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El incremento de casos autoctonos de la
enfermedad de Chagas en la Amazonia a partir de los
afios setenta hace temer que pueda convertirse en un
novedoso problema de salud publica en la region. Este
cambio del patron epidemiologico de la enfermedad
en la region amazdnica debe ser explicado por las
transformaciones ambientales y sociales que han
ocurrido en los pasados treinta afios. Este articulo
utiliza la teoria socioldgica de los efectos perversos
para explicar esos cambios como el resultado
indeseado del cambio de modelo de desarrollo «hacia
adentro», que habia existido hasta los afios setenta,
por otro «hacia fuera» que estd orientado por las
fuerzas de la produccion y el comercio internacional
que conocemos como globalizaciéon. El articulo
destaca que la implantacion de cinco nuevos patrones
de ocupacién agricola, ganadero, mineria, madera
y urbano que han generado cambios en el medio
ambiente y el habitat indigena tradicional y que han
provocado corrientes migratorios, deforestacion,
sedentarizacion de la poblacién, presencia de
animales domésticos y modificaciones en el habitat
que facilitan la colonizacion de las viviendas por
los vectores y la transmision domestica y laboral
de la enfermedad. La expansion de la enfermedad
de Chagas es un efecto perverso del proceso de
globalizacion de la Amazonia.
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El riesgo de reintroduccion de algunas
enfermedades exoticas transmitidas por vectores en
Europa se ha convertido en un tema candente, mientras
que la realidad de otras se descuida a nivel de politicas
de salud publica. La leishmaniasis es endémica en todos
los paises del sur de Europa, con aproximadamente 700
casos humanos autdctonos reportados cada afio (3950
si Turquia estd incluido). Los casos asintomaticos
se han estimado en caso sintomatico 30-100/1, y la
leishmaniasis tiene hasta el 25% de seroprevalencia en
perros domésticos. A pesar de que la leishmaniasis es
esencialmente relacionada con el protozoo Leishmania
infantum vy la leishmaniasis visceral, nuevas especies,
como L. donovani y L. tropica, podrian colonizar
insectos vectores Europeos. Cepas de L. infantum
resistente a los medicamentos podrian ser exportados
fuera de Europa a través de los perros. A pesar de esta
posibilidad, no existe una vigilancia coordinada de la
enfermedad en el ambito europeo. En esta revision
de la importancia de la leishmaniasis en Europa, nos
gustaria cerrar la brecha entre la investigacion y la
vigilancia y control.
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Antecedentes: Presentamos el primer analisis
genético de loci homodlogos de dos poblaciones
simpatricas de parasitos malaricos humanos
compartiendo los mismos hospedadores humanos,
utilizando secuencias completas de genes amal de
Plasmodium vivax Plasmodium y P. falciparum
colectados en el Amazonas Venezolano. Métodos/
Resultados Principales: Se hallaron diferencias
significativas en la diversidad genética del locus amal
entre las dos especies, con 18 haplotipos distintos
identificados a partir de 73 secuencias obtenidas del
Pvamal en comparacion con s6lo 6 haplotipos inicos
de 30 secuencias del pfamal, resultando en una
diversidad global estimada de h=0.9091 y h= 0.538
respectivamente. Se encontraron también diferencias
inter-especies de los niveles de recombinacion, con P,
falciparum exhibiendo muy poca recombinacion en la
secuenciade 1,77kb. En contraste, analisis de patrones
de substituciones de nucleotidos mostraron evidencia
de que polimorfismos en el gen amal de ambas
especies son mantenidos por equilibrio de seleccion,
particularmente el dominio I. Es improbable que las
dos distintas estructuras poblacionales observadas
sean el resultado de fuerzas selectivas diferentes
actuando sobre cada especie, pues en este escenario,
ambas especies comparten el mismo hospedador
humano y vector. Mas bien, la altamente estructurada
poblacion de P. falciparum parece ser el resultado de
un embotellamiento poblacional (embotellamiento
genético) mientras que la mucho menos estructurada
poblacion de P vivax se derivo probablemente de
un antiguo pool genético de diversidad como se
refleja en un estimado mayor del tamafio efectivo
poblacional para esta especie. La poca transmision
vectorial en 1997, debido a precipitaciones escasas
que precedieron el segundo survey, se relaciona con
muchas menos infecciones por P. falciparum, pero a
la vez, con un incremento en infecciones por P. vivax
probablemente debido a reactivacion de hipnozoitos.
Conclusiones/Significado: La relevancia de estos
resultados en relaciéon a interacciones competitivas
putativas entre estas importantes especies patogenas
humanas es discutida. Estos resultados destacan la
necesidad de utilizar estrategias dirigidas a cada
una de las especies parasitarias presentes en areas
endémicas en futuras intervenciones de control.
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vegetation index and malaria in a subtropical rain
forest undergoing rapid anthropogenic alteration.
(Correlacion entre el indice de vegetacion de
diferencia normalizada y la malaria en una selva
subtropical sometidos a wuna rapida alteracion
antropogénica). Geospat. Health. 4: 179-190.
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Series temporales de valores de verdor de
baja resolucion obtenidos a través de sensores remotos
han sido utilizados como una variable ambiental
sustituta para ayudar a vigilar y predecir la aparicion de
enfermedades transmitidas por vectores y de zoonosis,
como la malaria. A menudo, la relacion entre el indice
de verdor determinado a control remoto, por ejemplo, el
indice de vegetacion de diferencia normalizada (NDVI),
y la aparicion de la enfermedad, se establece a partir del
analisis de correlacion temporal. Sin embargo, la fuerza
de estas correlaciones pueden variar segun el tipo y
el cambio de la cubierta vegetal durante el periodo de
registro, asi como por las variaciones interanuales en
los controladores de clima (precipitacion, temperatura)
que controlan los valores de NDVI. En este trabajo, la
correlacion entre una larga serie temporal (260 meses)
de tasas mensuales de casos de la enfermedad y los
valores de NDVI derivados de los datos originados
en los modelos globales de inventario y estudios de
mapeo (GIMMS), se analizaron para dos departamentos
(unidades administrativas), ubicados en el bioma
del Bosque Atlantico del Este de Paraguay. Estos
departamentos han sido objeto de deforestacion durante
el periodo de registro evaluado y nuestro analisis
considera el efecto sobre la correlacion existente entre los
periodos de actividad y de reposo de ocurrencia de casos
y el contexto de cambio de la cubierta vegetal. Nuestros
resultados revelan que los datos de series temporales,
suavizados con la herramienta de transformacion de
Fourier, mostraron la mejor correlacion. Un analisis de
ventana movil sugiere que cuatro afos es el plazo optimo
para la correlacion de estos valores, y la fuerza de la
correlacion depende de si se trata de un periodo activo
o un periodo de reposo. Por ultimo, un analisis espacial
de los datos dejar ver que las areas donde la cobertura de
la tierra ha cambiado, sobre todo desde el bosque hasta
areas no forestales, estan bien correlacionadas con las
tasas de casos de malaria.
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Large urban outbreak of orally acquired acute
Chagas disease at a school in Caracas, Venezuela.
(Gran brote urbano de Enfermedad de Chagas aguda
adquirida por via oral en una escuela en Caracas,
Venezuela). J. Infect. Disease. 201: 1308-1315.

Instituto de Medicina Tropical, Facultad de Medicina Universidad
Central de Venezuela, Caracas, Venezuela

Antecedentes. La transmision oral de
Trypanosoma cruzi es posible a través de la
contaminacion de alimentos con heces de vectores
infectados. Se sabe poco de las caracteristicas
epidemioldgicas y clinicas de las microepidemias de
Enfermedad Chagas (ECh) aguda adquirida por via
oral. Métodos. Durante un brote de ECh aguda ocurrido
en una escuela se realizo un estudio epidemioldgico
de cohorte anidado. Las encuestas fueron disefiadas
para identificar los sintomas y las posibles fuentes
de infeccion. Se practico electrocardiograma
(ECG) a todos los pacientes. Para la deteccion de
anticuerpos especificos se realizd inmunoensayo
enzimatico (ELISA) y hemaglutinacion indirecta.
En algunos casos se investigd parasitemia por
examen en fresco, cultivo, inoculacién en animales
o por la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR).
Resultados. La infeccion se confirmo en 103 de 1000
personas expuestas. De los infectados 75% estaban
sintomaticos, 20,3% requirieron hospitalizacion,
59% mostraron alteraciones al ECG, la parasitemia
se documentd en 44 personas y 1 nifio fallecio.
El cuadro clinico fue diferente de lo previamente
conocido en la transmision vectorial. La tasa de
infeccion fue significativamente mayor en los niflos
mas pequeios. La investigacion epidemiologica
incrimino al jugo de guayaba como la tnica fuente de
infeccion. Conclusiones. El presente brote es tinico
ya que afectd a numerosas personas en su mayoria
nifos de una comunidad saludable, urbana de clase
media, lo cual resultd en una emergencia de salud
publica sin precedentes. La rapidez del diagnostico
y la inmediata aplicacion de tratamiento evitaron
mayor letalidad. La infeccion de 7. cruzi transmitida
por alimentos debe estar ocurriendo con mayor
frecuencia de lo que se reporta.
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La catepsina B de Schistosoma mansoni es
un antigeno importante (Sm31) producido por los
vermes adultos que circula en la sangre de pacientes
infectados (Li et al., 1996; Res. Parasitol. 82: 14-18).
Un analisis de la secuencia del Sm31 (Klinkert ef al.,
1989; Mol. Biochem. Parasitol. 33: 113-122) permitié
la prediccion de siete regiones hidrofilicas, las cuales,
segun visualizacion en un modelo 3D de Sm31, se
ubicaron en la superficie molecular; la especificidad
de especie de estas regiones se comprobd mediante
un analisis por BLAST. Se realiz6 la sintesis quimica
de péptidos polimerizables correspondientes a esas
regiones, utilizando la técnica de t-Boc. Los conejos
inmunizados con estos péptidos desarrollaron
una alta respuesta humoral anti-péptido, segiin se
observo en pruebas antigénicas multiblot. Los sueros
reconocieron en Western blot a Sm31 en extractos
crudos de S. mansoni y en suero de pacientes
infectados por S. mansoni. Los determinantes
antigénicos relevantes se localizaron en las regiones
N- y C-terminal de la secuencia. Los anticuerpos
contra estas regiones reconocieron a la enzima
nativa en una prueba de tipo ELISA denominada
inmunoensayo para la cistein-proteasa, en la cual
la inmunocaptura de Sm31 se puso en evidencia
mediante la deteccion de su actividad catepsina B. El
método detectd especificamente a Sm31 en el suero
de individuos infectados, la mayoria (83,3%) con
infecciones leves, lo cual ofrece un fundamento para
el desarrollo de ensayos de captura enzimatica con
anticuerpos anti-péptido sintético y su posible uso en
el diagnostico de la esquistosomiasis.
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