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Introducción. Las hembras del género Haemago-
gus son los vectores de los arbovirus causantes de 
la Fiebre Amarilla (FA) selvática y Mayaro. Sin 
embargo, hasta el momento son pocos los estudios 
de los patrones de distribución y origen de la biota, 
y su relación con la transmisión de FA.
Objetivo. Estimar la distribución potencial de 
catorce especies del género con base en modelo de 
nicho y establecer su relación con la transmisión 
de arbovirus.
Materiales y Métodos. Se construyó una base de 
datos de 354 registros geo-referenciados a partir 
de datos de museos e información bibliográfica. 
Fue modelada la distribución potencial en 
catorce especies con el algoritmo de Máxima 
Entropía y utilizando 20 variables ambientales y 
topográficas.   
Resultados.  Las variables ecorregiones, 
precipitación y temperatura permitieron predecir 
la distribución de las especies, mientras que la 
altura no parece influir en el modelo. Algunas 
especies mostraron distribuciones potenciales en 
América Central: Haemagogus argyromeris, Hg. 
clarki, Hg. chalcospilans, Hg. iridicolor y Hg. 
lucifer. En otras especies las áreas se extendieron 
desde el norte América del Sur hacia México: 
Hg. mesodentatus y Hg. equinus; otras especies 
se restringieron al norte de América del Sur: Hg. 
celeste y Hg. albomaculatus, o restringidas para 
Ecuador: Hg. soperi. Finalmente, con amplia 

distribución potencial resultaron las especies Hg. 
spegazzinii, Hg. capricornii y Hg. janthinomys.  
Conclusiones. De las 20 variables ambientales 
y topográficas, las tres señaladas predicen el 
modelo de distribución potencial de los vectores. 
La superposición de la distribución potencial con 
la distribución de los genotipos de FA, sugiere 
que la transmisión del genotipo I de FA podría 
asociarse con Hg. celeste y Hg. equinus en el norte 
de América del sur, Hg. capricornii en el sur y 
Hg. leucocelaenus en sur de Brasil, incluyendo 
parte de Bolivia donde no existen registros de 
esta especie. Luego, el genotipo II se asocia en el 
modelo con Hg. soperi, Hg. janthinomys hacia el 
norte de América del Sur y Hg. spegazzinii hacia 
el sur del subcontinente.

Palabras clave: Aedini, Conopostegus, Fiebre 
Amarilla, MaxEnt, Neotrópico

ABSTRACT
Ecological niche modeling of Haemagogus 
Williston (Diptera: Culicidae), vectors of yellow 
fever virus
Introduction. Species of the genus Haemagogus 
are the vectors of the sylvatic Yellow Fever (YF) 
and Mayaro arboviruses. However, there are few 
studies of the patterns of distribution and the origin 
of the biota, and also their relationship with the 
YFV transmission and dispersion.  
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Objective. Estimate the potential distribution of 
fourteen species of the Haemagogus genus by 
mean of ecological niche model methodology and 
establish their relationship with the arboviruses 
transmission.  
Materials and Methods. A 354 database records 
was geo-referenced from Museums data and 
literature records. The potential distribution was 
modeled for fourteen species with the Maximum 
Entropy algorithm and using 20 environmental and 
topographical variables.
Results. Ecoregions, precipitation and temperature 
allowed predicting the species distribution, while 
elevation does not seem to influence the model. 
Some species showed potential distributions in 
Central America: Haemagogus argyromeris, Hg. 
clarki, Hg. chalcospilans, Hg. iridicolor and Hg. 
lucifer. In others species the areas were extended 
from north of South America toward Mexico: Hg. 
mesodentatus and Hg. equinus; while others were 
restricted to north of South America: Hg. celeste 
and Hg. albomaculatus, or restricted to Ecuador: 
Hg. soperi. Finally, Hg. spegazzinii, Hg. capri-
cornii and Hg. janthinomys were the species with 
wide potential distribution.   
Conclusions. Based on 20 environmental and top-
ographical variables, the three variables reported 
(ecorregions, precipitation and temperature) were 
important to predict the potential distribution of 
the vectors. The overlapping between the species 
potential geographical distribution and the YF gen-
otype distribution, suggest that the transmission of 
YF genotype I could be associate with Hg. celeste 
and Hg. equinus in the north of South America, Hg. 
capricornii in the south and Hg. leucocelaenus in 
south of Brazil, including a part of Bolivia where 
this species have no records. Then, the genotype 
II can be linked with Hg. soperi, Hg. janthinomys 
to the north of South America and Hg. spegazzinii 
toward the south.

Key words: Aedini, Conopostegus, Yellow Fever, 
MaxEnt, Neotropic

INTRODUCCIÓN
Las hembras de los mosquitos (Diptera: 

Culicidae) juegan un papel importante en la 
transmisión de distintos organismos patógenos. 
Entre los patógenos más conocidos se encuentran 
los arbovirus, causantes del dengue, fiebre amarilla, 
virus del oeste del Nilo (Flavivirus), Mayaro, 
encefalitis equina Venezolana, y encefalitis equina 
del este (Alphavirus), entre otros.

La fiebre amarilla (FA) es ocasionada por 
cepas de Flavivirus (Flaviviridae) que afectan hu-
manos y vertebrados silvestres. Este arbovirus se 
presenta en las regiones tropicales de África (prin-
cipalmente Nigeria, Camerún, Liberia, Gabón, 
Senegal y Kenia) y América del Sur (Brasil, Co-
lombia, Bolivia, Perú y Venezuela) en las cuales 
se señalan anualmente más de 5.000 y 300 casos, 
respectivamente; sin embargo se estima que la 
verdadera incidencia es de 10 a 50 veces mayor 
que la registrada en fuentes oficiales (1,2). 

En el continente Americano, la FA ocurre en 
dos ciclos de transmisión, el selvático (enzoótico-
epizoótico) y el urbano (epidémico). El primero, se 
desarrolla en bosques primarios, y secundarios y 
es mantenido por monos (Alouatta, Ateles, Cebus 
y Pithecia, entre otros) y marsupiales arborícolas 
que actúan como hospedadores, y mosquitos de los 
géneros Haemagogus (vector primario) y Sabethes 
(vector secundario), siendo el humano afectado 
tangencialmente cuando se interna en estas áreas 
selváticas por razones principalmente laborales o 
turisticas. Luego en el urbano, la transmisión se 
lleva a cabo por migración de humanos infectados 
con FA silvestre a las ciudades; completándose 
el ciclo con mosquitos, específicamente Aedes 
aegypti, que se infectan y transmiten la FA a hu-
manos sanos (3).

Muchos de los aspectos bio-ecológicos en 
Haemagogus y epidemiología de FA selvática, 
fueron estudiados durante 1950-1960 en Panamá 
(4-7). En cuanto a la distribución geográfica (8), 
el género se encuentra restringido a América 
Central, Norte de Suramérica, e islas del Caribe 
(desde Jamaica hasta Martinica), esta última área 
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con 19 de las 28 especies. En América del Sur, 
alcanza el norte de Argentina, con excepción de la 
costa Pacifica del Golfo de Guayaquil (Ecuador) 
y ciertas elevaciones de los Andes. Con una sola 
especie registrada en el Neártico, en Texas-USA. 

Sin embargo, así como en otros géneros de 
Culicidae, los patrones de distribución y origen 
de la biota no han sido estudiados empleando 
métodos cuantitativos (9). Recientemente, se han 
utilizado los registros almacenados en la base de 
datos del Catálogo Sistemático de Culicidae (10), 
para relacionar la riqueza de mosquitos (y especies 
endémicas o restringidas) versus las áreas geográ-
ficas donde éstos se encuentran (11,12). 

La biogeografía estudia la distribución de 
los seres vivos en espacio y tiempo, al reconocer 
patrones de distribución, proponer hipótesis 
acerca de los procesos históricos que los causaron 
y proporcionar un sistema de regionalización 
biótica del planeta (13). No obstante, la fase 
inicial de cualquier estudio biogeográfico histórico 
se relaciona con la determinación de áreas de 
endemismo (14-16). En este sentido, en Culicidae 
se ha realizado el análisis parsimonioso de 
endemicidad, para relacionar los mosquitos 
asociados a fitotelmatas en áreas protegidas de 
Venezuela (9). En particular, para Haemagogus, 
fueron determinadas áreas de endemismo a partir 
de 687 registros georeferenciados para 28 países 
y 28 especies (17), encontrando que la mayoría 
de estas áreas se asocian con Provincias de la 
Subregión Caribeña (Oriente de América Central, 
Occidente del Istmo de Panamá, Choco y Cauca) 
y parte Subregión Amazónica (Napo).

Los patrones de distribución son descifrados 
a partir de áreas inferidas mediante datos puntuales 
(colecciones y trabajo de campo). No obstante 
estas áreas pueden estar subestimadas. Es por 
ello que los datos puntuales son utilizados para 
generar modelos de nicho ecológicos, que a su 
vez permiten utilizar la distribución potencial para 
identificar patrones biogeograficos (18,19).  

En años recientes, el modelado de nicho 
ecológico ha ampliado considerablemente las 

posibilidades de analizar las relaciones entre los 
factores ambientales y la ecología de los vectores 
o la transmisión de enfermedades en salud pública 
(20). Así por ejemplo, se han realizado estudios en 
modelos de distibución para flebotómos (21,22), 
triatominos (23-25), y mosquitos (26-30). 

MATERIALES Y MÉTODOS
Para el estudio se construyó una base de datos 

de 354 registros a partir del material de Museos en 
USA (NMNH-Smithsonian), Venezuela (DERM 
y LBV-MBUCV), y recursos bibliográficos. Las 
localidades fueron georeferenciadas mediante 
gacetillas por país (31), mapas y Biogeomancer 
(32). Seguidamente, esta base de datos puntuales 
se exportó como capa en ARCVIEW 3.2 (33) 
junto con mapas digitales de Norte, Centro y 
Suramérica.

Fue modelada la distribución potencial de 
catorce especies con el algoritmo de Máxima 
Entropía (34-36). Se tomó como criterio de 
selección aquellos taxa que presentaran registros 
en varias localidades (preferiblemente en, al 
menos, dos países) y a su vez con énfasis en las 
especies de importancia en la transmisión de FA. 
Se utilizaron los parámetros de MaxEnt versión 
3.2.19: 1000 iteraciones, umbral de convergencia 
de 1.0E-5 y tomar el 25% de los registros para 
realizar pruebas con Jacknife. Se incluyeron 
variables ambientales y topográficas con resolución 
espacial de 0.041 x 0.041 pixels: Datos climáticos 
obtenidos Global Climate Data – WorldClim (37) 
que representan variables bioclimáticas derivadas 
de valores mensuales y anuales de temperatura 
y precipitacion: BIO1 = Temperatura media 
anual, BIO2 = intervalo medio diurno  (media 
mensual (temp. Max. - temp. Min.)), BIO3 = 
Isotermalidad, BIO4 = Temperatura estacional 
(desviación estandar *100), BIO5 = Temperatura 
máxima del mes más cálido, BIO6 = Temperatura 
mínima del mes más frío, BIO7 = intervalo anual 
de temperatura, BIO8 = Temperatura media del 
cuatrimestre más humedo, BIO9 = Temperatura 
media del cuatrimestre más seco, BIO10 = 
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Temperatura media del cuatrimestre más cálido, 
BIO11 = Temperatura media del cuatrimestre 
más frío, BIO12 = Precipitación anual, BIO13 
= Precipitación del mes más húmedo, BIO14 
= Precipitación del mes más seco, BIO15 
= Precipitación estacional (Coeficiente de 
Variación), BIO16 = Precipitación del cuatrimestre 
más húmedo, BIO17 = Precipitación del mes más 
seco, BIO18 = Precipitación del cuatrimestre más 
cálido, BIO19 = Precipitación del cuatrimestre 
más frío. Finalmente se incluyó el modelo digital 
de elevación del terrero (38) y ecorregiones 
terrestres (39).  

RESULTADOS
Los modelos de nicho de las catorce es-

pecies estudiadas, presentaron valores del área 
bajo la curva (AUC) por encima del parámetro 
de predicción al azar (AUC = 0.50): Hg. leuco-
celaenus (AUC = 0.964), Hg. clarki (0.999), Hg. 
albomaculatus (0.998), Hg. argyromeris (1.000), 
Hg. capricornii (0.963), Hg. celeste (0.997), Hg. 
chalcospilans (0.999), Hg. equinus (0.985), Hg. 
iridicolor (0.999), Hg. janthinomys (0.967), Hg. 
lucifer (0.999), Hg. mesodentatus (0.996), Hg. 
soperi (0.999) y Hg. spegazzinii (0.944).

En el Cuadro 1 (Columna A) se aprecia 
la contribución porcentual de las dos primeras 
variables (bioclimáticas, topográficas y ecológicas) 
utilizadas para construir el modelo de nicho o 
distribución potencial de las catorce especies. 
Ecorregiones fue la variable más importante 
para todas las especies, con contribuciones que 
oscilaron entre 76,45% y 36,10%. Seguidamente 
se aprecian otras variables de importancia como 
el intervalo anual de temperatura (BIO7) en Hg. 
janthinomys, intervalo medio diurno (BIO2) en 
Hg. clarki, la temperatura estacional (BIO4) en 
Hg. celeste, Hg. spegazzinii y Hg. soperi, y la 
temperatura mínima del mes más frío (BIO6) en 
Hg. equinus, Hg. lucifer, Hg. chalcospilans, Hg. 
argyromeris y Hg. albomaculatus. Finalmente en 
Hg. iridicolor la precipitación del cuatrimestre más 
frío (BIO19), Hg. mesodentatus la precipitación 

del mes más húmedo (BIO13), seguido de Hg. 
capricornii y Hg. leucocelaenus la precipitación 
del cuatrimestre más cálido (BIO18).  

La prueba de Jacknife (Cuadro 1; columnas 
B.1 y B.2) señala las variables por especie que 
aportan mayor información al modelo, cuando son 
utilizadas de forma aislada (B.1): ecorregiones en 
Hg. albomaculatus, Hg. argyromeris, Hg. lucifer, 
Hg. soperi, Hg. capricornii, Hg. celeste y Hg. 
iridicolor. En el resto de las especies, una sola  
variable por sí sola no aporta suficiente ganancia 
a la construcción del modelo, y por el contrario es 
necesaria la interacción con las otras, mientras que 
las variables por especie que aumentan la ganan-
cia cuando son omitidas son las siguientes (B.2): 
BIO18 en Hg. leucocelaenus y Hg. capricornii, 
BIO6 en Hg. equinus, Hg. argyromeris, Hg. chal-
cospilans, Hg. lucifer y Hg. albomaculatus. Segui-
damente, BIO13 en Hg. mesodentatus, BIO19 en 
Hg. iridicolor, BIO4 en Hg. celeste y Hg. soperi, 
y BIO7 en Hg. janthinomys. Finalmente en el caso 
de Hg. clarki y Hg. spegazzinii, se aprecian que el 
modelo solamente construido con base en la va-
riable ecorregiones genera una ganancia negativa. 
Esto sugiere que el modelo es ligeramente peor que 
un modelo nulo para predecir la distribución de las 
presencias puestas aparte para la prueba. 

La Figura 1A muestra el resultado del 
modelo de nicho con la distribución potencial de 
Hg. leucocelaenus, en ésta se aprecian condiciones 
óptimas en el sur de Brasil, centro de Bolivia; en 
Hg. clarki (Figura 1B) se aprecian áreas óptimas 
en Panamá. Luego en Hg. albomaculatus (Figura 
2A) se muestran condiciones óptimas en el oriente 
de Venezuela (incluyendo la zona en reclamación 
del Territorio Esequibo), norte de Guyana y 
Suriname, y Hg. argyromeris (Figura 2B) se 
aprecia áreas óptimas en Panamá. Seguidamente  la 
distribución potencial de Hg. capricornii (Figura 
3A), con condiciones óptimas en sur de Brasil, 
y pequeñas áreas en Colombia (Andes) y Perú 
(franja sur del Pacífico), y Hg. celeste (Figura 3B) 
muestra condiciones óptimas en el norte (centro 
y oriente) de Venezuela. En Hg. chalcospilans 
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CUADRO 1.
Contribución porcentual de las variables ambientales al modelo. B) Resultados de la prueba de Jacknife 
donde se muestra la importancia relativa de cada variable expresado en valores de ganancia; B.1 indica 
valores cuando la variable es usada de forma aislada en el modelo, y B.2 cuando la variable es omitida 

del modelo
A) Variable B) Prueba Jacknife

Especie Contribución (%) B.1 B.2

Hg. (Conopostegus) leucocelaenus
(n = 28)

ecoreg
bio18

60.41
13.72

2.11
1.20

2.92
3.52

Hg. (Con.) clarki
(n = 14)

ecoreg
bio2

52.72
17.11

-1.32
1.06

-0.32
-0.24

Hg. (Haemagogus) capricornii
(n = 7)

ecoreg
bio18

76.45
11.10

3.11
0.69

1.39
3.04

Hg. (Hae.) celeste
(n = 14)

ecoreg
bio4

43.99
35.34

4.42
2.12

3.16
4.86

Hg. (Hae.) equinus
(n = 60)

ecoreg
bio6

46.37
25.01

1.28
0.88

2.40
2.70

Hg. (Hae.) iridicolor
(n = 18)

ecoreg
bio19

60.40
15.56

3.88
1.17

3.98
5.47

Hg. (Hae.) janthinomys
(n = 78)

ecoreg
bio7

36.10
19.05

1.81
1.01

1.99
2.48

Hg. (Hae.) spegazzinii
(n = 15)

ecoreg
bio4

54.39
25.83

-0.48
0.06

0.81
0.21

Hg. (Hae.) argyromeris
(n = 33)

ecoreg
bio6

49.48
22.50

3,88
2,65

6.73
7.17

Hg. (Hae.) chalcospilans
(n = 27)

ecoreg
bio6

43.30
26.30

1.32
0.56

2.30
2.87

Hg. (Hae.) lucifer
(n = 41)

ecoreg
bio6

57.59
26.40

3.67
1.71

5.43
5.63

Hg. (Hae.) mesodentatus
(n = 30)

ecoreg
bio13

55.00
19.20

2.70
1.59

2.71
3.39

Hg. (Hae.) albomaculatus
(n = 10)

ecoreg
bio6

40.51
35.90

3.22
2.14

2.49
3.84

Hg. (Hae.) soperi
(n = 7)

ecoreg
bio4

64.20
20.90

4.81
1.04

4.79
4.92

ECOREG = Ecoregiones, BIO2 = Intervalo medio diurno, BIO4 = Temperatura estacional, BIO6 = Tem-
peratura mínima del mes más frío, BIO7 = Intervalo anual de temperatura, BIO8 = Temperatura media del 
cuatrimestre más húmedo, BIO10 = Temperatura media del cuatrimestre más cálido, BIO13 = Precipitación 
del mes más húmedo, BIO18 = Precipitación del cuatrimestre más cálido, BIO19 = Precipitación del cuatri-
mestre más frío
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se aprecian áreas optimas en Panamá (Figura 
4A), y en el caso de Hg. equinus (Figura 4B), la 
distribución indica áreas de condiciones óptimas 
en Panamá, y pequeñas áreas de Costa Rica (sur), 
Nicaragua (sur y noroeste), Guatemala (sur) y 
México. Luego en Hg. iridicolor (Figura 5A), 
la distribución potencial sugieren condiciones 
óptimas restringidas en dos áreas: una entre Costa 
Rica y sur de Nicaragua, y la otra en Guatemala 
(centro). Mientras que en Hg. janthinomys (Figura 
5B), la distribución muestra condiciones óptimas 
en áreas dispersas desde Costa Rica hasta Brasil. 
Seguidamente en Hg. lucifer (Figura 6A) se 
aprecian condiciones óptimas en Costa Rica, 
Panamá y pequeñas áreas de Colombia; mientras 
que en Hg. mesodentatus (Figura 6B) se observan 
áreas en Nicaragua, Guatemala, El Salvador y 
México. Finalmente en Hg. soperi (Figura 7A) se 
aprecian áreas óptimas en Ecuador, mientras que 
en Hg. spegazzinii (Figura 7B), la distribución 
potencial sugieren condiciones óptimas en 
tres áreas: una entre el sur de Bolivia, norte de 
Argentina y Noroeste de Paraguay, luego otra en 
el norte de Brasil, y finalmente otra en el sur de 
Venezuela.

DISCUSIÓN
En las catorce especies de Haemagogus con 

las que se realizó el Modelo de Nicho Ecológico, 
se muestra que las variables ecológicas permi-
ten predecir sus distribuciones, mientras que la 
precipitación y la altura no parece influir en la 
construcción del modelo. Esto coincide con las in-
vestigaciones realizadas en Brasil (40,41) para Hg. 
spegazziniii, Hg. capricornii, Hg. janthinomys, 
Hg. tropicalis y Hg. capricornii, donde indican 
que la altura no se relaciona con la distribución 
de estas especies, posiblemente debido a que en 
Brasil la topografía raramente sobrepasa los 1200 
m. En Colombia (42) estudian la distribución en 
Hg. anastasionis, Hg. andinus, Hg. boshelli, Hg. 
spegazzinii, Hg. chalconspilans, Hg. equinus, Hg. 
lucifer y Hg. celeste, indicando que sólo ha sido 
reportado Hg. andinus en alturas cercanas a los 

2000 m en la cordillera este de los Andes, mientras 
que las restantes especies se restringen a zonas 
bajas del país.  

Por el contrario, se ha sugerido la posible 
relación entre precipitación y la distribución de 
los taxa. Así por ejemplo se sugiere que Hg. jan-
thinomys muestra asociación con los estados secos 
de noreste de Brasil, con precipitación anual menor 
a los 1000 mm; siendo esta región desfavorable 
para Hg. capricornii y Hg. spegazzinii. Luego 
en Hg. spegazzinii, señalan que se ha reportado 
cerca de las cabeceras del río Amazonas, donde 
la precipitación excede los 2000 mm (40). Re-
cientemente, otros estudios proponen (41) que 
Hg. janthinomys presenta amplia distribución lo 
cual sugiere su adaptación a distintos biomas y 
variables abióticas como temperatura y humedad, 
mientras que Hg capricornii puede definirse como 
una especie típica del Bosque Atlántico Brasilero. 
Esto es confirmado con el modelo de nicho de las 
tres especies, donde la distribución potencial de 
Hg. spegazzinii es explicada por la variable eco-
rregiones (específicamente por alta probabilidad 
en las Yungas, Chaco seco y bosques húmedos de 
Pindare) y la temperatura estacional, mientras que 
Hg. janthinomys es modelada a partir de ecorre-
giones (Yungas y Marajó verzeá) y temperatura, 
y finalmente Hg. capricornii por ecorregiones 
(Bosque Atlántico de Paraná) y precipitación del 
cuatrimestre más cálido. 

Nuestros resultados muestran una relación 
interesante entre los modelos de nicho y la eco-
epidemiología de Fiebre Amarilla (FA). El virus 
de FA se originó en áreas boscosas del este de 
África y posteriormente se dispersó hacia América 
(2). Los análisis filogenéticos sugieren la hete-
rogeneidad de las cepas de África respecto a las 
del continente Americano, y en particular las del 
oeste Africano como más relacionadas con las de 
Suramérica (2,43). Para el continente americano, 
análisis bayesianos filogeográficos demuestran 
que la introducción y origen de la dispersión hacia 
otras áreas ocurrió en Brasil (46) y que las cepas 
del continente muestran dos clados o genotipos 

Liria et al.



155

Vol. 21, No. 3, septiembre-diciembre de 2010

Modelo de nicho en Haemagogus

Figura 1. Distribución potencial estimada para las 
especies de Haemagogus. Las áreas oscuras indican alta 
probabilidad de condiciones óptimas. 
A) Hg. (Conopostegus) leucocelaenus y 
B) Hg. (Con.) clarki

Figura 2. Distribución potencial estimada para las 
especies de Haemagogus. Las áreas oscuras indican alta 
probabilidad de condiciones óptimas. 
A) Hg. (Haemagogus) albomaculatus y 
B) Hg. (Hae.) argyromeris
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Figura 3. Distribución potencial estimada para las 
especies de Haemagogus. Las áreas oscuras indican alta 
probabilidad de condiciones óptimas. 
A) Hg. (Hae.) capricornii y 
B) Hg. (Hae.) celeste

Figura 4. Distribución potencial estimada para las 
especies de Haemagogus. Las áreas oscuras indican alta 
probabilidad de condiciones óptimas. 
A) Hg. (Hae.) chalcospilans y 
B) Hg. (Hae.) equinus
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Figura 5. Distribución potencial estimada para las 
especies de Haemagogus. Las áreas oscuras indican alta 
probabilidad de condiciones óptimas. 
A) Hg. (Hae.) iridicolor y 
B) Hg. (Hae.) janthinomys

Figura 6. Distribución potencial estimada para las 
especies de Haemagogus. Las áreas oscuras indican alta 
probabilidad de condiciones óptimas. 
A) Hg. (Hae.) lucifer y 
B) Hg. (Hae.) mesodentatus
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(2,44,45,46): Genotipo I que agrupa a las cepas 
de Panamá, Brasil, Colombia, Venezuela y Tri-
nidad, y el genotipo II que contempla las cepas 
en Brasil, Perú, Bolivia y Ecuador con una clara 
estructuración de clados internos que demuestran 
además evolución in situ en cada país, implicando 
transmisión enzoótica activa. En general, durante 
el periodo 2000-2005 se registraron 3966 casos 
de FA en ambos continentes, de los cuales 83,4% 
se reportaron en África y 16,6% en América. En 
este último, los países con mayor número de casos 
fueron: Brasil, Colombia, Perú y Bolivia. 

En Brasil fue estudiada la variabilidad ge-
nética en 79 aislamientos (45), específicamente 
provenientes de cinco regiones: Amazonas, No-
reste, Centro-oeste, Sureste y Sur. Estos autores 
comprueban la existencia del genotipo I en la 
mayoría de los aislamientos, con excepción del 
estado de Rondonia donde se reportó el genotipo 
II. También se encontraron dos clados: uno basal 
que contempla aislamientos de Pará realizados 
entre 1954-1968, y otro que incluye los del perio-
do 1969-2001. Finalmente, la dispersión del virus 
es explicada por migración de humanos; así por 
ejemplo durante 1998-2001 donde ocurrió una 
epizootia ininterrumpida que generó variantes ge-
néticas, el virus pudo ser transportado desde áreas 
selváticas como Pará (región Amazonas) a zonas 
más pobladas como Goias (centro-oeste), y luego 
a Minas Gerais (noreste), mediante el movimiento 
de infectados asintomáticos o personas con viremia 
en fase prodrómica. 

Los análisis de modelo de nicho obtenidos 
en las catorce especies de Haemagogus, sugieren 
aquellos taxa que mantienen los ciclos enzoóticos 
de las dos variantes. Así por ejemplo, en el genoti-
po I, Hg. celeste y Hg. equinus poseen condiciones 
óptimas hacia el norte, Hg. capricornii en el sur 
y finalmente Hg. leucocelaenus en sur de Brasil, 
incluyendo parte de Bolivia donde no existen 
registros de esta especie. Luego en el genotipo II, 
Hg. janthinomys muestra condiciones favorables 
hacia el norte de Suramérica y Hg. spegazzinii 
hacia el sur. 
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Figura 7. Distribución potencial estimada para las 
especies de Haemagogus. Las áreas oscuras indican alta 
probabilidad de condiciones óptimas. 
A) Hg. (Hae.) soperi y 
B) Hg. (Hae.) spegazzinii
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Recientemente, los análisis filogeográficos 
con modelos bayesianos (46), refuerzan el patrón 
de origen y dispersión de las cepas de FA en 
América previamente señaladas (2,43), pero estos 
análisis adicionalmente sugieren el origen de intro-
ducción del virus en Brasil y una dispersión hacia 
el norte y hacia el sur del subcontinente. Particu-
larmente, estos autores (46) muestran sobre mapas 
de GoogleEarth-TM las ramas con las transiciones 
locales y rutas de dispersión más antiguas y más 
recientes del virus. Las más antiguas coinciden 
con una traza Brasil-Perú siguiendo una ruta Pará-
Rondonia-Perú sur entre Lima y Arequipa, es decir 
las áreas de distribución del genotipo I y II.

Esta traza y distribución coincide con el 
modelo de nicho probabilístico para las especies 
Hg. capricornii y Hg. spegazzini, siendo estas 
especies las candidatas probables de la expansión 
del virus de FA de la Amazonia Brasilera hacia 
el área andina paso previo a la cladogénesis que 
formó los genotipos I y II.

También, estos autores demuestran por me-
dio de la marcada estructura filogenética en el árbol 
de secuencias de las cepas, que existe luego de una 
dispersión de las mismas una evolución in situ en 
cada región o localidad, lo que sugiere entonces 
que si los vectores son lugar importante en donde 
estas mutaciones o cambios ocurren tal como se ha 
demostrado en el Complejo de encefalitis equina 
Venezolana (47-49), las especies candidatas para 
estos cambios podrían ser aquellas con distribución 
local y restringida, lo que para el genotipo II sería 
Hg. soperi cuya distribución de modelo de nicho se 
solapa con el extremo de la traza de dispersión de 
los virus desde Pará-Brasil hasta el sur de Perú.

Si bien en Venezuela no se han logrado 
aislamientos de FA en vectores, los focos del área 
suroeste (selvas de San Camilo y sur del Lago de 
Maracaibo) y las ondas de transmisión hacia la 
zona norte central pudieran estar asociadas con 
el área del modelo de nicho para las especies, 
Hg. equinus, Hg. janthinomys y Hg. spegazzinii, 
mientras que Hg. celeste y Hg. equinus podrían 
estar involucrados en la parte más norte-costera, 

llegando su influencia hasta Trinidad.
En este mismo razonamiento, Hg. janti-

nomys, Hg. spegazzinii y Hg. celeste podrían estar 
involucrados en la transmisión en las áreas sur de 
la guayana venezolana al sur del rio Orinoco y 
hacia la frontera con Brasil.

En uno de los subclados del genotipo I (46), 
se muestra a una cepa de Venezuela como las más 
basal-ancestral. Si bien los subclados son origina-
dos de cambios provenientes de cepas introducidas 
de Brasil como las más basales en el continente su-
ramericano y en el genotipo I, las derivadas a esta 
cepa basal de Venezuela son cepas de Panamá y 
de Brasil, por lo que con base al MNE las especies 
potenciales para esta distribución y dispersión se-
rían Hg. equinus y Hg. spegazzinii via norte hacia 
Panamá, mientras que la via sur por medio de Hg. 
janthinomys hacia Brasil, siendo esta última via 
menos probable hacia Panamá debido a la barrera 
orográfica andina. 

Las especies Hg. spegazzinii y Hg. soperi, 
mantienen un solapamiento con el clado Brasil-
Bolivia-Ecuador-Perú o genotipo II sugiriendo una 
posible relación entre estas especies y el origen y 
dispersión de este genotipo viral.

No parece haber una conexión andina para 
las cepas de FA aisladas en Colombia, no obstante 
su cercanía geográfica con el clado del genotipo II 
andino, siendo las cepas aisladas en Colombia per-
tenecientes al genotipo I, derivada de cepas Brasil-
Belem (Pará) y luego derivando a cepas aisladas 
en Venezuela y Brasil. Este patrón filogenético-
Bayesiano se ajusta a una introducción del virus 
en Colombia via Brasil, que luego es introducido 
en Venezuela. Dos hipótesis emergen de estas tra-
zas y patrones: 1- una introducción en Colombia 
desde Brasil via Hg. janthinomys y luego un paso 
a Venezuela via Hg. equinus o Hg. janthinomys 
por el área amazónica (Brasil-Colombia), o hacia 
los llanos (orientales de Colombia- occidentales 
de Venezuela), y 2- dos introducciones indepen-
dientes en Venezuela via Brasil, una por el área 
amazónica este (región Guayana- estado Bolívar) 
y otra via Llanos occidentales (desde Colombia, 
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via selvas de San Camilo) con Hg. equinus y Hg. 
spegazzinii como vectores potenciales.

De esta forma, mediante análisis de modelo 
de nicho ecológico no sólo es posible corrobo-
rar distribuciones comprobadas por registros de 
muesos o de literatura, sino también predecir 
probabilísticamente la distribución potencial de 
una especie discriminando posibles variables eco-
lógicas determinantes en esa distribución y poder 
aplicar este conocimiento para establecer patrones 
de origen, distribución, dispersión y predicción de 
las áreas de transmisión de enfermedades en las 
cuales estos vectores participan.
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