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RESUMEN 

 

ZAVALA GUERRERO PAULA BELEN. Análisis de diversidad beta y estructura de 

la metacomunidad de mosquitos (Diptera: Culicidae), a través de distintos tipos de 

vegetación presentes en el CEIEGT, Veracruz, México. (Bajo la dirección del Dr. 

Rafael Ojeda Flores) 

 

El análisis del ensamblaje de mosquitos a través de estudios de diversidad beta y 

teoría de metacomunidades permite estudiar complementariamente factores 

ecológicos involucrados en la determinación de la composición y distribución 

espacial de las especies de mosquitos, facilitando el desarrollo de estrategias de 

control y manejo de enfermedades transmitidas por vector. Con el objetivo de 

evaluar los cambios en la diversidad de especies entre ensambles y conocer como 

se estructura la metacomunidad de mosquitos asociados a distintos tipos de 

vegetación presentes en el Centro de Enseñanza, Investigación y Extensión en 

Ganadería Tropical (CEIEGT), Veracruz. Se calculó la diversidad alfa, beta, gamma 

y los elementos estructurales de la metacomunidad. Se seleccionaron cuatro sitios 

de estudio, cada uno con una vegetación característica. Se analizó el cambio en la 

composición de especies a través de los diferentes sitios, así como de distintas 

variables de muestreo: tipo de trampa, cebo y horario de captura. Se capturó e 

identificó un total de 214 individuos. La mayor diversidad se registró en el sitio 

Acahual, seguido de los sitios Río, Cratylia y Humano. Se detectó un cambio 

marcado en la composición de los ensambles de especies en función del tipo de 

vegetación y las variables de muestreo. La metacomunidad presentó una estructura 

cuasi Gleasoniana, sugiriendo la influencia de un gradiente ambiental que afecta de 

manera independiente la distribución de las especies. Los ensambles de mosquitos 

están determinados por la variación ambiental y respuestas idiosincráticas de 

acuerdo con las preferencias por especie. Algunas especies de mosquitos se ven 

favorecidas por entornos con mayor influencia antrópica, mismas que suelen 

participar en la transmisión de enfermedades.  
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Introducción 

1. Importancia de estudio de los mosquitos 

Actualmente, los mosquitos (Diptera: Culicidae) representan uno de los taxones de 

insectos más relevantes debido principalmente a su participación como vectores de 

enfermedades, por ello, las enfermedades transmitidas por los mosquitos han sido 

declaradas por la Organización Mundial de la Salud (OMS), como emergencia de 

salud pública mundial (Wilson, 2016). Hoy en día resultan “comunes” los reportes 

sobre la emergencia y redistribución de enfermedades transmitidas por estos 

insectos, sin embargo, han tenido participación en la transmisión de enfermedades 

de relevancia en la salud pública desde siglo XIX (Buchillet, 2012; Gachelin et al., 

2018). La carga de enfermedades no solo tiene repercusiones en la salud de los 

seres humanos, puesto que también afecta a los animales domésticos y la fauna 

silvestre, lo que genera alteraciones en las poblaciones tanto en los sistemas de 

producción animal como en vida libre (Pattaradilokrat et al., 2015; Rivero y Gandon, 

2018). Además de ser ampliamente reconocido y estudiado como vector, este grupo 

de insectos desempeña funciones relevantes en distintos ecosistemas debido a su 

larga historia evolutiva y amplia distribución en la Tierra durante los últimos 100 

millones de años. Aunado al papel que desempeñan como polinizadores, se 

consideran fuente primordial de alimento para distintos vertebrados. Aunque se 

desconoce la totalidad de los efectos sobre los ecosistemas en caso de la 

erradicación de este importante taxón, se estima que el impacto ecológico sería 

catastrófico (Fang, 2010; Peach y Gries, 2016). Por otro lado, la larga historia 

evolutiva que ha propiciado la diversificación de sus especies, también ha 

favorecido que los mosquitos toleren y colonicen la gran mayoría de los ecosistemas 

terrestres (Mosquito Taxonomic Inventory, 2008). Dicha especialización y tolerancia 

los ha convertido en un grupo de especies clave en el estudio de la dinámica actual 

de cambio global, pues debido a sus características intrínsecas, es posible observar 

cambios impulsados por la influencia antrópica, a través de distintas escalas 

ecológicas y niveles de organización biológica. (Ostfeld et al., 2008; Franklinos et 

al., 2019; Suesdek, 2019) Actualmente, el estudio de los mosquitos ha tomado 
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distintas vertientes, sin embargo, cada vez son más las publicaciones que analizan 

a estos individuos y a las enfermedades que transmiten desde una óptica ecológica 

(Ferguson et al., 2010; Zahouli et al., 2017; Vieira et al., 2020). Esta aproximación 

permite la generación de información que se complementa con distintas ramas de 

estudio, aportando información sobre la historia de vida, adaptabilidad, genética y 

dinámica de estos vectores, lo que contribuye al avance del conocimiento 

relacionado con la intervención, control y manejo de las enfermedades que 

transmiten (Schäfer, 2004; Ferguson et al., 2010; Boukraa et al., 2016; 

Chandrasegaran et al., 2020). 

1.1. Participación en la transmisión de enfermedades 

 

En las últimas tres décadas el aumento en la emergencia de Enfermedades 

Transmitidas por Vectores (ETV) ha creado nuevos retos para la salud pública 

(Kilpatrick y Randolph, 2012). Actualmente, las ETV representan alrededor de 16% 

de todas las enfermedades infecciosas (Azari-Hamidian et al, 2019). Se estima que 

más de 80% de la población mundial está en riesgo de contraer una ETV y cada 

año cerca de 700 000 defunciones humanas son causadas por dichas 

enfermedades (OMS, 2020). Las ETV son un subconjunto importante de 

enfermedades zoonóticas que están emergiendo a un ritmo cada vez mayor en 

relación con las enfermedades infecciosas de transmisión directa (que carecen de 

un vector intermediario). Se estima que las ETV representan al 22% de todas las 

enfermedades infecciosas emergentes que afectan a los seres humanos. (Swei et 

al., 2020). Una enfermedad infecciosa emergente, de acuerdo con los Centros para 

el Control y la Prevención de Enfermedades (CDC, por sus siglas en inglés), es una 

enfermedad que en las últimas dos décadas ha aumentado su incidencia, ha 

ampliado recientemente su distribución o ha aumentado su prevalencia. Tal es el 

caso de infecciones causadas por el virus del Oeste del Nilo (VON), enfermedad 

que provocó reducciones significativas en las poblaciones de aves en Estados 

Unidos durante 2000 (Bernard et al., 2001) o por los virus del dengue, Zika y 

chikungunya, los cuales han generado importantes crisis de salud sobre todo en 
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América (Espinal et al., 2019). La aparición de estas enfermedades es inevitable y 

pueden ser impredecibles con el potencial de generar brotes mundiales (Mcarthur, 

2019). Por lo que el estudio y monitoreo de los conductores involucrados en la 

dinámica de estas enfermedades es fundamental para mejorar los programas de 

vigilancia epidemiológica. 

Las ETV afectan, en su mayoría, a las poblaciones más pobres que se distribuyen 

principalmente en las zonas tropicales y subtropicales del planeta (OMS, 2010). 

Constituyen una importante causa de muerte, carga de enfermedades, inequidad 

en salud, un freno en el desarrollo socioeconómico y generan tensión a los servicios 

de salud. Por ello representan una amenaza para la salud pública y veterinaria, la 

sostenibilidad económica y la conservación de la vida silvestre (Wiwanitkit, 2018). 

El progreso continuo en el entendimiento y control de estas enfermedades es, por 

lo tanto, una contribución a la salud, al desarrollo y a la seguridad global (Campbell-

Lendrum et al., 2015). 

En un sentido más amplio los vectores son organismos vivos que pueden transmitir 

enfermedades infecciosas entre hospederos vertebrados (animales incluido el 

humano). Muchos de estos vectores son artrópodos hematófagos que, al 

alimentarse de un hospedero vertebrado infectado ingieren microorganismos 

patógenos (protozoarios, virus, bacterias) que se replican en el vector y este a su 

vez, los transmite al alimentarse del siguiente hospedero vertebrado (OMS, 2020; 

Swei et al., 2020). Los vectores de mayor relevancia en la transmisión de ETV son 

los mosquitos y las garrapatas, aunque también se reconoce que otros organismos 

como pulgas, triatominos y algunos caracoles de agua dulce tienen participación 

relevante en la dinámica de las ETV (OMS, 2020). 

Las enfermedades transmitidas por mosquitos vectores (ETV-m) son un grupo clave 

de preocupación, ya que tienen una alta carga de enfermedad como ETV así como 

enfermedades emergentes (Franklinos et al., 2019). Se estima que de las más de 

500 especies y variedades de arbovirus (virus transmitidos por artrópodos) 

existentes en todo el mundo, más de la mitad son transmitidos por mosquitos 
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(Marcondes et al., 2017). De igual manera, los mosquitos son capaces de mantener 

los ciclos de transmisión de nematodos y protozoarios (Suesdek, 2019).  

En la historia de la humanidad, las ETV-m han cobrado relevancia desde hace ya 

un par de siglos. Por ejemplo, los registros históricos de enfermedades como el 

dengue y la malaria se remontan al siglo XIX (Buchillet, 2012; Gachelin et al., 2018). 

Actualmente estas dos enfermedades continúan teniendo gran impacto en la salud 

pública, puesto que más de 3 900 millones de personas, en alrededor de 128 países, 

corren el riesgo de contraer dengue, mientras que, cada año la malaria provoca 

alrededor de 400 000 defunciones en todo el mundo, la mayor parte de ellas entre 

niños menores de cinco años. Dichas enfermedades, además, pertenecen a un 

grupo denominado enfermedades tropicales desatendidas lo que implica que sean 

enfermedades que persisten en condiciones de pobreza y se concentran casi 

exclusivamente en poblaciones empobrecidas de países en vías de desarrollo 

(OMS, 2010). En México, por ejemplo, el total de casos confirmados por dengue en 

2019 fue de 41 505, mientras que al cierre de 2018 se reportaron 13 333 casos 

(Secretaría de Salud, 2019), cifras que resaltan, por un lado, la magnitud del 

problema que las ETV-m representan para nuestro país y por otro, la ineficiente 

respuesta ante un problema creciente. 

Además de las afecciones que las ETV-m representan para la salud pública, 

también afectan a la fauna doméstica y silvestre, uno de ejemplos mayormente 

reconocido es el VON que afecta a las poblaciones de aves silvestres al mismo 

tiempo que puede ser letal para los caballos (Bernard et al., 2001). Respecto a la 

malaria, por ejemplo, se han identificado hasta 150 especies del patógeno 

responsable, Plasmodium spp, hemosporidio especialmente importante en las aves 

ya que los efectos de la malaria aviar son particularmente devastadores cuando 

nuevos linajes se introducen accidentalmente en una población hospedera nativa. 

El ejemplo más conocido es el declive y la extinción de poblaciones nativas de la 

familia Drepanidinae en Hawái, tras la introducción del linaje P. relictum pGRW4 en 

la isla a principios del siglo XX (Rivero y Gandon, 2018). También en zoológicos se 

han registrado altas tasas de mortalidad en pingüinos expuestos al patógeno (Grilo 
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et al., 2016). Mientras que en producciones avícolas ha demostrado tener un papel 

importante ya que representa una causa común de mala calidad de la carne y 

disminución en la producción de huevo. Además, la enfermedad a menudo es mortal 

con una tasa de mortalidad de hasta 80-90%, lo que genera importantes pérdidas 

económicas para los productores (Pattaradilokrat et al., 2015). El Virus de la 

encefalitis japonesa es otra ETV-m que causa problemas en producciones pues 

provoca problemas reproductivos en cerdos y bovinos, y daños neurológicos en 

cerdos, bovinos y caballos. Sin embargo, el principal papel de estas especies 

domésticas es el de amplificar la enfermedad aumentando el riesgo de incidencia 

en humanos. Los cerdos silvestres también se consideran amplificadores y algunas 

aves como las garzas son reservorios reconocidos. Este virus también se ha 

encontrado en diferentes especies silvestres como ranas, serpientes, patos y en 

murciélagos conocidos como zorros voladores, aunque estos se consideran 

hospederos sin salida ya que rara vez desarrollan viremia suficiente para infectar a 

los mosquitos que se alimentan después de la infección. (Mansfield et al., 2017). 

Dirofilaria repens y Dirofilaria immitis son nematodos zoonóticos que afectan a 

perros y canidos silvestres, aunque en ambos casos estas ETV-m se consideran 

subdiagnosticadas (Capelli et al., 2018). El subdiagnóstico de muchas ETV-m es 

una de las principales causas de la perpetuación de los ciclos enzóoticos y 

reincidencia de ETV-m, lo que constituye una de las principales limitaciones en la 

vigilancia, control y erradicación de ETV-m (Weaver et al., 2018; Espinal et al., 

2019).  

Debido a la carga a los sistemas de salud que las ETV-m representan, no solo para 

la salud humana, sino también para la salud animal, los mosquitos representan un 

taxón sumamente relevante dentro del estudio integral de las enfermedades 

infecciosas. Es por ello que las aportaciones en la investigación sobre los roles que 

desempeñan los mosquitos proveen herramientas fundamentales para mejorar las 

intervenciones encaminadas a la gestión de vectores como parte del concepto “Una 

salud” (Azari-Hamidian et al., 2019). 
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1.2. Especies bioindicadoras  

Los bioindicadores o especies indicadoras son organismos vivos como plantas, 

animales y microorganismos, que proporcionan información sobre la calidad del 

medio ambiente en el que habitan (Bonanno y Orlando-Bonaca, 2018). Estos se 

seleccionan en función de su sensibilidad a un atributo ambiental particular 

(contaminación, reforestación, cambio de uso de suelo, fragmentación, etc.) (Siddig 

et al., 2016). También se busca que cumplan con ciertas propiedades básicas, como 

la ocurrencia natural, la abundancia, la facilidad de identificación y muestreo, la 

tolerancia moderada a las perturbaciones y tensiones, y una amplia distribución 

correspondiente a la gama de exposiciones a un determinado contaminante o factor 

de estrés (Bonanno y Orlando-Bonaca, 2018). 

El monitoreo de bioindicadores es una herramienta importante para detectar 

factores estresantes sobre los ecosistemas y cambios específicos en el medio 

ambiente, con el potencial de generar información cuantitativa y cualitativa que 

permita evaluar la salud de los ecosistemas antes de que su funcionalidad se vea 

comprometida. Se ha reconocido que la cuantificación de estas respuestas 

biológicas sobre el impacto de numerosos cambios ambientales hace posible la 

toma informada de decisiones a nivel gubernamental en pro de la salud ambiental 

(Bonanno y Orlando-Bonaca, 2018). 

Actualmente se ha reconocido la utilidad de distintas especies y grupos taxonómicos 

como organismos bioindicadores, entre los que destacan los cetáceos (Durante et 

al., 2020), los murciélagos (Russo y Ancillotto, 2015) y las aves (Tasneem et al., 

2020). Sin embargo, de acuerdo con Siddig (2015), los invertebrados son el taxón 

más estudiado bajo la perspectiva de especies bioindicadoras. Resulta lógico que 

distintos autores los cataloguen como excelentes bioindicadores de cambios 

ambientales (Julião et al., 2005; Brito et al., 2014; Řezáč y Heneberg, 2014). Ya que 

a diferencia de los vertebrados, los invertebrados, particularmente los insectos, 

destacan por favorecer la obtención de medidas cualitativas en un corto plazo 

gracias a su alta capacidad reproductiva y a lo reducido de sus tiempos 

intergeneracionales, lo que garantiza el restablecimiento rápido de las poblaciones 
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originales (Cabrini et al., 2013). Además, destacan por ser taxonómica y 

ecológicamente diversos, tener una alta fidelidad ecológica, ser fáciles de encontrar 

y capturar en campo, tener relaciones específicas con otras especies y recursos, 

estar bien estudiados y permitir obtener muestras grandes de sus comunidades 

(Julião et al., 2005). 

Dado que los mosquitos reúnen todas estas características, han sido sugeridos 

como bioindicadores, en especial gracias a su alta sensibilidad a cambios 

ambientales (Mardihusodo, 2006; Botello et al., 2013; Mayi et al., 2019) y al igual 

que ellos, otros animales que actúan como vectores de enfermedades infecciosas 

se han propuesto como especies bioindicadoras (Mariné Oliveira et al., 2016). 

Botello et al. (2013) mencionan que los mosquitos reúnen los criterios necesarios 

para ser clasificados como excelentes especies bioindicadoras debido a que: 

1. Son ubicuos. Los mosquitos se encuentran distribuidos en todas las regiones 

templadas y tropicales del mundo, y mucho más allá del círculo polar ártico 

(Mosquito Taxonomic Inventory, 2008). Además, ocupan una amplia 

variedad de hábitats (Chandrasegaran et al., 2020) que van desde urbano y 

semi-urbano (Dávalos-Becerril et al., 2019), selvas (Espinoza-Gómez et al., 

2013; Mayi et al., 2019), ríos (Guo et al., 2018), desiertos (vonHedemann et 

al., 2017), zonas agrícolas (Botello et al., 2013), hasta pantanos, matorrales 

y manglares (Zhong-Cheng Yan, 2005). 

2. Son un grupo destacadamente diverso. La familia Culicidae incluye 3 570 

especies clasificadas en dos subfamilias y 113 géneros (Anophelinae con 

tres géneros y Culicinae con 110) (Mosquito Taxonomic Inventory, 2008). En 

México se tienen registradas 225 especies pertenecientes a 21 géneros 

(Espinoza-Gómez et al., 2013), lo que ofrece un amplio rango de respuesta 

ante el estrés ambiental. La alta diversidad y la variabilidad de nichos 

ecológicos asociados con este grupo dan lugar a marcadas diferencias en la 

respuesta entre distintas especies. Además de que su corto tiempo 

intergeneracional y alta fecundidad permite que los mosquitos respondan 

rápidamente a los cambios ambientales en general (LeVan et al., 2018). 
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3. Taxonomía bien desarrollada. Hasta la fecha, de las 3 570 especies de 

mosquitos se tienen formalmente descritas 3 563 especies (Mosquito 

Taxonomic Inventory, 2008). También existen métodos moleculares para la 

identificación de especies a través de PCR (Cienfuegos et al., 2008) o a 

través de códigos de barras de ADN (Cywinska, Hunter y Hebert, 2006). 

4. Métodos de captura y vigilancia estandarizados. Organismos como el CDC y 

ECDC (European centre for disease prevention and control) han desarrollado 

distintos protocolos para la captura de mosquitos, donde de acuerdo con 

distintas variables como objetivo de estudio, financiamiento, recursos 

disponibles, tamaño del área a muestrear, entre otros, se recomiendan 

métodos de muestreo, tipo de trampa y la frecuencia de captura (Medlock et 

al., 2018). 

5. Método de muestreo y clasificación simple y económica. Existen diferentes 

métodos de captura de acuerdo con las especies objetivo, etapa de vida y 

estado de individuos a muestrear (adultos, hembras alimentadas, larvas, 

huevos). Por ejemplo, para la captura de mosquitos adultos existen trampas 

de succión (BG-Sentinel traps), que en conjunto con un cebo (CO2, ácido 

láctico, etc.) atraen una mayor cantidad de especies o trampas tipo CDC que 

combinan el cebo con luz incandescente (Caglar et al., 2003; CDC, 2016a). 

Dado que la dinámica de las ETV está estrechamente ligada a la dinámica de sus 

vectores, y a su vez, vectores como los mosquitos tienen una alta sensibilidad a los 

gradientes ambientales y perturbaciones medioambientales (Franklinos et al., 

2019), los mosquitos representan un taxón bioindicador ideal para evaluar los 

efectos ecológicos de los fenómenos de cambio global, así como para el manejo y 

control de ETV-m (LeVan et al., 2018). 

1.3. Estudio de vectores a través de aproximaciones ecológicas  

Actualmente enfrentamos una ola de cambios globales con distintas vertientes 

(Ostfeld et al., 2008), que influyen directamente en la distribución de las ETV debido 

a que estas enfermedades están determinadas por complejos factores 

demográficos, sociales y medioambientales (OMS, 2020). Por un lado, se ha 



 

10 
 

destacado la influencia del cambio climático global sobre las ETV-m (Roiz et al., 

2011, 2014), ya que las condiciones climáticas cambiantes se asocian con cambios 

en el rango, fenología y comportamiento de vectores (Swei et al., 2020). Por otro 

lado, diversos factores antropogénicos participan de manera activa en la 

introducción de especies invasoras y la destrucción de hábitats, propiciando la 

redistribución de ETV-m. Se reconoce que la globalización y los aumentos en el 

volumen y velocidad de los viajes y el comercio nacional e internacional, son 

responsables en mayor medida de la propagación global de varias ETV-m (e.g. 

chikungunya y dengue) (Kilpatrick y Randolph, 2012; Marcondes et al., 2017; Swei 

et al., 2020). Así mismo, el cambio en el uso de suelo, se ha planteado como uno 

de los impulsores más importantes en la distribución de ETV-m debido a que su 

fuerza e inmediatez afecta las condiciones de proliferación de vectores y las 

interacciones entre vectores, patógenos y hospederos vertebrados (V-P-H) 

(Marcondes et al., 2017; Franklinos et al., 2019). También se reconoce que muchos 

factores sociales intervienen en la distribución de ETV (Kilpatrick y Randolph, 2012). 

Entre estos, destacan: el movimiento de poblaciones humanas de zonas rurales 

hacia las ciudades con la consecuente expansión urbana y aumento poblacional, y 

la expansión de asentamientos rurales que carecen de viviendas adecuadas, 

servicio de agua y eliminación de aguas residuales (Marcondes et al., 2017; Swei et 

al., 2020). Estos factores propician condiciones que favorecen mayor densidad de 

vectores (riego, mayor incidencia de inundaciones, temperaturas más altas de lo 

habitual y la formación de nichos ecológicos que permiten la cría masiva de 

mosquitos) (Boukraa et al., 2016). Se reconoce que la influencia antropogénica 

mediada por estos factores socioeconómicos ejerce una presión selectiva sobre los 

patógenos transmitidos por vector (Kilpatrick y Randolph, 2012) modificando el 

riesgo de infección a través de cambios en las interacciones entre V-P-H (Franklinos 

et al., 2019). Es por ello que la mayor parte de la emergencia de las ETV es 

explicada por el aumento de la distribución y redistribución geográfica de los 

vectores y no por variabilidad de los patógenos en sí (Marcondes et al., 2017). 

Los eventos y cambios a nivel mundial que han impulsado acciones y medidas 

encaminadas hacia el control de mosquitos han tenido repercusiones relevantes en 
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sus dinámicas ecológicas y evolutivas. Dado que se trata de una familia diversa, las 

distintas especies de mosquitos presentan un amplio rango de respuestas ante el 

estrés ambiental (Botello et al., 2013) y, gracias a características fisiológicas como 

corto periodo intergeneracional, gran número de crías, alta movilidad y variabilidad 

genética, es posible observar la microevolución de algunas especies en cortos 

periodos de tiempo, con variaciones observables como cambios en la tolerancia a 

los insecticidas, la competencia vectorial, el comportamiento reproductivo, las 

preferencias alimenticias (con tendencia antropofílica), así como la domesticación 

de algunas especies y la adaptación a la urbanización (Suesdek, 2019). Estos 

cambios se dan a nivel de poblaciones y, por ende, afectan la configuración de las 

comunidades de mosquitos. 

Es en este contexto de cambio a nivel de comunidades que el estudio de vectores 

(mosquitos) y de las interacciones V-P-H a través de aproximaciones ecológicas 

resulta fundamental para comprender la dinámica de las ETV-m (Schäfer, 2004; 

Ferguson et al., 2010; Boukraa et al., 2016; Chandrasegaran et al., 2020). La 

ecología se define como la rama de la ciencia que aborda las relaciones entre un 

organismo de interés y otros organismos con los que interactúa, así como las 

interacciones entre dicho(s) organismo(s) y su medio ambiente. Estas interacciones 

ocurren en un tiempo y espacio determinados (Hurst, 2000) y, a diferentes escalas 

de organización; donde se incluyen los procesos de vida del organismo que explican 

las adaptaciones y cambios en su distribución y abundancia, y los mecanismos 

asociados a tales distribuciones, el movimiento de energía a través de las 

comunidades y el desarrollo de los ecosistemas (Hernandez y Yabsley, 2012). 

2. Estudio de mosquitos a través de la ecología de 

comunidades 

En ecología, a los ensamblajes de distintas poblaciones (hospederos, parásitos, 

vectores) que potencialmente interactúan dentro en un espacio y tiempo 

determinados se les conoce como comunidades. (Schäfer, 2004, Leibold et al., 

2004). Estas comunidades se encuentran presentes dentro de un área o localidad 

independientemente de la escala geográfica, por ello, la determinación del tamaño 
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de la comunidad depende de los organismos de estudio y de la pregunta de 

investigación (Cardo, 2012; Leibold y Chase, 2018). 

Las propiedades emergentes de este nivel de organización son resultado de las 

interacciones entre las poblaciones que la conforman, lo que hace a una comunidad 

ser más que la suma de sus partes (Leibold et al., 2004). Estas propiedades se 

denominan atributos y pueden dividirse en dos grandes grupos. Por un lado, los 

atributos de función que implican procesos, tales como las interacciones entre 

especies y flujos de materia y energía en el sistema y, por otro lado, los atributos de 

estructura que hacen referencia a todo lo vinculado con patrones, e incluyen la 

cantidad (riqueza), identidad (composición) y abundancia relativa (equitatividad) de 

las especies que componen una comunidad (Cardo, 2012). 

Gracias a la comprensión de dichos atributos, esta aproximación nos brinda tres 

herramientas para el estudio y manejo de enfermedades infecciosas. Primero, 

permite la identificación de los factores que determinan la estructura y dinámica de 

las comunidades compuestas por múltiples hospederos, vectores y parásitos; 

segundo, hace reconocimiento de los conductores de la heterogeneidad ambiental; 

y tercero, aporta el entendimiento de cómo los procesos y patrones se vinculan a 

través de múltiples escalas de organización biológica (Johnson, Roode y Fenton, 

2015). 

Particularmente, el estudio de los ensambles1 de mosquitos a través de sus 

atributos estructurales, tanto en áreas naturales como con influencia antrópica, 

resulta importante debido al papel que desempeñan en la transmisión de patógenos 

entre seres humanos y fauna, tanto silvestre como doméstica (Stein et al., 2016). 

Tradicionalmente, el manejo de ETV-m se ha centrado en la eliminación de una 

 

 

1 Entre la literatura especializada, el término ensamble es usualmente utilizado como sinónimo de 

comunidad. En este trabajo, ensamble se emplea para hacer referencia a un grupo filogenéticamente 

relacionado que explota un recurso similar dentro de una comunidad (Fauth et al., 1996).  
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especie objetivo, sin embargo, se ha reconocido que la reducción o eliminación de 

un vector objetivo puede desencadenar una cascada de efectos ecológicos que 

pueden impedir o mejorar la transmisión de un patógeno por parte de una especie 

secundaria (Ferguson et al., 2010), propiciando incluso un salto del patógeno a una 

nueva especie vector, lo que conlleva distintas implicaciones en la transmisión y la 

dinámica de la enfermedad (Ostfeld et al., 2008). 

Un ejemplo de este proceso se documentó estudiando el sistema de transmisión de 

malaria en áreas del este de África donde ocurrió un reemplazo aparente entre 

especies de Anopheles (An. funestus por An. rivolurum y An. parensis) después de 

la fumigación de viviendas. Estos cambios se atribuyeron a una reducción en la 

competencia inter-especie causada por la intervención, acción que permitió que los 

vectores secundarios se movieran al nicho anteriormente ocupado por An. funestus 

(Ferguson et al., 2010). De esta manera, los vectores originalmente reconocidos 

como "secundarios" pueden expandirse y actuar como vectores primarios luego de 

cambios en la dinámica de las especies de vectores primarias (Ferguson et al., 

2010). 

Para muchas ETV-m, es poco probable que la erradicación completa tenga éxito. 

Por el contrario, una comprensión más amplia de la estructura y función de las 

comunidades en las que se integran las interacciones entre V-P-H aporta 

información adicional sobre la escala a la que se deben controlar las enfermedades 

infecciosas, lo cual facilita una gestión más eficaz (Johnson et al., 2015). 

2.1. Composición  

La composición dentro de una comunidad se refiere a la identidad de las especies 

que la conforman y a la contribución de cada una de ellas a la comunidad (Magurran 

y McGill, 2011). Los mosquitos se reconocen como vectores importantes de ETV, 

sin embargo, no todas las especies de mosquitos son vectores competentes y, entre 

los mosquitos que transmiten enfermedades, no todas las especies transmiten el 

mismo tipo de enfermedades, ni bajo las mismas circunstancias (Mgbemena et al., 

2015). Las características únicas en la historia de vida y preferencias particulares 

de cada especie, como preferencias en variables ambientales, horario de actividad, 
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alimentación y tipo de hábitat tienen un impacto distinto en la dinámica de 

transmisión de ETV-m. (McBride et al., 2014; Mayi et al., 2019). Por lo que, el 

reconocimiento de dichas preferencias es un paso más en el entendimiento de la 

dinámica de distribución, temporal y espacial, de mosquitos y, por lo tanto, mejor 

manejo y control de las ETV-m. 

2.2. Preferencias 

2.2.1. Ambientales  

Se reconocen a tres factores climáticos como los principales responsables de la 

ecología de los mosquitos y la dinámica de las enfermedades que transmiten: 

temperatura, precipitación y humedad (Reiter, 2001). Puesto que los mosquitos son 

organismos ectotérmicos, la temperatura ambiental influye fuertemente en 

importantes procesos epidemiológicos incluidos el desarrollo del vector, la tasa de 

picaduras y el desarrollo de patógenos dentro del vector. Mientras que la 

precipitación tiene una fuerte influencia ya que los mosquitos requieren de fuentes 

de agua para el desarrollo en su etapa larvaria. Por otro lado, la humedad afecta la 

supervivencia y el vuelo de estos artrópodos (Franklinos et al., 2019). Se reconoce 

que otros factores como el viento y las horas la luz por día también pueden ser 

significantes. Algunos autores han reportado a la temperatura como uno de los 

principales factores asociados a la incidencia de mosquitos, lo que resalta la 

relevancia de la disrupción climática antropogénica como un factor de cambio en la 

distribución de especies prioritarias involucradas en la transmisión de ETV-m. Sin 

embargo, se ha destacado que esta relación puede ser diferente en cada entorno 

(Roiz et al., 2011, 2014). Esto obedece a que el entorno físico puede modificar las 

variables microclimáticas, independientemente de las condiciones climáticas 

regionales, lo que resulta en localidades con hasta diez grados de diferencia entre 

los sitios que cuenten con una vegetación muy densa y otros que sean zonas 

abiertas (Reiter, 2001). Esto destaca la importancia del tipo de vegetación en la 

variación entre microhábitats. Si bien es cierto que un aumento en la temperatura 

puede acelerar el desarrollo larvario, la capacidad vectorial de los adultos 

resultantes puede verse disminuida, ya que un desarrollo larvario rápido implica 
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adultos más pequeños, menos longevos y con disminución en la frecuencia de 

alimentación y fecundidad (Franklinos et al., 2019; Onyango et al., 2020). Por otro 

lado, Rose et al. (2020), demostraron que la precipitación tiene un efecto en el 

comportamiento de Aedes aegypti, una especie relevante en la transmisión de 

múltiples ETV-m, donde largas temporadas secas ejercen una selección clave que 

impulsa a esta especie a la búsqueda y especialización en nuevos nichos donde 

puedan encontrar las condiciones adecuadas para el desarrollo de las larvas. De 

esta manera, el filtrado ambiental ejercido por temporadas secas se ha asociado 

con la preferencia hacia zonas urbanas como resultado de la dependencia del agua 

almacenada en los asentamientos humanos (Rose et al., 2020). 

2.2.2. Alimentación  

Las preferencias alimenticias de los mosquitos son tan complejas como relevantes, 

ya que la participación de los hospederos dentro de las dinámicas de transmisión 

de ETV-m está determinada por los patrones de alimentación y la mayor o menor 

especificidad exhibida por las distintas especies de mosquitos. Dichos patrones de 

alimentación y especificidad de hospedero responden a factores intrínsecos y 

extrínsecos de los mosquitos. Entre los factores intrínsecos se encuentran la 

genética: generaciones futuras son más propensas a alimentarse de los mismos 

hospederos que sus predecesores, y el estado nutricional: mosquitos con nutrición 

pobre son más propensos a alimentarse de hospederos no preferidos (Stephenson 

et al., 2019). Por otro lado, entre los factores extrínsecos reconocidos están la 

búsqueda del hospedero a través de la detección señales físicas como calor y 

químicas como dióxido de carbono y ácido láctico, compuestos derivados de los 

procesos fisiológicos de respiración, transpiración y eliminación de desechos en 

mamíferos, aves y reptiles y otras señales emitidas por los hospederos como el 

sonido (Borkent y Belton, 2006; Hoel et al., 2007; Kawada, Honda y Takagi, 2007; 

McPhatter y Gerry, 2017). Otro factor extrínseco relevante es el comportamiento 

defensivo de los hospederos, se ha reportado que ante el aumento de la abundancia 

de mosquitos, las aves incrementan su comportamiento defensivo obligando a los 

mosquitos a alimentarse de hospederos menos defensivos como los mamíferos 

(Thiemann et al., 2011). 
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También la disponibilidad de hospederos por sí misma puede modificar las 

preferencias alimenticias e inducir un comportamiento generalista cuando las 

condiciones ambientes no son favorables y la oportunidad de encontrar un 

hospedero es baja (Lyimo y Ferguson, 2009). Además de estas amplias variables 

intrínsecas y extrínsecas, la evidencia sugiere que diferentes especies de mosquitos 

pueden ajustar sus comportamientos de búsqueda de hospederos en función de 

experiencias positivas y negativas, en esencia, adaptando las opciones de 

alimentación de acuerdo con sus circunstancias individuales (Vinauger et al., 2018; 

Stephenson et al., 2019). 

2.2.3. Actividad 

Al igual que otros animales, los mosquitos se rigen por un ciclo circadiano, este ciclo 

determina el ritmo diario de los periodos de actividad que involucran funciones como 

el vuelo, el apareamiento, la alimentación y la ovoposición. Los mosquitos muestran 

una amplia gama de patrones de actividad, incluidos diurnos, crepusculares y 

nocturnos. Estos patrones de actividad pueden sincronizarse con señales externas, 

como la luz, la temperatura y las fuentes de alimento (Araujo, Guo y Rosbash, 2020). 

Para los mosquitos que se alimentan de noche, cuando la temperatura ambiental 

es baja y no hay luz disponible, la orientación hacia el calor se convierte en una 

señal importante. Esto puede explicar por qué aquellas especies con hábitos 

nocturnos son atraídos por fuentes de luz uniformes, aunque tenues, que los guían 

hacia posibles hospederos (Marquardt, 2005). 

La relación entre el ciclo circadiano y los diferentes comportamientos de los 

mosquitos es particularmente importante para determinar su capacidad vectorial. 

Por ejemplo, Anopheles gambiae y An. funestus, importantes vectores de malaria 

en África, y Culex pipiens, el principal vector de la filariasis, tienen hábitos de 

alimentación nocturnos, cuya actividad alcanza su punto máximo entre las 22:00 y 

las 02:00 horas. Alternativamente, muchos mosquitos pertenecientes a los géneros 

Aedes y Psorophora tienen hábitos de alimentación crepuscular y, por lo tanto, 

buscan hospederos temprano por la mañana y nuevamente al caer la tarde. Incluso 

entre especies estrechamente relacionadas existen diferencias en cuanto a los 
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horarios y frecuencia de alimentación, por ejemplo, Aedes aegypti, reconocido 

vector de los virus del dengue, Zika y chikungunya, a diferencia de otros Aedes, es 

un mosquito con actividad diurna (Marquardt, 2005), al igual que otro miembro de 

su género Ae. polynesiensis, igualmente vector de dichas enfermedades (Richard y 

Cao-Lormeau, 2019). 

En consecuencia, no es sorprendente que la transmisión de ciertas enfermedades 

siga los patrones de actividad de los mosquitos vectores específicos (Araujo, Guo y 

Rosbash, 2020), tal es el caso de Wuchereria bancrofti, nematodo responsable de 

la filariasis linfática en humanos. Las microfilarias de este nematodo están presentes 

en cantidades significativas en el sistema circulatorio periférico humano entre las 

22:00 y las 02:00 horas, horario que se superpone con el tiempo de máxima 

actividad de alimentación de su vector, Cx. pipiens (Marquardt, 2005). 

2.2.4. Hábitat  

Los mosquitos también presentan preferencias por el tipo de hábitat de acuerdo con 

la especie. Las preferencias por tipo de hábitat determinan la distribución espacial, 

abundancia y composición de las comunidades de mosquitos a través de la 

disponibilidad de sitios de ovoposición, sitios naturales de descanso y sitios de 

descanso artificiales, entre otros. Estas preferencias se asocian con una variedad 

de características (bióticas o abióticas) como patrones de vegetación, propiedades 

del suelo, elevación, hidrología y la distribución espacial de hospederos 

vertebrados. (Zhong-Cheng Yan, 2005; Burkett-Cadena, McClure y Estep, 2013).  

La vegetación es un determinante clave de la calidad de microhábitats favorables 

para las diferentes especies de mosquitos (Vezzani et al., 2005) ya que provee 

refugios diurnos gracias a plantas que brindan una mayor protección contra el 

viento, la baja humedad, la luz solar directa y el calor excesivo (Stone et al., 2018). 

Por ello, en algunas zonas, se ha asociado que la introducción de plantas exóticas 

invasivas proporciona refugios idóneos para muchas especies de mosquitos debido 

a que dichas plantas presentan una tasa de evapotranspiración 50% mayor que las 

plantas nativas, favoreciendo una humedad adecuada para los mosquitos. 

Adicionalmente, la invasividad de las plantas exóticas se asocia con una mayor 
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productividad (medida a través de la biomasa de las propias plantas o la 

productividad primaria neta) otorgando mayor refugio contra la luz solar directa y el 

viento (Stone et al., 2018). 

Aun en especies de mosquitos con preferencias especie específicas de 

alimentación, las hembras incluyen néctar en sus dietas. Algunas especies como 

Culex pipiens, Anopheles sergentii y Anopheles claviger experimentan más ciclos 

gonotróficos cuando la abundancia de plantas aumenta y tienen mayor acceso a 

una solución de azúcar y, aunque las hembras son capaces de alimentarse solo de 

sangre, una alimentación combinada, néctar y sangre, les otorga una mayor 

esperanza de vida (Barredo y DeGennaro, 2020). Por otro lado, la alimentación de 

los mosquitos macho depende exclusivamente del néctar, frutas y mieladas de las 

plantas, por ello, tanto su supervivencia, como las tasas de inseminación dependen 

de la disponibilidad de néctar. Si se les priva de azúcar, los machos generalmente 

mueren dentro de los cuatro días posteriores a la eclosión (Barredo y DeGennaro, 

2020). Se ha reportado que las hembras de Ae. albopictus parecen preferir 

ovopositar en sitios adyacentes a plantas con flores, con lo que se asegura una 

mayor sobrevivencia de los nuevos individuos (Stone et al., 2018). 

La preferencia hacia la vegetación varía entre especies de mosquitos, hábitats 

geográficos y disponibilidad estacional. Los mosquitos pueden discriminar entre 

fuentes de azúcar ricas y pobres para elegir plantas que ofrezcan un mayor 

contenido de glucógeno, lípidos y proteínas. Esta discriminación se asocia con una 

atracción innata que puede ser mejorada por la experiencia, ya que los mosquitos 

aprenden a reconocer las recompensas de azúcar disponibles. Por ejemplo, en un 

estudio realizado por Barredo y DeGennaro (2020), mosquitos Ae. albopictus 

capturados en sitios de descanso cercanos a plantas ricas en néctar como la petunia 

mexicana, presentaron mayores reservas de glucógeno en comparación con los 

capturados en plantas menos preferidas, lo que sugiere que los mosquitos 

discriminan entre las plantas y eligen fuentes de nutrientes gratificantes. Sin 

embargo, dado que las condiciones ambientales no siempre serán idóneas y, a 

pesar de mostrar una preferencia innata por las plantas ricas en néctar, los 
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mosquitos se han adaptado para explotar la vegetación local en diversos contextos 

ecológicos. En temporadas de escasez de néctar, especies como An. sergentii 

obtienen reservas de sacarosa del tejido vegetal, mientras que Ae. albopictus ha 

demostrado alimentarse de plantas de interior que no florecen (Barredo y 

DeGennaro, 2020). 

El ciclo de vida de los mosquitos se completa en dos ambientes diferentes, uno 

acuático en las primeras etapas (huevo, larva, pupa) y otro terrestre en la última 

etapa de vida (adultos) (Foster y Walker, 2019). Es por ello que las preferencias por 

el tipo de hábitat también están determinadas desde el punto de vista reproductivo 

y la vegetación es un factor relevante en ello debido a que los mosquitos son 

altamente responsivos a señales de plantas durante la ovoposición (Cuthbert et al., 

2019). Existe un fuerte efecto de atracción de material orgánico por hojarasca sobre 

las hembras grávidas, principalmente porque los detritos de plantas son una fuente 

de alimento para las larvas en desarrollo (Vezzani et al., 2005). Esta atracción se 

atribuye a gases liberados por materia orgánica en descomposición como amonio, 

metano o dióxido de carbono (Becker et al., 2010). Las necesidades de hábitat para 

el desarrollo óptimo de las larvas pueden variar dependiendo de la especie de 

mosquito, por ejemplo, la vegetación se considera crucial para el desarrollo de 

larvas de An. Funestus mientras que larvas de An. gambiae se encuentran 

típicamente en cuerpos de agua desprovistos de plantas (Stone et al., 2018). 

También se ha reconocido que la aportación de material orgánico a los cuerpos de 

agua donde se desarrollan las larvas de mosquitos puede influir en las aptitudes de 

los adultos. Un ejemplo bien conocido es la deposición de polen de maíz en hábitats 

larvarios. Se ha documentado que las larvas que se desarrollan cerca de campos 

de maíz tienen mayor probabilidad de convertirse en adultos, además, lo hacen más 

rápidamente y generan adultos más grandes (Stone et al., 2018). 

En ambientes ribereños la preferencia por plantas acuáticas se ha asociado con la 

protección que las plantas ofrecen frente a los depredadores de las larvas de 

mosquito (Stone et al., 2018). Por otro lado, se ha documentado la trascendencia 

de las fitotelmatas provistas por vegetación terrestre al crear microhábitats que son 
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capaces de sustentar comunidades de artrópodos, entre ellos mosquitos. Las 

fitotelmatas son aquellos hábitats acuáticos formados naturalmente por la retención 

de agua en plantas o partes de plantas terrestres, vivas o muertas, separadas o no. 

Por ejemplo, agujeros de árboles, estanques en bromelias, entrenudos de bambú, 

frutos abiertos y hojas caídas. La cualidad principal de este tipo de vegetación es la 

capacidad de almacenamiento de agua, junto con la deposición de materia orgánica 

en cantidades suficientes para formar las condiciones que aseguren el desarrollo de 

mosquitos, incluso después de la disminución de la lluvia (Liria, 2007; Marteis et al., 

2017). Un caso particular es Sarracenia purpurea, una planta carnívora que, por sus 

características morfológicas almacena grandes cantidades de agua, permitiendo 

que las larvas de la especie Wyeomyia smithii completen su desarrollo dentro de 

ella (Petersen et al., 2000). 

Los mosquitos, al igual que otros organismos, muestran una relación directa con la 

heterogeneidad ambiental y el tipo de hábitat (Mayi et al., 2019). Por ello, las 

características del hábitat participan de manera importante como barrera o 

conductor para la diseminación de distintas especies de mosquitos y las ETV-m 

asociadas con estas (Ostfeld et al., 2008). 

3. Diversidad biológica 

La biodiversidad se define como la variedad de la vida, el término comprende, por 

tanto, diferentes escalas biológicas: desde la variabilidad en el contenido genético 

de los individuos y las poblaciones, el conjunto de especies que integran grupos 

funcionales y comunidades completas, hasta el conjunto de comunidades de un 

paisaje o región (Moreno, 2001; Cardinale et al., 2012). Este término se ha usado 

como un parámetro útil en el estudio y descripción de las comunidades ecológicas, 

pues es una medida de la heterogeneidad entre los elementos que componen una 

comunidad. La diversidad de una comunidad se establece a través de dos 

elementos fundamentales, el número de especies presentes (riqueza específica), y 

la abundancia relativa (equitatividad) (Halffter, 1992). 

La diversidad de vectores tiene un papel fundamental en la dinámica de las 

enfermedades infecciosas debido a que la mayoría de patógenos causantes de ETV 
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son altamente dependientes de los vectores que los transmiten entre hospederos, 

de esta manera los vectores moldean los patrones temporales y espaciales en la 

diseminación de patógenos (Ostfeld et al., 2008). 

Ostfeld et al., (2008) mencionan que la diversidad de vectores afecta la dinámica de 

enfermedades a través de dos mecanismos. El primero se da a través del efecto 

sobre el rango de hospederos del patógeno. Para la mayoría de patógenos 

transmitidos por vector, el incremento en la diversidad de vectores influye 

fuertemente el rango de hospederos del patógeno. Tal es el caso del VON, donde 

inicialmente especies ornitofílicas del género Culex mantenían la transmisión entre 

poblaciones de aves, sin embargo, ciertas especies como Cx. quinquefasciatus y 

especies del género Aedes ha fungido como especies puente para el virus entre 

aves y mamíferos (Chancey et al., 2015). En estos casos el rango de alimentación 

de los vectores puede determinar el rango de hospederos del patógeno. El segundo 

mecanismo se da a través del efecto en las tasas de transmisión. Diferencias en la 

diversidad de vectores pueden resultar en diferencias funcionales en la transmisión 

de enfermedades, afectando su dinámica. Dado que las especies de vectores varían 

en el rango de hospederos, historia de vida, eficiencia de transmisión y 

comportamiento, las tasas de transmisión resultan altamente heterogéneas y 

asimétricas entre diferentes especies de hospederos (Ostfeld et al., 2008). 

3.1.1. Métricas de diversidad biológica 

El estudio de la biodiversidad resulta indispensable ante el contexto actual generado 

por la acelerada transformación de los ecosistemas naturales. El efecto de los 

cambios en el ambiente sobre la diversidad de especies regularmente es 

monitoreado a través del cálculo de índices tradicionales de diversidad; alfa, beta y 

gamma. La diversidad alfa se refiere a la diversidad biológica (riqueza y abundancia 

relativa) presente en una comunidad, natural o modificada, dentro de una localidad 

o hábitat, la diversidad gamma se refiere a la diversidad en un conjunto de 

comunidades dentro de un grupo de hábitats (un paisaje) y, la diversidad beta hace 

referencia al grado de diferenciación entre dichas comunidades (Whittaker et al., 

2001) (Esquema 1). Adicionalmente, se ha propuesto la incorporación de otras 
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métricas de diversidad biológica, como delta, épsilon y omega que buscan estimar 

la diversidad a través de escalas más grandes. La diversidad delta, es un análogo 

de la diversidad beta planteada para estimar la diferenciación a una escala 

biogeográfica, mientras que la diversidad épsilon es un análogo de la diversidad 

gamma, orientada hacia la estimación de la diversidad a nivel ecosistémico como 

terrestre u oceánico, o en una región compuesta por distintos paisajes. Por último, 

la diversidad omega se ha planteado para caracterizar la diversidad de todos los 

ecosistemas a nivel biosfera. (Whittaker et al., 2001; Petrisor, 2008; Xu et al., 2020). 

Estas últimas métricas permanecen en el terreno teórico, sin embargo cada vez se 

habla más de su utilidad para el estudio de los sistemas biológicos (Xu et al., 2020). 

En la práctica, debido a que las comunidades y los hábitats son a menudo 

imposibles de delimitar, los índices de diversidad se miden entre sitios de estudio 

(localidades) determinados arbitrariamente. En función de la pregunta de 

investigación, el tamaño de los sitios individuales de estudio puede ser tan pequeño 

como pocos metros cuadrados y tan grande como cientos de kilómetros cuadrados 

(Vellend, 2001). 

 

Esquema 1 Representación esquemática de la diversidad alfa, beta y gamma, y una metacomunidad 

 

Adaptado de Mihaljevic (2012) y Leibold et al. 

(2018). Los círculos verde - claro representan 

cada unidad arbitraria de muestreo (UAM) 

dentro de un hábitat continuo. La diversidad 

alfa (α) se refiere a la diversidad en cada 

localidad. La diversidad beta (β) se refiere al 

cambio en la composición entre localidades. 

La diversidad gamma (γ) se refiere a la 

diversidad total de un paisaje o región. La 

metacomunidad está integrada por todas las 

comunidades muestreadas en la región. 
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3.1.1.1. Diversidad beta 

En un amplio sentido, la diversidad beta es el grado de reemplazamiento y/o pérdida 

(o ganancia) de especies o cambio biótico a través de gradientes ambientales, 

espaciales y temporales. Es una medida que compara la diversidad a dos escalas 

diferentes, local y regional a través de la diversidad alfa y gamma, respectivamente. 

Este índice se considera como una medida de similitud entre sitios (Baselga, 2010), 

ya que expresa el grado en el que dos comunidades son semejantes por las 

especies presentes en ellas, y así mismo es una medida de la complementariedad 

entre comunidades, refiriéndose al grado de disimilitud en la composición de 

especies entre pares de comunidades, donde la complementariedad va desde cero, 

cuando ambos sitios son idénticos en composición de especies, hasta uno cuando 

las especies de ambos sitios son completamente distintas (Baselga, 2010; 

Legendre, 2014). Se ha propuesto que la distancia actúa como un factor clave en 

los patrones de similitud/disimilitud, pues la configuración espacial influye en el 

movimiento de las especies y se plantea que conforme aumenta la distancia 

disminuye la similitud entre sitios, separando a especies con distintas características 

fisiológicas. Este planteamiento también considera la capacidad de dispersión de 

las especies pues la relación similitud-distancia ocurre aun si el ambiente es 

totalmente homogéneo (Calderón-Patrón, Moreno y Zuria, 2012). A través de los 

cálculos de diversidad beta se pueden reflejar dos fenómenos diferentes sobre el 

cambio en la composición de especies a lo largo de un conjunto de comunidades: 

anidamiento y recambio espacial. El anidamiento de ensamblajes de especies 

ocurre cuando la comunidad de una localidad tiene un número menor de especies 

siendo, por lo tanto, un subconjunto de una comunidad de otra localidad con mayor 

riqueza, reflejando un proceso no-aleatorio de pérdida o ganancia ordenada de 

especies (Baselga, 2010). Por el contrario, el recambio espacial implica el 

reemplazo de unas especies por otras. Este fenómeno mide la tasa o magnitud de 

cambio en la composición de especies a lo largo de gradientes ambientales o 

espaciales predefinidos, por lo que cualquier disimilitud entre dos localidades con el 

mismo número de especies se deberá completamente al recambio espacial. Para 

este caso se asume que existe algún tipo de estructura en el paisaje que moldea la 
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variación en la composición de especies entre los sitios como consecuencia de la 

clasificación ambiental o restricciones espaciales e históricas (Vellend, 2001; 

Baselga, 2010).  

Cuando las comunidades no son idénticas pueden describirse con estos patrones o 

una combinación de ambos, ya que los procesos para generar todos los patrones 

posibles son el reemplazamiento de especies y la pérdida (o ganancia) de especies 

(Baselga, 2010; Calderón-Patrón, Moreno y Zuria, 2012). Por ello, Wojciechowski et 

al., 2017 mencionan a los componentes de la beta diversidad como una medida de 

la heterogeneidad biótica, en donde una tendencia positiva indica una mayor 

heterogeneidad y viceversa, una tendencia negativa se relaciona con una 

homogenización biótica en un sitio dado. Los índices de diversidad beta permiten 

cuantificar, valorar y estudiar los patrones de cambio de la diversidad biológica 

(Calderón-Patrón, Moreno y Zuria, 2012) y para las ETV-m, determinar los cambios 

en la diversidad de mosquitos nos acerca a un mejor entendimiento sobre la 

dinámica de estas enfermedades (Ostfeld et al., 2008). 

3.1.2. Teoría de metacomunidades 

La Teoría de Metacomunidades es una aproximación ecológica que provee una 

vista complementaria al análisis de la diversidad beta sobre los patrones de 

diversidad (Wojciechowski et al., 2017). En un paisaje, las comunidades locales 

están integradas en un sistema regional que se conoce como metacomunidad 

(Magurran y McGill, 2011; McPeek, 2017). Una metacomunidad es un conjunto de 

comunidades locales de especies que potencialmente interactúan entre sí y que 

están conectadas por la dispersión de al menos una de esas especies (Mihaljevic, 

2012; Leibold y Chase, 2018). La teoría de metacomunidades hace predicciones 

respecto a la participación de procesos locales y de la dispersión entre localidades 

sobre la distribución de la diversidad regional (gamma) dentro de hábitats locales 

(alfa) y cómo esta diversidad local varía a través del espacio (beta). En otras 

palabras, esta teoría nos permite conocer la estructura de las comunidades y cómo 

dicha estructura varía a través del espacio en respuesta a diferentes mecanismos 

(Mihaljevic, 2012). 
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La teoría de metacomunidades reconoce a la escala, la dispersión y la 

heterogeneidad como factores fundamentales que generan, por separado y en 

conjunto, una amplia gama de mecanismos que influyen en la probabilidad de 

ocurrencia y coexistencia de especies, que a su vez crean los patrones de 

composición de especies y la variación de la biodiversidad que observamos en los 

sistemas naturales (Leibold y Chase, 2018). Para entender dichos factores, estos 

autores proponen dos aproximaciones, una basada en el mecanismo y otra basada 

en el patrón de distribución de las especies. 

En la aproximación basada en el mecanismo, se definieron originalmente cuatro 

paradigmas (Leibold et al., 2004) que más adelante Leibold et al., (2018), 

redefinieron como arquetipos. Estos describen los procesos que influyen en las 

interacciones y la coexistencia de especies a diferentes escalas espaciales, cuyo 

papel difiere dentro de la heterogeneidad local, así como el tiempo y efecto de la 

dispersión en las dinámicas locales. 

Dinámica de parches: se centra en cómo los procesos de colonización-extinción 

local conducen a un equilibrio dinámico que puede mediar cómo las especies 

coexisten en una metacomunidad. Aquí la dispersión se da en tasas más lentas que 

la dinámica local, por lo que la diversidad de especies locales está limitada por la 

dispersión. Este arquetipo supone que el entorno se distribuye en parches que 

tienen más o menos las mismas condiciones ambientales (homogéneas) 

(Mihaljevic, 2012; Leibold y Chase, 2018). 

Clasificación de especies: se centra en cómo las diferencias de parche a parche 

y las condiciones ambientales locales pueden permitir que un número diverso de 

especies coexistan en una metacomunidad mediante un proceso de ensamblaje de 

especies en respuesta a gradientes ambientales (Mihaljevic, 2012; Leibold y Chase, 

2018). 

Teoría neutral: supone que los parches dentro de una metacomunidad y todas las 

especies dentro de ella no tienen diferencias significativas, de modo que la 

coexistencia está influenciada solo por la demografía estocástica, la colonización, 

la extinción y la limitación de dispersión (Mihaljevic, 2012; Leibold y Chase, 2018). 
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Efecto en masa: asume que los parches son heterogéneos. Aquí los efectos 

competitivos locales pueden ser compensados por los efectos de dispersión, y por 

lo tanto es esta dispersión la que afecta la dinámica local, lo que lleva a una 

discrepancia de especies hacia el tipo de parche preferido (Mihaljevic, 2012; Leibold 

y Chase, 2018). 

Por su parte, la aproximación basada en patrones examina la estructura de las 

metacomunidades y evalúa la influencia de gradientes ambientales sobre la 

distribución de las especies. Dichos patrones surgen a partir del análisis de tres 

elementos de estructura de la metacomunidad: coherencia, recambio y 

agrupamiento (Leibold y Chase, 2018). De estos tres elementos surgen seis 

patrones principales de distribución de especies.  

La coherencia se refiere al grado en que las especies en una metacomunidad 

responden al mismo gradiente (espacial o ambiental). Si la coherencia de una 

metacomunidad no es significativa, se infiere que la metacomunidad no responde a 

un gradiente y por lo tanto presenta un patrón aleatorio. Si la coherencia es negativa, 

la estructura de la metacomunidad corresponde a un patrón de tablero de ajedrez, 

en la cual es poco probable encontrar pares de especies que son mutuamente 

excluyentes, gracias a procesos de exclusión competitiva o por diferencias en las 

preferencias de hábitat. Sin embargo, si la coherencia es positiva se puede analizar 

el siguiente elemento estructural. 

El recambio se refiere a los cambios en la composición de especies a través de los 

sitios y es medido por el número de veces que una especie es reemplazada por otra 

en dos sitios. Si el recambio es significativamente menor de lo esperado, se trata de 

un patrón anidado en donde los sitios con baja riqueza son subconjuntos de los 

sitios con mayor riqueza. Si la tasa de recambio es mayor a lo esperado se puede 

analizar el siguiente elemento estructural. 

El agrupamiento se refiere al grado de distinción entre grupos en la distribución de 

especies. Si el agrupamiento no es significativo se trata de un patrón conocido como 

Gleasoniano donde los grupos de especies se distribuyen independientemente a 

lo largo del gradiente, si el agrupamiento es mayor a uno se trata de un patrón 
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conocido como Clementsiano en donde los grupos de especies se distribuyen a lo 

largo de gradientes ecológicos como unidades cohesivas, en cambio si el 

agrupamiento es menor a uno se habla de un patrón uniformemente espaciado, 

donde los límites son sobredispersos indicando las diferencias máximas de 

tolerancia (Suzán et al., 2015; Leibold y Chase, 2018). Cada una de estas tres 

estructuras, así como el patrón anidado tienen cuasi-estructuras relacionadas, que 

muestran los mismos atributos pero un recambio no significativo debido a fuerzas 

de estructuración más débiles (Wojciechowski et al., 2017)(Esquema 2). 

La teoría de metacomunidades aporta un marco teórico que permite entender los 

patrones y mecanismos que influyen en la distribución de especies, por ende, es 

una teoría que aporta información sobre la distribución de vectores y los patógenos 

asociados con ellos, lo que permite, en consecuencia, un mejor entendimiento de la 

distribución de las ETV-m (Suzán et al., 2015). 

 

Esquema 2 Elementos de estructura de la metacomunidad y diagrama de flujo para la determinación de la 
estructura de la metacomunidad. Adaptado de Presley S. et al. (2010) y Leibold et al. (2018).  
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4. Antecedentes 

4.1. Relevancia del diseño de muestreo 

Desde el siglo XIX se ha trabajado intensamente en documentar la diversidad 

biológica y conocer cuáles son los mecanismos que determinan su distribución 

espacial y temporal (Magurran y McGill, 2011). La manera de cuantificar dicha 

diversidad ha variado con los años y diversos métodos se han especializado en ello 

(Magurran y McGill, 2011). Cuando se trata de cuantificar la diversidad de especies 

de mosquitos, enfocar el estudio únicamente en aquellas especies ya conocidas o 

relacionadas con el ser humano genera sesgos en la información que limitan el 

desarrollo de métodos adecuados de control y manejo de sus poblaciones y 

comunidades (Ferguson et al., 2010). Se reconoce que los mosquitos son 

organismos sumamente específicos en sus preferencias, ya sean de alimentación 

(Kilpatrick et al., 2006; Stephenson et al., 2019), ambientales (Roiz et al., 2014), de 

horario o de hábitat (Marquardt, 2005). Gracias al reconocimiento de estas 

preferencias se han diseñado distintas estrategias y métodos de captura que 

permiten generar información más completa y representativa de la diversidad de las 

comunidades de mosquitos en un lugar dado. Con respecto a la distribución de sus 

abundancias, se sabe que la selección evolutiva y la especialización de las especies 

propias de la naturaleza favorecen que la mayoría de las especies sean raras y, por 

lo tanto, un incremento en el esfuerzo de muestreo llevará casi siempre a 

incremento en la riqueza detectada (Magurran y McGill, 2011). Cuando se trata de 

la captura de una especie objetivo o un vector primario, por ejemplo, Ae. aegypti o 

Ae. albopictus, un mayor número de trampas con características atrayentes para 

dichas especies aumenta la probabilidad de su detección (CDC, 2016a) y, en 

consecuencia, permite generar información específica para su control. Sin embargo, 

a pesar de que los vectores primarios contribuyen de manera importante a la 

transmisión de ETV-m, las especies consideradas vectores secundarios pueden 

desempeñar un papel esencial en el mantenimiento de la transmisión residual, por 

lo tanto, los programas de control que no consideren a vectores secundarios pueden 

tener un menor éxito en el control y manejo de vectores (Cansado-Utrilla et al., 

2020). Para un estudio epidemiológico completo, el incremento en el esfuerzo de 
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muestreo en las comunidades de mosquitos se logra a través de la diversificación 

de los métodos de captura y no solo extendiendo los tiempos de captura o 

aumentando el número de trampas per se. La variación y especificidad de los 

mosquitos solo se reflejará a través de la variación y especificidad de los métodos 

de captura (Hoel et al., 2007; Cansado-Utrilla et al., 2020). Sin embargo, la mayoría 

de estudios de vigilancia entomológica de mosquitos adultos suele tener diseños de 

muestreo planos (un tipo de trampa, cebo y horario) (Zhong-Cheng Yan, 2005; 

Boukraa et al., 2016; Hesson et al., 2019). Algunos consideran mezclas de cebos 

en una misma trampa (Shahhosseini et al., 2020), aunque si bien la variedad de 

atrayentes aumenta el rango de especies a capturar, la mezcla de ellos puede 

generar repulsión de algunas especies generando el efecto contrario. (Hoel et al., 

2007). Otros estudios hacen distinción entre mosquitos diurnos y nocturnos (Abella-

Medrano et al., 2015). Y algunos otros han hecho uso de más de un tipo de trampa 

para optimizar el muestreo (Espinoza-Gómez et al., 2013). Aun así, son pocos los 

estudios que logran tener una comunidad bien representada gracias a la 

complementariedad de su diseño de muestreo. El muestreo de mosquitos es una 

práctica elemental de salud pública en todo el mundo, especialmente en los trópicos. 

Para medir la transmisión de las ETV-m, los métodos de muestreo de mosquitos 

adultos son esenciales. Sin embargo, la preferencia por cualquier método de 

muestreo depende tanto de su eficiencia en el campo como de las características 

de las poblaciones locales de vectores (Mgbemena et al., 2015). Es posible generar 

procedimiento estandarizados de muestreo para poblaciones objetivo, por ejemplo, 

campañas epidemiológicas enfocadas en la distribución de Ae. albopictus (CDC, 

2016a), sin embargo, resulta poco factible que un mismo diseño de muestreo se 

adapte a todos los sitios de estudio, cuando lo que se busca es tener una buena 

representatividad de la comunidad. Por ello, cuanto más especializado sea el diseño 

de muestreo en los objetivos del estudio, mejor información se obtendrá y 

consecuentemente, mejor planeación, control y manejo de los mosquitos 

responsables de ETV-m. 



 

30 
 

4.2. Vegetación como un determinante en la composición de las 

comunidades de mosquitos 

La vegetación se ha planteado como uno de los principales determinantes en las 

preferencias de hábitat en las comunidades de mosquitos (Vezzani et al., 2005) 

debido a factores asociados que favorecen la presencia de mosquitos en función de 

sus preferencias, como la cantidad de sombra (Vezzani et al., 2005), humedad 

relativa (Stone et al., 2018) y, hospederos presentes (Burkett- Cadena, McClure y 

Estep, 2013). La vegetación además funciona como barrera contra el viento, 

protección contra la luz solar directa, protección contra altas temperaturas. 

(Verdonschot y Besse-Lototskaya, 2014; Stone et al., 2018). Se ha documentado 

que el cambio en la composición de la vegetación, por ejemplo, deforestación o 

reforestación, influye en la redistribución de especies de mosquitos (Ostfeld et al., 

2008). Estudios recientes han demostrado la variación en la composición de 

especies en las comunidades de mosquitos a partir de cambios en la configuración 

espacial. Particularmente, se ha medido esta variación en sistemas donde la 

reconfiguración espacial se da debido a procesos antropogénicos (Abella-medrano 

et al., 2018; Hendy et al., 2020; Johnson et al., 2020; Zhao et al., 2020). Estos 

estudios recalcan la evidencia del cambio en la diversidad y composición de 

mosquitos de acuerdo con el tipo de vegetación y uso de suelo, sin embargo, parece 

no haber un patrón de respuesta universal. El análisis de la distribución de especies 

basada en características de hábitat similares tiene un valor predictivo ya que puede 

relacionar la presencia de una especie en un lugar con otras especies con requisitos 

ambientales similares (Stein et al., 2011). Sin embargo, a pesar de existir 

herramientas como los sistemas información geográfica para los análisis predictivos 

en grandes regiones sobre la distribución espacial de los mosquitos, estos han 

demostrado no ser tan precisos pues la vegetación genera microclimas únicos 

difíciles de incluir en los sistemas predictivos, por ejemplo, fitotelmatas (Uusitalo et 

al., 2019). Por lo que, para mejorar el poder predictivo de la distribución de especies, 

se debe analizar la mayor variedad de hábitats presentes en las áreas estudiadas. 

Las características ambientales de los hábitats de los mosquitos son datos útiles 

para entomólogos de campo y son de interés epidemiológico (Stein et al., 2011).  
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4.3. Relevancia del uso de métricas de diversidad 

Los mosquitos se han estudiado desde el siglo XIX (Gachelin et al., 2018) y, distintas 

aproximaciones han sido utilizadas para su entendimiento, sin embargo, destaca el 

análisis de este taxón desde la óptica ecológica debido a que esta permite observar 

y definir los procesos y mecanismos de distribución de especies a distintas escalas 

(Ostfeld et al., 2008; Ferguson et al., 2010; Xu et al., 2020). Por lo que se reconoce 

que los patrones y procesos que definen la distribución de las especies están 

inextricablemente integrados en un marco de escala. Así, los patrones y procesos 

a escalas espaciales más pequeñas se describen mejor mediante procesos a menor 

escala, por ejemplo, filtros ambientales, deriva estocástica, e interacciones 

interespecie. Mientras que los patrones a escalas espaciales más amplias se 

describen mejor mediante procesos a mayor escala, por ejemplo, el conjunto de 

especies regionales, el clima y la limitación de dispersión. De igual manera, a 

medida que cambia la escala de observación cambian los patrones y procesos 

observados (Leibold y Chase, 2018). En el campo entomológico enfocado en 

mosquitos, la descripción ecológica de estos insectos se ha hecho desde distintas 

vertientes, con estudios que describen la diversidad a nivel local (α) (Medeiros-

Sousa et al., 2015; Hendy et al., 2020; Zhao et al., 2020), así como regional (γ) 

(Comisión Nacional para el Conocimiento y Uso de la Biodiversidad (Conabio), 

2011; Asigau y Parker, 2018; Ortega-Morales et al., 2019). A primera vista, la 

diversidad parece ser un concepto intuitivamente simple, sin embargo, puede ser 

bastante complejo y difícil de capturar utilizando una sola métrica. (Xu, Böttcher y 

Chou, 2020). Por ello, otra métrica como la diversidad beta se ha hecho presente 

en estudios que buscan describir la dinámica de distribución de especies de 

mosquitos entre localidades, para entender los procesos que subyacen dicho 

cambio (Chaves et al., 2011; Bernués-Bañares y Jiménez- Peydró, 2013; Zahouli et 

al., 2017; Vieira et al., 2020). Por otro lado, la teoría de metacomunidades también 

se ha aplicado para describir la dinámica de las comunidades de mosquitos a través 

del tiempo y espacio (Ellis, Lounibos y Holyoak, 2006). El análisis de la diversidad 

a través de distintas métricas, así como los procesos y mecanismos que ocurren en 

diferentes escalas de organización (poblaciones, comunidades, metacomunidades), 
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son útiles no solo para explorar las influencias climáticas, físicas o biológicas sobre 

la dinámica de las especies, sino también para estudiar los efectos de la presión 

humana sobre estas (Bernués-Bañares y Jiménez- Peydró, 2013; Leibold y Chase, 

2018). Debido a características intrínsecas de los mosquitos, que los convierten en 

bioindicadores, este grupo taxonómico funciona como un sistema de medición del 

cambio, tanto en ambientes naturales como perturbados y entre ellos. La 

información generada a la fecha sobre los mosquitos permite generar modelos de 

predicción de su distribución anticipando las medidas de control adecuadas (Zhao 

et al., 2020). Además, lo diverso de sus respuestas ante el estrés ambiental, sus 

cortos tiempos intergeneracionales, así como la obtención de gran cantidad de 

individuos y por lo tanto de datos, en cortos periodos de tiempos (Julião et al., 2005; 

Botello et al., 2013; Cabrini et al., 2013; Suesdek, 2019), permite generar 

información local especializada y actualizada para tomar decisiones sobre el manejo 

y control epidemiológico, por ejemplo, tras el brote de una ETV-m en un punto 

específico. Los mosquitos, a diferencia de otros taxones, han demostrado ser un 

buen sistema de estudio para explorar las aproximaciones ecológicas tradicionales, 

con estudios que ponen a prueba la teoría como los mencionados previamente. Esta 

respuesta positiva a diferentes modelos de estudio abre la puerta a utilizarlos como 

sistema modelo para la exploración de teorías ecológicas las cuales pueden ser 

puestas a prueba tanto en el campo teórico como práctico. El estudio de un sistema 

bajo dos aproximaciones, por ejemplo, diversidad beta y teoría de 

metacomunidades, ha demostrado generar información complementaria sobre la 

dinámica del sistema de estudio (Wojciechowski et al., 2017) Así, el estudio del 

mismo sistema bajo distintas vertientes puede generar de manera conjunta 

información complementaria sobre los procesos y mecanismos que influyen en la 

dinámica de los mosquitos y por lo tanto de las enfermedades que transmiten.  

Justificación  

La descripción de la diversidad alfa de especies de relevancia en la transmisión de 

patógenos como lo son los mosquitos no es suficiente para entender los factores 

asociados a su distribución espacial. El análisis de los ensambles de mosquitos a 
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través de estudios de diversidad beta y teoría de metacomunidades otorgan una 

visión complementaria de los factores determinantes en la composición y 

distribución espacial de las especies de mosquitos. La información generada por 

este tipo de aproximaciones favorece una mejor comprensión de los mecanismos 

involucrados en la dinámica de estas especies y su gran relevancia como vectores 

de múltiples enfermedades, lo que a su vez permite establecer mejores estrategias 

de control y manejo de ETV-m. Además, una buena representatividad de la 

comunidad estudiada a través de un diseño de muestreo diverso y complementario 

permite generar un panorama más completo sobre la composición y distribución 

espacial de las especies de mosquitos, indispensable para desarrollar medidas de 

control adecuadas tanto para especies prioritarias como para especies secundarias, 

lo que finalmente permite optimizar los programas de control de vectores. 

Hipótesis 

La variación dada por el tipo de vegetación determina los patrones de diversidad 

beta entre las comunidades locales de mosquitos. Estos patrones, a su vez, 

determinan la estructura de la metacomunidad a escala regional. 

• H1: la composición de las especies de mosquitos estará influenciada por el 

tipo de vegetación asociada a la comunidad, se espera un cambio en la 

composición de especies en respuesta al tipo de vegetación. 

• H2: habrá una tendencia espacial de disimilitud, una tendencia positiva será 

consistente con diferencias en la composición de especies de mosquitos 

entre sitios. Una tendencia negativa sugiere un escenario de homogenización 

de la composición. 

• H3: Existe una correlación entre las especies de mosquitos y el tipo de 

vegetación en el que se encuentran por lo que siempre habrá una coherencia 

positiva.  

• H4: un diseño de muestreo diverso y complementario en sus estrategias de 

captura generará información más completa y complementaria acerca de la 

situación entomofaunística del área de estudio.  
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Objetivo 

Estudiar los cambios en la diversidad entre ensambles y la estructura de la 

metacomunidad de mosquitos asociados a distintos tipos de vegetación presentes 

en el CEIEGT.  

Objetivos específicos 

• Analizar la diversidad alfa, beta y gamma de mosquitos en distintos tipos de 

vegetación presentes en el CEIEGT mediante estrategias diversas y 

complementarias de captura. 

• Evaluar los cambios de diversidad entre los ensambles de mosquitos 

asociados a distintos tipos de vegetación presentes en el CEIEGT. 

• Conocer cómo se estructura la metacomunidad de mosquitos del CEIEGT. 

Material y método 

Descripción del área de estudio 

El Centro de Enseñanza, Investigación y Extensión en Ganadería Tropical 

(CEIEGT), se encuentra en el kilómetro 5.5 de la carretera federal Martínez de la 

Torre-Tlapacoyan, Municipio. de H. Tlapacoyan, Veracruz, México. CP. 9360, a 151 

msnm. El clima de esta zona es cálido húmedo con una temperatura promedio de 

23.4 °C y precipitación media anual de 1840 mm. Se define en términos 

agroecológicos dentro de un bosque subtropical semi siempre verde. Se encuentra 

localizado en una zona de transición climática, entre la zona costera subhúmeda 

(de menor precipitación) al este y la zona húmeda hacia la Sierra Madre Oriental, al 

oeste. El CEIEGT se divide en tres predios conocidos como: El Clarín, El Cenzontle 

y La Soledad. 

El muestreo del presente estudio se realizó en el predio El Clarín, el cual abarca 

aproximadamente 140 hectáreas y, cuya heterogeneidad paisajística se relaciona 

con la modificación antropogénica que ha caracterizado esta zona durante las 

últimas décadas, misma que favorece la realización de investigaciones de este tipo. 

Actualmente, el centro cuenta con módulos de producción de bovinos de doble 

propósito, producción acuícola, así como oficinas administrativas, laboratorios e 



 

35 
 

infraestructura de apoyo a la enseñanza e investigación, además de contar con tres 

albergues para estudiantes con capacidad de albergar hasta 108 alumnos (Figura 

1) 

 
  Figura 1 Área de estudio 

Sitios de estudio 

Se designaron 4 sitios de muestreo, cada uno con vegetación característica distinta, 

lo que genera condiciones marcadamente diferentes entre ellos: 

Sitio Río: Se encuentra localizado en las coordenadas 20.032915 latitud norte, -

97.097284 longitud oeste. Este sitio cuenta con vegetación riparia y distintos 

estratos vegetales (Arbustivo, herbáceo y arbóreo), se encuentra delimitado por el 

Río Filobobos. En este sitio se ha registrado fauna local como anfibios: sapo marino 

(Rhinella marina), rana de lluvia (Smilisca baudinii). Reptiles: nauyaca real 

(Botrhops asper), culebra de agua (Thamnophis proximus). Aves: gavilán (Accipiter 

cooperii, aguililla colarroja (Buteo jamaicencis), halcón fajado (Falco femoralis). Y 

mamíferos: el ratón tlacuache (Marmosa mexicana), tlacuache cuatro ojos 

(Philander opossum), zorra gris (Urocyon cinereoargenteus), entre otros (SEDEMA) 

(Figura 2, fotografía 1). 
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Sitio Acahual: Se encuentra localizado en las coordenadas 20.024015 latitud norte, 

-97.105449 longitud oeste. Este sitio cuenta con un tipo de vegetación secundaria, 

es decir, vegetación en los primeros estados de sucesión que se recupera de forma 

natural en un sitio después de ser usado para cosecha y/o ganadería. Está 

compuesto por distintos estratos vegetales (Arbustivo, herbáceo y arbóreo). En este 

sitio se ha reportado fauna nativa local similar a la del río, aunque también llegan 

los bovinos del CEIEGT (Figura 2, fotografía 2). 

Sitio Cratylia: Se encuentra localizado en las coordenadas 20.025161 latitud norte, 

-97.109525 longitud oeste. La vegetación dominante es una leguminosa arbustiva 

Cratylia argentea. Esta planta introducida, originaria de Brasil, se utiliza como forraje 

para el ganado bovino. Debido al sistema de rotación de potreros del CEIEGT a este 

sitio se lleva a pastorear a los bovinos del centro para consumir dicha arbustiva 

(Figura 2, fotografía 3). 

Sitio Humano: Se encuentra localizado en las coordenadas 20.031893 latitud 

norte, -97.105614 longitud oeste. En este sitio predominan los pastos introducidos, 

aquí se encuentran los albergues de estudiantes y las oficinas y auditorios del 

centro. Cercano al sitio existen praderas donde pastorean los bovinos, cercano a 

las oficinas y auditorios se encuentra un estanque de la producción acuícola (Figura 

2, fotografía 4). 
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Figura 2 Sitios de estudio, área y perímetro por sitios. 

 

 
Fotografía 1 Vegetación en el sitio Río 

 



 

38 
 

 
Fotografía 2 Vegetación en el sitio Acahual 

 
Fotografía 3 Vegetación en el sitio Cratylia 
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Fotografía 4 Vegetación en el sitio Humano 

 Fotografías tomadas por Estefanía Zuñiga 

Captura de mosquitos 

Para la captura de mosquitos se utilizaron dos tipos de trampas y dos tipos de cebos. 

(Tabla 1, fotografía 5). Con estos se realizaron cuatro combinaciones distintas 

trampa - cebo, cada una con una réplica. Lo que da como resultado un total de ocho 

trampas. Las trampas se colocaron en un sitio por día y, permanecieron activas en 

dos horarios cada día, matutino (6:00-11:00 horas) y vespertino (18:00-23:00 

horas). Se realizaron tres muestreos entre los meses de septiembre – octubre, 2018. 

El primero del ocho al 11 de septiembre, el segundo del ocho al 12 de octubre y el 

tercero del 21 al 25 de octubre. El segundo muestreo se hizo coincidir con la fase 

de Luna llena, mientras que los muestreos uno y tres correspondieron a la fase de 

Luna nueva. Se consideró la influencia de la Luna llena sobre la efectividad de las 

trampas tipo CDC (Muirhead-Thomson, 1991). Cada sitio fue georreferenciado por 

lo que replicó la posición exacta de las trampas durante los tres muestreos.  
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En total cada sitio fue muestreado en tres ocasiones, con ocho trampas, durante 

dos horarios, cada uno de cinco horas. Sumando un total de 240 horas trampa por 

sitio. Y un esfuerzo de muestreo total de 960 horas trampa por los cuatro sitios.  

 

Tabla 1 Tipos de trampas y cebos 

Trampa Características Referencia 

BGS 

Bioagent- Sentinel 1. Los mosquitos objetivo de este tipo 

de trampa son principalmente hembras alimentadas. Esta 

trampa emplea señales visuales atractivas, a través del 

contraste de colores. Además, imita las corrientes de 

convección creadas por un hospedero vertebrado, a través 

de columnas de aire generadas artificialmente con un 

ventilador. Este funciona con una batería portátil de 12 

volts. La bolsa de captura se encuentra por encima del 

ventilador de succión para evitar daños a las muestras 

causados por pasar a través del ventilador. Puede usarse 

en combinación con otros cebos o atrayentes. Se coloca a 

nivel de piso. 

 (Biogents; 

CDC, 

2016a) 

CDC 

CDC miniatura (modelo 512 John W. Hock Company). Esta 

trampa cuenta con un foco de luz incandescente de 4 watts, 

el cual funge como atrayente para especies nocturnas 

debido al fototropismo positivo que algunas de ellas 

presentan.  Captura a los insectos gracias a un ventilador, 

que funciona con una batería portátil de 6 volts y, almacena 

a los insectos capturados en un bote colector. Cuenta con 

un plato en la parte superior que lo protege de la lluvia. A 

demás de la luz incandescente, puede usarse en conjunto 

con otros atrayentes o cebos. Se coloca a 

aproximadamente un metro y medio del suelo. 

 (John W. 

Hock, 2020) 
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Cebo Características Referencia 

CO2 

El dióxido de carbono (CO2) fue generado a partir de la 

mezcla de levadura (Saccharomuces cerevisiae) (±20 

gramos y azúcar ± 400 gramos), disueltos en agua caliente 

~35 °C. La solución fue almacenada en termocontenedores 

para mantener la temperatura estable. Se dejaron libres de 

líquido los 5 cm superiores del contenedor para permitir la 

acumulación de CO2. El gas fue dirigido a la boca de las 

trampas con mangueras de goma. Esta mezcla busca 

imitar el CO2 generado por hospederos vertebrados debido 

a que este es reconocido como una importante señal 

quimio-sensorial de largo alcance, utilizada por los 

mosquitos hembra cuando buscan alimentarse de 

hospederos vertebrados.  

 (Erdelyan 

et al., 2012; 

Abella-

medrano et 

al., 2018) 

Ácido 

láctico 

Se utilizo ácido láctico al 85%. Se colocaron cajas Petri 

destapadas con algodón cubierto de este ácido volátil. Se 

colocó en las trampas tipo CDC con ayuda de ligas y en las 

trampas tipo BGS en el contenedor interno de la misma. 

Este tipo de cebo busca imitar el ácido láctico emitido por 

hospederos vertebrados, el cual sirve de guía para las 

hembras sobre sus posibles hospederos.  

(Raji et al., 

2019; Das 

De y Dixit, 

2020) 
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Fotografía 5 Colocación de trampas 

Procesamiento e identificación  

Los individuos capturados se colocaron en una cámara letal con cloroformo por 

aproximadamente 20 minutos. Una vez muertos, se colocaron en cajas Petri 

preparadas con papel encerado y algodón para su conservación. Las muestras se 

mantuvieron en refrigeración a -18 ºC hasta el momento de la identificación 

(Fotografía 6). 

El montaje e identificación se llevó acabo en el Laboratorio de Ecología de 

Enfermedades y Una Salud de la Facultad de Medicina Veterinaria y Zootecnia de 

la UNAM. Para el montaje se utilizaron alfileres entomológicos y triángulos de papel 

opalina gruesa para la fijación los mosquitos con pegamento blanco, colocándolos 

sobre su lado derecho y dirigiendo las patas hacia el alfiler. Para la identificación 

taxonómica se utilizó un microscopio estereoscópico y claves taxonómicas 

(Fotografía 7). Para la determinación a género se utilizó la clave de Chavarri 2009 

y para la identificación a especie se utilizaron claves más detalladas (Dyar, 1928; 

Lane, 1953; Galindo, Blanton y Peyton, 1954; Carpenter y LaCasse, 1955; Bram, 

1964; Belkin, Heinemann y Page, 1970; Pecor et al., 1992; Darsie Jr. y Ward, 2005; 
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Chaverri, 2009). Tras el montaje e identificación, los mosquitos fueron preservados 

en cajas entomológicas.  

Con la identificación de los individuos se construyó una base de datos para su 

análisis. Se incluyeron los siguientes datos: ID del individuo, fecha de captura, tipo 

de trampa, tipo de cebo, horario de captura, sitio de captura, género, especie y sexo. 

Adicionalmente, se hizo la corroboración de siete especies a través de códigos de 

barras de ADN. 

 
Fotografía 6 Recolección y procesamiento de mosquitos 
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Fotografía 7 Identificación de mosquitos 

Análisis de datos 

Todos los análisis fueron realizados el programa libre R v. 3.6.1 (R Development 

Core Team, 2020), utilizando las paqueterías que a continuación se mencionan. 

Estimación de diversidad alfa y gamma 

La descripción de la diversidad de especies se realizó calculando el índice de 

Shannon-Weaver, este índice refleja la heterogeneidad de una comunidad sobre la 

base de dos factores: el número de especies presentes (riqueza) y su abundancia 

relativa (Pla, 2006). La estimación se realizó con la ayuda de las paqueterías 

BiodiversityR v2.11-3 (Kindt, 2016) y Vegan v2.5-5 (Oksanen et al., 2017). Dicha 

estimación se calculó por sitios de estudio (α) y por área de estudio (γ). 

Adicionalmente se realizó esta misma estimación para el área de estudio bajo las 

distintas variables de muestreo (horario, tipo de trampa, tipo de cebo). 

Se realizaron curvas de rango-abundancia para detectar los cambios en la 

estructura espacial del ensamble de mosquitos (Abella-Medrano et al., 2015) a 

través de la descripción de la riqueza y abundancias relativas de las especies de 

mosquitos. Las curvas se realizaron para representar la distribución de la totalidad 
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de especies del área de estudio por sitio y por variable de muestreo (horario, tipo de 

trampa, tipo de cebo).  

Cálculos de diversidad Beta 

La diversidad beta entre los ensambles de los cuatro sitios se cuantificó a través de 

la paquetería Betapart v1.5.1 (Baselga et al., 2018), que permite calcular la 

disimilitud de Sorensen (βsor), así como los componentes de recambio (βsim) y 

anidamiento (βnes) (Baselga y Orme, 2012). La diversidad beta también se calculó 

por sitios con base en las distintas variables de muestreo (horario, tipo de trampa, 

tipo de cebo). 

Análisis de la estructura de la Metacomunidad 

Para la determinación de la estructura de la metacomunidad se construyó una matriz 

de presencia-ausencia. Se utilizó la paquetería Metacom v1.5.2 (Dallas, 2014; 

Dallas y Pulliam, 2020) a fin de determinar la estructura a través de la interpretación 

de los cálculos de coherencia, recambio y agrupamiento. 

La coherencia se determina contando el número de ausencias incrustadas en la 

matriz de incidencia, es decir, interrupciones dentro de la distribución de especies o 

composición de sitios, esto se hace comparando el número de ausencias 

incrustadas en la matriz de incidencia empírica ordenada con una distribución de 

ausencias implícitas generadas a partir de 1000 matrices nulas ordenadas. El 

modelo nulo aplicado intercambia especies en todos los sitios, pero fija la riqueza 

del sitio, es decir, igual a los valores observados. Si el número observado de 

ausencias incrustadas no es estadísticamente significativo, las especies no 

responden a un gradiente ambiental y se trata de un patrón aleatorio. Si la 

coherencia es significativa y el número de ausencias incrustadas es mayor que las 

observadas en el modelo nulo, significa que la coherencia es negativa y se trata de 

un patrón de tablero de ajedrez. Si la coherencia es significativa pero el número 

observado de ausencias incrustadas es menor que en el modelo nulo, se interpreta 

como una coherencia positiva a un gradiente ambiental y se analiza el siguiente 

elemento estructural.  
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Para el análisis de recambio de especies se contabiliza el número de veces que una 

especie reemplaza a otra entre dos sitios para cada posible par de especies y lo 

compara con los valores generados por el modelo nulo (este modelo tiene las 

mismas características que el modelo nulo anterior). Si el número de sustituciones 

es diferente al calculado mediante el modelo nulo y menor al promedio, puede 

interpretarse como recambio negativo, es decir, la metacomunidad muestra un 

patrón de pérdida de especies a lo largo del gradiente analizado, o un patrón 

anidado. Si el valor de las sustituciones es significativo y mayor al esperado, puede 

interpretarse como un recambio positivo, para este caso se producirá un patrón de 

agrupamiento de especies a lo largo del gradiente ambiental. En ambos escenarios 

se procede a analizar el siguiente elemento estructural (Presley, et al., 2010). 

El agrupamiento, se evalúa con base en el índice de Morisita que proporciona 

información sobre el agrupamiento en los límites de las estructuras. Para este 

elemento estructural la significancia se determina mediante una prueba de ji 

cuadrada que compara la distribución empírica de los límites con una distribución 

uniforme esperada. Para este análisis los valores significativos > 1 indican límites 

agrupados, mientras que los valores significativos < 1 indican límites hiperdispersos. 

Las distribuciones de especies que ocurren de forma independiente e idiosincrática 

entre sí corresponden a un valor de ji cuadrada no significativo (Presley, et al., 2010) 

(Esquema 2). 

Determinación de las especies de importancia médica y médica veterinaria 

A través de la revisión de literatura científica mediante buscadores especializados 

se realizó un listado faunístico de las especies capturadas de acuerdo con su 

importancia médica y médica veterinaria (IM y MV).  
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Resultados 

Se capturó un total de 214 mosquitos (Diptera: Culicidae), pertenecientes a dos 

subfamilias (Culicinae, Anophelinae) y a nueve géneros (Aedes, Anopheles, Culex, 

Haemagogus, Mansonia, Psorophora, Trichoprosopon, Uranotaenia, Wyeomyia). 

Se logró identificar 155 individuos hasta el nivel de especie, que correspondieron a 

22 especies de mosquitos (Diptera: Culicidae). 52 individuos fueron identificados 

dentro del género Culex pertenecientes al subgénero Melanoconion, estos 

individuos fueron identificados como Culex (Melanoconion) sp. A través de las 

secuencias de códigos de barras de ADN, se determinó que no pertenecían a otra 

especie de las ya identificadas, sin embargo, solo se logró su identificación hasta 

subgénero. De los siete individuos restantes, a pesar de no poder ser identificados 

hasta especie, se logró determinar una diferenciación morfológica que permitió 

identificarlos como especies distintas, quedando clasificados como sp1, sp2, sp3, 

respectivamente (Tabla 2). 

Tabla 2 Especies presentes por sitio, abundancia relativa y escala por frecuencia de distribución.  
Especies de importancia médica y médica veterinaria subrayadas. El color indica en orden descendiente, del 
más oscuro (cuatro sitios) al más claro (un sitio), la presencia de cada especie por sitio de muestreo. 

Especie 
Sitio 

Total 
Abundancia 

relativa 

(%) 

Escala por 

frecuencia de 
ocurrencia 

Acahual Cratylia Humano Río 

Culex (Melanoconion) sp. 22 9 0 21 52 24.3 

Dominantes  Aedes albopictus 0 1 25 13 39 18.22 

Culex quinquefasciatus 1 5 16 4 26 12.15 

Haemagogus mesodentatus 13 0 0 2 15 7.01 

Abundantes  Wyeomyia abebela 13 0 1 0 14 6.54 

Culex coronator 1 10 0 0 11 5.14 

Aedes scapularis 5 2 0 3 10 4.67 

  

Ocasionales 

Culex conspirator 5 0 3 1 9 4.21 

Culex restuans 0 0 0 6 6 2.8 

Uranotaenia lowii 5 0 1 0 6 2.8 

Anopheles pseudopuntipennis 0 0 1 2 3 1.4 
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Clasificamos a las especies por frecuencia de ocurrencia de la siguiente manera 

(Tabla 2), tres especies fueron dominantes Culex (Melanoconion) sp. (Theobald 

1903), Aedes albopictus (Skuse 1895), Culex quinquefasciatus (Say 1823). Tres 

especies fueron determinadas como abundantes, Haemagogus mesodentatus 

(Komp y Kumm 1938), Wyeomyia abebela (Dyar y Knab 1908), Culex coronator 

(Dyar y Knab 1906). Siete especies como ocasionales Aedes scapularis (Rondini 

1848), Culex conspirator (Dyar y Knab 1906), Culex restuans (Theobald 1901), 

Trichoprosopon digitatum 3 0 0 0 3 1.4 

Uranotaenia geometrica 2 1 0 0 3 1.4 

Aedes angustivittatus 1 0 0 0 1 0.47 

Raras 

Aedes sp1 0 0 0 1 1 0.47 

Aedes sp2 0 1 0 0 1 0.47 

Aedes sp3 1 0 0 0 1 0.47 

Aedes tormentor 1 0 0 0 1 0.47 

Aedes vargasi 0 0 0 1 1 0.47 

Culex lactator 1 0 0 0 1 0.47 

Culex nigripalpus 0 1 0 0 1 0.47 

Culex sp1 0 1 0 0 1 0.47 

Culex sp2 0 0 0 1 1 0.47 

Culex stenolepis 0 1 0 0 1 0.47 

Mansonia titillans 0 0 0 1 1 0.47 

Psorophora ciliata 1 0 0 0 1 0.47 

Psorophora sp1 1 0 0 0 1 0.47 

Psorophora sp2 1 0 0 0 1 0.47 

Uranotaenia sapphirina 0 0 0 1 1 0.47 

Uranotaenia pulcherrima  0 0 1 0 1 0.47 

Abundancia total 77 32 48 57 214 100   

Abundancia relativa por sitio (%) 35.98 14.95 22.43 26.64 - 100  

Riqueza total 17 10 7 13       

Especies exclusivas por sitio 8 4 1 6       
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Uranotaenia lowii (Theobald 1901), Anopheles pseudopuntipennis (Theobald 1901), 

Trichoprosopon digitatum (Rondani 1848) y Uranotaenia geométrica (Theobald 

1901). Finalmente, 17 especies fueron clasificadas como raras 

Aedes angustivittatus (Dyar y Knab 1907), Aedes sp1, Aedes sp2, Aedes sp3, 

Aedes tormentor (Dyar y Knab 1906), Aedes vargasi (Schick 1970), Culex lactator 

(Dyar y Knab), Culex nigripalpus (Theobald 1901), Culex sp1, Culex sp2, 

Culex stenolepis (Dyar y Knab 1908), Mansonia titillans (Walker 1848), 

Psorophora ciliata (Fabricius 1794), Psorophora sp1, Psorophora sp2, 

Uranotaenia  sapphirina (Osten Sacken 1869), Uranotaenia pulcherrima (Lynch 

Arribálzaga1891). 

De los 214 individuos, 197 fueron hembras y 17 machos, las hembras fueron 

capturadas bajo todas las combinaciones de las diferentes variables de muestreo 

mientras que los machos solo se capturaron con las combinaciones trampa-cebo 

CDC/BGS- Ácido láctico y BGS- CO2. 

Diversidad alfa y gamma 

La diversidad gamma medida con el índice de Shannon-Weaver fue de 2.51. La 

riqueza total fue de 30 especies, la abundancia total fue de 214 individuos. La 

diversidad en los sitios en orden descendiente fue Acahual> Río >Cratylia > 

Humano. En acahual se capturaron ocho especies exclusivas, en el sitio Río seis, 

en el sitio Cratylia cuatro y en el sitio Humano solo una. La diversidad total por 

horario fue mayor en el horario matutino, en este horario se capturaron ocho 

especies exclusivas, mientras que en el vespertino se capturaron 12 especies 

exclusivas. La diversidad por tipo de trampa fue mayor para las trampas tipo CDC, 

en este tipo de trampas se capturaron 12 especies exclusivas mientras que en las 

trampas tipo BGS se capturaron ocho. La diversidad por tipo de cebo fue mayor 

cuando con ácido láctico, con este tipo de cebo se capturaron nueve especies 

exclusivas mientras que con CO2 se capturaron 11 (Tabla 3). 
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Tabla 3 Riqueza, abundancia relativa y diversidad por tipo de variable de muestreo 

Variable de muestreo Abundancia Riqueza Especies exclusivas Diversidad 

Total (γ) 

 214 30 - 2.51 

Sitios (α) 

Acahual 77 17 8 2.22 

Cratylia 32 10 4 1.83 

Humano 48 7 1 1.20 

Río 57 13 5 1.94 

Horario 

Matutino 105 18 8 2.29 

Vespertino 109 22 12 2.20 

Cebo 

Ac. láctico 66 19 9 2.53 

CO2 148 21 11 2.11 

Trampa 

CDC 152 22 12 2.28 

BGS 62 18 8 2.15 

 

Curvas de Rango- Abundancia 

La curva de rango-abundancia total muestra que las especies Culex (Melanoconion) 

sp., Culex quinquefasciatus y Aedes albopictus, están mayormente representadas 

en el ensamble respecto al resto de las especies (Figura 3). Las curvas de rango-

abundancia muestran que el sitio con la mayor riqueza y abundancia relativa de 

especies fue el sitio Acahual, el sitio que presentó menor riqueza fue el sitio 

Humano, el sitio con menor abundancia relativa fue el sitio Cratylia (Figura 4). El 

horario que presentó mayor riqueza fue el Nocturno (Figura 5). El tipo de cebo con 

el que se obtuvo una mayor riqueza y abundancia relativa fue CO2 (Figura 6). El tipo 

de trampa con la que se capturó una mayor riqueza y abundancia relativa fue CDC 

(Figura 7). 
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Figura 3 Curva de rango-abundancia total 

 

 

 
Figura 4 Curvas de rango-abundancia por sitio 
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Figura 5 Curvas de rango-abundancia por horario 

 

 

 
Figura 6 Curvas de rango-abundancia por tipo de cebo 
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Figura 7 Curvas de rango-abundancia por tipo de trampa 

 

Diversidad beta 

Existe una disimilitud (βsor) de 73% entre sitios explicada mayormente por recambio 

(βsim) 64% y en menor medida por anidamiento (βnes) 9%. La disimilitud en la 

composición entre los ensambles de mosquitos por sitios resultó mayor entre los 

sitios Humano - Cratylia (0.76), seguido por los sitios Humano - Acahual, y Río - 

Acahual, ambos pares con una disimilitud de 0.67 (Tabla 4, Figura 8).  

Tabla 4 Disimilitud de los ensambles de mosquitos entre los diferentes sitios, calculado con el índice de 

Sorensen 

β Sor 

 
Acahual Cratylia Humano 

Cratylia 0.63 
  

Humano 0.67 0.76 
 

Río 0.67 0.65 0.60 
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Figura 8 Dendograma de disimilitud de los ensambles de mosquitos entre los diferentes sitios, calculado con el 
índice de Sorensen 

La disimilitud en la composición entre los ensambles de mosquitos por sitios durante 

el horario vespertino resultó mayor entre los sitios Acahual-Río (0.79), seguido por 

la relación Cratylia-Acahual (0.78). Los sitios más similares entre sí fueron Acahual-

Humano. Para el horario matutino la disimilitud fue mayor entre los sitios Humano-

Acahual (0.85), seguido de la relación entre los sitios Humano-Cratylia (0.78). Los 

sitios más similares entre sí fueron Río-Humano. Todos explicados mayormente por 

recambio (Tabla 5, Figura 9). 
Tabla 5 Disimilitud de los ensambles de mosquitos entre los diferentes sitios por horario, calculado con el índice 
de Sorensen 

β Sor 

Vespertino 
 

Matutino 

 
Acahual Cratylia Humano 

  
Acahual Cratylia Humano 

Cratylia 0.78 
   

Cratylia 0.63 
  

Humano 0.67 0.71 
  

Humano 0.85 0.78 
 

Río 0.79 0.73 0.73 
 

Río 0.67 0.71 0.45 
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Figura 9 Dendograma de disimilitud de los ensambles de mosquitos entre los diferentes sitios por horario, 
calculado con el índice de Sorensen 

La disimilitud en la composición entre los ensambles de mosquitos por sitios cuando 

se utilizó ácido láctico como cebo fue mayor entre los sitios Río-Cratylia (0.86), 

seguida de la relación entre los sitios Río-Acahual (0.76). La disimilitud de la 

composición entre los ensambles de mosquitos cuando se utilizó CO2 como cebo 

fue mayor entre los sitios Humano-Acahual (0.88), seguido de los sitios Acahual-

Cratylia (0.78). Los sitios más similares entre sí fueron Cratylia-Río. Todos 

explicados mayormente por recambio (Tabla 6, Figura 10). 

Tabla 6 Disimilitud de los ensambles de mosquitos entre los diferentes sitios por tipo de cebo, calculado con el 
índice de Sorensen 

 

β Sor 

Ácido láctico 
 

CO2 

 Acahual Cratylia Humano 
 

 Acahual Cratylia Humano 

Cratylia 0.60 
   

Cratylia 0.78 
  

Humano 0.60 0.67 
  

Humano 0.88 0.83 
 

Río 0.76 0.86 0.57 
 

Río 0.68 0.6 0.69 
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Figura 10 Dendograma de disimilitud de los ensambles de mosquitos entre los diferentes sitios por tipo de cebo, 
calculado con el índice de Sorensen 

La disimilitud en la composición entre los ensambles de mosquitos por sitios cuando 

se usaron las trampas tipo BGS fue mayor entre los sitios Acahual-Cratylia y 

Acahual-Río para ambos casos hubo un recambio total de especies, es decir, una 

disimilitud del 100%. La disimilitud en la composición entre los ensambles de 

mosquitos cuando se usaron las trampas tipo CDC fue mayor entre los sitios 

Cratylia-Humano con una disimilitud del 100%, seguido de los sitios Humano-

Acahual (0.79), los sitios más similares entre sí fueron Cratylia-Acahual. Todos 

explicados mayormente por recambio (Tabla 7, Figura 11). 

Tabla 7 Disimilitud de los ensambles de mosquitos entre los diferentes sitios por tipo de trampa, calculado con 
el índice de Sorensen 

β Sor 

BGS 
 

CDC 

 Acahual Cratylia Humano 
 

 Acahual Cratylia Humano 

Cratylia 1.00 
   

Cratylia 0.58 
  

Humano 0.82 0.67 
  

Humano 0.79 1.00 
 

Río 1.00 0.83 0.80 
 

Río 0.60 0.75 0.63 
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Figura 11 Dendograma de disimilitud de los ensambles de mosquitos entre los diferentes sitios por tipo de 
trampa, calculado con el índice de Sorensen 

 

Metacomunidad 

El análisis de coherencia detectó 1.20 ausencias incrustadas, esto es 

significativamente menor a lo esperado por el modelo nulo (ausencias incrustadas 

promedio = 5.86, p < 0.0001, z= -9.5221) lo que indica que la distribución de 

especies es coherente. En cuanto al recambio, se detectaron 252 reemplazos, estos 

son más que los esperados por el modelo nulo, sin embargo, no fueron significativos 

(240.58, p =0.546, z=0.603), por lo que se obtuvo un recambio positivo no 

significativo. El análisis de agrupamiento arrojó un valor de 1.083, los valores 

superiores a 1,00 indican que los límites del rango están más agrupados de lo 

esperado, sin embargo, este valor no fue significativo (p = 0.133) (Tabla 8).(Leibold 

y Mikkelson, 2002) El patrón resultante es una cuasi estructura Gleasoniana. De 

acuerdo con Presley (2010), el recambio positivo es un elemento fundamental para 

la distribución Gleasoniana, sin embargo, no es necesario que sea estadísticamente 

significativo. A pesar de ello, el nivel de significancia asociado al recambio puede 

indicar la fuerza de los elementos estructurales, con cuasi estructuras como 

resultado de fuerzas estructurales débiles (Presley et al., 2010). Los elementos 
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estructurales también se analizaron para la metacomunidad bajo cada tipo de 

variable de muestreo, con lo que se obtuvo un total de tres estructuras idealizadas 

distintas, cuasi Gleasoniana, tablero de ajedrez y pérdida cuasi aleatoria de 

especies (Presley et al., 2010)(Tabla 8).  

Solo una especie estuvo presente en todos los sitios (Culex quinquefasciatus), 

cuatro especies se capturaron en tres sitios distintos (Culex sp., Aedes albopictus, 

Aedes scapularis, Culex conspirator), seis especies se capturaron en solo dos sitios 

(Haemagogus mesodentatus, Wyeomyia abebela, Culex coronator, Uranotaenia 

lowii, Anopheles pseudopuntipennis y Uranotaenia geométrica). Las 19 especies 

restantes (Aedes angustivittatus, Aedes sp1, Aedes sp2, Aedes sp3, 

Aedes tormentor, Aedes vargasi, Culex lactator, Culex nigripalpus, Culex restuans, 

Culex sp1, Culex sp2, Culex stenolepis, Mansonia titillans, Psorophora ciliate, 

Psorophora sp1, Psorophora sp2, Trichoprosopon digitatum, Uranotaenia saphirina 

y Uranotaenia pulcherrima) solo se capturaron en un sitio (Figura 12). 

 

 

Figura 12 Estructura de la metacomunidad de mosquitos 
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Tabla 8 Elementos estructurales de la metacomunidad general y por tipo de variable 

 

Especies de importancia médica 

De las 30 especies capturadas, 15 son de IM y MV, (Tabla 9). De acuerdo con la 

abundancia relativa de cada una de ellas, el 82.2% de los individuos son 

considerados de IM y/o MV veterinaria (Tabla 2). 

 

Tabla 9 Especies de importancia médica y médica veterinaria 

Género Especie Patógeno Referencia 

Aedes 

Ae. albopictus CHIKV 

DENV 

EEEV   

JEV 

MAYV  

OROV 

SLEV 

VEEV   

WEEV, 

 WNV 

 YF 

ZIKV 

Plasmodium sp. 

(Parker et al., 2019;  

Systematic Catalog of 

Culicidae, 2015; Vieira et al., 

2020) 
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Ae. angustivittatus ILHV 

VEE 

(Systematic Catalog of 

Culicidae, 2015) 

Ae. scapularis ILHV 

MAYV 

MUCV 

OROV 

ROCV 

YFV 

Wuchereria 

bancroftii 

(Systematic Catalog of 

Culicidae, 2015; Vieira et al., 

2020) 

 

Anopheles An.  

pseudopunctipennis 

Plasmodiun vivax (Lardeux et al., 2012) 

 

 

Culex 

Cx. quinquefasciatus DENV  

EEEV  

MAYV 

OROV  

SLEV 

WEEV 

WNV  

ZIKV 

 

Wuchereria 

bancroftii 

 

Dirofilaria immitis 

(Systematic Catalog of 

Culicidae, 2015; Vieira et al., 

2020) 

 Cx. coronator  ILHV  

MUCV  

SLEV 

VEEV 

WNV,  

(Vieira et al., 2020) 
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 Cx. restuans SLEV 

WNV  

(Systematic Catalog of 

Culicidae, 2015) 

 Cx. nigripalpus EEEV 

SLEV 

Plasmodium 

hermani 

(Forrester, Nayar y Foster, 

1980; Systematic Catalog of 

Culicidae, 2015) 

 Cx. (Melanoconion) sp. EEEV 

VEEV 

WEEV  

(Espinoza-Gómez et al., 

2013; Vieira et al., 2020) 

Haemagogus Hae. mesodentatus YFV (Espinoza-Gómez et al., 

2013) 

Mansonia M. titillans SLEV 

VEEV 

WNV  

(Vieira et al., 2020) 

Psorophora Ps. ciliata TENV 

VEEV 

WEEV 

WNV 

(Foss y Deyrup, 2007) 

Trichoprosopon Tr. digitatum BSQV 

ILHV 

PIXV 

SLEV 

WYOV 

(CDC, 2016b; Chan-Chable, 

Bahena-Basave y Vázquez-

Marroquí, 2019) 

 

Uranotaenia U. lowii WNV (Vieira et al., 2020) 

 U. sapphirina WNV  

 

(Shapiro, Becnel y White, 

2004) 

BSQV (Virus Bussuquara), CHIKV (Virus de chinkunkuya), DENV (Virus del Dengue) ,EEEV  (Virus de la 
Encefalitis Equina del Este), ILHV(Virus de Ilheus), JEV (Virus de la Encefalitis Japonesa), MAYV (Virus 
Mayaro),  MUCV(Virus Mucambo), OROV (Virus Oropouche), PIXV (Virus Pixuna), ROCV (Virus Rocio), SLEV 
(Virus de la Encefalitis de San Luis), TENV (Virus Tensaw ), VEEV  (Virus de la Encefalitis Equina Venezolana), 
WEEV (Virus de la Encefalitis Equina del Oeste), WNV (Virus del Oeste del Nilo) WYOV (Virus Wyeomyia), 
YFV(Virus de la fiebre amarilla), ZIKV (Virus del Zika) 
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Discusión  

Este estudio se enfocó en determinar los cambios en la diversidad entre los 

ensambles de mosquitos asociados a distintos tipos de vegetación. Para ello, se 

delimitaron cuatro sitios de estudio, cada uno con un tipo de vegetación 

característica. En general, el análisis de diversidad de especies demostró que los 

sitios con mayor diversidad también fueron los sitios con una mayor variedad de 

estratos vegetales. El sitio Acahual, fue el sitio con mayor riqueza, abundancia y, 

por ende, diversidad, este presenta distintos estratos vegetales (arbóreo, arbustivo 

y herbáceo). El reconocimiento de los distintos estratos vegetales es importante 

debido a que la presencia de vegetación influye directamente en el microclima y 

amortigua su variación, además genera zonas más confortables para los mosquitos 

a través del aumento de la humedad, disminución en la velocidad del viento y 

temperaturas templadas (Verdonschot y Besse-Lototskaya, 2014; Hendy et al., 

2020). Debido a esto es común encontrar a las hembras volando cerca del suelo o 

justo por encima de la parte superior de la vegetación (Becker et al., 2010; Sánchez 

González, 2018). A estas características se les puede atribuir que el Acahual haya 

sido el sitio con la mayor cantidad de especies exclusivas y la mayor cantidad de 

especies raras, como Trichoprosopon digitatum que tiene preferencia por el 

sotobosque (Chaverri, 2011) o Culex lactator que ha sido reportada en sitios con 

abundante vegetación emergente (A. I. Ortega-Morales et al., 2019). Marteis et al. 

(2017) reportaron haber capturado mosquitos tanto en estratos arbustivos, de 

menos de tres metros de altura, como en estratos arbóreos, de aproximadamente 5 

metros de altura. Y al igual que ellos, distintos autores reportan capturas de 

mosquitos en zonas con diferentes estratos vegetales. (Espinoza-Gómez et al., 

2013; Abella-Medrano et al., 2015; A. Ortega-Morales et al., 2019) La variación en 

la vegetación del sitio Acahual otorga diferentes zonas de ovoposición para los 

mosquitos como huecos de los árboles (Ellis, Lounibos y Holyoak, 2006) o la 

hojarasca (Vezzani et al., 2005). La mayor complejidad de la vegetación ofrece 

mucha mayor variedad en los sitios de descanso, anidamiento y protección. Por ello, 

favorece que una mayor diversidad de especies de mosquitos converja en un mismo 

punto. La diversidad en el tipo de vegetación no solo provee diferentes 
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oportunidades para los mosquitos, sitios más diversos en vegetación se asocian con 

mayor diversidad de hospederos vertebrados (Brown et al., 2020), permitiendo 

satisfacer tanto las preferencias de hábitat como de alimentación de los mosquitos. 

En este sitio se encontró la mayor cantidad de individuos del género Uranotaenia, 

un género ampliamente estudiado que se alimenta específicamente de anfibios y 

aves (Borkent y Belton, 2006). En este caso probablemente la vegetación jugó un 

papel fundamental para esta especie de mosquito a través de favorecer la presencia 

de sus hospederos vertebrados. Culex (Melanoconion) sp. fue la especie más 

abundante en el estudio y se distribuyó principalmente en los sitios de Acahual y 

Río. De acuerdo con la bionomía de las especies de Culex (Melanoconion) sp. 

registradas en Veracruz (Comisión Nacional para el Conocimiento y Uso de la 

Biodiversidad (Conabio), 2011; Systematic Catalog of Culicidae, 2015), este 

subgénero suele encontrarte en zonas conservadas y bosques secundarios, cerca 

de cuerpos de agua permanentes, pantanos y ríos, destacando que este subgénero 

requiere de sitios conservados para su distribución.  

El sitio Río fue el segundo sitio más diverso, con seis especies exclusivas. Al igual 

que el acahual, ofrece distintos estratos de vegetación que proveen diversas 

características las cuales favorecen la diversidad del ensamble de mosquitos. Los 

ríos, particularmente, los que presentar mayor vegetación suelen albergar mayor 

abundancia de mosquitos, en comparación con aquellos que no tienen vegetación 

(Ma et al., 2016; Zhao et al., 2020). Sin embargo, el sitio Río no fue el sitio con la 

mayor abundancia relativa. Esta diferencia pudo deberse a la influencia antrópica 

de la zona, pues es común el paso humano hacia el río. Se reconoce que la 

influencia antropogénica tiene efecto negativo en la abundancia de algunas 

especies, tanto de vertebrados como de invertebrados (McKinney, 2002; Abella-

Medrano et al., 2015). Sin embargo, esta misma perturbación, a pesar de generar 

una disminución en la diversidad, puede conducir al aumento en la abundancia de 

algunas especies particulares (Cardo et al., 2018). Esto puede ayudar a explicar 

porque fue el segundo sitio con la mayor cantidad de Aedes albopictus, una especie 

que ha demostrado tener preferencias antropofílicas y que por ello es relevante en 

la transmisión de ETV-m. 
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El sitio donde se capturó la mayor cantidad de individuos de esta especie, 

aproximadamente el 65%, fue el sitio denominado como Humano que, a pesar de 

presentar la diversidad más baja, presentó la mayor abundancia de individuos de 

dos de las tres especies dominantes. Dichas especies son Culex quinquefasciatus 

y Aedes albopictus. Ambas consideradas como especies prioritarias de IM y MV, 

con gran amplitud en preferencias de hospedero y alta capacidad de colonización 

(Raharimalala et al., 2012; Medeiros-Sousa et al., 2015; Cardo et al., 2018; 

Contreras-Perera et al., 2019; Parker, Ramirez y Connelly, 2019). Se reconoce que 

un alto nivel de antropización no implica una reducción de las poblaciones de 

mosquitos en el entorno urbano, sino más bien funge como un filtro de selección 

ecológica que solo es superado por unas pocas especies (Bernués-Bañares y 

Jiménez- Peydró, 2013). Por ello, aquellas especies con alta plasticidad y capacidad 

de colonización, como Cx quinquefasciatus y Ae. albopictus, fueron capaces de 

permanecer en dichos sitios. La fuerza de selección ecológica en función de la 

presión antropogénica en este sitio de estudio permitió la dominancia y colonización 

de dos especies, así como la permanencia de solo siete de un total de 30 especies 

capturadas en toda el área de estudio. Además, solo una especie fue exclusiva para 

este sitio, Uranotaenia pulcherrima, especie que pudo estar presente en esa zona 

debido a la cercanía con un estanque donde habitan ranas, estando, por lo tanto, 

mayormente influenciada por la presencia de su hospedero vertebrado. Este mismo 

principio puede aplicar para los individuos de la especie Culex conspirator, los 

cuales tienen preferencias antropofílicas y, existen reportes de su captura en sitios 

cercanos a fuentes de agua frecuentadas por ganado (Dyar y Knab, 1906). La 

presencia en mayor medida, de estas dos especies dominantes en el sitio humano 

indica que las preferencias por hospederos actúan como un determinante más 

fuerte para la distribución de especies, siempre y cuando sean capaces de soportar 

las condiciones ambientales. Cabe destacar que en el sitio Acahual no se 

capturaron Ae. albopictus y solo se capturó un individuo de la especie Cx. 

quinquefasciatus, indicando un mayor grado de conservación del sitio Acahual. Por 

último, un comportamiento interesante fue el de Aedes scapularis, el cual es 

considerado ecléctico y oportunista en sus comportamientos de alimentación y se 
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considera un indicador de ambientes antrópicos (Vieira et al., 2020). Sin embargo, 

para este estudio, esta especie se capturó en todos los sitios menos en el sitio 

Humano.  

El sitio Cratylia, tuvo una riqueza total de diez especies, de las cuales cinco se 

comparten con el sitio Acahual, esto se pudo deber a la capacidad de dispersión de 

las especies de mosquitos (Verdonschot y Besse-Lototskaya, 2014), ya que estos 

eran los sitios más cercanos entre sí, aun así las diferencias en el resto del 

ensamble de especies resaltan el papel de la vegetación como un determinante 

para su distribución. Por ejemplo, en el sitio Cratylia se capturó un individuo de la 

especie Cx. stenolepis, la cual es considerada como una de las especies más raras 

en México y la literatura reporta que las larvas se desarrollan en fitotelmatas de 

bromelias (Ortega-Morales et al., 2019), sin embargo, en un estudio en Ecuador se 

reportó haber encontrado a esta especie en un sitio con arbustos de hoja perenne 

y árboles pequeños, dosel abierto y vegetación sucesional húmeda (Navarro et al., 

2015), similar a la vegetación de este sitio. En el sitio Cratylia también se capturó  la 

especie Culex nigripalpus, las hembras de esta especie suelen ovopositar en zanjas 

recién inundadas y surcos agrícolas, y el apareamiento y búsqueda de hospederos 

ocurre alrededor de los sitios de ovoposición (Day, 2017), se reconoce que la 

disponibilidad de los cuerpos de agua en el suelo está determinada por el uso de la 

tierra (Cardo, 2012). Lo que hace idóneo a este sitio para la presencia de Cx. 

nigripalpus es la capacidad de llenado y vaciado, relativamente rápido, de los 

cuerpos de agua en el suelo en este sitio debido a su uso agrícola. Cx. nigripalpus 

se reconoce como una especie generalista en sus preferencias de alimentación, sin 

embargo, se ha visto que se alimenta principalmente de ganado, conejos y aves, 

aunque también se alimenta de humanos, en ello radica su importancia como vector 

puente de ETV-m (Forrester, Nayar y Foster, 1980; De Carvalho et al., 2017). En el 

presente estudio se determinaron diferentes variables de muestreo considerando la 

variedad en las preferencias de mosquitos. El cambio en la composición de los 

ensambles a través de las distintas variables de muestreo (Figuras 9, 10 y 11), 

confirma la complementariedad de las diferentes variables usadas, que se ve 

reflejada en cambios en la composición, riqueza y abundancia relativa para 
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básicamente todas las variables de muestro: horario, tipo de cebo, tipo de trampa y 

sitio de captura. El cambio más notorio fue bajo la variable tipo de trampa, donde 

para algunos sitios hubo una disimilitud total de las especies con las trampas tipo 

BGS, mientras que, con las CDC, los mismos sitios presentaban solo un 58% de 

disimilitud (Tabla 7, figura 11). La diversificación de los métodos de captura nos 

permitió, además, capturar individuos tanto machos como hembras, aunque la 

proporción de machos fue baja, apenas el ocho por ciento, su captura resultó 

especialmente importante para la identificación de algunas especies dado que 

algunos géneros como Culex, Anopheles y Aedes son difíciles de identificar a través 

de características morfológicas habituales, por lo que las características genitales 

del macho resultan las principales características para distinguir entre una especie 

y otra. (Blosser y Burkett-Cadena, 2017; Petersen, Virginio y Suesdek, 2017). 

Esta complementariedad también se refleja en el número de especies raras 

capturadas, en total 17 (Tabla 2). Algunas de ellas reportadas por la literatura como 

especies difíciles de capturar o de abundancia baja, por ejemplo, Psorophora ciliata, 

(Foss y Deyrup, 2007) y Culex stenolepis (Ortega-Morales et al., 2019). Las 

especies raras encontradas en este estudio se capturaron bajo diferentes 

combinaciones de las variables de muestreo, resaltando que la diversificación en 

los métodos de captura no duplica resultados, más bien genera una 

complementariedad entre ellos, facilitando así el correcto estudio de la diversidad 

presente al contar con un panorama más amplio de la diversidad real. Dada la 

complementariedad y representatividad de los métodos de captura del presente 

estudio, se obtuvo un muestreo homogéneo, bien balanceado y sensible a 

variaciones. Dicha homogeneidad permite distinguir los cambios en la composición 

de los ensambles a través de los diferentes sitios, destacando la influencia de la 

vegetación y variables asociadas a ella sobre la composición y distribución de las 

especies de mosquitos. 

En este estudio se evaluó la diversidad beta entre ensambles de mosquitos 

asociadas a los distintos tipos de vegetación presentes. Los análisis probaron una 

disimilitud en los ensambles de mosquitos del 73% entre sitios, la cual se explicó en 
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mayor medida por recambio (64%). Keil et al. (2012) propusieron que a mayor 

distancia entre los sitios de estudio mayor tiende a ser el valor de recambio, así 

mismo estos valores se ven influenciados por el área en el que se realiza una única 

observación. Con esto observaron que cuanto más pequeña es el área de 

observación y cuanto mayor es la distancia entre los sitios de estudio, existe una 

mayor probabilidad de detectar un recambio de las especies. Contrario a sus 

resultados, obtuvimos un valor alto de recambio (64%) entre sitios de estudio 

relativamente cercanos. Este valor probablemente responde al área de observación 

relativamente pequeña influenciada por la distancia entre trampas, es decir, cada 

trampa colocada estuvo lo suficientemente lejos de la siguiente como para no 

competir entre sí, pero lo suficientemente cerca para contar con una cuadrícula de 

observación fina, además de la especialización y sensibilidad propia de los 

mosquitos a la heterogeneidad ambiental. 

Dado que en este estudio la disimilitud responde mayormente a un patrón de 

recambio, los procesos asociados con este patrón resultan relevantes. Se considera 

que el recambio espacial responde a la diferenciación selectiva entre especies o al 

efecto de algún tipo de barrera o estructura en el paisaje que moldea la variación en 

la composición de especies entre los sitios como consecuencia de la clasificación 

ambiental o restricciones espaciales e históricas (Vellend, 2001; Baselga, 2010). De 

esta manera se establece que existe un efecto limitante dadas las condiciones 

ambientales, donde la presencia de una especie en un sitio determinado depende 

de los requisitos de su hábitat y del entorno del sitio. Por ello, los sitios con diferentes 

entornos albergan diferentes conjuntos de especies, y cuanto más diferente sea el 

entorno, mayor será la diversidad beta (Keil et al., 2012). Por el contrario, un patrón 

anidado sería atribuible a un proceso no aleatorio de pérdida de especies como 

consecuencia de cualquier factor que promueva la desagregación ordenada de las 

comunidades, por ejemplo la limitación de la dispersión (Baselga, 2010).  

Los supuestos que corresponden a un patrón de recambio como el observado en 

este estudio, permiten establecer a la vegetación como un elemento de la estructura 
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del paisaje que moldea la variación en la composición de especies entre sitios, 

jugando un papel clave en su distribución. 

Por su parte, el análisis de metacomunidades resultó complementario a los análisis 

de diversidad beta debido a que permitió describir los patrones espaciales del 

cambio en la distribución de las especies de mosquitos ligados a su dispersión. Una 

estructura cuasi Gleasoniana como la detectada, indica una distribución 

influenciada por el gradiente ambiental pero que afecta de manera independiente a 

las especies. Además, el recambio positivo no significativo indica que en nuestro 

sistema se distribuyen especies con una gran amplitud de nicho (Presley et al., 

2010). Este patrón es consistente con nuestros hallazgos, pues la composición del 

ensamble de especies de mosquitos cambió en distintos tipos de vegetación de 

manera idiosincrática, es decir, de acuerdo con las preferencias (hábitat, 

alimentación, hospedero) de cada especie. El cambio en la composición de 

especies a través de los sitios con diferentes tipos de vegetación es muestra de la 

especialización y sensibilidad a los lugares de apareamiento, ovoposición, 

alimentación y descanso de los mosquitos. Dicho cambio se demostró incluso a una 

escala relativamente pequeña como lo es el CEIEGT, un centro especializado en la 

producción en ganadería tropical y especies acuícolas, pero con remanentes de 

flora y fauna nativa. Recientemente, se ha reconocido que una misma 

metacomunidad puede exhibir diferentes estructuras a lo largo de diferentes 

gradientes espaciales (Presley, 2020). Para este estudio no se evaluaron diferentes 

escalas espaciales, pero sí diferentes métodos para evaluar la diversidad presente 

en nuestra área de estudio. Al analizar la estructura idealizada de la metacomunidad 

a través de diferentes variables de muestreo se develaron tres patrones distintos. 

Este hallazgo no representa la existencia de los tres patrones ocurriendo al mismo 

tiempo, más bien pone en evidencia que la realidad reportada de un área de estudio 

depende de la manera en cómo se evalúa. Por otro lado, la influencia de la 

vegetación y las variables asociadas con ella, como los tipos de hospederos y 

variables ambientales, tiene un gran peso en la distribución de especies, 

especialmente, aquellas de IM y MV. Se reconoce que aquellos sitios con fuerte 

influencia antrópica promueven la reducción de la diversidad al mismo tiempo que 
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favorecen la abundancia de especies especializadas en entornos urbanos 

(Medeiros-Sousa et al., 2015) o de especies generalistas capaces de adaptarse a 

dichas condiciones. Estas especies generalistas, además de ser reconocidas como 

reservorios competentes, suelen estar presentes en muchos de los ensambles 

locales de mosquitos que conforman la metacomunidad junto con otras especies 

más especializadas que se distribuyen en un menor número de sitios (Suzán et al., 

2015). Tal es el caso de Ae. Albopictus y Cx. quinquefasciatus, cuya adaptabilidad 

a sitios de descanso y ovoposición artificiales, les permite ser más tolerantes a sitios 

con influencia antrópica. Además de ser dos de las especies más abundantes, esto 

resulta de especial importancia ya que estas especies pueden ser las responsables 

de mantener los ciclos enzoóticos de transmisión de patógenos transmitidos por 

mosquitos.(Contreras-Perera et al., 2019) 

Actualmente, resulta de suma importancia conocer el papel de la dinámica espacial 

en la composición de mosquitos, pues estos forman parte fundamental de las 

dinámicas de transmisión de algunas de las enfermedades tropicales más 

importantes del mundo, como el dengue, malaria y filariasis, las cuales son 

causantes de cientos de miles de muertes al año en todo el mundo (Secretaría de 

Salud, 2017; OMS, 2020). En México, el 60% del territorio nacional tiene 

características ambientales que favorecen la transmisión de ETV-m (CENAPRECE, 

2017), sin embargo, otros factores, entre los que destacan los biológicos, sociales, 

económicos y políticos favorecen de igual forma la dispersión, persistencia y 

proliferación de los vectores (Secretaría de Salud, 2017). A pesar de los esfuerzos 

en conjunto de organizaciones internacionales como OMS y OPS (Organización 

Panamericana de la Salud), ETV-m como el dengue han mantenido una tendencia 

ascendente de casos durante los últimos años (Organización Panamericana de la 

Salud (OPS), 2020). Mientras que otras enfermedades consideradas emergentes 

como la enfermedad causada por el virus del Zika e infecciones por Virus del Oeste 

del Nilo representan un reto para los sistemas de vigilancia epidemiológica, pues la 

dinámica de transmisión es distinta en comparación con las ETV-m endémicas 

(Secretaría de Salud, 2017). Aunque la erradicación mundial de los mosquitos 

vectores no sea posible, el control sistemático y las operaciones de emergencia sí 
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pueden reducir de modo considerable las poblaciones de artrópodos vectores que 

participan en la transmisión de enfermedades. Para un control integrado se requiere 

evaluar específicamente las enfermedades y vectores particulares involucrados en 

las dinámicas de transmisión (Espinal et al., 2019). Por ello, entre otras medidas, 

uno de los objetivos de los programas de control de ETV-m es contar con mapas 

actualizados de distribución de vectores, información detallada relacionada con la 

riqueza y abundancia de ensambles regionales, así como información sobre su 

evolución temporal y espacial. (Organización Panamericana de la Salud (OPS), 

2020) que permitan generar escenarios más completos sobre la situación 

entomológica y con ello poder estimar riesgos, diseñar y ejecutar acciones 

específicas de control (Secretaría de Salud, 2017). 

Conclusiones 

El presente trabajo sugiere que las variaciones en el método de muestreo tienen 

una fuerte influencia sobre la variación en la composición de especies capturadas, 

lo cual puede ser un determinante importante en los sesgos de información en 

estudios de vigilancia entomológica, considerando que la gran mayoría de estos 

estudios basan sus conclusiones en una sola estrategia de captura. 

La composición de los ensambles de mosquitos parece responder a la variación en 

los tipos de vegetación y variables asociadas con ella, como temperatura y 

humedad. Se detectó mayor diversidad de especies de mosquitos en sitios con 

menor influencia humana, pero mayor abundancia de las principales especies de IM 

y MV en sitios con mayor influencia antrópica. El análisis del cambio en la 

composición de estos ensambles permite observar las diferencias entre la identidad 

de mosquitos presentes en cada sitio, cualidad determinante en la dinámica de 

transmisión de ETV-m. 

Los ensambles de mosquitos están determinados por un gradiente ambiental y 

respuestas idiosincráticas en función a las preferencias de cada especie. Estas 

preferencias pueden jugar un papel importante para determinar las especies que se 

ven favorecidas por entornos con influencia antrópica propiciando la ocurrencia de 



 

71 
 

especies de mosquitos vectores tanto primarios como secundarios en este tipo de 

entornos.  

La dinámica espacial de ocurrencia de mosquitos vectores se ve determinada por 

el tipo de vegetación, sin embargo, este no es el único determinante, hace falta 

complementar la información de manera paralela empleando un diseño de muestro 

amplio y que considere la evaluación conjunta de las preferencias de hábitat, 

ambientales, alimentación y horario de actividad de las especies de mosquitos. 
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