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PREFACIO

Para colocarse en un buen puesto de trabajo, es mejor si se tiene experiencia previa.
Pero para tener experiencia, hace falta haber trabajado antes. Con esta motivacion, he
Ilegado en ocasiones a trabajar incluso ad honorem. Asi fue como llegué en busqueda de
experiencia al laboratorio de Biologia Molecular de Vectores dirigido por la Lda. Ana
Maria de Mérida (Centro de Estudios en Salud-CDC-CAP, UVG). Tuve entonces, no sélo
la oportunidad de aprender y trabajar en un proyecto, sino también de elaborar este
trabajo de graduacion para optar al grado académico de Licenciatura en Bioquimica y
Microbiologia. EI proyecto fue ejecutado gracias al financiamiento de
UNICEF/UNDP/World Bank/WHO Special Program for Research on Tropical Diseases
(TDR). En este estudio participaron varias personas: Lda. Ana Maria de Mérida, Dra.
Maria Eugenia Morales-Betoulle, Lda. Eduviges Molina de Archilla, Lda. Maria René
Lopez, Dr. Alvaro Molina Cruz, y la autora de este trabajo. Otra participacion
significativa fue la del Dr. William C. Black 1V, quien asisti6 como consultor desde
Colorado State University.

Agradezco al equipo de trabajo que realizé una excelente labor en un ambiente
lleno de positivismo, aln ante los problemas técnicos que tuvimos. También estoy
agradecida con mis amigos, Brenda Rosmundo, Olivia Beteta y Luis Roque, por el apoyo
que recibi de ellos durante los afios de estudio. Este trabajo se lo dedico a Dios, quien lo
hizo todo posible y a mis padres, Rudy Isaias Rosales y Maria Eugenia de Rosales,

quienes impulsaron, incluso con sacrificios, mi formacion profesional.
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RESUMEN

Este trabajo de tesis, pretende contribuir al conocimiento de la genética de
poblaciones de A. aegypti y se inscribe en el marco de las investigaciones realizadas en el
laboratorio de Biologia Molecular de Vectores dirigido por la Lda. Ana Maria de Mérida
(Centro de Estudios en Salud-CDC-CAP, UVG). Se amplifico a partir de cada individuo,
un fragmento de ~300 pb correspondiente al gen nuclear de la tripsina temprana. Se
determiné el polimorfismo de los fragmentos obtenidos por medio de geles de
poliacrilamida adaptados para la secuenciacion de acidos nucleicos. Se examinaron los
patrones de flujo genético en A. aegypti analizando la variacion (“insercion” / “delecion’)
del fragmento. Se determind la variacién genética de las poblaciones provenientes de los
sitios de captura. De manera complementaria, se definié la relacion entre variacion
genética y variacion fenotipica de la descendencia F2 de A. aegypti provenientes de
Guatemala y EIl Salvador.

El ndmero de individuos que se amplificaron para los cuales fue posible
determinar el genotipo fue de 1,294. El alelo “insercion” fue mas frecuente en todos los
paises excepto en Panamd, donde el alelo “delecion” fue igualmente abundante que el
alelo “insercion”. La mayoria de las poblaciones, con la excepcion de las dos de Panama,
fueron encontradas en equilibrio de Hardy-Weinberg. En el caso de las poblaciones que
si estuvieron en equilibrio de Hardy-Weinberg el valor de P fue de 0.14176.

El siguiente analisis realizado, AMOVA, por sus siglas en inglés, se llevé a cabo

con el programa Arlequin 2.0. El analisis se repiti0 varias veces con diferentes



agrupamientos en regiones. El porcentaje de variacion entre los paises México,
Guatemala, El Salvador y Nicaragua es relativamente bajo (2.65%), se puede pensar que
no existe una barrera genética entre las poblaciones de A. aegypti del oeste de América
Central. En cambio, los resultados del analisis al agrupar las poblaciones de A. aegypti del
oeste de América Central y compararlas con las poblaciones de Panamd, aumenta
sensiblemente el porcentaje de variacion (36.62%). Estos resultados nos llevan a pensar
que posiblemente hay poco flujo genético entre las poblaciones de A. aegypti del oeste de
América Central y Panama, por lo tanto pueda que exista una barrera genética entre estas
dos regiones. Finalmente al comparar en su conjunto las poblaciones de América Central
(Panama incluido) y el Caribe se puede notar que existe una mayor variacion (8.92%) en
este caso que entre los paises del oeste de América Central, de México a Nicaragua. Este
analisis nos lleva a pensar que posiblemente hay poco flujo genético entre las poblaciones
de A. aegypti de América Central (México a Panama) comparadas con las del Caribe.

Al tomar en cuenta el indice de fijacion por grupos (Fcr), para las poblaciones de
México hasta Nicaragua se obtuvo un indice de fijacion de 0.02645. Este valor sugiere
que hay poca diferencia genética entre los grupos establecidos. Para los grupos del oeste
de América Central y Panaméa se obtuvo un indice de fijacion de 0.36621. Este valor
indica que hay diferencia genética enorme entre esas dos regiones. Al agrupar todos los
paises de México a Panamé como “América Central” y compararlos con el Caribe se
obtuvo un indice de fijacion de 0.08917, indicando que existe una diferencia genética

moderada. Este dato confirma el andlisis de frecuencias de alelos y sugiere que podria

Xi



existir una barrera genética entre América Central y el Caribe. Con base a estos resultados
se puede pensar que el mar Caribe podria ser una barrera genética para el flujo de genes
entre ambas regiones.

Para determinar si la diferencia genética entre las poblaciones se correlaciona con
la distancia geogréafica, se realizd el analisis de Mantel. En nuestro caso, ninguna
correlacion fue encontrada entre las distancias genéticas y las distancias geogréaficas
(R?=0.02, probabilidad de Mantel = 0.05) entre las poblaciones de México a Nicaragua.
Esto sugiere que el flujo genético no cambia (ni disminuye, ni aumenta) conforme se
aumenta la distancia geografica entre las poblaciones. Al mostrar que no hay aislamiento
por distancia en el oeste de América Central, se hace méas notorio que la diferencia con
Panama no es debida a la distancia sino a alguna posible barrera. Lo méas probable es que
la barrera sea una barrera geografica, como por ejemplo, la Cordillera de Talamanca y/o
la Serrania de Tabasard en Costa Rica. Para confirmar los resultados se sugiere, realizar
los mismos analisis con poblaciones de A. aegypti provenientes de Costa Rica, que
desafortunadamente no pudieron ser incluidos en este trabajo.

La susceptibilidad de las poblaciones de A. aegypti al virus de dengue 2, fue
analizada con poblaciones de A. aegypti de Guatemala y El Salvador en complemento al
presente estudio, por el Dr. Alvaro Molina quien realizo esta parte del trabajo en su
laboratorio. La susceptibilidad al virus de dengue 2 varié considerablemente (39-93%)
entre las poblaciones probadas. Esto sugiere que aunque los marcadores genéticos

nucleares y los de origen mitocondrial no detecten una variacién genética significativa
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entre las poblaciones del area del oeste de América Central, pueda que haya una variacion

en los genes que determinen la susceptibilidad del vector al virus de dengue.
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