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RESUMEN

INTRODUCCION: la enfermedad de Chagas es una enfermedad transmitida por triatomineos. Triatoma flavida es una especie selvatica
autéctona de Cuba, que presumiblemente es atraida a las casas por la luz, de las especies encontradas en Cuba es la mas abundante.
OsseTIvo: se investigd la variabilidad genética intrapoblacional e interpoblacional de ejemplares de T. flavida colectados en la
region occidental de Cuba, utilizando la técnica del ADN polimdrfico amplificado al azar, con la determinacién ademas de
posibles relaciones genéticas entre las poblaciones. Métopos: un total de 10 cebadores al azar (OPA-1 al 10) fueron usados para
evaluar la variabilidad genética dentro de una poblacién y entre 9 poblaciones diferentes de T. flavida, mediante la técnica de ADN
polimérfico amplificado al azar. Ademas, se evalué la diversidad genética entre individuos salvajes y de la primera generacion
(F1) obtenidos en el laboratorio, asi como entre los diferentes estadios de esta especie. ResuLTADOS: no se detectaron diferencias
en los patrones de amplificacion del ADN entre los individuos silvestres y de la F1; al igual que entre los diferentes estadios de esta
especie. Se encontr6 homogeneidad genética dentro de la poblacion estudiada y una variabilidad genética baja entre las diferentes
poblaciones de T. flavida. Se obtuvieron 2 grupos bien definidos segln el analisis del ADN polimoérfico amplificado al azar,
mostrando concordancia con el origen geografico, en las poblaciones capturadas en areas del occidente y el oriente de
Guanahacabibes, Pinar del Rio. Entre estas poblaciones se encontr6 una pequefia diferenciacion genética (Fst 0,030) y tasas de
migracion (N> 1) que revelan flujo genético y homogeneidad genética Concrusiones: los resultados presentados en este estudio
establecen una aproximacion a la estructura genética de T. flavida. La homogeneidad genética encontrada entre los individuos
silvestres de T. flavida constituye un aspecto importante para la implementacion de las politicas de control de este vector.
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INTRODUCCION

Los triatomineos (Hemiptera, Reduviidae) des-
empefian un papel importante en la transmision de
la Enfermedad de Chagas, porgue al picar a sus
hospederos para alimentarse defecan y depositan
en su deyeccién Trypanosoma cruzi, causante de
esta enfermedad. Los célculos de la Organizacion
Mundial de la Salud indican la existencia de 16 a

18 millones de personas infectadas por T. cruzi,
alrededor de 100 millones en riesgo de ser infecta-
das y 50 000 muertes anuales, por lo cual la enfer-
medad de Chagas se considera, por amplio margen,
la enfermedad parasitaria mas grave de las Amé-
ricas.! La transmisién por transfusién de sangre
parece ir en aumento en muchas ciudades latinoa-
mericanas, pero en general la mayor transmisién
todavia se debe a las poblaciones domésticas de
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insectos vectores, de ahi que eliminar estas pobla-
ciones con insecticidas constituye hoy dia la Unica
medida de control efectiva. Estos insectos estan
agrupados en 6 tribus, 19 géneros y 137 especies;
el género Triatoma es el mas numeroso, con cerca
de 82 especies.?

En Cuba existe el riesgo de la transmision
vectorial al encontrarse en la isla 4 especies de
triatomineos: Triatoma flavida (Neiva, 1911),
Triatoma bruneri (Usinger, 1944), Bolbodera
scabrosa (Valdés, 1990) y Triatoma rubrofasciata
(De Geer, 1973). La ultima especie es un recono-
cido vector cosmopolita y junto con T. flavida,
probados transmisores de T. cruzi, capaces de
infectar seres humanos.®

La especie Triatoma flavida es la méas abun-
dante de las especies encontradas en Cuba. Fue
hallada e identificada por Valdés en 1910 y descrita
por Neiva en 1911, es considerada una especie
selvéatica que presumiblemente es atraida a las
casas por la luz.#

La tendencia actual en América es el estudio
de las especies peridomésticas, porque se ha visto
que desempefian un papel determinante en la trans-
mision de la enfermedad de Chagas, por no recibir
directamente las aplicaciones intradomiciliarias de
pesticidas que se dirigen al control de las especies
domesticas.

En el caso de Cuba, la especie con una mayor
presencia, T. flavida, es una especie silvestre con
un aparente proceso de acercamiento a las vivien-
das, lo que aumentaria el contacto hombre-vector,
aun cuando no se han encontrado evidencias del
establecimiento de colonias en las casas.®*

El anélisis de la genética poblacional de
triatomineos constituye un elemento esencial en el
conocimiento de las especies de triatomas. Con
esto se pueden disefiar de manera eficiente las
politicas de control de estos vectores. Este analisis
permite distinguir entre individuos supervivientes e
inmigrantes, elemento importante para conocer los
motivos de las reinfecciones posteriores al control
y permite ademas identificar poblaciones de insectos
con riesgo futuro de ser domiciliarios, asi como el
potencial de dispersion y flujo genético.®

En el estudio de la estructura genética de va-
rias especies de triatomineos se han utilizado am-
pliamente diversas técnicas moleculares, como la
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técnica del ADN polimdrfico amplificado al azar
(RAPD, por sus siglas en inglés), la secuenciacion
de genes mitocondriales, microsatélites, y el ana-
lisis de genes y espaciadores ribosomales.®1°

La técnica del RAPD provee un método sen-
sible y muy eficaz para obtener marcadores
genéticos, aplicables a organismos muy diferentes
y capaces de detectar diferencias entre individuos
que muestran una relacion genética estrecha. El
analisis del RAPD no requiere conocimiento pre-
vio sobre la secuencia del ADN de las muestras a
analizar. Ademas, se ha demostrado que la infor-
macién provista por los polimorfos del RAPD es
consistente con aquella obtenida por medio de otros
ensayos moleculares.* Todas estas propiedades
hacen del RAPD una herramienta muy atractiva
para estudios de variabilidad genética en pobla-
ciones.

Esta técnica se ha utilizado para el analisis
de la estructura poblacional de varias especies
de triatomineos como T. infestans, T. dimidiata,
T. brasiliensis, T. venosa, Rhodnius prolixus,
R. colombiensis, R. robustus; permite discriminar
especies, conocer las variaciones genéticas y esti-
mar el flujo genético entre poblaciones silvestres,
peridomiciliarias y domiciliarias, de estos vectores.5*3

En este trabajo se presenta el estudio del
polimorfismo genético intrapoblacional e
interpoblacional de Triatoma flavida colecta-
dos en la Peninsula de Guanahacabibes, Pinar
del Rio, usando la técnica de RAPD, se deter-
mino6 ademas posibles relaciones genéticas en-
tre las poblaciones.

METODOS
Triatomineos

Los triatomineos fueron capturados en cuevas
de la Peninsula de Guanahacabibes, provincia
Pinar del Rio, Cuba (fig. 1). Los insectos se man-
tuvieron en condiciones de laboratorioa 26 +2 °C
y 76 = 2 % de humedad relativa. Todos los vectores
fueron clasificados como T. flavida siguiendo las
claves de Usinger (1944).1* De las poblaciones
colectadas en condiciones de laboratorio se obtu-
vieron individuos de la primera generacion (F1).
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Peninsula de Guanahacabibes

Pinar del Rio
CUBA

100 km

™Y 1- La Barca
‘ 2- Franceés
3- Helicoptero
4-La Sorda
5- lguana
6- Caimanera
7- Casito
8- Suerte Amparo
9- Motor del Veral

Fig. 1. Ubicacién geografica de los sitios
de captura de las poblaciones estudiadas de
T. flavida. Peninsula de Guanahacabibes,
Pinar del Rio, Cuba.

TABLA 1. Datos de los individuos de las poblaciones estudiadas de T. flavida

Codigo  Sexo Cueva Provincia
45 H La Barca S Pinar del Rio Occidental
46 M La Barca S Pinar del Rio Occidental
106 H Francés S Pinar del Rio Occidental
114 M Francés S Pinar del Rio Occidental
112 H La Sorda S Pinar del Rio Occidental
107 H Helicoptero S Pinar del Rio Occidental
115 M Helicoptero S Pinar del Rio Occidental
33 H Iguana S Pinar del Rio Occidental
116 M Iguana S Pinar del Rio Occidental
34 M Caimanera S Pinar del Rio Oriental
C H Caimanera S Pinar del Rio Oriental
108 H Casito S Pinar del Rio Oriental
109 M Casito S Pinar del Rio Oriental
110 H Suerte Amparo S Pinar del Rio Oriental
48 M Suerte Amparo S Pinar del Rio Oriental
50 H Motor del Veral S Pinar del Rio Oriental
39 M Caimanera S Pinar del Rio Oriental
53 M Caimanera F1 Pinar del Rio Oriental
54 H Caimanera F1 Pinar del Rio Oriental
55 H Caimanera F1 Pinar del Rio Oriental
56 M Caimanera F1 Pinar del Rio Oriental
57 M Caimanera F1 Pinar del Rio Oriental
58 H Caimanera F1 Pinar del Rio Oriental
59 M Caimanera F1 Pinar del Rio Oriental
60 H Caimanera F1 Pinar del Rio Oriental

S: silvestre, M: macho, H: hembra, F1: primera generacion.

Un total de 25 individuos fueron estudiados: 9
hembras y 7 machos silvestres, y 8 individuos ob-
tenidos de la generacién F1 en condiciones de la-
boratorio provenientes de la poblacién de Caimarera
(4 hembras y 4 machos) (tabla 1). Ademas, se es-
tudiaron los diferentes estadios de laembriogénesis

de T. flavida (huevo y ninfas del 1ro. al 5to. esta-
dio), tomados de la poblacion de laboratorio prove-
niente de Caimanera.

Se utiliz6 ademés en el estudio un individuo de
Triatoma rubrofasciata, procedente de la colec-
cion del Departamento de Control de Vectores del



Instituto de Medicina Tropical “Pedro Kouri”” como
especie fuera de grupo.

Extraccién de ADN

A los triatomas colectados se le aislo el ADN
gendmico a partir de una pata utilizando el método
de acetato de potasio modificado.'® La concentra-
cién de ADN se estimd con un espectrofotometro
mediante su absorbancia a 260 nm. La pureza de
la muestra se examind por electroforesis en un gel
de agarosa [0,8 % en tampdn TBE (tris-borato
0,045 M; EDTA 0,001 M) que contenia bromuro
de etidio (0,5 mg/mL)] y se utiliz6 un trans-
iluminador UV (Macrovue 2011, LKB, Suecia) para
su visualizacion.

Técnica del ADN polimorfico amplificado
al azar (RAPD)

Se usaron 10 cebadores (OPA-1-OPA-10,
Kit A, Operon Technologies Inc, California)
(EUA) en la amplificacion de marcadores al azar
de RAPD, para determinar el polimorfismo
genético entre individuos de T. flavida. Los
reactivos y las concentraciones utilizadas en la téc-
nica de RAPD fueron optimizadas previamente.
La amplificacion del ADN se realiz6 en un volu-
men final de 25 mL que contenia 2,5 mL de tampdn
de amplificacion 10 x (Promega, EUA), 200 mM
de cada dNTP (Promega, EUA), 5 pmol de
cebador, 2,5 mM de MgCl,; 2,0 U Tag ADN
polimerasa (Promega, EUA) y 25 ng de ADN
molde a amplificar. Se incluyd un control negativo
en cada ensayo, donde la mezcla de reaccion con-
tenia agua destilada estéril en lugar de ADN, con
el objetivo de descartar cualquier contaminacion.
Posteriormente, se procedié a efectuar la reac-
cion, en un termociclador (Perkin Elmer, EUA) con
el siguiente perfil de amplificacion: desnatu-
ralizacion inicial a 94 °C por 5 min, seguido de
45 ciclos de desnaturalizacion a 94 °C por 1 min,
hibridacion (annealing) a 36 °C por 1 min y ex-
tension a 72 °C por 2 min, con una extension final
después del tltimo ciclo a 72 °C por 15 min. Para
la deteccion del producto se analizaron 20 mL de
cada mezcla resultante, en electroforesis en gel de
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agarosa 1,2 %, preparado en tampén TBE 0,5x
con bromuro de etidio (0,5 mg/mL). La visualiza-
cién de los productos de amplificacion se hizo me-
diante luz ultravioleta utilizando un transiluminador
UV (Macrovue 2011, LKB, Suecia).

Andlisis del polimorfismo genético

El andlisis se realiz6 bajo 3 supuestos: 1. las
poblaciones estan en equilibrio de Hardy-Weinberg,
0 sea, que se asume que no hay presiones de se-
leccion que favorezcan alguna poblacion; 2. los
marcadores RAPD segregan en forma mendeliana
con tasas constantes de evolucion y sustitucion; y
3. los alelos recesivos son idénticos entre los indi-
viduos.

Las bandas individuales de RAPD se apunta-
ron como presentes o ausentes (1 o 0) para cada
individuo, a partir de lo cual se construyé una ma-
triz binariay el inverso del coeficiente de similitud
de Jaccard (Sneath 1957)* fue calculado para
cada par de individuos analizados, que result6 una
matriz de distancia.

Teniendo en cuenta que en los marcadores
RAPD el fenotipo dominante de un locus se consi-
dera como la presencia de una banda, y el fenotipo
recesivo es la ausencia de esa banda, los indivi-
duos se compararon fenotipicamente en cada
locus.

Larelacion filogenética se determind median-
te la estrategia de agrupamiento mediante el mé-
todo de andlisis no pareado de media aritmética
(UPGMA, del ingles, Unweighted Pair Group
Method with Arihtmetical Averages), utilizando
el paquete de Programas FreeTree, version
0.9.1.59.%%22 E| dendograma se construyo basado
en los resultados obtenidos con los 10 cebadores
y el andlisis de bootstrap se realiz6 con 1 000
réplicas.

El estadistico F (Fst) y la tasa efectiva de
migracion (Nm) entre poblaciones se estimaron
utilizando el programa RAPDFST mediante 3
metodologias: Wright,*®* Weir y Cockerham? asi
como Lynch y Milligan.* El Fst es la razon de la
varianza observada en la frecuencia de un alelo en
un locus RAPD entre subpoblaciones y su maxi-
ma varianza en su poblacion total; el programa
computa los valores Fst para cada locus RAPD
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asumiendo que las poblaciones estan en equilibrio
de Hardy-Weinberg y la dominancia de cada loci.
Los valores de Fsty Nm son estimaciones indirec-
tas del flujo genético y la migracion entre pobla-
ciones, en las cuales se asume que no hay seleccion
ni mutacion.

RESULTADOS

Al analizar el polimorfismo genético entre 9
poblaciones de T. flavida colectados en la provin-
ciade Pinar del Rio, Cuba, distribuidos en diferen-
tes zonas geogréaficas dentro de la Peninsula de
Guanahacabibes (fig. 1), los 10 cebadores analiza-
dos generaron 90 bandas de amplificacién de RAPD
reproducibles, dentro de las cuales 29 mostraron
polimorfismo entre las poblaciones analizadas y 61
marcadores estan presentes en todos los indivi-
duos analizados.

Para estudiar la variabilidad genética intra-
poblacional se analizaron 8 individuos de T. flavida
procedentes de la cueva de Caimanera, primera
generacion (F1) (4 hembras y 4 machos), utilizan-
do los cebadores OPA-1 al OPA-5. Se analizaron
34 bandas de amplificacion entre los individuos

estudiados y no se encontraron marcadores
polimérficos, de igual forma no se encontro
polimorfismo de ellos con los individuos salvajes
de esta poblacion (datos no mostrados). Lo mismo
sucede entre los diferentes estadios de la embrio-
génesis de T. flavida (huevo, ninfas del 1ro. al
5to. estadio y adulto), donde no se encontraron
diferencias en el patrén de RAPD entre los dife-
rentes estadios ni entre ellos con el adulto, al ana-
lizar los 5 cebadores (datos no mostrados).

El dendograma de la figura 2 obtenido a partir
del patrén de bandas generados al analizar los 10
cebadores, muestra que de acuerdo con la distancia
genética entre los individuos se formaron 2 gru-
pos, que coinciden con los individuos colectados
en las cuevas de la region occidental y oriental de
Guanahacabibes. Las poblaciones del occidente se
agruparon en un conglomerado con una distancia
genética de 0,074 (coeficiente de similitud 92,6 %),
mientras que las del oriente se agruparon en un
conglomerado con una mayor distancia genética
de 0,104 (coeficiente de similitud 89,6 %). El indi-
viduo analizado procedente de la cueva Motor del
Veral, presentd la mayor variabilidad genética de
los individuos agrupados correspondiente a la re-
gion oriental.
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Fig. 2. Dendograma obtenido por el analisis de UPGMA segn el coeficiente de similitud de Jaccard’s a partir de los datos del RAPD con los
10 cebadores, de individuos de T. flavida procedentes de diferentes poblaciones. T. rubrofasciata: fuera de grupo.



Con los cebadores OPA-3, 5, 6, 8,9y 10 no se
encontrd variabilidad genética entre las poblacio-
nes de T. flavida analizadas. Sin embargo, los
cebadores OPA-1, 2, 4y 7 mostraron polimorfismo
en los individuos estudiados (fig. 3). La homoge-
neidad en el patron de bandas obtenido por RAPD
entre las poblaciones del oriente y el occidente,
sugiere una distancia genética pequefia entre los
individuos silvestres de T. flavida. Las poblacio-
nes se encuentran separadas con una distancia
genética de 0,107 (coeficiente de similitud 89,3 %).
Se estimo el indice de fijacion o estadistico F (Fst)
gue mide el grado de diferenciacion genética entre
las poblaciones del oriente y el occidente, y la tasa
de migracion (Nm). Los valores de Fst obtenidos
por las 3 metodologias indican una diferenciacion
genética pequefia (Fst< 0,05) y una tasa de migra-
cion (Nm> 1) suficiente para mantener homoge-
neidad genética entre los individuos (tabla 2).

Con el cebador OPA-1 y OPA-4 se encontra-
ron marcadores genéticos capaces de diferenciar
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las poblaciones del oriente a las del occidente de la
peninsula de Guanahacabibes. En la figura 3 A se
observa el patron de bandas de RAPD obtenido al
utilizar el cebador OPA-1, donde aparece un mar-
cador de 737,5 pb en los individuos procedentes de
poblaciones de la region oriental que no esta pre-
sente en los de la zona occidental; igualmente, con
el cebador OPA-4 aparece un marcador genético
de 750 pb que se encuentra presente en los indivi-
duos de la zona oriental y no se encuentra en los
de la zona occidental (fig. 3 C).

TABLA 2. Valores de Fst y Nm entre las poblaciones de T. flavida

Metodologia Occidente/Oriente
Wright Fst 0,030
Nm 8,1
Weir y Cockerham Fst 0,028
Nm 8,4
Lynch y Milligan Fst 0,028
Nm 8,4

Fst: indice de fijacion, Nm: tasa efectiva de migracion.
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Fig. 3. Patrones de bandas de ADN polimérfico ampli-ficado al azar generados por los cebadores OPA-1 (A), OPA-2 (B) y OPA-4 (C). Carril
MM: Marcador mo-lecular. Carril Tr: Triatoma rubrofasciata. Carril CN: Control negativo.
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DISCUSION

Los triatomineos parecen representar un
grupo genéticamente heterogéneo, con especies
generales que registran mayor variacion del
genotipo, y especies especializadas con una varia-
bilidad poblacional algo reducida, quizas asociada
a una serie de “cuellos de botella” genéticos, se-
guida de una moderada seleccién.? La estructura
poblacional y el potencial de dispersién de las es-
pecies de triatomas son esenciales para estable-
cer el riesgo que representan y asi poder realizar
una adecuada vigilancia epidemioldgica y esta-
blecer un éptimo control del vector.

La informacidn sobre la biologia, dispersiony
estructura poblacional de T. flavida es muy limita-
da. Se conoce que esta especie se ha encontrado
fundamentalmente en habitat silvestre, en cuevas
y en zonas de abundante vegetacion en la zona
occidental del pais; sin embargo, se ha reportado
gue durante la noche son atraidas a las casas por
la luz, aungue no se han encontrado evidencias del
establecimiento de colonias en las viviendas.®*

Los triatomineos fueron en su origen silves-
tres, en los dltimos afios se han incrementado los
reportes de especies conocidas de triatomineos que
han establecido colonias domésticas, después de
ser consideradas casi exclusivamente con habitat
silvestre,?y se ha demostrado que estas poblacio-
nes silvestres resultan un riesgo inminente para la
transmision de la enfermedad.*®

La distribucion silvestre de T. flavida, junto a
su potencial transmisor de T. cruzi y otras carac-
teristicas particulares que aumentan su peligrosi-
dad como vector, entre ellas: eclosién durante todo
el afio, tiempo de deyeccion corto y hébitos
alimentarios que favorecen una rapida dispersion
de la enfermedad, asi como una rapida dispersion
de insectos infectados,* hacen que sea importante
estudiar la estructura genética de las poblaciones
de este triatomineo.

La técnica del RAPD constituye una herra-
mienta que permite evaluar las relaciones genéticas
entre los triatomineos.® En diferentes especies se
ha utilizado para determinar la estructura genética
de poblaciones, de ahi que se haya utilizado para
evaluar la variabilidad genética intrapoblacional e
interpoblacional de T. flavida.

Se han descrito cambios genéticos y mor-
foldgicos asociados a la adaptacion de poblacio-
nes silvestres a domésticas o de laboratorio. Al
analizar el polimorfismo genético mediante la
técnica de RAPD entre los individuos silvestres y
la primera generacién obtenida en el laboratorio,
se encontré homogeneidad en el patrén de bandas
obtenido. Estos resultados estan en concordancia
con la baja variabilidad genética encontrada al
analizar diferentes poblaciones de T. flavida de
este estudio.

Al analizar el polimorfismo genético entre los
individuos de una misma poblacidn, se encontrd
homogeneidad genética entre los individuos de la
poblacion de Caimanera, de igual forma sucedio
entre los 2 individuos de cada una de las poblacio-
nes estudiadas. Resultados similares obtuvieron
Ramirez y otros? al estudiar la estructura genética
de T. dimidiata en Colombia, donde encontra-
ron homogeneidad genética entre los patrones
de amplificacién de cada grupo analizado (sil-
vestre, peridomiciliado y domiciliado). EI com-
portamiento de T. flavida encontrado en el
presente estudio coincide con la baja variabili-
dad genética encontrada entre las poblaciones
estudiadas de T. dimidiata.'*

Garcia y otros ® reportaron polimorfismo
genético entre los diferentes estadios del ciclo de
vida de R. prolixus (huevo, 1ro. al 5to. estadio
ninfay adulto), sin embargo en el presente estudio
no se encontro diferencia entre los diferentes es-
tadios ni entre este con el adulto, elementos que
pudieran estar relacionados con la homogeneidad
genética encontrada entre los individuos de una
misma poblacién de T. flavida y que no fue en-
contrado en R. prolixus en el estudio descrito
antes.

Las estimaciones de Fsty Nm indican que entre
las poblaciones del oriente y el occidente de la
Peninsula de Guanahacabibes, Pinar del Rio, exis-
te una diferencia genética pequefia por causa de
las tasas de migracién de alrededor de 8 individuos
por generacion, lo que implica un flujo genético
importante entre las poblaciones y como resultado
una homogeneidad genética entre estas. Este mo-
vimiento de insectos entre poblaciones separadas
por distancias medias y barreras geograficas,
puede ser resultado del transporte pasivo asociado
a migraciones de animales.?



Aunque T. flavida present6 baja variabilidad
genética, se observaron algunas diferencias
genéticas entre las poblaciones del oriente y el
occidente de la region de Guanahacabibes, por lo
gue se puede mencionar una asociacion entre el
polimorfismo genético y la distribucion geografica.
Ademas, se reportaron marcadores moleculares
de RAPD capaces de diferenciar las poblaciones
de ambas regiones, que podran ser analizados en
futuros estudios con el fin de determinar posibles
genes relacionados con las diferencias dentro de
la especie.

Estos resultados estan en concordancia con
los obtenidos en un estudio previo, en el cual se
estudiaron 6 poblaciones de T. flavida silvestres
con solo 5 cebadores al azar mediante la técnica
de RAPD, donde se encontr6 una baja heteroge-
neidad entre las poblaciones estudiadas.®

Las poblaciones silvestres de la mayoria de
las especies presentan mayor variabilidad que las
especies domiciliadas coespecificas.”??24 El pro-
ceso de domiciliacion de los triatomineos es de
especializacion que implica simplificacion genética
y fenotipica.?” Diferentes estudios han demostra-
do lareduccidn progresiva de la variabilidad de la
secuencia de genes al comparar poblaciones
silvestres y domiciliadas.”*?24 Teniendo en cuen-
ta estos resultados, se debe esperar que si ocu-
rriera un proceso domiciliar en los individuos de
T. flavida, estos tendrian mayor homogeneidad
genética que los de las poblaciones silvestres estu-
diadas en este trabajo; ello favoreceria los siste-
mas de control del vector domiciliado, lo que podria
constituir el elemento fundamental para el control
vectorial.

Los resultados presentados en este estudio
constituyen una aproximacion a la estructura
genéticade T. flavida. La relevancia de este vector
en la transmision de la enfermedad de Chagas es
aun desconocida y los niveles de infeccién con
Trypanosoma no han sido reportados, solo la po-
tencialidad de transmitir la enfermedad.® Por causa
del alto flujo genético reportado en el presente
estudio, este vector pudiera ser considerado como
un vector potencial para la transmision de T. cruzi,
elemento a tener en cuenta en la vigilancia
epidemioldgica en el futuro.

La homogeneidad genética entre los individuos
silvestres de T. flavida constituye un aspecto
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importante para la implementacion de las politicas
de control de este vector, que resulta en una
mayor susceptibilidad al uso de insecticidas en los
programas de control.

Genetic variability of Triatoma flavida (Hemiptera:
Reduviidae) in Guanahacabibes, Pinar del Rio province

ABSTRACT

INTRODUCTION: chagas disease is a Triatomineos-borne disease.
Triatoma flavida is an indigenous Cuban species, presumably
attracted to houses by light and it is the most abundant species in
the country. OssecTive: the intrapopulatinal and interpopulational
genetic variability of T. flavida collected in the western region,
using the Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD)
technique, thus determining possible genetic relationships among
the populations. MeTHobs: a total of ten random primers (OPA-
-1 at the 10) were used to evaluate the genetic variability in one
population and among 9 populations of T. flavida using the
RAPD technique. We also evaluate the genetic diversity among
wild individuals and their first generation (F1) obtained in the
laboratory as well as different stages of this species. ResuLTs:
differences were not detected in the amplification patterns among
the wild individuals and the F1. The same results were achieved
among different life cycles of this species. Genetic homogeneity
of the studied population and low genetic variability among
different T. flavida populations were observed. Two well-defined
groups were obtained according to random amplified polymorphic
DNA data; they matched with the geographical origin in the
populations captured in areas from east and west of
Guanahacabibes, Pinar del Rio. Among these populations, small
genetic differentiation (Fst 0,030) was found as well as migration
rates (N> 1), which reveals the gene flow and genetic
homogeneity. Concrusions: The results of this study constitute
an approach to the genetic structure of T. flavida. The genetic
homogeneity between wild individuals of T. flavida represents an
important item for the implementation of the vector control
programs.

Key words: Triatoma flavida, RAPD, populations, Triatomineos,
genetic flow.
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