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Predicción de la abundancia y
tasa de infección de Triatoma
dimidiata : un mapa de riesgo de
transmisión natural de la
enfermedad de Chagas en la
Península de Yucatán, México.*

y desarrollamos modelos predictivos de la abundancia
de T. dimidiata en los domicilios y de su tasa de
infección por T. cruzi. Utilizamos estas predicciones
para la elaboración del primer mapa de riesgo de
transmisión natural de la enfermedad de Chagas en la
península de Yucatán, una heramienta de gran utilidad
para la implementación de programas de control en la
región.   (Rev Biomed 2004; 15:221-231)
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SUMMARY.
Prediction of the abundance and rate of infection
of Triatoma dimidiata: a map of the natural
transmission risk for Chagas disease in the
Yucatan Peninsula, Mexico.
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RESUMEN.
La enfermedad de Chagas es un problema de

salud pública de mayor importancia en America latina,
causado por el parásito protozoario Trypanosoma
cruzi y transmitido por insectos hematófagos de la
subfamilia Triatominae. El control está basado en el
control de los insectos domésticos con insecticidas y
con el mejoramiento de los domicilios. Como para
otras enfermedades transmitidas por vectores, la
identificación de las zonas de alto riesgo de transmisión
del parásito es de gran importancia para la planificación
e implementación de programas de control eficientes.
En este estudio exploramos las relaciones entre la
distribución geográfica de Triatoma dimidiata y
factores bioclimáticos en la península de Yucatán,
México, utilizando sistemás de información geográfica,
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Chagas disease is a major public health problem
in Latin America, caused by the protozoan parasite
Trypanosoma cruzi and transmitted by
hematophagous insects from the Triatominae subfamily.
Control is based on domestic vector control with
insecticides and housing improvement. As with other
vector-borne diseases, the identification of areas of
high risk of disease transmission is a major prerequisite
for the planning and implementation of cost-effective
control programs. In this study, we explored the
relationship between the geographic distribution of
Triatoma dimidiata and bioclimatic factors in the
Yucatan peninsula in Mexico, using geographic
informational systems and developed predictive models
of T. dimidiata domestic abundance and of its
infection rates by T. cruzi. These predictions were
then used to build the first natural transmission risk
map for Chagas disease in the Yucatan peninsula, a
tool that should prove very valuable for the
implementation of effective vector control programs
in the region.   (Rev Biomed 2004; 15:221-231)

Key words: Chagas disease, geographic information
system, Triatoma dimidiata, Yucatan Mexico.

La enfermedad de Chagas, o Tripanosomiasis
Americana, es causada por el parásito protozoario
Trypanosoma cruzi, y transmitida por insectos
hematófagos de la subfamilia Triatominae. Esta
enfermedad representa un problema de salud pública
de primer importancia en America latina, donde la
OMS estima que 100 millones de personas están en
riesgo de infección, y 16-18 millones están infectados
(1). En México, la enfermedad de Chagas es
endémica en varias regiones, incluyendo la península
de Yucatán, donde se han reportado tasas de
seroprevalencia de 11-18% y 5.6% en la población
general y donantes de sangre, respectivamente (2).

Debido a la baja eficacia de los tratamientos
farmacológicos y la ausencia de una vacuna, el control
de la enfermedad de Chagas se sigue basando en el
control vectorial con insecticidas y con el
mejoramiento de los domicilios (1). En Suramérica,

estos programas de prevención han sido muy exitosos
para reducir las tasas de infestación de los domicilios
por triatominos y, en consecuencia, la transmisión
natural de la enfermedad de Chagas a humanos. Así,
se espera que en los próximos años, la transmisión
natural de la enfermedad de Chagas sea interumpida
en los países del cono sur (Argentina, Brazil, Bolivia y
Chile), mientras que programas similares han sido
iniciados en Centro América (3).

En la península de Yucatán, Triatoma dimidiata
es el único vector. En un trabajo anterior, reportamos
los primeros datos sobre la distribución de T.
dimidiata en los domicilios de la península de Yucatán
y sus variaciones estacionales (4). Demostramos que
T. dimidiata era más abundante en los domicilios y
su tasa de infección por T. cruzi más alta durante la
epoca de calor de Abril-Junio, sugiriendo un mayor
riesgo de transmisión de T. cruzi a humanos durante
este periodo. Además, este vector de la enfermedad
de Chagas era más abundante en la parte norte de la
península, posiblemente debido a factores ambientales
(4). De hecho, varios otros estudios han demostrado
que los factores bioclimáticos pueden influir
dramaticamente en la distribución geográfica de los
triatominos (5-8). Como en el casos de otras
enfermedades transmitidas por vectores, el
conocimiento de la distribución geográfica del vector,
su capacidad vectorial y, de manera general, las zonas
de alto riesgo de transmisión de la enfermedad, es de
suma importancia para el desarrollo de herramientas
sensibles para la predicción de casos y la optimización
de la planeación e implementación de programas de
control efectivos.

En años recientes, herramientas analíticas como
los sistemás de información geográfica (SIG), la
percepción remota (SR) y el modelado de nicho
ecológico han ampliando considerablemente las
posibilidades de analizar las relaciones entre los
factores ambientales y la ecología de los vectores o la
transmisión de enfermedades. De hecho, esas
herramientas han sido utilizadas extensivamente para
definir la distribución geográfica de enfermedades
como la malaria (9-13), tripanosomiasis Africana (14,
15), esquistosomiasis (16, 17), leishmaniasis (18-21),
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Mapa de riesgo de la enfermedad de Chagas.

o enfermedad de Lyme (22-24), entre otras, a una
escala continental o de país. La mayoría de estos
estudios se enfocaron a la predicción de la presencia/
ausencia del vector, pero algunos predicen la densidad
del vector, su tasa de infección o el riesgo de
transmisión de la enfermedad. Estos mapas predictivos
han resultado muy útiles para el seguimiento de las
enfermedades y su control, y son cada vez más
utilizados en salud pública (25-27).

Este tipo de análisis está empezando a ser
aplicado a la enfermedad de Chagas, para la cual el
control se ha basado principalmente en intensivos
estudios de campo para evaluar índices entomológicos
y epidemiológicos. Se utilizó recientemente la PR y
los SIG para predecir la presencia/ausencia de
Triatoma infestans en Sudamérica (28). Este trabajo
demostró que el índice de vegetación y 5 factores
climáticos son suficientes para predecir la distribución
de T. infestans a escala continental, y confirmó que
este tipo de análisis puede reducir considerablemente
los estudios de campo necesarios. En otro trabajo, se
usó el modelaje de nichos ecológicos para predecir la
distribución geográfica de triatomineos del complejo
Protracta y de sus reservorios potenciales en México
(29). Este tipo de modelo resultó muy poderoso para
el análisis de las relaciones entre los vectores y
hospederos, y para la identificación de áreas de riesgo
potencial. La distribución y los nichos ecológicos de
T. brasiliensis fueron también caracterizados con este
modelado ecológico (30).

En el presente trabajo, investigamos las relaciones
entre T. dimidiata y los factores bioclimáticos en la
península de Yucatán, México, y desarrollamos
modelos predictivos de la abundancia de T. dimidiata
en los domicilios y de su tasa de infección por T. cruzi.
Estas predicciones fueron utilizadas para elaborar el
primer mapa de riesgo de transmisión natural de la
enfermedad de Chagas en la península de Yucatán,
una herramienta que puede ser de gran utilidad para
el diseño e implementación de un programa de control
vectorial en la región.

MATERIAL Y MÉTODOS.
Recolección de datos y procesamiento.

La península de Yucatán está localizada en el
Sureste de México, entre 86--92º de longitud oeste y
17--22º de latitud norte. Incluye a los estados de
Campeche, Yucatán y Quintana Roo.

Los datos entomológicos de 23 localidades de
la penínula de Yucatán fueron obtenidos de un estudio
de campo anterior (4). Estos incluyen la abundancia
de T. dimidiata y su tasa de infección por T. cruzi
para cada localidad. Además, se colectaron insectos
en 11 nuevas localidades durante 2001, y fueron
analizados para determinar su tasa de infección por
T. cruzi con la misma metodología. Así, utilizamos
datos entomológicos de un total de 34 sitios de colecta
(Figura 1).

Los mapas digitales de la temperatura anual
promedio, la temperatura mínima y máxima, la
precipitación pluvial, la humedad relativa, el agua
precipitable, la presión atmosférica, y la velocidad del
viento correspondientes a los años de los estudios de
campo fueron obtenidos del Centro de Diagnostico
del Clima NOAA-CIRES, Boulder, Colorado, USA
(http://www.cdc.noaa.gov/), que provee variables
climáticas modeladas basadas en una combinación de

Figura 1.- Mapa del área de estudio. El mapa superior
izquierdo representa a México. El mapa principal muestra a
la península de Yucatán, con los estados de Campeche,
Yucatán, y Quintana Roo. Los círculos indican la ubicación
de las localidades donde los datos de campo fueron tomados.



observaciones de campo, de sensores aéreos y de
satélites (31). La precipitación pluvial, las temperaturas
minimas,  maximas  y  promedio  y  la  evaporación
de un total de 140 estaciones meteorológicas
georeferenciadas de la península de Yucatán fueron
obtenidas de la Comisión Nacional del Agua (Mérida,
Yucatán, México). Los datos demográficos (número
de habitantes y de casa de las localidades y municipios)
y administrativos fueron obtenidos del Censo Nacional
de Población 2000 del INEGI, así como las
georeferencias de cada localidad donde se realizaron
las colectas. Para el tipo de vegetación, utilizamos una
imagen de satélite de Marzo de 2000 del sensor
SeaWiFS y realizamos una clasificación supervisada
en cuatro grandes tipos de vegetación,
correspondiendo a manglares, áreas agrícolas y
pastizales, selva mediana y selva alta con el programa
Multispec. El valor de Kappa fue mayor a 0.9 para
cada tipo de vegetación, indicando una identificación
de las clases de vegetación sin ambigüedad.
Adicionalmente, la verificación de cada sitio de colecta
en el campo confirmó la clasificación de la imagen de
satélite.

La localización geográfica de los pacientes
seropositivos reportados durante 2003 a través del
programa de tamizaje de donadores de sangre fueron
proporcionados por el Dr. R. Ojeda-Baranda,
(Secretaría de Salud, Mérida, Yucatán), y las
localidades de residencia de pacientes con cardiopatía
chagásica crónica  fueron proporciónadas por el Dr.
V. Suárez-Solís (Universidad Autónoma de Yucatán,
Mérida, México).

Todos los datos fueron importados en un SIG
en modo ráster (MacGIS 3.0, Universidad de
Oregon, Eugene, OR, USA) para elaborar una base
de datos entomológicos y de factores bioclimáticos
de la península de Yucatán. Los datos de las estaciónes
meteorológicas fueron interpolados para generar datos
continuos para toda el área de estudio. Todos los
mapas fueron convertidos a una resolución de 13 x
13 km por pixel. Los datos bioclimáticos de cada uno
de los 34 sitios de colecta fueron extraídos de la base
de datos para el análisis estadístico y el modelaje.

Modelaje.
Para empezar, dividimos los datos en dos

conjuntos, uno para ajustar los modelos y uno para
evaluarlos. Para esto, los datos fueron apareados para
asegurar que rangos similares de abundancia y de tasa
de infección, así como datos de los dos años de
colecta, fueran representados en ambos conjuntos.
Entonces, el modelado del riesgo de transmisión de la
enfermedad de Chagas se llevó a cabo en dos etapas.
Primero, modelamos la abundancia de T. dimidiata
en los domicilios en función de las variables
bioclimáticas a partir del primer conjunto de datos
(17 puntos) con una regresión logística utilizando una
distribución de Poisson del error de la probabilidad
de ocurrencia de los insectos, con el programa GLIM
3.77. El modelo fue elaborado paso a paso,
incorporando las variables una por una en la regresión
y para cada paso se conservó únicamente la variable
que mejoraba más el ajuste del modelo definido como
su varianza. Las variables que no mejoraban el ajuste
fueron descartadas del modelo. La abundancia del
vector fue entonces ajustada a la ecuación: A = exp(ß
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y observada se evaluó por análisis de correlación y
regresión lineal. Para evaluar más profundamente el
valor predictivo del modelo, lo aplicamos al segundo
conjunto de datos (17 puntos) y de la misma manera
comparamos la abundancia predicha por el modelo
con la abundancia observada por análisis de
correlación y regresión lineal.

Segundo, modelamos el número de insectos
infectados por T. cruzi por regresión logística con un
error binomial de la probabilidad de infección. Como
se colectaron insectos en sólo 27 de los 34 sitios del
estudio, utilizamos 14 puntos del primer conjunto de
datos para ajustar el modelo. El número de insectos
infectados se ajustó con la ecuación: N
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respectivas variables del modelo. Como antes,
evaluamos la relación entre las tasas de infección
ajustadas y observadas por el análisis de correlación
y de regresión lineal. También, el valor predictivo del
modelo se evaluó con el segundo conjunto de datos
(13 puntos) comparando los números predicho y
observado de insectos infectados por T. cruzi.

Los valores de los factores bioclimáticos fueron
entonces importados de la base de datos del SIG a
hojas de cálculo de Excel (Microsoft, USA) y los
modelos de regresión logística fueron aplicados a toda
el área de estudio. Mapas de la abundancia de T.
dimidiata y su tasa de infección fueron generados en
el SIG. Finalmente, definimos el riesgo de transmisión
natural de T. cruzi como directamente proporcional
al producto de la abundancia de T. dimidiata y su

tasa de infección por T. cruzi (i.e. proporcional a la
abundancia de insectos infectados) y generamos un
mapa de riesgo de transmisión. El riesgo se dividió en
tres niveles (bajo, mediano y alto), correspondiendo
a los tercios más bajo, mediano y más alto de la
abundancia de insectos infectados, respectivamente.
La validez del mapa de riesgo obtenido fue evaluada
comparando la ubicación de casos humanos
seropositivos y de cardiopatía chagásica crónica con
los niveles de riesgo estimados.

RESULTADOS.
Modelado de la abundancia de T. dimidiata.

Utilizando el primer conjunto de datos, solamente
cinco de todas las variables bioclimáticas y
demográficas estudiadas fueron conservadas durante

Mapa de riesgo de la enfermedad de Chagas.

Figura 2.- Relación entre los datos entomológicos observados y ajustados/predichos. (A) Abundancia de T. dimidiata
observada y ajustada del conjunto de datos utilizado para la elaboración del modelo (círculos negros), y abundancia de T.
dimidiata observada y predicha del conjunto de datos utilizados para la evaluación del modelo (círculos blancos). La
relación para el conjunto de datos para la elaboración del modelo fue: Abundancia ajustada = -0.83 + 1.06 x Abundancia
observada (r2 = 0.83, P < 0.001; el último punto fue excluido del análisis de regresión por estar demasiado aislado del resto
de los datos). La relación para el conjunto de datos para evaluar el modelo fue: Abundancia predicha = 11.43 + 0.83 x
Abundancia observada (r2 = 0.45, P = 0.003), y para la combinación de ambos conjuntos de datos: Abundancia predicha =
7.15 + 0.82 x Abundancia observada; línea diagonal (r2 = 0.59, P < 0.001). La línea diagonal interrumpida indica una relación
perfecta. (B) Número de T. dimidiata infectados por T. cruzi observados y ajustados para el conjunto de datos utilizados
para elaborar el modelo (círculos negros) y número de T. dimidiata infectados por T. cruzi observados y predichos para el
conjunto de datos utilizados para evaluar el modelo (círculos blancos). La relación entre datos observados y ajustados para
el conjunto de datos para elaborar el modelo fue: Infección ajustada = 1.05 + 0.81 Infección observada (r2 = 0.68, P < 0.001),
y para el conjunto de datos para la evaluación del modelo: Infección predicha = 3.55 + 0.73 x Infección observada, (r2 = 0.26,
P = 0.07) y para los dos conjuntos de datos combinados: Infección predicha = 2.54 + 0.73 x Infección observada; línea
diagonal (r2 = 0.45, P < 0.001). La línea diagonal interrumpida indica una relación perfecta.
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la elaboración paso a paso de la regresión logística.
La velocidad del viento, la precipitación pluvial, el
tipo de vegetación, la humedad relativa y la
temperatura máxima permitieron reducir la varianza
del modelo de 744.5 hasta 58.1 (Grados de libertad
(gl) = 10). La correlación entre la abundancia ajustada
y observada fue fuerte para los 17 sitios utilizados
para elaborar el modelo, y la pendiente de la regresión
se acercó a 1 (Fig. 2A, r2 = 0.55, P < 0.001;
pendiente = 1.06 ± 0.12). Por otro lado, los residuos
de la regresión logística no presentaron correlación
con la abundancia observada, ni con las variables
dependientes o con la abundancia ajustada (datos
no mostrados). Evaluamos entonces el valor
predictivo del modelo con el segundo conjunto de
datos. Nuevamente, hubo una correlación fuerte entre
la abundancia predicha y observada, y la pendiente
de la regresión se acerco a 1 (Fig. 2A; r2 = 0.45, P =
0.003; slope = 0.83 ± 0.24). Globalmente, la
combinación de los dos conjuntos de datos indicó
una buena coincidencia entre la abundancia de T.
dimidiata predicha y observada (Abundancia
predicha = 7.15 + 0.82 x Abundancia observada; r2

= 0.59, P < 0.001).

Modelado de la infección de T. dimidiata por T.
cruzi.

De los 27 sitios en los cuales se colectaron T.
dimidiata, utilizamos 14 sitios para ajustar el número
de insectos infectados con las variables bioclimáticas
y demográficas. La humedad relativa, la precipitación
pluvial, y las temperaturas mínimas y máximas
permitieron reducir la varianza de 55.1 a 35.9 (gl = 7).
Hubo una buena correlación entre los números
ajustados y observados de insectos infectados para
estos 14 sitios (Fig. 2B, r2 = 0.68, p < 0.001; pendiente
= 0.81 ± 0.16). Nuevamente, los residuos no
presentaron correlación con las tasas de infección ni
con las otras variables (datos no mostrados). Cuando
evaluamos el valor predictivo del modelo con el
segundo conjunto de 13 sitios, observamos una baja
correlación entre los números predichos y observados
de insectos infectados  (Fig. 2B; r2 = 0.26, P = 0.07;
pendiente = 0.73 ± 0.36). Sin embargo, la combinación
de los dos conjuntos de datos indicó una buena
coincidencia entre los números predichos y observados
de insectos infectados (Infección predicha = 2.54 +
0.73 x Infección observada; r2 = 0.45, P < 0.001).

Figura 3.- Mapas de predicciones de la abundancia de T. dimidiata y su infección por T. cruzi. Los modelos predictivos de
la abundancia doméstica de T. dimidiata (A) y de su tasa de infección por T. cruzi (B) fueron aplicados a toda el área de
estudio. La abundancia fue dividida en cuatro niveles arbitrarios y codificados por colores desde nula o baja hasta muy alta,
y la infección fue similarmente dividida en 5 intervalos cubriendo de 0 hasta 100% de infección. Las líneas representan los
límites administrativos de los municipios de los diferentes estados.

E Dumonteil, S Gourbière.
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Mapa de riesgo de transmisión natural.
Aplicamos entonces ambos modelos a toda el

área de estudio para obtener mapas de la abundancia
doméstica de T. dimidiata y de su tasa de infección
por T. cruzi en la península de Yucatán (Fig. 3A y
3B, respectivamente). Como se esperaba, y de
acuerdo con nuestro estudio anterior (4), estos mapas
indicaron una distribución geográfica muy heterógenea
de la abundancia de T. dimidiata, siendo muy
abundante en el noroeste de la península, y más escasa
en la parte sur. De la misma manera, las tasas de
infección variaron mucho, siendo más baja en el
noroeste, y más alta en el sureste. Definimos entonces
el riesgo de transmisión como directamente
proporciónal a la abundancia de insectos infectados,
que se obtuvo combinando los mapas de abundancia
de T. dimidiata y de su tasa de infección por T. cruzi
(Fig. 4). El riesgo de transmisión natural resultó alto
en la mayor parte del estado de Yucatán, así como en

el norte de los estados de Campeche y de Quintana
Roo. Por otra parte, el riesgo de transmisión resultó
bajo en el sur de Campeche y de Quintana Roo. Para
probar aún mas el valor predictivo de este mapa de
riesgo, comparamos la ubicación geográfica de casos
humanos seropositivos para T. cruzi y de casos de
cardiopatía chagásica crónica con el riesgo de
transmisión predicho. Como se indica en las figuras 4
y 5, la mayoría de los pacientes seropositivos venían
de localidades con un alto riesgo de transmisión
predicho, y solamente 7 pacientes fueron de un área
de bajo riesgo de transmisión. Similarmente, 9/10
pacientes con cardiopatía chagásica crónica fueron
de áreas de alto riesgo, 1/10 de áreas de riesgo
mediano, y ningúno de áreas de bajo riesgo,
confirmando el buen valor predictivo del mapa de
riesgo de transmisión.

DISCUSIÓN.
Como otras enfermedades transmitidas por

vectores, la enfermedad de Chagas es fuertemente
influenciada por factores ambientales y bioclimáticos,
y numerosos estudios han investigado el efecto de

Mapa de riesgo de la enfermedad de Chagas.

Figura 4.- Mapa de riesgo de transmisión natural de la
enfermedad de Chagas. El riesgo de transmisión natural de la
enfermedad de Chagas, definido como proporcional a la
abundancia de T. dimidiata infectados y obtenido de la
combinación de los mapas Fig 3A y 3B, fue dividido en tres
categorias codificadas por colores, desde riesgo ausente o
bajo hasta alto. Los círculos vacíos y negros indican la
ubicación de casos seropositivos y de cardiopatía chagásica
crónica, respectivamente, con el tamaño del círculo vacío
proporcional al número de casos como se indica.

Figura 5.- Relación entre el nivel de riesgo y el número de
casos seropositivos y de cardiopatía chagásica crónica. El
número de pacientes seropositivos (zona rayada) y
pacientes con cardiopatía chagásica crónica (zona negra)
se muestran para cada nivel de riesgo predicho.
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factores climáticos sobre varios aspectos del ciclo de
vida de los triatomineos (8). Sin embargo, muy pocos
estudios han intentado integrar las relaciones entre las
variables ambientales y los vectores de la enfermedad
de Chagas para predecir el riesgo de transmisión (5).
En este estudio, presentamos el primer mapa de riesgo
de transmisión de la enfermedad de Chagas en la
península de Yucatán, México. Este mapa puede ser
de gran utilidad para futuros estudios epidemiológicos
y entomológicos, ya que permitirá enfocar estos
estudios en las áreas de mayor riesgo. Pero aún más
importante, este mapa representa una herramienta muy
importante de ayuda a la toma de decisiones para
programas de control vectorial y el seguimiento
epidemiológico en la región, permitiendo optimizar el
costo-beneficio de estos programas de salud pública.

Nuestros modelos permiten la predicción de la
abundancia de T. dimidiata en los domicilios y de su
infección por T. cruzi, y encontramos una buena
correpondencia entre los datos predichos y
observados, tanto para aquellos utilizados para
elaborar los modelos como los utlizados para
probarlos. La predicción de la abundancia del vector
fue muy precisa, con más de 90% de la variación
explicada por el modelo. De las variables incorporadas
en este modelo, la influencia de la temperatura y de la
precipitación pluvial/humedad sobre la biologia y el
ciclo de vida de los triatomineos ha sido bien
establecida para varias especies (8) y T. dimidiata
fue más abundante en la península de Yucatán donde
el clima es más caluroso y seco. Esto contrasta con
las poblaciones T. dimidiata de Oaxaca, México, que
están restringidas a áreas más templadas (5). Así, es
posible que existan importantes diferencias entre los
nichos ecológicos de estas poblaciónes de T.
dimidiata, lo que confirma las también importantes
diferencias genéticas observadas entre ellas (32). De
hecho, se ha sugerido que las poblaciónes de T.
dimidiata de la península de Yucatán se encuentran
en un fuerte proceso de diferenciación (32), que puede
manifestarse en diferencias biológicas y ecológicas
muy marcadas con otras poblaciónes de México y
Centroamerica.

De manera interesante, encontramos que la

velocidad del viento influyó fuertemente en la
abundancia doméstica de T. dimidiata, lo que puede
ser interpretado como el reflejo de un evento de
dispersión. De acuerdo con esta interpretación,
sugerimos en un estudio anterior que la infestación de
las casas por T. dimidiata en la región, se debía sobre
todo a la dispersión estacional de insectos adultos
silvestres o peridomiciliares (4), nuevamente en
contraste con otras poblaciones de T. dimidiata que
presentan una domiciliación más fuerte (5, 33-35).
La incorporación de las variaciones estacionales en
futuros estudios de mapeo del riesgo podría ayudar a
identificar los posibles factores bioclimáticos
relacionados con la infestación estacional de los
domicilios en la península de Yucatán.

La precisión del modelo de predicción de la
infección de T. dimidiata por T. cruzi fue más baja,
con solamente 35% de la variación explicada por el
modelo. Sin embargo, hubo suficiente concordancia
entre la infección de T. dimidiata predicha y
observada de acuerdo con el análisis de regresión y
correlación. El menor ajuste del modelo se puede
explicar, en parte, por el número más reducido de
puntos disponibles para elaborar este modelo, pero
también y más probablemente porque no se incluyeron
en nuestro estudio factores que influyen de manera
más importante sobre la infección de T. dimidiata
por T. cruzi. Se ha demostrado en otro estudio que
las variables relacionadas con la temperatura y la
humedad pueden directamente modular el desarrollo
de T. cruzi en T. infestans (36), y estas variables
fueron incorporadas en nuestro modelo. Una infección
más alta fue asociada a una temperatura más baja y
una humedad/precipitación pluvial más alta. Sin
embargo, es muy probable que la infección dependa
más criticamente de varios factores adicionales como,
por ejemplo, las especies de hospederos sobre las
cuales los insectos se alimentan y sus respectivas tasas
de infección por T. cruzi, pero estos datos todavía no
se conocen. La falta de conocimientos relacionados
con estos aspectos representa una limitación importante
para la elaboración de mapas más confiables de la
infección de los vectores (37).

El tipo de vegetación fue también un predictor

E Dumonteil, S Gourbière.
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importante tanto de la abundancia como de la infección
de T. dimidiata. Este es en realidad un indicador que
caracteriza de manera muy general el ambiente, ya
que integra un gran número de factores climáticos,
geológicos, zoológicos y antropológicos, y es de hecho
el factor más frecuentemente asociado a la distribución
geográfica de vectores (13, 20, 23, 28, 38). Esto
implica que el uso de datos más detallados sobre la
vegetación como los datos de NDVI obtenidos por
percepción remota pudieran pemitir la elaboración de
modelos más sencillos, pero posiblemente con mayor
resolución espacial. La mayor abundancia de insectos
se asoció a la vegetación perturbada por actividades
humanas (agricultura y pastizales), lo que sugiere que
la desforestación y la degradación de habitats son
factores que contribuyen a la infestación de las casas
por T. dimidiata. Por otra parte, altos niveles de
infección por T. cruzi coincidieron con áreas de selvas
altas, en concordancia con el origen silvestre y
zoonótico de los parásitos.

Nuestro mapa de riesgo de transmisión natural
fue de alto valor predictivo para los casos humanos.
La gran mayoría de los pacientes detectados en años
recientes vinieron de las áreas de alto riesgo, mientras
que solamente dos fueron de áreas predichas de bajo
riesgo. La abundancia de vectores infectados en los
domicilios es el indicador de transmisión natural más
directo, pero factores adicionales como la presencia
de animales domésticos pueden modular el riesgo de
transmisión a humanos (39). Nuestro mapa predice
que en la península de Yucatán, alrededor de 1.6-1.7
millones de personas están expuestas a un riesgo de
transmisión de T. cruzi mediano-alto, con más de 90%
de éstas localizadas en el estado de Yucatán, y 1.5-
1.6 millones de personas viven en áreas de bajo riesgo.
Este mapa representa una primera herramienta de
ayuda a la toma de decisiones por parte de las
autoridades de salud para la identificación de áreas
prioritarias para el control vectorial. Estudios
adicionales y refinamientos de este tipo de análisis
podrían permitir la elaboración de mapas de mayor
resolución espacial y mayor valor predictivo. El uso
generalizado de herramientas de este tipo para el
control vectorial de la enfermedad de Chagas y la

vigilancia epidemiológica permitiría optimizar estos
programas y una mejor distribución de los recursos.
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