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1. RESUMEN. 
 

Los mosquitos son vectores de gran relevancia epidemiológica, capaces de transmitir diversos 

agentes infecciosos que afectan tanto a humanos como a animales. En Chile, se han registrado 

varias especies de importancia médica entre ellas Aedes aegypti (Linnaeus), vector de diversos 

patógenos, causantes de enfermedades tales como fiebre amarilla, dengue, chikungunya, zika, 

west nile, entre otros. Los patrones de alimentación de los mosquitos pueden incluir diferentes 

especies de mamíferos domésticos, lo que incrementa la probabilidad de transmisión de arbovirus 

en las personas. Conocer los patrones de alimentación, contribuye a comprender las dinámicas de 

transmisión de arbovirus, identificar reservorios, desarrollar estrategias adecuadas para el control 

de vectores, y controlar brotes de enfermedades emergentes y reemergentes que se puedan 

desarrollar en la isla. 

Esta investigación busca determinar los patrones de alimentación de la población de Ae. aegypti 

presente en Rapa Nui. Para ello, se colectaron ejemplares utilizando métodos directos e indirectos, 

como trampas Biogents Sentinel (BG traps), Frommer Updraft Gravid Trap, Improved Prokopack 

Aspirator y redes entomológicas. Las capturas se realizaron en tres campañas de muestreo, abril, 

junio y septiembre de 2024. Los ejemplares capturados se identificaron utilizando claves 

taxonómicas. Posteriormente, se analizaron los abdómenes de las hembras alimentadas mediante 

PCR convencional; y finalmente, se identificaron las especies a través de secuenciación de Sanger.  

Se llevó a cabo la recolección de 457 ejemplares de Aedes aegypti, de los cuales 96 fueron machos 

y 361 fueron hembras. De este total de hembras, 30 mostraron evidencia de ingurgitación 

sanguínea en distintos grados. Al analizar estas 30 hembras alimentadas, fue posible identificar la 

especie hospedera en 17 de ellas. Los resultados del análisis de alimentación indicaron que en la 

mayoría de los casos, 15 muestras, el hospedero identificado fue Homo sapiens. Las 2 muestras 

restantes (12%) revelaron la presencia de Canis lupus familiaris como hospedero. 

Se evidencia que la población de Ae. aegypti de Rapa Nui tiene preferencias de alimentación por 

los mamíferos; siendo su huésped de predilección los humanos (Homo sapiens), lo que concuerda 

con otras investigaciones, que mencionan que los patrones de alimentación de este vector son 

preferentemente antopofílicas. Se identifica también al perro (Canis lupus familiaris) como 

huésped secundario. 



2  

2. INTRODUCCIÓN GENERAL  
Utilice esta introducción para describir el problema de forma muy general y breve, enfocándose en la relevancia del 
problema en un contexto amplio. En el caso de presentar la tesis dos capítulos o más, use esta sección para explicar 
cómo se relacionan los capítulos entre sí. Es decir, cómo cada capítulo forma parte de un todo cohesivo y coherente. 
(máximo 700 palabras) 
 

Los mosquitos (Diptera: Culicidae) son los vectores de mayor relevancia de organismos patógenos, 

responsables de generar ciclos de infección y/o enfermedad, tanto en humanos como en animales 

(Takken & Verhulst 2012; Schaffner et al. 2013; Petersen et al. 2016). En Chile se ha registrado la 

presencia de especies de importancia médica y veterinaria, pertenecientes a los géneros Aedes 

Meigen, Anopheles Meigen y Culex Linnaeus (González et al. 2016), las cuales son capaces de 

transmitir patógenos causantes de dengue, zika, chikungunya, west nile, malaria, entre otras (Yan-

Jang et al. 2019). 

La transmisión de estos agentes infecciosos, entre huéspedes vertebrados, ocurre a través de la 

conducta hematófaga de los mosquitos. La hematofagia es característica de las hembras de los 

mosquitos, ya que la sangre obtenida de los hospederos es una fuente de energía metabólica y sus 

proteínas son esenciales para la producción de huevos. Todos los linajes de vertebrados (también 

algunos invertebrados, como anélidos y otros insectos), sirven como hospederos en donde las 

hembras utilizan una variedad de sentidos (el olfato se considera como el de mayor relevancia, 

incluso más que la visión) para identificar con precisión a sus hospederos, dentro de un ambiente 

heterogéneo (Melgarejo-Colmenares et al. 2022). Por ello, la selección de un hospedador es 

esencial para que tanto el vector como el patógeno puedan completar exitosamente su ciclo 

biológico (Takken & Verhulst 2012, Bursali & Touray. 2024). 

Los ciclos epidemiológicos de los arbovirus (por sus siglas en ingles arthropod-borne viruses), 

consisten en redes de transmisión complejas que involucran una amplia variedad de huéspedes 

vertebrados y artrópodos vectores (Diaz et al. 2013, Rodríguez-Valencia et al. 2025). El modo en 

que se produce la infección de arbovirus, es por transmisión horizontal, un proceso que depende 

directamente del comportamiento alimenticio del vector. Después de la ingestión del arbovirus, 

durante la alimentación sanguínea, el virus se replica e infecta todos los tejidos, incluidas las 

glándulas salivales (Bursali & Touray. 2024). Así, los viriones recién producidos, pueden 

transmitirse a un nuevo huésped vertebrado a través de la saliva secretada durante una ingesta de 

sangre posterior (Viglietta et al. 2021). 
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Este ciclo de transmisión requiere que el vector, el virus y el huésped, interactúen espacial y 

temporalmente, de una manera que facilite la adquisición de un virus de un huésped infectado a 

un vector competente. Son varios los factores que desempeñan un papel importante en esta 

relación dinámica, como la susceptibilidad del huésped, y la capacidad del vector, que incluye los 

hábitos alimentarios y la estimación de vida de la especie vectorial (Conway et al. 2014). 

Algunas especies de mosquitos presentan un comportamiento alimenticio oportunista, 

alimentándose de una amplia variedad de vertebrados susceptibles. En contraste, otras tienen 

mayor grado de especificidad, y se alimentan predominantemente, de un número limitado de 

especies hospederas (Gibson & Torr 2002; Gonçalves et al. 2025). Por otra parte, muchos de los 

patógenos transmitidos por mosquitos son especie-específicos, lo que significa que solo pueden 

completar su ciclo biológico, en un rango restringido de hospederos (Yan et al. 2021). 

Según los patrones de alimentación selectivos de los mosquitos, y de los requerimientos biológicos 

de los agentes infecciosos, es probable que la transmisión exitosa de arbovirus, sea el resultado de 

encuentros no aleatorios, entre vectores competentes y hospederos susceptibles (Viglietta et al. 

2021). Por lo que se puede mencionar que, el aumento en la frecuencia de tales interacciones, 

mejoran la transmisión y amplificación de los arbovirus (Yan et al. 2021). 

Conocer las especies de mosquitos presentes en un área determinada, y sus patrones de 

alimentación, es de relevancia crítica, y contribuye a comprender las dinámicas de transmisión de 

arbovirus (Alcaide et al. 2009; Brugman et al. 2017), identificar reservorios, desarrollar estrategias 

adecuadas de control de vectores y controlar brotes de enfermedades emergentes y 

reemergentes. (Chaves et al. 2010; Garcia-Rejon et al. 2010; Zhong-Ming et al. 2012; Xiao-Xia et al. 

2014; Hernández-Triana et al. 2021). 

Actualmente, en Chile no se dispone de antecedentes que describan la relación entre las 

preferencias de alimentación de los mosquitos de importancia médica y la transmisión de arbovirus 

en hospederos humanos y animales. Con el fin de abordar esta falta de información, esta 

investigación propone describir los patrones de alimentación de Aedes aegypti (Linnaeus) 

presentes en Rapa Nui, mediante el uso de herramientas moleculares. Los resultados permitirán  

comprender, de mejor manera, la dinámica de las interacciones vector-hospedador-patógeno. 
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Resumen 
 
Introducción. Los mosquitos (Diptera: Culicidae) son importantes vectores de patógenos que 

pueden provocar ciclos de infección y/o enfermedades en humanos y animales. En el año 2000, se 

reporta, por primera vez, la presencia de Aedes aegypti (Linnaeus) en la isla de Rapa Nui; vector de 

virus como dengue, zika, entre otros. La transmisión de estos agentes infecciosos, entre huéspedes 

vertebrados, se produce a través del comportamiento hematófago de las hembras, donde la 

selección del hospedador constituye un factor clave para el éxito del ciclo biológico del vector y del 

patógeno. Conocer las especies de mosquitos presentes en un área determinada y sus patrones de 

alimentación -información que no se encuentra disponible para las poblaciones de Rapa Nui-, es 

fundamental para comprender las dinámicas de transmisión de arbovirus, identificar reservorios, 

diseñar estrategias efectivas de control vectorial y prevenir brotes de enfermedades emergentes o 

reemergentes. Objetivo. Determinar los patrones de alimentación de Aedes aegypti (Diptera: 

Culicidae) en la isla de Rapa Nui, mediante la utilización de herramientas moleculares, con la 

finalidad de aportar información que contribuya a comprender las posibles dinámicas de 

transmisión de arbovirus. Materiales y Métodos. Se colectaron 457 ejemplares adultos de Ae. 

aegypti en Rapa Nui, por medio de seis BG traps, dos Frommer Updraft Gravid Trap, una Improved 

Prokopack Aspirator, y dos redes entomológicas. Las capturas se realizaron en tres campañas de 

muestreo, abril, junio y septiembre de 2024. Los ejemplares capturados se identificaron utilizando 

claves taxonómicas. Posteriormente, se analizaron los abdómenes de las hembras alimentadas 

mediante PCR convencional, utilizando los cebadores L2513-H2714 (mamíferos) y LO-HO/H1 

mailto:jaimesalinastorres@infecvet.cl
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(aves); y se realizó la secuenciación de los productos de PCR, con el fin de determinar el origen de 

la sangre ingerida. Resultados/Discusión. De los 457 ejemplares capturados, 96 fueron machos y 

361 fueron hembras; y de ellas, 30 (8.3%) estaban alimentadas de sangre en diferentes niveles de 

ingurgitación. De las 30 hembras ingurgitadas que se recolectaron, en 17 de ellas (57%) se pudo 

identificar la especie hospedera. En 15 muestras (88%) el hospedero fue Homo sapiens, mientras 

que en 2 muestras (12%) el hospedero fue Canis lupus familiaris. Estos resultados concuerdan con 

otras investigaciones, que mencionan que los patrones de alimentación de Aedes aegypti son 

preferentemente antropofílicas. Conclusiones. Se evidencia que Ae. aegypti de RapaNui, tiene 

preferencias de alimentación por los mamíferos; siendo su huésped de predilección los humanos 

(Homo sapiens) con 88% de preferencia, y los perros (Canis lupus familiaris) con el 12%.  

 

Palabras clave: Aedes aegypti, Chile, hospederos, patrones de alimentación, Rapa Nui.  
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Abstract 
 
Introduction. Mosquitoes (Diptera: Culicidae) are important vectors of pathogens that can cause 

cycles of infection and/or disease in humans and animals. In the year 2000, the presence of Aedes 

aegypti (Linnaeus) -a vector of viruses such as dengue, Zika, among others- was reported for the 

first time on Rapa Nui Island. The transmission of these infectious agents among vertebrate hosts 

occurs through the hematophagous behavior of the females, where host selection constitutes a 

key factor for the success of the biological cycle of both the vector and the pathogen. Knowing the 

mosquito species present in a given area and their feeding patterns—information that is not 

available for the Rapa Nui populations—is fundamental to understanding the dynamics of 

arbovirus transmission, identifying reservoirs, designing effective vector control strategies, and 

preventing outbreaks of emerging or re-emerging diseases. Objective. To determine the feeding 

patterns of Aedes aegypti (Diptera: Culicidae) on Rapa Nui Island using molecular tools, in order to 

provide information that contributes to understanding the possible dynamics of arbovirus 

transmission. Materials and Methods. A total of 457 adult Ae. aegypti specimens were collected 

on Rapa Nui using six BG traps, two Frommer Updraft Gravid Traps, one Improved Prokopack 

Aspirator, and two entomological nets. Captures were carried out during three sampling campaigns 

in April, June, and September 2024. Captured specimens were identified using taxonomic keys. 

Subsequently, the abdomens of the fed females were analyzed by conventional PCR using the 

primers L2513-H2714 (mammals) and LO-HO/H1 (birds); and the PCR products were sequenced to 

determine the origin of the ingested blood. Results/Discussion. Of the 457 captured specimens, 96 

were males and 361 were females; and of the females, 30 (8.3%) were blood-fed at different levels 

of engorgement. Of the 30 engorged females collected, the host species could be identified in 17 

(57%). In 15 samples (88%), the host was Homo sapiens, while in 2 samples (12%); the host was 

Canis lupus familiaris. These results align with other research that indicates the feeding patterns of 

Aedes aegypti are preferentially anthropophilic. Conclusions. It is evident that Ae. aegypti in Rapa 

Nui exhibits feeding preferences for mammals; with humans (Homo sapiens) being the preferred 

host at 88% preference, and dogs (Canis lupus familiaris) at 12%. 

 
Keywords: Aedes aegypti, Chile, Feeding pattern, hosts, Rapa Nui. 
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Introducción 
 
Entre los distintos grupos de vectores, las especies de mosquitos se consideran una de las más 

eficaces en la trasmisión de agentes infecciosos (Viglietta et al. 2021). En particular, los mosquitos 

destacan por su alta relevancia médica, debido a la gran diversidad de arbovirus que algunas 

especies son capaces de transmitir a humanos y animales (Jones et al. 2008; Gubler. 2012; Omondi 

et al. 2015; Hernández-Triana et al. 2021). 

Los virus transmitidos por artrópodos pertenecen principalmente a cuatro géneros distintos de 

virus ARN: Alphavirus (virus chikungunya y encefalomielitis equina oriental), Flavivirus (virus Zika, 

fiebre amarilla, dengue y virus del Nilo occidental), Orthobunyavirus (virus de la encefalitis de 

California) y Phlebovirus (virus de la fiebre del Valle del Rift) (Lequime et al. 2016). 

Algunas especies de mosquitos se alimentan de manera oportunista de una amplia variedad de 

vertebrados susceptibles. Sin embargo, otros tienen mayor grado de especificidad y se alimentan 

de un número limitado de especies hospederas (Gibson & Torr 2002, Gonçalves et al. 2025). Según 

los patrones de alimentación selectivos de los mosquitos, y de los requerimientos biológicos de los 

agentes infecciosos, es probable que la transmisión exitosa de arbovirus, sea el resultado de 

encuentros no aleatorios, entre vectores competentes, hospederos susceptibles, y procesos de 

coevolución (Waage 1979; Lehane 2005; Takken & Verhulst 2012; Viglietta et al. 2021). 

Aedes aegypti  (Linnaeus, 1762) es una de las especies de mosquitos más prolíficas del mundo, y 

una de las de mayor impacto en la salud pública y veterinaria. Este vector se encuentra en todos 

los continentes, excepto en la Antártida; y ha desempeñado un importante papel en varios brotes 

de enfermedades transmitidas por vectores durante el último siglo (Laporta et al. 2023) 

En Chile continental, Aedes aegypti fue erradicado en la década de 1960, tras haber habitado 

históricamente la zona comprendida entre Arica y Caldera. Pero el vector ha reemergido; en el 

continente se han confirmado reintroducciones sucesivas en Arica en el 2016, en Iquique en el 

2019, y en la comuna de Los Andes, Región de Valparaíso, en el año 2023; un lugar sin registros 

previos.  También se registra su introducción en el año 2000 en Rapa Nui, donde mantiene su 

población hasta hoy (Estallo et al. 2023; Saint-Pierre et al. 2024, Valderrama et al. 2025). 
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La fauna de artrópodos terrestres de Rapa Nui ha sido afectada negativamente por las actividades 

humanas, lo que ha provocado altos niveles de extinción y extirpación de la fauna nativa (Wynne et 

al. 2025). Además, el ecosistema de la isla ha sido severamente afectado por la introducción de 

especies no nativas. En cuanto a la flora, Rapa Nui paso de un bosque de palmas, a una vegetación 

dominada por especies no nativas. Con respecto a la fauna de artrópodos, en la isla se han 

registrado un total de 539 especies, de estas, 52 son nativas, 411 son introducidas y 76 tienen 

origen desconocido (la mayoría son no nativos). Por lo que se puede mencionar, que tanto la flora 

y la fauna entomológica de la isla, esta principalmente dominada por especies alóctonas (Wynne et 

al. 2025) 

En relación con los arbovirus en Chile, entre los años 2017 y 2021, se confirmaron 146 casos 

importados. De ellos, 135 correspondieron a dengue, siete a chikungunya, tres a zika, y un caso a 

fiebre amarilla. Es Importante destacar que todos los casos de chikungunya, zika y fiebre amarilla 

fueron importados. En cuanto a dengue, 55 casos fueron autóctonos,  todos detectados en Rapa 

Nui; mientras que en la Región de Arica y Parinacota, se registraron dos casos importados de 

dengue (Ministerio de Salud 2022). Durante el año 2024, se notificaron 301 casos importados de 

dengue en territorio nacional y dos casos de chikungunya, también importados. Hasta la semana 

43 del 2025, se han confirmado 43 casos de dengue importado y tres casos, también importados, 

de Chikungunya. Además de dos casos importados de Oropouche  (Ministerio de Salud 2025). 

Conocer el grado de asociación entre los vectores y sus huéspedes, es un indicador importante de 

la magnitud de la transmisión de enfermedades transmitidas por vectores. Identificar las 

preferencias del vector proporciona información importante sobre la dinámica de la transmisión de 

un virus (Alcaide et al. 2009; Stein et al. 2013; Brugman et al. 2017); y, además, ayuda a desarrollar 

estrategias para el control de vectores, identificar reservorios, y controlar brotes de enfermedades 

emergentes y reemergentes. (Chaves et al. 2010; Garcia-Rejon et al. 2010; Zhong-Ming et al. 2012; 

Xiao-Xia et al. 2014; Hernández-Triana et al. 2021).  

Actualmente en Chile, no existen antecedentes sobre la relación entre las preferencias de  

alimentación de los mosquitos de importancia médica y la transmisión de arbovirus en hospederos 

humanos y animales. El objetivo de esta investigación es determinar los patrones de alimentación 

de Ae. aegypti en Rapa Nui, mediante la utilización de herramientas moleculares, con la finalidad 

de aportar información que contribuya a comprender las posibles dinámicas de transmisión de 
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arbovirus. Por lo tanto, los resultados obtenidos desde este estudio, permitirán evaluar, con mayor 

precisión, los riesgos existentes que estos vectores pueden tener sobre la salud humana y animal, 

además de generar conocimientos en la comprensión de la dinámica de las interacciones vector-

hospedador-patógeno, en la isla de Rapa Nui. (Kent 2009; Grubaugh et al. 2015; Yang et al. 2015; 

Fauver et al. 2017; Martínez-de la Puente et al.  2018). 

 

Metodología  
 

Área de Estudio 

 

La isla de Rapa Nui se encuentra ubicada en medio del océano Pacífico, en el extremo este del 

territorio polinésico (27º09’30 S de latitud y 109º24’14 W de longitud). Se caracteriza por presentar 

un clima subtropical, con 21°C en promedio anual, y temperaturas mínimas entre los meses de 

julio-septiembre (aproximadamente 18°C) y máximas de aproximadamente 23°C, durante enero-

marzo. (Herrera et al. 2008). El promedio anual de precipitaciones es de 1.126 mm, con una 

variabilidad de 31% sobre el valor medio. Los meses que muestran las mayores variaciones, a lo 

largo del tiempo, son noviembre y junio. La humedad relativa es bastante constante a lo largo del 

año (75% a 81% en los valores medios mensuales y 77% como promedio anual), reflejando el 

carácter oceánico imperante (Ministerio de Agricultura, 2017; Salinas-Torres 2022). 

 

Clasificación de los ambientes estudiados 

 

La colecta de especímenes se realizó en Rapa Nui, en ambientes urbanos y rurales (Figura 1); donde 

las zonas con acceso al servicio de agua potable (provista por un sistema de cañerías) se 

clasificaron como ambientes urbanos (principalmente el poblado de Hanga Roa); mientras que las 

zonas donde no existe acceso al servicio de agua potable, fueron catalogadas como zonas rurales.  
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Figura 1. Área de estudio y sitios de captura de Aedes aegypti en Rapa Nui. 

 

Colecta de mosquitos 

 

Se realizaron tres campañas de muestreo, durante los meses de abril, junio y septiembre del año 

2024. La colecta de ejemplares adultos de Ae. aegypti se realizó mediante la utilización de seis BG 

traps -con BG-CO₂ Powder- (Figura 2), dos Frommer Updraft Gravid Trap, utilizando infusión de 

hierbas como atrayente (Schonenberger et al. 2015) (Figura 3), una Improved Prokopack Aspirator 

(Figura 4), y dos redes entomológicas (Figura 5). En cada punto rural de captura, se estableció un 

transecto de banda de 100 m de largo, con una banda de muestreo de 20 m de ancho (10 m a cada 

lado del eje central). A lo largo y ancho de este transecto, se utilizaron dos métodos de captura, las 

trampas BG traps y Frommer Updraft Gravid Trap, las que funcionaron diariamente entre las 09:00 

am y 18:00 pm. En cada punto de muestreo, una persona pasa cada 15 minutos con la Improved 

Prokopack Aspirator o una red entomológica. Por lo tanto, el esfuerzo de muestreo de Improved 
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Prokopack Aspirator y de redes entomológicas, es de 120 minutos de esfuerzo humano total diario. 

En los puntos urbanos de colecta (casas, edificios de organismos gubernamentales, etc.), se utilizó 

preferentemente BG traps, de 09:00 am a 18:00 pm. Todos los puntos de captura, tanto urbano 

como rural, eran sectores con presencia habitual de ejemplares de Ae. aegypti.  

Todos los ejemplares capturados en terreno, fueron almacenados en tubos tipo Falcon de 15ml- 

50ml, y/o en las cámaras de colecta dispuestas en las mismas trampas.  

 

 

Figura 2. Trampa BG traps (con BG-CO₂ Powder), utilizada para la captura de ejemplares adultos de 

Ae. aegypti. Dispuesta en Terrenos abandonados de Vaitea. 
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Figura 3. Trampa Frommer Updraft Gravid Trap, con infusión de hierbas como atrayente, para la 

captura de ejemplares adultos y grávidas de Aedes aegypti. Dispuesta en Centro de reciclaje de 

Orito. 

 

 

Figura 4. Colecta de ejemplares adultos de Ae. aegypti por medio de la Improved Prokopack 

Aspirator, en el sector de Vaitea, Rapa Nui. 
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Figura 5. Captura de ejemplares adultos de Ae. aegypti con red entomológica en el sector de Vai 

Kirea, Rapa Nui. 

 

Procesamiento del material e Identificación morfológica  

 

Los mosquitos recolectados se sacrificaron a la exposición de frio (-20°C) durante 60 min 

(MacMillan et al. 2015), y luego traspasados a microtubos tapa rosca, para su posterior 

identificación morfológica.  

Se identificaron los ejemplares dispuestos en placas Petri, observándolos bajo lupa estereoscópica 

marca Euromex, modelo StereoBlue SB.1302, y utilizando claves taxonómicas (González et al. 2016; 

González et al. 2023).  

 

Clasificación de hembras ingurgitadas 

 

El grado de digestión de la sangre ingurgitada se clasificó según la escala de Sella (Detinova et al. 

1962; Santos et al. 2019) (Figura 6): I. Abdomen vacío, II. Casi completamente ingurgitado con 

sangre roja intensa (6 h), III. Parcialmente ingurgitado con sangre oscura (18 h), IV. Prácticamente 

medio lleno y medio vacío con sangre oscura (24 h), V. Menos de la mitad con sangre negra (36 

horas), VI. Solo la parte anterior y ventral con sangre negra (48 h), VII. Abdomen lleno, con huevos 

o sin sangre visible (54 h). 
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Figura 6. Escala de Sella (Santos et al. 2019), utilizada como referencia para efectuar la clasificación 

de las hembras de Ae. aegypti ingurgitadas en Rapa Nui. 

 

Una vez identificados, los ejemplares alimentados se dispusieron en tubos estériles de 

microcentrifuga de 1.5 ml, de manera individual (un ejemplar por tubo), con su respectiva 

identificación de especie, sitio y fecha de recolección. Los mosquitos no alimentados, se agruparon 

en tubos estériles de microcentrifuga de 1.5 ml, según su especie, sexo, sitio y fecha de 

recolección. Todos los mosquitos recolectados se conservaron en refrigeración a -80°C, hasta su 

utilización. 

 

Extracción de ADN e identificación de Hospederos 

 

Para iniciar el proceso de identificación de hospederos, se separó el abdomen de los mosquitos 

alimentados, y se dispusieron en tubos estériles de microcentrifuga de 1.5 ml. Luego se trituraron 

individualmente (en los mismos tubos), en 200 µl de buffer ATL, más 20 µl de proteinasa K; las que 

se mezclaron mediante vortex e incubaron a 56°C. Todo del proceso de extracción de ADN se 

realizó siguiendo las instrucciones del laboratorio fabricante del kit Qiagen DNeasy Blood and 

Tissue (Qiagen, CA, USA). 
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El ADN del hospedero se amplificó mediante PCR convencional (Ngo & Kramer. 2003) y las 

muestras se analizaron con cebadores dirigidos al ARNr 16S y a los genes del citocromo b (Tabla 1) 

(Townzen et al. 2008). Se utilizaron los cebadores L2513/H2714 (Kitano et al. 2007), dirigidos al 

ARNr 16S, para la identificación de mamíferos, y los cebadores L0/H1 y L0/H0 (Lee et al. 2008), 

ambos dirigidos a la misma región del gen del citocromo b (Blosser et al. 2016) para la 

identificación de aves. 

Las cantidades y reactivos utilizados fueron: 12.5µl de GoTaq® Master Mixes (Promega, USA), 8µl 

de agua de grado molecular, 2.5µl de DNA y 1µl de cada cebador (20µM). El protocolo de ciclado 

para los cebadores L2513/H2714 (Kitano et al. 2007), fue de 95°C durante 4 min, 35 ciclos de 95°C 

durante 30 s, 57°C durante 30 s, 72°C durante 30 s e incubación a 72°C durante 7 min. El protocolo 

para los cebadores L0/H1 (Lee et al. 2008) fue de 94°C durante 5 min, 35 ciclos a 94°C durante 30 s, 

60°C durante 45 s, 72°C durante 1 min, e incubación a 72°C durante 7 min; y el protocolo para los 

cebadores L0/H0 (Lee et al., 2008) fue de 94°C durante 5 min, 35 ciclos a 94°C durante 30 s, 55°C 

durante 45 s, 72°C durante 1 min, e incubación a 72°C durante 7 min. 

Todos los análisis fueron por PCR convencional y los productos de PCR se visualizaron en gel de 

agarosa al 2%, mediante electroforesis a 100v, durante 35 min; para observar las bandas se utilizó 

un transiluminador de luz azul. La concentración de ADN se midió utilizando el equipo de 

espectrofotometría NP80 de Implen (Alemania). 

Los amplicones obtenidos en la reacción de PCR fueron purificados utilizando perlas magnéticas 

AMPure XP (Beckman Coulter, Estados Unidos) siguiendo las instrucciones del fabricante. Este 

procedimiento permitió la eliminación eficiente de contaminantes, incluyendo primers 

remanentes, nucleótidos no incorporados y otras impurezas que pudieran interferir con la 

secuenciación posterior. Brevemente, la purificación se llevó a cabo utilizando un sistema de 

separación magnética, donde los fragmentos de ADN se unieron a las perlas en presencia de una 

solución buffer, seguida de dos lavados con etanol al 80% para remover residuos no deseados. 

Finalmente, los fragmentos purificados fueron eluidos en agua libre de nucleasas, y nuevamente 

cuantificadas por espectrofotometría. 
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Posteriormente, los productos purificados fueron sometidos a secuenciación mediante el método 

de Sanger utilizando el kit BigDye Terminator v3.1 Cycle Sequencing, según las instrucciones del 

fabricante, utilizando los primers de la amplificación de cada fragmento para la PCR asimétrica. La 

lectura de las secuencias se realizó en equipo SeqStudio Genetic Analyzer (ThermoFisher Scientific, 

Estados Unidos). Los datos crudos obtenidos fueron procesadas con el software del equipo 

(Sequencing Analysis Software v6), permitiendo la obtención de electroferogramas de alta 

resolución para su posterior análisis.  

Todo el análisis de secuenciación fue realizado por el Laboratorio de Genómica UV, Escuela de 

Medicina, Facultad de Medicina, Universidad de Valparaíso, Chile. 

La determinación de especies hospederas a partir de las secuencias de nucleótidos obtenidas, se 

realizó mediante la función de Standard Nucleotide BLAST® (GenBank, NCBI). Solo las secuencias 

con una similitud ≥95%, y con conocimientos sobre si la especie identificada habita en las cercanías 

del sitio de recolección de muestras, se consideraron y confirmaron como identidad del hospedero.  

 

Tabla 1. Cebadores utilizados para la identificación de la sangre del hospedador en Aedes aegypti. 
 

Primer Secuencia Tamaño del amplicón (pb) Referencia 

L2513 

H2714 

GCCTGTTTACCAAAAACATCAC 

CTCCATAGGGTCTTCTCGTCTT 

300 Kitano et al. (2007) 

L0 

H1 

GGACAAATATCATTCTGAGG 

GGGTGTTCTACTGGTTGGCTTCC 

220 Lee et al. (2008) 

L0 

H0 

GGACAAATATCATTCTGAGG 

GGGTGGAATGGGATTTTGTC 

589 Lee et al. (2008) 
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Resultados y Discusión 
 
De los 457 ejemplares de Aedes aegypti colectados, 96 eran machos y 361 eran hembras; y de 

ellas, 30 (8.3%) estaban alimentadas de sangre en diferentes niveles de ingurgitación (Tabla 2).  

En base a la escala de Sella (Santos et al. 2019), 12 ejemplares se encontraban entre las etapas II y 

III, 10 ejemplares entre las etapas IV y V, y 8 ejemplares entre las etapas VI y VII. Los ejemplares 

alimentados, que se encontraban entre los niveles II y V, condujeron a una amplificación de ADN y 

a una identificación de especie más exitosa (Tabla 2). 

De las 30 hembras ingurgitadas que se recolectaron, en 17 (57%) se pudo identificar la especie 

hospedera. En 15 de las 17 muestras (88%) el hospedero fue Homo sapiens, mientras que en dos 

muestras (12%) el hospedero fue Canis lupus familiaris (Figura 7). Todas las muestras identificadas 

como sangre humana, se encontraron en lugares con presencia habitual de personas, ya sea en 

residencias, trabajo o actividades turísticas. En cambio, las muestras identificadas como sangre 

canina, provinieron de lugares donde se mantenían perros como mascota.  

En este estudio, la efectividad de la amplificación dependió del grado de ingurgitación de los 

ejemplares alimentados, siendo los de resultados más exitosos los que se encontraban entre los 

niveles II y III de la escala de Salle; lo que coindice con lo mencionado en algunos estudios que 

corroboran que a mayor grado de digestión, menor es el éxito en la amplificación, ya sea en 

estudios de campo (Tuten et al. 2012; Martínez-de la Puente et al. 2013; Brugman et al. 2017), 

como en investigaciones en laboratorio (Mukabana et al. 2002; Oshaghi et al. 2006; Reeves et al. 

2016). 

Los mamíferos fueron la principal fuente de alimentación de Ae. aegypti de Rapa Nui, lo que es 

consistente con lo mencionado en estudios previos que sugieren patrones de alimentación de las 

mismas características (Siriyasatien et al. 2010; Sivan et al. 2015; Bursali & Touray. 2024; Gonçalves 

et al. 2025). 

Todos los puntos geográficos donde se identificó la procedencia de la sangre de los ejemplares, 

eran lugares donde había presencia de personas (como residencia permanente o turismo), lo que 

coincide con lo mencionado en investigaciones sobre la preferencia de Ae. aegypti por alimentarse 

de humanos, por sobre otros animales, aun cuando las personas no se encuentren de manera 

permanente en un lugar (Pruszynski et al. 2020; Sene et al. 2022). 

Aedes aegypti es el principal vector de virus como el dengue (que ya ha tenido casos autóctonos en 
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la isla), zika, chikungunya y fiebre amarilla. La marcada preferencia del vector por la sangre humana 

(conocida como antropofilia) es el factor biológico más crítico en la propagación de enfermedades 

en Rapa Nui (tal como lo evidencia esta investigación); y donde el ciclo de transmisión urbano de 

los arbovirus, se caracteriza por ser hombre-vector-hombre (De Benedictis et al. 2003). La alta 

preferencia por el humano (88% en este estudio) significa que el mosquito se alimenta 

repetidamente de las personas, asegurando que el virus pase de un humano infectado al vector, y 

luego rápidamente a un humano susceptible, manteniendo la circulación viral. 

La tendencia a la antropofilia, sumada a la posibilidad de que un solo mosquito se alimente de 

varias personas diferentes durante un mismo ciclo de alimentación (comportamiento de 

"alimentación múltiple"), incrementa drásticamente la tasa de infección dentro de la población. 

El estudio establece que la población de mosquitos en la isla es altamente competente para la 

transmisión viral debido a este patrón de alimentación. Esto convierte a los humanos en la isla, 

tanto residentes como turistas, en el principal reservorio y amplificador de cualquier brote de 

arbovirus que ingrese. Conocer este patrón es fundamental para el diseño de estrategias de control 

vectorial que se centren en la vivienda y los entornos humanos, como el uso de trampas (como las 

BG traps utilizadas en este trabajo) y la educación sobre la eliminación de criaderos domésticos. En 

resumen, la conclusión de que Ae. aegypti en Rapa Nui es predominantemente antropofílico no 

solo confirma su importancia médica, sino que también traduce la preferencia biológica en un alto 

riesgo epidemiológico para la salud pública. 

Dado que este estudio se centró en puntos específicos de áreas urbanas y rurales de Rapa Nui, 

futuras investigaciones deberían ampliar la cobertura geográfica de los muestreos para abarcar la 

totalidad de la isla. Una mayor representatividad espacial permitiría identificar si existen nichos 

ecológicos particulares donde la interacción vector-hospedero varíe. Esta expansión geográfica es 

crucial para mapear con precisión las zonas de mayor riesgo epidemiológico y optimizar las 

estrategias de control focalizado en áreas de alta densidad de interacción humano-mosquito. 

Estudios futuros podrían emplear técnicas de secuenciación masiva (NGS) o cebadores más 

específicos para detectar la ingesta de sangre de otros animales (como reptiles) que no fueron 

detectados en este análisis. Esto permitiría determinar si Ae. aegypti en Rapa Nui actúa como un 

puente epidemiológico más complejo, facilitando potencialmente la circulación de arbovirus entre 

animales domésticos, fauna sinantrópica y humanos. 
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Los muestreos realizados en abril, junio y septiembre de 2024 brindan una visión valiosa, pero 

limitada a un ciclo anual específico. Se propone el desarrollo de estudios longitudinales que 

analicen la variación interanual y estacional de los patrones de alimentación durante varios años. 

Evaluar cómo los cambios en las variables climáticas de la isla (como precipitaciones y humedad) 

influyen en la disponibilidad de hospederos y en la tasa de ingurgitación de las hembras es 

fundamental. Un análisis de la dinámica temporal permitiría predecir periodos de máxima 

incidencia de transmisión de arbovirus, facilitando una respuesta sanitaria preventiva más robusta.  

 
Tabla 2. Análisis e identificación de especies desde ejemplares alimentados de Aedes aegypti de 
Rapa Nui. Sin Banda: - , Banda Levemente Marcada: +, Banda Marcada: ++, Banda Intensamente 
Marcada: +++. Escala 2-3 (6-18h): ***, Escala 4-5 (24-36h): **, Escala 6-7 (48-54h): * 
 

 



20  

 

 
Figura 7. Puntos de colecta de ejemplares alimentados y las fuentes de alimentación detectadas en 

los ejemplares de Ae. aegypti. 
 
 
Conclusiones 
 
Este trabajo representa la primera investigación para determinar los patrones de alimentación de 

Ae. aegypti en Rapa Nui -y en Chile-, utilizando herramientas moleculares como PCR y 

secuenciación. 

Los hallazgos de esta investigación indican una marcada preferencia trófica por mamíferos en la 

población de Aedes aegypti de Rapa Nui. Esta antropofilia se confirma dado que el 88% de los 

análisis de alimentación identificaron al Homo sapiens como el huésped principal. Además, el perro 

(Canis lupus familiaris) fue identificado como un huésped secundario en el 12% de las muestras. 

Aunque minoritario, este patrón de alimentación dual (humano y animal) subraya la importancia 

de aplicar el concepto "One Health", ya que proporciona datos cruciales para la vigilancia de 

enfermedades zoonóticas que pueden circular entre humanos y animales en la isla. 



21  

Este patrón de alimentación establece una conexión directa y eficiente para el ciclo de transmisión 

urbana de arbovirus (Humano → Mosquito → Humano), lo que confirma el alto riesgo que el 

vector representa para la salud pública en la isla. 

Estos resultados evidencian los riesgos existentes que este vector representa para la salud humana 

y animal, y proporcionan el primer dato concreto y medible sobre la interacción vector-hospedero-

patógeno en la isla; lo que permite a las autoridades sanitarias poder evaluar con mayor precisión 

el riesgo de brotes de enfermedades, diseñar estrategias de control vectorial más efectivas y 

dirigidas tanto a los entornos domésticos-urbanos (donde se concentra el contacto entre el 

mosquito y el ser humano), como rurales de Rapa Nui. 

El estudio establece que la población de mosquitos en la isla es altamente competente para la 

transmisión viral debido a este patrón de alimentación. Esto convierte, tanto a los turistas, como a 

los residentes de Rapa Nui, en el principal reservorio y amplificador de cualquier brote de arbovirus 

que ingrese a la isla. Conocer este patrón es fundamental para el diseño de estrategias de control 

vectorial que se centren en la vivienda y los entornos humanos, como el uso de trampas (como las 

BG traps utilizadas durante la investigación) y la educación sobre la eliminación de criaderos 

domésticos. La conclusión de que Ae. aegypti en Rapa Nui es predominantemente antropofílico no 

solo confirma su importancia médica, sino que también traduce la preferencia biológica en un alto 

riesgo epidemiológico para la salud pública. 

En esencia, este estudio transforma la presencia conocida del mosquito en Rapa Nui en un riesgo 

epidemiológico cuantificado, proporcionando la base científica necesaria para la toma de 

decisiones en salud en la isla. 
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4. CONCLUSIONES 
Describa de forma muy breve el avance en el conocimiento logrado con la tesis. Si la tesis presentó 
más de un capítulo, utilice esta conclusión para explicar de forma breve y general cómo aportó cada capítulo al 
cumplimiento  del objetivo general (máximo 400 palabras). 

 
El principal avance de esta tesis es que constituye la primera investigación en Chile y Rapa Nui en 

determinar, mediante el uso de herramientas moleculares (PCR y secuenciación), los patrones de 

alimentación del mosquito Aedes aegypti. En base a esto, se confirma que la población de Ae. 

aegypti en Rapa Nui es marcadamente antropofílica, y como hospedero secundario, el perro (Canis 

lupus familiaris).  

Esto establece una conexión directa y eficiente para el ciclo de transmisión urbana de arbovirus 

(Humano → Mosquito → Humano), confirmando el alto riesgo para la salud pública en la isla de 

Rapa Nui. 

 


