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El primer registro de Aedes albopictus en el Estado de Pará, en la
Amazonía brasileña, se realizó en 2003. Este estudio tuvo como
objetivo describir la fauna de culícidos y la abundancia de Ae. al-
bopictus en cuatro áreas con diferentes grados de antropización
en la ciudad de Belém-PA. Para ello, se colectaron larvas en cria-
deros naturales, comprobando que Ae. albopictus correspondió al
63,4% de los mosquitos colectados, siendo predominante en las
áreas más antropizadas. También conseguimos describir dos ha-
plotipos  derivados  de  secuencias  parciales  del  gen  COI de  16
mosquitos del área de mayor grado de antropización, los cuales se
agrupan con ejemplares de países tropicales y de clima templado,
respectivamente.  Nuestros  resultados  demuestran  la  adaptación
de Ae. albopictus a las áreas urbanas de la región amazónica.
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Abstract

Aedes albopictus Skuse, 1884 (Diptera: Culicidae) and associated
culicidae in anthropised areas of Belém-PA (Brazil), a municipality
in eastern Amazonia

The first record of  Aedes albopictus in the State of Pará,  in the
Brazilian  Amazon,  was  carried  out  in  2003.  The  present  study
aimed to describe the Culicidae fauna and the abundance of  Ae.
albopictus in four areas with different degrees of anthropization, in
the  city  of  Belém-PA.  For  this,  larvae  were  collected  in  natural
breeding sites, proving that Ae. albopictus corresponded to 63.4%
of  the  mosquitoes  collected,  being  the  predominant  species  in
areas with the highest degree of anthropization. We also identified
two haplotypes derived from partial sequences of the COI gene of
16 mosquitoes from the area with the greatest degree of anthropo-
logy, which are grouped with specimens from tropical and temper-
ate countries, respectively. Our results demonstrate the adaptation
of Ae. albopictus to urban areas of the Amazon region.

Key words: COI gen; Aedes albopictus; Amazonian Region.
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Introducción

La creciente incidencia mundial de enfermedades
emergentes y reemergentes transmitidas por vec-
tores se encuentra entre los principales problemas
de salud pública. En este sentido, la tríada epide-
miológica de las enfermedades, compuesta por el
hospedador, el patógeno y el ambiente, además de
diferentes  factores  abióticos  que  influyen  en  la
transmisión de agentes infecciosos, ha contribuido
al surgimiento y/o incremento de casos de estas
patologías  (Chala  & Hamde  2021).  Por  ello,  la
identificación  morfológica  y  molecular  de  los
mosquitos vectores cobra una importancia funda-
mental  para comprender la  transmisión y epide-
miología de estas afecciones.

Aedes (Stegomyia)  albopictus (Skuse,  1894)
(Diptera:  Culicidae),  conocido  como  “mosquito
tigre asiático”, es una especie de mosquito invasor
de hábitos antropofílicos. Originario de las selvas
tropicales del sudeste asiático, ha colonizado con
éxito regiones tropicales, subtropicales y de clima
templado de todo el mundo, mostrando una alta
competencia de vector para, al menos, 22 arbovi-
rus (Fikrig & Harrington 2021). Así, en asociación
con Aedes aegypti (Linnaeus, 1762), esta especie
es  capaz  de  transmitir  los  virus  del  dengue,
chikungunya, Zika y fiebre amarilla (Lwande  et
al. 2020). 

Actualmente,  Ae.  albopictus se  encuentra  en
todos los continentes excepto en la Antártida. Esta
amplia  distribución  es  resultado  del  comercio
intercontinental,  principalmente por el transporte
de neumáticos por rutas marítimas (Paupy  et al.
2009). En Brasil, el primer registro de esta especie
fue realizado en 1986, en el municipio de Itaguaí,
al sureste del Estado de Río de Janeiro (Forattini
1986),  extendiéndose por casi todos los Estados
de la Federación Brasileña en años posteriores. En
la  región  norte  de  Brasil,  correspondiente  a  los
Estados de la región Amazónica, el primer regis-
tro de esta especie de mosquito se realizó en el
año 2003, en el municipio de Medicilândia, en el
Estado de Pará (Segura et al. 2003).

La exitosa colonización de  Ae. albopictus en
diferentes  regiones  geográficas  se  ha  atribuido,
principalmente a su plasticidad ecológica, lo cual
permite que se adapte a diferentes ambientes, a su
aptitud competitiva en el estado larvario, su com-
portamiento alimentario y su capacidad de entrar
en diapausa para escapar de condiciones estacio-
nales  desfavorables,  además  de  la  ausencia  de

estrategias de control efectivas para este vector en
los  países  recientemente  colonizados  por  este
mosquito (Kamgang et al. 2018). En ese sentido, a
pesar de que los estudios entomológicos muestren
la rápida expansión de Ae. albopictus en Brasil y
otros  países  del  continente  americano (Carvalho
et al. 2014, Khan et al. 2020,  Garcia-Rejon et al.
2021), las medidas destinadas al control de la epi-
demia del virus Dengue (DENV) establecidas por
el Ministerio de Salud (MS) brasileño utilizan la
densidad  de  la  población  de  Ae.  aegypti como
parámetro para direccionar y evaluar tales medi-
das, sin considerar, aún, a Ae. albopictus como un
vector  de  importancia  epidemiológica  (Carvalho
et al. 2014). 

Conocida como una especie silvestre en Asia,
la adaptación de Ae. albopictus a criaderos natura-
les y artificiales en ambientes antropizados, prefe-
rentemente  en  espacios  urbanos  y  suburbanos
densamente poblados, asociado a la capacidad de
las hembras para alimentarse de una amplia varie-
dad de vertebrados homeotérmicos y heterotérmi-
cos, aumenta los riesgos de transmisión de pató-
genos  zoonóticos  entre  animales  y  la  población
humana (Kamgang et al. 2011).

Por otro lado, el estudio de la diversidad gené-
tica  en  poblaciones  naturales  de  mosquitos  del
género  Aedes Meigen, 1818, utilizando marcado-
res moleculares, como aloenzimas, microsatélites
y  genes  mitocondriales,  aportan  información  de
gran importancia sobre la dispersión y la dinámica
poblacional de estos vectores, contribuyendo para
el  monitoreo  entomológico  de  las  especies  y  la
implementación de estrategias de control de estos
vectores (Costa-Ribeiro  et al. 2006, Zhang  et al.
2022, Carrazco-Montalvo et al. 2022).

De esta forma, las características especiales de
los genes mitocondriales de la subunidad I y II de
la  citocromo c  oxidasa  (COI y  COII),  como su
elevada tasa evolutiva, herencia uniparental trans-
mitida  única  y  exclusivamente  por  el  linaje
materno y, en consecuencia, la ausencia de recom-
binación genética, permiten que estos marcadores
sean los más utilizados en investigaciones sobre la
evolución  molecular  y  genética  de  la  población
Ae.  albopictus (Lee  et  al. 2020;  Carrazco-Mon-
talvo  et  al. 2022).  Sin  embargo,  en  los  últimos
años fue demostrado que la infección por Wolba-
chia Hertig,  simbionte  intracelular  heredado por
vía materna, en Ae. albopictus y otros artrópodos,
puede provocar la disminución de la diversidad de
haplotipos  mitocondriales  en  las  poblaciones
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donde este simbionte circula (Zhang  et al. 2013,
Cariou et al. 2017, Bartoňová et al. 2021, Lucati
et al. 2022). De esta forma, el estudio de la diver-
sidad  genética  utilizando  genes  mitocondriales
puede demandar la complementación con análisis
nucleares (Wei et al. 2022).     

En este contexto, el presente estudio describió
la diversidad de la fauna de culícidos asociada a
Ae. albopictus encontrada en criaderos naturales
de cuatro grandes áreas públicas en el ambiente
urbano del municipio de Belém, capital do Estado
de Pará, la región amazónica brasileña, además de
la descripción de dos haplotipos del gen COI pre-
sentes en el área de mayor grado de antropización.

Material y métodos

Locales y colecta activa de larvas

Las larvas de mosquitos fueron colectadas a través
de búsqueda activa durante el período de enero a
mayo de 2020, correspondiente a la temporada de
lluvias en la región amazónica, en el municipio de
Belém (Estado de Pará), Amazonía oriental, en la
región  norte  de  Brasil  (-1,45464382;  -48,50206
98). La región tiene un clima ecuatorial, con tem-
peratura y precipitaciones medias anuales de alre-
dedor de 26 ºC y 1.138 mm, respectivamente.

Las colectas se realizaron en cuatro áreas con
diferentes  grados  de antropización:  área  A,  ubi-
cada  a  orillas  del  río  Guamá,  presenta  un  nivel

alto  de  antropización,  caracterizada  por  áreas
compuestas  por  charcos  temporales  de  agua  de
lluvia,  suelo  con  mucho  sustrato  orgánico,
rodeado de maleza y gran cantidad de árboles de
tamaño mediano, además de edificaciones y alta
circulación de personas (superficie total 3.328.655
m2; superficie construida 204.930 m2); áreas B y
C,  corresponden  a  Parques  Zoobotánicos  con
ambiente  semi preservado y libre circulación de
animales, tienen un nivel medio de antropización
y  visitación  abierta  seis  días  a  la  semana  (área
total B 52.000 m2; área total C 150.000 m2); y área
D, con un nivel bajo de antropización, correspon-
diente a una Unidad de Conservación Estatal,  la
cual es visitada por personas en horarios restringi-
dos (área total 13.800.000 m2) (Fig 1).

La inspección previa  de las  áreas de estudio
mostró que los criaderos naturales encontrados en
estas áreas  incluían bambusales, agujeros de tron-
cos de árboles y bromelias, los cuales fueron utili-
zados para la recolección de las formas inmaduras
de los insectos. Fueron llevadas a cabo colectas
mensuales, totalizando tres colectas en cada una
de las áreas incluidas en este estudio. Cada colecta
fue realizada por un periodo de una hora de  bús-
queda activa por el mismo número de operadores.
Los  criaderos  fueron  inspeccionados  y,  cuando
fueron positivos, todas las larvas y pupas recolec-
tadas utilizando un aspirador plástico. Los especí-
menes fueron transferidos a frascos con tapa her-
mética, etiquetados de acuerdo con la fecha y el

Figura 1. Áreas de colecta de larvas de mosquitos en el municipio de Belém, Estado de Pará, Brasil.

Figure 1. Collection areas of mosquito larvae in the municipality of Belém, State of Pará, Brazil.
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lugar de colecta, y transportados al Laboratorio de
Biología de Parásitos y Vectores de la Universidad
Federal de Pará. Cabe destacar que cada una de
las  colectas  fue  realizada  en  locales  diferentes
dentro de cada una de las áreas de estudio, con el
objetivo de cubrir el mayor número de criaderos
dentro  de cada  área.  Las  larvas  de mosquito  se
mantuvieron  en  un  insectario  en  condiciones
ambientales controladas (temperatura de 26 ºC-28
ºC,  humedad  entre  70-80%  y  periodos  de  luz/
oscuridad de 12 horas), hasta la formación de los
insectos adultos.

Posteriormente,  la  identificación  morfológica
de  los  mosquitos  adultos  se  basó  en  las  claves
taxonómicas  descritas  por  Consoli  & Lourenço-
de-Oliveira (1994) y Forattini (2002). La riqueza
correspondió al número de especies identificadas
en cada área al final de las tres colectas. El pre-
sente trabajo contó con la aprobación del Sistema
de Información y Autorización de Biodiversidad
(SISBio) con número de licencia 16062-1.

Extracción  de  ADN,  amplificación  y
secuenciación del gen COI

Se extrajo ADN total de 16 especímenes de mos-
quitos adultos derivados de larvas recolectadas en
el área de estudio A de acuerdo con el protocolo
estándar de Sambrook et al. (1989), utilizando fe-
nol-cloroformo-alcohol  isoamílico  (Invitrogen).
La amplificación de la subunidad I de la citocro-
mo c oxidasa mitocondrial (COI) se realizó utili-
zando los oligonucleótidos 1454F y 2160R, des-
critos por Zhong et al. (2013), que amplifican un
fragmento de 709 pb. Las amplificaciones se rea-
lizaron en un volumen final de 25 μl, que contenía
3 μl de ADN genómico, MgCl2 0,5 mM, dNTP
0,2 mM, 10 pmol de cada oligonucleótido y 0,5 U
de  ADN  Platinum  Taq polimerasa  (Invitrogen),
utilizando el termociclador 2720 (Applied Biosis-
tema). Los ciclos de PCR incluyeron un paso de
desnaturalización inicial a 94 ºC durante 5 min y
35 ciclos de 94 ºC durante 30 s, 55 ºC durante 30
s y 72 ºC durante 1 min. Se incluyó una extensión
adicional realizada a 72 ºC durante 10 min. Los
productos de PCR se visualizaron en geles de aga-
rosa al 1 %, los fragmentos se purificaron con el
sistema  de  purificación  de  ADN  Wizard®  PCR
Preps (Promega) y se secuenciaron directamente
con los oligonucleótidos 1454F y 2160R con el
kit  ABI  Big  Dye  Terminator  Cycle  Sequencing.
Los números de acceso (GenBank) de las secuen-
cias  descritas  en  este  trabajo  son  OQ983540  y

OQ983541.

Análisis de secuencia del gen COI

Las secuencias se editaron utilizando el software
ApE (Davis & Jorgensen 2022) completando 620
bp. Para comparar las secuencias obtenidas, estas
se  alinearon  y  analizaron  utilizando  el  software
ClustalX (Larkin et al. 2007) y GeneDoc (Nicho-
las & Nicholas 1997). Se utilizó, además, la  he-
rramienta básica de búsqueda de alineación loca
(BLAST–NCBI  https://www.ncbi.nlm.nih.gov)
para verificar la similitud con secuencias de refe-
rencia de diferentes partes del mundo, siendo res-
catadas 22 secuencias del GenBank. Los detalles
de las secuencias incluidas en los análisis se pue-
den ver en la tabla 1, utilizando una secuencia del
gen  COI de  Ae. aegypti (JQ926703) como grupo
externo. Las reconstrucciones filogenéticas se rea-
lizaron utilizando inferencia bayesiana, como im-
plementado en MrBayes v3.2.0 (Huelsenbeck &
Ronquist 2001). El modelo evolutivo GTR se uti-
lizó después de un análisis de selección de mode-
los realizado en MEGA v.11 (Tamura et al. 2021).
La inferencia bayesiana se ejecutó con dos bús-
quedas de Markov Chain Monte Carlo de 3 millo-
nes de generaciones, y cada una tomó muestras de
1 en 300 árboles. Después de eliminar un desgaste

País Continente Clima N° acceso
Brasil
(Rio de Janeiro)

América del 
Sur

Tropical AJ971003

Brasil
(Maranhão)

América del 
Sur

Tropical AJ971014

Brasil
América del 
Sur

Tropical MW279079

Camboya Asia Tropical AJ971006
India Asia Tropical KJ410335
Malasia Asia Tropical MF148287
Tailandia Asia Tropical AJ971015
Vietnam Asia Tropical AJ971004
Rep. Dem. Congo África Tropical MN299017
China Asia Sub-tropical KU738427
China Asia Sub-tropical KU738408
Japón Asia Temperado OK493371
Nepal Asia Temperado OL348167
Rusia Asia Temperado MZ501561
Rusia Asia Temperado MW776430
Alemania Europa Temperado JQ388786
Francia Europa Temperado AJ971008
Grecia Europa Temperado AY748238
Italia Europa Temperado KX383933

EEUU
América del 
Norte

Temperado AJ971005

Hawaii Oceanía Sub-tropical AJ971011
Madagascar África Sub-tropical AJ971007

Tabla 1. Secuencias del gen  COI de  Aedes albopictus utilizadas
para el análisis filogenético, mostrando país de origen, continente
y tipo de clima donde fueron descritas.

Table  1. Aedes  albopictus  COI gene  sequences  used  for
phylogenetic analysis,  showing country of origin, continent and
type of climate where they were described.
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del 25%, los árboles restantes se  utilizaron para
calcular el árbol de consenso de regla mayoritaria
del 50%. El árbol filogenético resultante se visua-
lizó utilizando FigTree v.1.4.0 (Rambaut 2010).

Resultados

Durante el período de este estudio, se recolectaron
1.819 larvas de mosquitos en los criaderos natura-
les de las cuatro áreas que presentan diferente gra-
do  de  antropización  en  el  municipio  de  Belém.
Después de identificar los insectos adultos, se ob-
servó que el 37,8% (687) de ellos eran machos y
el 62,2% (1.132) hembras. La identificación taxo-
nómica mostró que los culícidos colectados perte-
necían a 18 especies, distribuidas en 8 géneros. En
términos cuantitativos, la especie más abundante
fue  Ae.  albopictus,  que  represento  el  63,2%
(1.154) de los ejemplares colectados, seguido de
Culex quinquefasciatus Say, 1823 (12,6%); Lima-
tus durhamii Theobald, 1901 (10,9%);  Culex co-
ronator Dyar & Knab, 1906 (5,5%); Limatus fla-
visetosus Castro,  1935  (3,9%);  y  Ae.  aegypti,
(1,9%).  Las  demás  especies  presentaron  baja
abundancia (Tabla 2).

Al analizar  la  abundancia  de especies en las
cuatro áreas estudiadas, se observó que el número
de larvas colectadas fue similar en las áreas A, B y
D (A=360; B=361; D=371), mientras que el área
C presentó  una  abundancia  de  prácticamente  el
doble  (727  individuos).  Aedes  albopictus fue
encontrado  en  las  cuatro  áreas  muestreadas,

siendo  la  especie  predominante  en  las  áreas  de
alta y media antropización (áreas A, B y C), en
comparación con el  área de mayor preservación
ambiental (área D). Por otro lado, en el área de
mayor extensión de bosque preservado, que tiene
circulación limitada de personas y menor influen-
cia  en el  entorno  (área  D),  la  especie  predomi-
nante fue  Cx. quinquefasciatus. Cabe señalar que
el ambiente boscoso (área D) presentó la mayor
riqueza de especies (S=11), seguido del ambiente
semi conservado B (S=10), el ambiente antropi-
zado A (S=7) y, finalmente, el área semi conser-
vada C (S=4) (Fig. 2).

Por otro lado, el estudio de las secuencias par-
ciales del gen COI (620 bp) de 16 mosquitos del
área  de  mayor  grado  de  antropización  permitió
describir  dos haplotipos de  Ae. albopictus,  dife-
renciados por un SNP (single nucleotide polymor-
phism)  ubicado en la  posición 357 (C/T)  de las
secuencias obtenidas en este estudio. Estos haplo-
tipos  fueron  nombrados  BELEM-COI-C  y
BELEM-COI-T.  En  términos  cuantitativos,  el
haplotipo BELEM-COI-C fue  dominante (13 de
16 secuencias)  entre  las  muestras analizadas.  El
análisis bayesiano (desviación estándar promedio
de frecuencias divididas: 0,006033), basado en el
alineamiento de las secuencias obtenidas en este
estudio con haplotipos del gen COI  de  Ae. albo-
pictus obtenidos  de  la  base  de  datos  GenBank
(Tabla 1), dio como resultado un árbol que con-
tiene dos clados distintos con altas probabilidades
posteriores,  los  cuales  asociaron  el  haplotipo

Área A Área B Área C Área D
TOTAL

Especies ♂ ♀ Total ♂ ♀ Total ♂ ♀ Total ♂ ♀ Total
Aedes albopictus Skuse, 1884 137 208 345 73 86 159 304 342 646 1 3 4 1.154
Aedes aegypti Linnaeus, 1762 2 4 6 1 4 5 10 12 22 0 1 1 34
Aedes (Ochlerotatus) septemstriatus Dyar & Knab, 1907 - - - - - - - - - 2 2 4 4
Aedes (Ochlerotatus) argyrothorax Bonne-Wepster & Bonne, 
1920

- - - - - - - - - - 2 2 2

Culex (Culex) quinquefasciatus Dice, 1823 - - - - - - - - - 102 128 230 230
Culex (Culex) coronator Dyar & Knab, 1906 - - - - - - - - - 48 52 100 100
Culex (Melanoconion) pedroi Sirivanakarn & Belkin, 1980 - - - - - - - - - 1 - 1 1
Culex sp1 - - - 2 1 3 - - - - - - 3
Culex sp2 - - - - 1 1 - - - 1 - 1 2
Limatus durhami Theobald, 1901 - 3 3 - 117 117 - 53 53 - 26 26 199
Limatus flavisetosus Oliveira-Castro, 1935 - 1 1 - 65 65 1 5 6 - - - 72
Wyeomyia aporonoma Dyar & Knab, 1906 - 1 1 - 3 3 - - - - - - 4
Wyeomyia spp. - 2 2 - 6 6 - - - - - - 8
Deinocerites aporonoma Theobald, 1901 - - - - 1 1 - - - - - - 1
Deinocerites sp. - - - 1 - 1 - - - 1 - 1 2
Sabethes spp. - 2 2 - - - - - - - - - 2
Uranotaenia calosomata Dyar & Knab, 1907 - - - - - - - - - - 1 1 1
Total 139 221 360 77 284 361 315 412 727 156 215 371 1819
N° de géneros 4 5 2 6
N° de especies 7 10 4 11

Tabla 2. Diversidad de mosquitos en las diferentes áreas de estudio.

Table 2. Diversity of mosquitoes in the different study areas.
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BELEM-COI-C  con  mosquitos  de  regiones  de
clima tropical y al haplotipo BELEM-COI-T con
mosquitos de regiones de clima templado (Fig. 3).

Figura 2. Valores de abundancia y riqueza de especies de larvas
de  mosquitos  en  las  cuatro  zonas  de  estudio,  mostrando  los
valores de abundancia de los géneros más significativos.

Figure 2. Values of abundance and species richness of mosquito
larvae in the four study areas, showing the abundance values of
the most significant genera.

Figura 3. Filogenia bayesiana basada en las secuencias parciales
del gen COI de  Aedes albopictus (620 pb). Como grupo externo
se utilizó Aedes aegypti. Los valores de soporte en los nodos (en
porcentaje)  indican  probabilidades  posteriores.  Las  secuencias
obtenidas  en  este  estudio  se  indican  como  OQ983540  y
OQ983541.

Figure 3. Bayesian phylogeny based on the partial sequences of
the Aedes albopictus COI gene (620 bp). Aedes aegypti was used
as outgroup. Support values at the nodes (in percentage) indicate
posterior probabilities. The sequences obtained in this study are
indicated as OQ983540 and OQ983541.

Discusión

El proceso de urbanización lleva, inevitablemente,
a la fragmentación de los hábitats originales, te-
niendo un impacto negativo en la  diversidad de
mosquitos. Esta modificación permite la creación
de nuevos nichos ecológicos que pueden ser ocu-
pados por especies invasoras potencialmente dañi-
nas para los humanos (Montagner et al. 2018). En
este contexto, el estudio de la fauna de mosquitos
en determinadas comunidades contribuye al cono-
cimiento del avance de estas especies invasoras en
un ecosistema.

Por otro lado,  el  estudio de la  diversidad de
especies de anofelinos, sabetinos, aedinos e man-
sonias  puede  utilizarse  como  biomarcador  de
cambios ambientales en determinados ecosistemas
(Dorvillé 1996; Souto & Pimentel 2006). De esta
forma, la descripción de la fauna de mosquitos en
estos ambientes se considera fundamental, no solo
para estudios ecológicos, sino también en la crea-
ción de acciones preventivas en salud pública, ya
que algunas especies son vectores potenciales de
arbovirosis humanas.

Según  Harbach  (2023),  la  familia  Culicidae
comprende  un  total  de  3.618  especies  descritas
hasta  el  momento  y,  debido  al  comportamiento
antropofílico  de  algunas  de  ellas,  pueden  estar
involucradas  en  la  transmisión  de  patógenos  a
humanos cuando se adaptan a ambientes antropi-
zados. De las especies encontradas en este estu-
dio, además de  Ae. albopictus y  Ae. aegypti, seis
especies de mosquitos están asociadas a la trans-
misión de arbovirus o sirven como reservorios de
estos patógenos: Cx. quinquefasciatus (McGregor
et al. 2021),  Cx. coronator (Hammon & Reevers
1943),  Cx.  pedroi (Auguste  et  al. 2010),  Li.
durhamii (Segura & Castro 2007), Li. flavisetosus
(Lima  et al. 2016) y  Wy. aporonoma (Segura &
Castro 2007), destacando que  Ae. albopictus fue
la especie más abundante, caracterizándose por su
competencia vectorial para arbovirus pertenecien-
tes a las familias Flaviviridae, Togaviridae, Bun-
yaviridae, Reoviridae y Nodaviridae (Paupy et al.
2009). En Brasil, el primer registro de transmisión
vertical  del  DENV en  Ae. albopictus se  llevó a
cabo en la ciudad de Fortaleza, Estado de Ceará,
en la  región noreste  de Brasil,  donde las  larvas
colectadas en el área urbana se encontraron infec-
tadas  con  DENV-2  y  DENV-3  (Martins  et  al.
2012). Asimismo,  Ae. albopictus ha sido descrito
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en la literatura  como responsable  de la transmi-
sión de DENV y virus Zika en una zona rural del
Estado de Espirito Santo, en el sureste de Brasil
(Rezende et al. 2020).

Aunque  el  presente  estudio  no  fue  diseñado
con el objetivo de evaluar el impacto de Ae. albo-
pictus sobre la población de mosquitos en las cua-
tro áreas estudiadas, se pueden hacer algunas infe-
rencias  desde  el  punto  de  vista  entomológico.
Nuestros resultados muestran la plasticidad bioló-
gica de  Ae. albopictus en adaptarse a los lugares
antropizados, habiéndose observado mayor abun-
dancia de esta especie en zonas de alto y medio
impacto antrópico. Asimismo, el elevado número
de ejemplares de  Ae. albopictus en el área C, un
área  semi-preservada,  coincidió  con  la  disminu-
ción de la  riqueza de especies de mosquitos  en
esta área. En este sentido, un estudio realizado en
61 parques públicos del Estado de São Paulo, en
la región sudeste de Brasil, demostró que en los
parques donde  Ae. albopictus era encontrado,  el
65% de los mosquitos identificados correspondie-
ron a esta especie, siendo siete veces más abun-
dante que Ae. aegypti (Ceretti-Júnior et al. 2014).
Por otro lado, la baja frecuencia de Ae. albopictus
en el área de preservación (área D) puede indicar
una preferencia por el uso de criaderos naturales
en áreas urbanizadas. Este resultado puede com-
pararse con un estudio realizado en el Jardín Botá-
nico de la ciudad de Bauru, Estado de São Paulo,
donde larvas de Ae. albopictus y Ae. aegypti fue-
ron poco frecuentes en criaderos naturales (bro-
melias), destacando que, así como los resultados
obtenidos  en  el  presente  estudio,  las  larvas  de
mosquitos del género  Culex Linnaeus, 1758 fue-
ron las más abundantes (Oliveira & Almeida-Neto
2017).

Los criaderos naturales donde las larvas de Ae.
albopictus fueron colectadas incluyeron entrenu-
dos de bambusales, bromelias y tronco de árboles.
En este contexto, el bambú, planta de la familia de
las gramíneas, posee cañas que favorecen la acu-
mulación  de  agua,  convirtiéndose,  así,  en  un
microambiente ideal para el desarrollo de formas
inmaduras de culícidos. En ese sentido, varios tra-
bajos realizados en territorio brasileño muestran la
preferencia de  Ae. albopictus en el uso de estos
criaderos  naturales  (Silva  et  al. 2004;  Ceretti-
Junior et al. 2015; Medeiros-Sousa et al. 2015) y
menos frecuentemente el uso de criaderos artifi-
ciales, relacionado con la infestación de edificios
en áreas urbanas (Passos et al. 2003; Sousa et al.

2021).

Por  otro  lado,  los  genes  mitocondriales  han
sido  ampliamente  utilizados  como  marcadores
moleculares para delinear la historia evolutiva de
una  amplia  variedad  de  seres  vivos,  incluidos
mamíferos, peces e insectos, así como para carac-
terizar  la  diversidad genética de las  poblaciones
(Ermakov et al. 2015; Fang et al. 2018; Zou et al.
2020). En este sentido, los genes mitocondriales
COI,  NADH deshidrogenasa  subunidad  4  y  5
(ND4 y ND5) son los más utilizados para estudiar
la diversidad genética de  Ae. albopictus (Duong
et al. 2021; Shin et al. 2023).

En el presente estudio conseguimos describir
dos haplotipos utilizando la secuencia parcial del
gen COI (620 bp) de Ae. albopictus en 16 mosqui-
tos del área de mayor grado de antropización (área
A). Nuestros resultados indican que estos haploti-
pos pueden ser diferenciados en función de la pre-
sencia  de  un  SNP en  las  secuencias  analizadas
(BELEM-COI-C y BELEM-COI-T). En este sen-
tido, Shin & Jung (2021), utilizando dos marcado-
res mitocondriales (COI y  ND5), observaron que
la población de Ae. albopictus en la península de
Corea tuvo un número bajo de haplotipos en com-
paración con el número total de especímenes ana-
lizados. Del mismo modo, Kagang  et al. (2018),
utilizando la secuencia del gen COI, y Abuseir et
al. (2020), utilizando los marcadores COI y ND5,
demostraron,  de  forma  independiente,  un  nivel
bajo  de  polimorfismo  en  los  mosquitos  de  la
República  del  Congo  y  Palestina,  respectiva-
mente.

A pesar de la amplia utilización de genes mito-
condriales  en  la  caracterización  genética  de  Ae.
albopictus (Lee  et  al. 2020, Duong  et  al. 2021,
Carrasco-Montalvo  et  al. 2022),  estos  genes
muestran una limitación debido al bajo nivel de
polimorfismos  encontrado  en  la  población  de
mosquitos  (Ibáñez-Justicia  et  al. 2022).  Esta
característica puede ser asociada a la transmisión
de  Wolbachia entre  los  insectos  de  una  región
determinada,  provocando una disminución de la
diversidad  en  la  estructura  mitocondrial,  fenó-
meno descrito en una amplia variedad de artrópo-
dos (Zhang et al. 2013, Ali et al. 2018, Bartoňová
et al. 2021).

Varios estudios ya han descrito la presencia de
Wolbachia en Ae. albopictus en diversas regiones
del  mundo  (Armbruster  et  al. 2003,  Puerta-
Guardo et al. 2020, Hu et al. 2020). En este sen-
tido, un estudio realizado sobre Ae. albopictus en
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la Península Ibérica demostró que los genes mito-
condriales  tenían  una  baja  diversidad  genética,
cuando  comparada  a  la  diversidad  de  genes
nucleares,  lo que se  explica por la  presencia  de
Wolbachia en la población de mosquitos estudiada
(Lucati et al. 2022).

A pesar del bajo número de muestras estudia-
das, el análisis filogenético de las secuencias del
gen  COI obtenidas  en  este  estudio,  junto  con
muestras de Ae. albopictus de Brasil y otras regio-
nes del mundo, pudimos observar que el haplotipo
BELEM-COI-C,  más frecuente  entre  los especí-
menes  analizados,  se  encuentra  comúnmente  en
mosquitos de países con clima tropical, mientras
que el haplotipo BELEM-COI-T corresponde a la
de los insectos que se encuentran en países subtro-
picales y de clima templado. Esta misma distribu-
ción se pudo observar en la secuencia de mosqui-
tos provenientes de China, un país de dimensiones
continentales con diferentes tipos de clima (Fig.
3). Resultados similares fueron descritos por Kan-
gang  et al. (2011),  quienes demostraron que las
poblaciones  de  Ae.  albopictus encontrado  en
Camerún podría estar asociado con mosquitos de
clima tropical,  al  analizar  los  haplotipos  locales
del gen COI. De esta forma, la descripción de dos
haplotipos del gen  COI realizada en este estudio
puede servir como un indicador inicial en la tarea
de caracterizar genéticamente la población de Ae.
albopictus en la región Amazónica brasileña.

El carácter invasivo de Ae. albopictus, permi-
tió que esta especie se convirtiera rápidamente en
un problema de salud pública en varias regiones
del  mundo,  debido  a  su  plasticidad  biológica  y
capacidad de transmisión de varios arbovirus. En
ese sentido, la región amazónica brasileña demos-
tró ser  un lugar propicio para su rápida adapta-
ción, siendo encontrado, principalmente, en áreas
semi preservadas y con alto grado de antropiza-
ción  en  Belém,  capital  del  Estado  de  Pará,  el
segundo  Estado  con  mayor  extensión  territorial
del Federación Brasileña. Deben realizarse nuevos
estudios para demostrar el papel de Ae. albopictus
en la transmisión de arbovirus en la región amazó-
nica.
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