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INTRODUCCIÓN Y OBJETIVOS
Lutzomyia evansi (Núñez-Tovar, 1924), Lutzomyia longipalpis

(Lutz y Neiva, 1912) y Lutzomyia cruzi (Mangabeira, 1938), son los
vectores de Leishmania infantum Nicolle, 1908, en el neotrópico. Lu.
evansi ha sido incriminada como vector en zonas rurales de la Costa
Caribe Colombiana, y algunas zonas de Venezuela y Nicaragua. A
pesar de que esta especie reviste gran importancia en Salud Pública,
no existen a la fecha estudios sobre su variabilidad genética, descono-
ciéndose si existe o no flujo genético entre las poblaciones rurales y
urbanas, endémicas y no endémicas de leishmaniosis visceral (LV).
Con base en los genes mitocondriales Citocromo b, RNA de transfe-
rencia para Serina, subunidades uno y cuatro de la NADH
deshidrogenasa, se estudió la variabilidad genética entre las distintas
poblaciones de Lu. evansi en la Costa Caribe, incluyendo la población
geográficamente aislada de Isla Fuerte, y una población de Venezuela.

METODOLOGÍA
Los especímenes se colectaron con trampas CDC y Shannon, se

transportaron al laboratorio en isopropanol 100%, y se identificaron
morfológicamente por medio de la clave de Young y Duncan, 1994.
La extracción del ADN se realizó con base en el protocolo de Collins y
Porter, 1991. Para la PCR se usaron los primers CB3FC - NINFR, que
amplifican el extremo 3´ de Cyt b, tRNA de Serina, y el extremo 5´ de
ND1; y ARNP - CNP diseñados por Uribe et al. 2001 para el gen ND4.
Los productos obtenidos fueron secuenciados directamente en un ABI
Prism 377. Las secuencias nucleotídicas fueron alineadas con PHYLIPS,
y analizadas con PAUP, DNA SP, ARLEQUIN y MEGA.

RESULTADOS
La composición nucleotídica se caracterizó por un alto conteni-

do de Adenina y Timina, A= 38.54, T = 38.58, C = 13.88, G = 9.0.
No se detectaron diferencias entre las poblaciones en el tRNA. En el
fragmento analizado de 498 pb (3´Cytb y 5´ ND1), se encontró un
polimorfismo de 3.4%, representado por 14 transiciones y tres
transversiones. Éste generó ocho haplotipos, uno de ellos compartido
entre la población de Sincelejo e Isla Fuerte.

CONCLUSIONES
Las poblaciones de Lu. evansi de la Costa Caribe de Colombia

aparecieron homogéneas entre sí. La población de Venezuela fue dis-
tinta de las poblaciones de Colombia. El análisis indicó flujo de genes
entre una población endémica de LV y una población urbana del
Caribe. Se discuten las implicaciones para la epidemiología de la enfer-
medad, por la posibilidad de que Lu. evansi  pueda transportar el
parásito del campo a la ciudad. Recientemente se detectó el primer
caso de leishmaniosis visceral urbana en la ciudad de Sincelejo (Bejarano
et al. 2001).
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