas especies que 

normalmente se alimentan de sangre, que 

pueden producir huevos sin una ingesta 

sanguínea previa. Los vertebrados de 

sangre caliente son una fuente común de 

sangre para la mayoría de las especies, pero 

muchas especies también atacan a animales 

de sangre fría, como las serpientes, 

tortugas, sapos, ranas y otros insectos, 

incluyendo las ninfas de cigarras, larvas de 

lepidópteros y mantis. El tiempo de 
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actividad de vuelo y alimentación suele ser 

bastante específico para la mayoría de las 

especies. Algunas de ellas son activos 

durante la noche o durante crepúsculo, 

mientras que otros son activos durante el 

día (Lane, 1953; Forattini, 2002; Harabach, 

2011). 

 

Los mosquitos son importantes porque 

las hembras son hematófagas y son 

consideradas molestia para los humanos y 

otros animales, además, pueden transmitir 

los patógenos causantes de enfermedades 

humanas y animales. Los agentes 

patógenos transmitidos por los mosquitos 

son los virus (arbovirus), gusanos 

(helmintos filariasis) y protozoarios. Los 

mosquitos son la causa indirecta de más 

morbilidad y mortalidad entre los humanos 

que cualquier otro grupo de organismos 

(Forattini, 2002; Harabach, 2011). 

 

Respecto a la sistematica, la familia 

Culicidae es monofilética, aunque con 

relaciones profundas que permanecen en 

gran medida sin resolverse. La subfamilia 

Anophelinae es un linaje monofilético 

basal para todos los demás Culicidae y el 

género Chagasia es linaje monofilético 

basal a Anophelinae. En la subfamilia 

Culicinae aún no se ha demostrado su 

monofilia en relación al género 

Toxorhynchites. Mientras tanto las tribus 

Aedini, Culicini y Sabethini son 

monofilético, pero la monofilia de las otras 

tribus no se ha probado y sus relaciones 

filéticas son inciertas (Harbach y Kitching, 

1998 y Harbach, 2007). 

 

Los tratamientos monográficos 

modernos o revisiones existen para un 

número de grupos genéricos y 

subgénericos, aunque la mayor parte de 

estos estudios con limitados a grupos de 

especies y subgéneros de países o regiones 

particulares. Los géneros aceptados 

tradicionalmente han sido revisados 

enteramente y hay muchas preguntas sin 

resolver sobre el estatus taxonómico de 

muchas especies y agrupaciones 

superiores: Aedes, Armigeres, 

Coquillettidia, Culex, Mansonia, 

Mimomyia, Ochlerotatus, Psorophora, 

Topomyia, Tripteroides, Toxorhynchites, 

Uranotaenia y Wyeomyia. Hay grandes 

géneros compuestos de especies que son 

extremadamente variables u difíciles de 

identificar debido a la sobreposición de 

características y formas anatómicas 

compartidas. Muchas especies y Culex, 

Topomyia, Tripteroides, Uranotaenia y 

Wyeomyia que existen en diversos museos 

del mundo, permanecen sin describir. 

 

La aplicación de distintos marcadores 

moleculares permite en la actualidad 

comprender los flujos genéticos entre 

Culícidos, así como sus barreras genéticas 

y ecológicas. Los distintos genotipos 

parecen estar relacionados con 

características que influyen en su 

comportamiento y capacidad de 

transmisión. Además, cada vez se dispone 

de una mayor evidencia de que la variación 

genética entre los Culícidos está 

relacionada con la adaptación del mosquito 

a su medio ambiente. En la actualidad, el 

incremento y expansión de determinadas 

enfermedades humanas de interés en Salud 

Pública, especialmente las de transmisión 

indirecta o vectorial, está produciendo una 

emergencia y/o re-emergencia de las 

mismas, debido en gran parte a que existe 

una demostrada causa-efecto en los 

denominados cambio global y cambio 

climático. Dentro de las enfermedades 

parasitarias, la Malaria y la filariosis, son 

un buen ejemplo de ello.  

 

Las principales especies vectores son 

generalmente las que se han descrito más a 

fondo por taxonomía convencional, como 
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por ejemplo en el caso de la malaria, 

debido a que es indudablemente la 

enfermedad transmitida por mosquitos más 

importante, el principal vector Anopheles y 

las especies cercanas han recibido mayor 

atención que otros grupos. La investigación 

en la taxonomía de Anopheline alcanzó el 

pináculo en el estudio de la morfología 

clásica con la aplicación de técnicas 

moleculares durante la última parte del 

siglo XX. Los resultados se reflejaron el 

descubrimiento del a complejos de especies 

cripticas. Una aproximación deseable al 

estudio de especies cripticas es la 

integración de taxonomía morfológicas con 

estudios moleculares, los cuales aseguran 

que los resultados de secuenciamiento del 

ADN están correctamente conectados 

dentro de la sistemática existente. La 

integración de estos métodos fomenta la 

resolución de datos importantes sobre 

nomenclatura y provee medios 

comprobables de delimitar e identificar 

inequívocamente las especies por razones 

prácticas, para aprender sobre su bionomía, 

distribución u relaciones en la transmisión 

de enfermedades. Este conocimiento es 

esencial para el estudio lógico de la 

epidemiología, el diseño e implementación 

de medidas de control apropiadas para el 

desarrollo del estrategias para el monitoreo 

del fluctuaciones espacio-temporales de 

especies de vectores que son necesarias 

para evaluar los picos potenciales de 

epidemias de malaria. Adicional a 

Anopheles, complejos de especies crípticas 

son conocidos en los géneros Culex y 

Sabethes. 

 

La clasificación de Culicidae es 

fenética. Consecuentemente, todos los 

niveles de clasificación son agrupaciones 

arbitrarias basadas en interpretaciones 

subjetivas de similitudes anatómicas. La 

aceptación tradicional de los conceptos de 

género de grupos amplios ha resultado en 

la clasificación parafilética y polifilética de 

los taxa. Es de resaltar que los estudios 

filogenéticos recientes basados en 

morfología y datos de secuencia de ADN 

han descubierto relaciones no reconocidos 

anteriormente, que sugieren grandes 

cambios inevitables en la clasificación de 

los culícidos. 

 

De acuerdo a lo anterior, estudios 

taxonómicos dirigidos al conocimiento de 

la fauna Culicidae en Colombia, han sido 

desarrollados por investigadores del grupo 

PECET de la universidad de Antioquia, 

quienes pretenden actualizar y generar los 

inventarios de grupos de especies de 

mosquitos a nivel regional y nacional. Así 

mismo, generar información sobre la 

bionomía de estos importantes grupos, 

avanzando en el estudio de especies 

vectores y reconocidas y no que pueden 

estar interactuando en sitios de transmisión 

de enfermedades. 

 

Actualmente, el grupo de investigación 

en Culicidae del grupo PECET, se 

encuentra adelantando estudios 

relacionados con el conocimiento del 

género Culex en zona montañosa del 

influencia cafetera del Colombia, 

identificando mediante taxonomía clásica 

las diferentes especies del género, usando 

todas las formas de desarrollo mediante la 

observación de características morfológicas 

externas e internas como la genitalia del 

macho adulto, relacionando además, 

información ecológica relevante como, 

tipos de criaderos en los que se desarrollan 

y características fisicoquímicas de dichos 

criaderos. Adicionalmente, enmarcada 

dentro de la ya mencionada Iniciativa 

Barcode, cada especie recibe su respectiva 

tipificación molecular mediante la 

secuenciación de una región del gen 

mitocondrial Citocromo Oxidasa I (COI) 

(Ochoa, 2013). Así, concentramos un set de 



11 
 

 
 

información importante para un género 

común en nuestro país y de gran 

importancia epidemiológica, ya que 

concentra especies capaces de transmitir 

diferentes arbovirosis de las familias 

Togaviridae, Flaviviridae y Bunyaviridae, 

helmintos y parásitos. 

 

Consideraciones finales 

 

A nivel mundial las nuevas estrategias 

para la prevención y el control de las 

enfermedades transmitidas por vector están 

enfatizando lo que se denomina el “Manejo 

Integral de Vectores”  (MIV) como un 

enfoque que refuerza las interacciones 

salud y medio ambiente, optimizando los 

beneficios para ambos, Las estrategias de 

MIV están diseñadas para lograr el mayor 

beneficio para el control de enfermedades 

en una forma más costo-efectiva, a la vez 

que se minimizan los impactos negativos 

en los ecosistemas y los efectos colaterales 

adversos en la salud pública. 

Por lo anterior, más que apoyarse en un 

solo método para el control del vector, el 

PECET, busca comprender la ecología 

local del vector y los patrones locales de 

transmisión de la enfermedad, para 

entonces escoger las herramientas 

adecuadas de control del rango de opciones 

disponibles. Esto incluye las estrategias de 

manejo ambiental que puedan reducir o 

eliminar los criaderos, reduciendo así el 

riesgo de contacto vector-humano. 

 

En este sentido, el trabajo realizado por 

el PECET, como grupo interdisciplinario, 

está orientado al servicio de la Comunidad 

en las actividades de docencia, 

investigación y extensión en el campo de la 

Medicina Tropical. Éste es acorde y resulta 

pertinente en la medida que brinda los 

elementos necesarios para enriquecer los 

conocimientos y las habilidades que me 

permiten complementar y fortalecer la 

formación en investigación, impulsando el 

desarrollo de una comunidad científica con 

un alto grado de competitividad y 

cooperación a nivel internacional. 

También, el PECET ofrece la proyección 

necesaria para planear, liderar y desarrollar 

trabajos científicos de alta calidad e 

innovación en beneficio del país. Así 

mismo, afianzar la realización de trabajos 

multidisciplinarios que resultan 

especialmente útiles en el área de la salud 

pública. 
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