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Aedes aegypti (Linneaus, 1762) es
considerado el principal vector de arbovirus

regiones del mundo son més frecuentes. Como
consecuencia, las poblaciones se estan

como el dengue, chikungunya, Zika entre otros
(Powell, 2018). Este mosquito es nativo de
Africa y lleg6 a las Américas en el siglo XVI,
presumiblemente durante la trata de esclavos.
Los registros histdricos de su presencia datan
desde hace mas de un siglo, reportandose por
primera vez en el siglo XI1X como vector de la
fiebre amarilla (Finlay, 1881). Desde entonces,
se ha extendido a la mayoria de las regiones
tropicales y subtropicales de las Américas y
Asia (Powell et al., 2018).Con la ayuda del
movimiento humano y el comercio moderno,
junto con los cambios en el clima global, las
nuevas introducciones de Ae. aegypti en

estableciendo en nuevas areas mas alla de lo
gue antes se creia que era el limite de Ae.
aegypti y poblaciones geograficamente
distantes entran en contacto e introducen
variantes genéticas que pueden aumentar la
aptitud en las condiciones ambientales locales,
como aquellas que promueven la resistencia a
los insecticidas, la tolerancia al frio o la
resistencia a la desecacion, asi como, en su
capacidad vectorial (Powell 2018). Tanto la
resistencia a insecticidas como la capacidad
vectorial del vector son aspectos donde el
conocimiento sobre la genética del mosquito
juega un papel fundamental (Powell 2018).



BOLIPK.Vol.35.NUm. 08.P&ag.58

El control de Ae. aegypti en Cuba y a nivel
mundial se sustenta principalmente en la
reduccion de sus poblaciones mediante la
utilizacion de insecticidas quimicos para
detener la transmision de arbovirus en ausencia
de la lentitud de la introduccion, distribucion y
disponibilidad de una vacuna a nivel mundial
(N4jera y Zaim (2001); McCarroll vy
Hemingway (2002); (Thompson et al., 2020);
(Bisset et al., 2021). Entre los insecticidas
utilizados se encuentran los piretroides, un
grupo de insecticidas sintéticos de alta eficacia
y baja toxicidad aguda para los vertebrados, lo
que garantiza que sigan siendo la primera
opcidén para el control de vectores basado en
productos quimicos (Baldacchino et al., 2015).
Sin  embargo, debido al persistente uso
generalizado de insecticidas piretroides, las
poblaciones resistentes de mosquitos se han
convertido en una gran preocupacion, en
particular con respecto a aquellas especies con
mayor impacto en la salud publica, como Ae.
aegypti (Moyes et al, 2017). Existen
informes de desarrollo de resistencia en este
mosquito a estos insecticidas relacionadas con
posibles variantes genéticas en varias regiones
del mundo, como Africa (Kamgang et al.,
2017), América del Sur y Central (Rodriguez
et al., 20017) y América del Norte (Kandel et
al., 2019). Por su parte, la capacidad vectorial
puede expresarse de manera diferente entre
cepas de mosquitos O entre especies
cercanamente relacionadas, ya que se sabe que
dicha capacidad se determina genéticamente en
poblaciones diferentes. Esta caracteristica hace
gue Ae. aegypti sea una especie compleja en el
sentido de que presenta  variaciones
morfoldgicas, fisiolégicas y de conducta
mucho mayores que la mayoria de otros
insectos Tabachnick y Powell (1979).

Durante las ultimas tres déecadas del siglo XX
innumerables estudios de genética de
poblaciones se han llevado a cabo con
poblaciones naturales de Ae. aegypti de las
diferentes regiones del mundo, utilizando
multiples marcadores moleculares. Estos
estudios han proporcionado informacién sobre
estructura de la poblacion, las tasas de
dispersion en la micro y macro-geografia,
demostrando que el ambiente, los factores
sociales y las intervenciones humanas afectan a
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la estructura de la poblacion de este vector
(Griffithset al., 1999). Los primeros estudios
genéticos se basaron en la técnica de
electroforesis en gel de poliacrilamida, asi
como el uso de marcadores basados en
secuenciacioén de ADN y marcadores
isoenzimaticos que fueron ampliamente
utilizados en la caracterizacion genética de dos
subespecies Aedes aegypti formosus y Aedes
aegypti aegypti, como lo describen Scott &
McClelland, (1975); Tabachnick & Powell,
(1978) quienes realizaron estudios de
variabilidad genética de poblaciones de
mosquitos, usando este tipo de marcador, ya
que permite la visualizacion directa de los
cambios en las secuencias de nucle6tidos.
Ademas se realizaron estudios usando las
técnicas RFLP (Fragmentos de Restriccién de
longitud polimoérfica) (Yan et al.,, 1998) y
AFLP (Amplificacion de fragmentos de
longitud polimorfica) este Gltimo a inicios del
siglo XXI  (Merril et al.,, 2005), dando
informacion acerca de la variabilidad y
estructuracion poblacional de Ae. aegypti.
Otros estudios realizados han usado micro-
satélites, (Ravel et al., 2001 y Costa-Ribeiro et
al., 2006) los cuales observaron un proceso de
re invasion; resaltando el poder de
discriminacién y reproducibilidad de ésta
técnica. Ademads, existen trabajos donde se
utiliza una de las técnicas mas versatiles
conocida como RAPD, los estudios realizados
por (Gorrochotegui-Escalante et al., 2000)
donde se demostrd que los sitios de cria varian
segun las poblaciones de Ae. aegypti existentes
en varias regiones de México, otros realizados
en Colombia y Venezuela llaman también la
atencion sobre la necesidad de conocer las
estructuras genéticas de las poblaciones de Ae.
aegypti existentes en esos paises Ocampo y
Wesson, (2004), Herrera et al., (2006). En
Brasil se analiz6 la estructura genética de las
poblaciones de Ae. aegypti en once localidades
de los seis estados federales brasilefios, donde
se encontrd altos niveles de diferenciacién
genética entre las poblaciones de diferentes
estados, asi como en las poblaciones de las
ciudades en el mismo estado, estos resultados
indicaron la importante diferenciacidn genética
de Ae. aegypti en dicho pais Paduan et al.,
(2006); (Dos Santos et al., 2006).
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A pesar de la utilidad de las técnicas antes
descritas en la actualidad se utilizan genes
mitocondriales para el analisis de la estructura
genética de Ae. aegypti éstos han demostrado
ser una herramienta validada para el estudio
del flujo génico en varios organismos (Da
Costa et al., 2006).

En Australia, utilizaron el gen citocromo
oxidasa subunidad 1(COl), en 46 muestras de
Ae. aegypti del norte y algunas islas cercanas,
obteniendo 8 haplotipos y una ligera variacién
genética entre las poblaciones analizadas Lima
y Sousa, (2007). En otro estudio se
encontraron diferencias genéticas entre las
poblaciones de Ae. aegypti de los municipios
del departamento de Sucre en Colombia donde
se registra la presencia de un nuevo haplotipo
del gen mitocondrial ND4 de Ae. aegypti en
ese pais (Atencia et al., 2018). En Perl
también se ha encontrado la existencia de dos
variantes genéticas: una variante perteneciente
a la zona costera y otra a la zona sierra-selva
(Céceres y Leo6n (2007). Usando marcadores
microsatélites (Paupy et al., 2004), estimaron
la diferencia génica de Ae. aegypti en
Cambodia. Dichos analisis sugirieron una
migracién pasiva del mosquito vector a través
de la accion humana la cual explica los
patrones de diferenciacion avalado por el
transporte humano de huevos, larvas y adultos
en contenedores a través de rutas comerciales
que pueden originar poblaciones
geogréficamente distantes, pero genéticamente
similares (Paupy et al., 2004). En los ltimos
afios, los marcadores genéticos de micro-
satélites se han utilizado ampliamente con
éxito para estudiar la genética de poblaciones
de mosquitos de todo el mundo, a nivel local y
global (Gloria-Soria et al., 2016a y 2016b;
2018). La base de datos de micro-satélites que
se ha generado en la U(ltima década ha
resultado Gtil para identificar el origen de
nuevas introducciones de Ae. aegypti, como el
de California y Washington DC (Gloria-Soria
et al.,, 2018) y Holanda (Brown et al., 2011;
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Ibafiez-Justicia et al., 2017) y la region del Mar
Negro (Kotsakiozi et al., 2018). En Nigeria se
realiz6 un estudio recientemente sobre la
caracterizacion genética de diferentes especies
de mosquitos utilizando el ADN mitocondrial
como marcador molecular (lyiola et al., 2021.)
A pesar que se ha realizado muchos estudios
con respecto al dengue por ser la enfermedad
viral transmitida por artrépodos de mayor
importancia en humanos (Bhatt, 2013)
todavia, la Gnica alternativa ante la presencia
de brotes y epidemias de esta enfermedad es el
control del vector. Sin embargo, cada dia se
hace mas evidente que para mantener efectivo
dicho control, es necesario conocer la genética
y el flujo génico que hay entre las poblaciones
del mosquito, y entender como esta formada su
poblacion, es decir, si es una poblacion
monotipica o si  presenta polimorfismo
genético. Dicha informacién podria permitir la
discriminacién  entre  sub  poblaciones
resistentes a insecticidas y permitira analizar la
dispersion de estas sub poblaciones. Ademas
permitira establecer marcadores moleculares
propios de Ae. aegypti resistentes o sensibles a
insecticidas. También nos daria informacion
acerca de la diversidad genética del vector y
nos permitira determinar si la capacidad
vectorial para la transmision del virus esta
correlacionada con el polimorfismo genético.
En Cuba no existen trabajos sobre la
composicion genética de las poblaciones de
Ae. aegypti, lo que justifica investigar acerca
de la caracterizacion genética de las
poblaciones de este mosquito en el pais, ya que
el hallazgo de potenciales variables
poblacionales contribuird para comprender su
adaptacion ecoldgica, a partir de la estructura
genética y dinamica poblacional del vector,
que pueda aportar herramientas Gtiles para el
disefio de estrategias de control vectorial
eficaces, que ayuden a la disminucion de los
indices de infestacion de Ae. aegypti, y al
control del dengue y otras arbovirosis
transmitidas por este mosquito en el pais.
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Enfermedades de Declaracion Obligatoria: Hepatitis

La Habana, Cuba

Namero de casos en la semana y acumulados hasta: 22/02/25

PROVINCIAS

PINAR DEL RIO
ARTEMISA
MAYABEQUE

LA HABANA
MATANZAS

VILLA CLARA
CIENFUEGOS

S. SPIRITUS

CIEGO DE AVILA
CAMAGUEY

LAS TUNAS
HOLGUIN

GRANMA
SANTIAGO DE CUBA
GUANTANAMO

ISLA DE LA JUVENTUD
CUBA

CASOSDE LA
SEMANA
2024 2025
4 -
- 2
10 33
2 -
1 4
2 -
- 3
- 1
1 5
20 48

CASOS
ACUMULADOS
2024 2025
13 10
- 10
35 288
4 37
18 38
12 37
1 24
3 6
- 3
3 2
6 20
1 3
96 478

Fecha: 13/03/25

TASAS
ACUMULADAS
2024 2025 *
8.20 6.95
1.36 1.36**
11.02 11.02**
20.85 207.01
14.07 147.86
27.17 64.74
49.87 49.87**
5.68 19.66
6.52 6.52**
17.04 460.06
1.90 4.14
13.07 13.07**
1.75 1.23
3.97 13.97
1.81 5.70
- k%
12.96 72.14

FUENTE: EDO, PARTE TELEFONICO SUJETO A MODIFICACIONES
* TASA ANUAL ESPERADA, AJUSTADA SEGUN EL ANO ANTERIOR.

** A TASA ESPERADA COINCIDE CON LA DEL ANO ANTERIOR.

LA TASA ACUMULADA DEL ANO ANTERIOR SE CALCULA EN BASE ANUAL.

Algunos tipos de brotes notificados al SID. Cuba, hasta: 26/02/25

TIPOS DE BROTES

Alimentos
Ciguatera *
Hepatitis viral **
EDA

IRA

Agua

Varicela

SEMANAS BROTES

ACUMULADOS
2024 2025 2024 2025

2 9 3

- 2 -

- - 6 7

- - - 2

- 1 1

- - 1 -

7 1 19 7

TASA

ACUMULADA
2024 2025
0.08 0.03
0.02 -
0.05 0.07

- 0.02
0.07 0.01
0.01 -
0.17 0.07

Fuente: Sistema de Informacion Directo. Tasa x 100 000 habitantes, acumulada y ajustada al

periodo.



BOLIPK.Vol.35.NUm. 08.Pag.64

Cuba, Enfermedades de Declaracién Obligatoria (EDO) Seleccionadas.

La Habana, Cuba

NUamero de casos en la semana y acumulados hasta: 22/02/25

ENFERMEDADES

FIEBRE TIFOIDEA
SHIGELLOSIS

D. AMEBIANA AGUDA
TUBERCULOSIS

LEPRA

TOSFERINA

ENF. DIARREICAS AGUDAS
M. MENINGOCOCCICA.
MENINGOCOCCEMIA
TETANOS

MENINGITIS VIRAL
MENINGITIS BACTERIANA
VARICELA

SARAMPION

RUBEOLA

HEPATITIS VIRAL
PAROTIDITIS

PALUDISMO IMPORTADO

LEPTOSPIROSIS

SIFILIS

BLENORRAGIA
INFECC. RESP. AGUDAS

EN LA
SEMANA
2024 2025
- 1
18 32
1 2
2499 2316
2 -
35 31
8 3
396 166
20 48
10 1
143 178
59 58
62459 60095

Fecha: 13/03/25

ACUMULADOS TASAS
2024 2025 2024 2025*
- - 0.02 0.02**
22 11 1.16 0.65
_ 2 _ k%
108 173 8.06 14.43
17 16 1.39 1.47
19242 16907 1461.09 1427.53
2 1 0.08 0.05
- - _ k%
334 150 15.71 7.88
37 23 2.22 154
1766 1019 79.51 51.28
- - _ _*%x
96 478 12.96 72.14
3 - 0.09 0.09**
35 4 1.46 0.19
990 1010 68.77 78.42
273 316 22.75 29.44
439729 389978 23198.70 | 22996.53

Fuente: EDO PARTE TELEFONICO SUJETO A MODIFICACIONES.
*TASA ANUAL ESPERADA, AJUSTADA SEGUN EL ANO ANTERIOR.
** LA TASA ESPERADA COINCIDE CON LA DEL ANO ANTERIOR.
LA TASA ACUMULADA DEL ANO ANTERIOR SE CALCULA EN BASE ANUAL.
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