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El conocimiento de la variabilidad genética poblacional de este vector
contribuye con el mejoramiento de estrategias de manejos de control
vectorial, así como del entendimiento de su dinámica poblacional (2,3).

Aedes aegypti es el principal transmisor del DENV en
Paraguay (1).
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Estudiar la variabilidad genética de las poblaciones de Aedes aegypti
procedentes de los Departamentos Central y Cordillera del Paraguay.
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Figura 1. Perfil de bandas
obtenidas con el cebador ISSR-7
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Figura 2. Perfil de bandas obtenidos con el
cebador H3. Fragmentos comunes de 1200 y
750 pb. aprox.
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Figura 3. Perfil de bandas obtenidos mediante restricción de
amplicones ITS2 con Sac II.
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Cebador 
H3

Cebador 
A2

Cebador 
B13

I 0.4697 0.4871 0.4709

Ht 0.3178 0.3205 0.3078

Hs 0.3094 0.3112 0.3024

Gst 0.0264 0.0289 0.0270

h 0.3178 0.3205 0.3289

Nm 18.456 16.771 17.789

Tabla 1. Estimadores de
diversidad genética Nei (1973).

I: Indice de Shanon
Ht: Diversidad total de genes
Hs: Diversidad de genes relativa a la pob.
Gst: Estimador de estructura génica pob.
h: Diversidad genética de Nei, 1973
Nm: Distancia genética

DISCUSIÓN CONCLUSIÓN

Se observó baja diferenciación genética en poblaciones de Ae. aegypti
de dos departamentos de Paraguay, incluso con alto polimorfismo de
loci. Los resultados infieren migración entre poblaciones y posibles
características originarias comunes

Los valores de los estimadores de diversidad genética obtenidos con los
cebadores en RAPD, e ISSR no varían significativamente y son similares a
otros estudios relacionados.(4, 5) Los patrones de bandas obtenidos por
RFLP no varían y estudios realizados previamente demostraron
homogeneidad entre poblaciones (6) , en nuestro trabajo el hallazgo fue
similar.
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