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RESUMEN 

Los mosquitos son vectores potenciales de patógenos que afectan a la salud 

humana. La correcta identificación de las especies, así como el descubrimiento y 

descripción de especies crípticas, son importante en salud pública para el control 

y manejo de vectores específicos. En el presente estudio se evaluó la diversidad 

de mosquitos antropofílicos en localidades (Chetumal, Sacxan, Palmar y 

Ramonal) del sur de Quintana Roo, utilizando datos morfológicos y moleculares 

(Código de Barras de ADN). Se colectó un total de 2,607 especímenes hembras 

adultas, pertenecientes a ocho géneros y 42 especies. Ocho especies 

(Anopheles gabaldoni, An. darlingi, Psorophora columbiae, Culex inflictus, Cx. 

eastor, Cx. trifidus, Cx. lactator y Wyeomyia guatemala s.l.) son nuevos registros 

para Quintana Roo. La mayoría de las especies formaron clados bien soportados 

en el árbol Neighbour-Joining (NJ). No se encontró una división genética clara 

entre Cx. interrogador y Cx. nigripalpus, y entre dos especies estrechamente 

relacionadas, Aedes angustivittatus y una especie no descrita del género Aedes 

(Ae. n. sp.). Se observaron distancias K2P intraespecífica máximas > 2.2 % en: 

An. apicimacula (8.10 %), An. crucians s.l. (4.4 %), An. albimanus (3.90 %), Ae. 

cozumelensis (3.40 %), Ae. serratus (3.9 %), Haemagogus equinus (3.9 %), Ps. 

ferox (4.5 %), Cx. erraticus (5.0 %), Cx. taeniopus (3.7 %) y Limatus durhamii 

(4.80%), en estas especies se muestra evidencia de diversidad críptica. El 

Código de Barras de ADN es una herramienta confiable para la identificación de 

especies de mosquitos en Quintana Roo. En algunas especies estrechamente 

relacionadas se recomienda utilizar marcadores genéticos adicionales con una 

mayor tasa mutacional. 

Palabras claves: Código de Barras de DNA, distribución de mosquitos, 

diversidad críptica, México, nuevos registros, Quintana Roo, vigilancia de 

mosquitos. 

 

 

 



 
 

v 
 

ABSTRACT 

Mosquitoes are potential vectors of pathogens that affect human health. The 

correct identification of species, as well as the discovery and description of cryptic 

species, are important in public health for the control and management of specific 

vectors. In the present study, the diversity of anthropophilic mosquitoes in 

localities (Chetumal, Sacxan, Palmar and Ramonal) of southern Quintana Roo, 

Mexico was evaluated using morphological and molecular data (DNA barcoding). 

A total of 2,607 adult female specimens were collected, belonging to eight genera 

and 42 species. Eight species (Anopheles gabaldoni, An. darlingi, Psorophora 

columbiae, Culex inflictus, Cx. eastor, Cx. trifidus, Cx. lactator, and Wyeomyia 

guatemala s.l.) are new records for Quintana Roo. Most species formed well-

supported clades in the Neighbour-Joining (NJ) tree. No clear genetic division was 

found between Cx. interrogador and Cx. nigripalpus, and between two closely 

related species, Aedes angustivittatus and an undescribed species of the genus 

Aedes (Ae. n. sp.). Maximum intraspecific K2P distances > 2.2 % were observed 

in: An. apicimacula (8.10 %), An. crucians s.l. (4.4 %), An. albimanus (3.90 %), 

Ae. cozumelensis (3.40 %), Ae. serratus (3.9 %), Haemagogus equinus (3.9 %), 

Ps. ferox (4.5 %), Cx. erraticus (5.0 %), Cx. taeniopus (3.7 %), and Limatus 

durhamii (4.80 %), these species show evidence of cryptic diversity. DNA 

Barcoding is a reliable tool for the identification of mosquito species in Quintana 

Roo. In some closely related species it is recommended to use additional genetic 

markers with a higher mutational rate. 

Keywords: cryptic diversity, DNA barcodes, Mexico, mosquitoes distribution, 

mosquito surveillance, new records, Quintana Roo. 
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INTRODUCCIÓN 

La familia Culicidae es un grupo diverso de insectos que pertenecen al orden 

Diptera y suborden Nematocera. Actualmente, existen 3,583 especies descritas 

en el mundo (Harbach, 2021) agrupadas dentro de dos subfamilias, Anophelinae 

y Culicinae, las cuales incluyen 11 tribus divididas en 41 géneros (WRBU, 2005; 

Foster y Walker, 2019). La mayoría de las especies habitan en regiones tropicales 

y subtropicales del mundo (Harbach, 2021), y presentan un desarrollo 

holometábolo completo en dos ambientes diferentes, acuático (inmaduros) y 

terrestre (adultos) (Burkett-Cadena, 2013). 

Aunque los mosquitos se han estudiado más que otros grupos de insectos debido 

a su importancia en la salud pública, su conocimiento taxonómico está lejos de 

ser completo (Delgado-Serra et al., 2020). La identificación de especies, en su 

mayoría, es por el método tradicional mediante el uso de claves dicotómicas que 

describen los caracteres morfológicos de una determinada etapa de vida, 

principalmente larva o imago (Versteirt et al., 2015; Batovska et al., 2016; 

Delgado-Serra et al., 2020). Pero este método regularmente presenta 

limitaciones, por ejemplo requiere de conocimiento especializado en taxonomía 

de Culicidae, puede ser problemático cuando se trata de identificar especies 

morfológicamente similares o especímenes dañados durante la recolección o 

almacenamiento inadecudos que propician la pérdida de caracteres diagnósticos 

(Wang et al., 2012; Batovska et al., 2016; Talaga et al., 2017; Weeraratne et al., 

2018). Además, la presencia de especies crípticas reveladas mediante 

herramientas moleculares ponen de manifiesto que la diversidad real de los 

mosquitos está lejos de ser completada (Versteirt et al., 2015; Ruiz-Arrondo et 

al., 2020). 

Por otra parte, la correcta identificación de especies de vectores como los 

mosquitos es un paso fundamental para el diseño de estrategias de control 

eficaces (Bueno-Marí et al., 2010; Delgado-Serra et al., 2020). Durante los 

últimos 15 años, el uso de herramientas moleculares (ADN) como el “Código de 

barras de ADN” (CB-ADN) usando el gen Citocromo Oxidasa Subunidad I (COI) 



2 
 

 
 

como marcador molecular, ha dado la pauta para incluir esta herramienta en los 

estudios de identificación de mosquitos en diversas regiones del mundo (Rozo-

Lopez y Mengual, 2015; Weeraratne et al., 2018; Hernández-Triana et al., 2019; 

Young et al., 2020; Maekawa et al., 2021). A la fecha, con los CB-ADN se ha 

logrado la identificación molecular de 1590 especies de culícidos 

(http://www.boldsystems.org), lo que corresponde a un 44.38 % de su riqueza 

específica conocida. El uso combinado del ADN y la morfología permite una 

identificación más precisa en la vigilancia de vectores y en el estudio de su 

diversidad genética (Ruiz-Arrondo et al., 2020; Delgado-Serra et al., 2020). 

En México, el CB-ADN se ha utilizado para confirmar la presencia de Psorophora 

(Janthinosoma) albipes (Theobald) y Anopheles (Anopheles) veruslanei Vargas 

en el estado de Quintana Roo (Chan-Chable et al., 2016, 2018b), para apoyar la 

evidencia de diversidad críptica dentro de la especie Aedes (Ochlerotatus) 

taeniorhynchus (Wiedemann) (Chan-Chable et al., 2018a); también se ha 

utilizado para caracterizar la diversidad de culícidos presentes en el centro del 

país (Adeniran et al., 2021) y, recientemente para reportar y confirmar la 

presencia de cinco especies, Mansonia (Mansonia) dyari Belkin, Heinemann, y 

Page, Ae. (Howardina) guatemala Berlin, Ae. (Protomacleaya) insolitus 

(Coquillett), Limatus asulleptus (Theobald) y Trichoprosopon pallidiventer (Lutz), 

en el territorio mexicano (Hernández-Guevara et al., 2020; Hernández-Triana et 

al., 2021). 

Se ha señalado la correspondencia entre afecciones arbovirales y el movimiento 

migratorio de personas (Romaña et al., 2003; Mora-Covarrubias et al., 2010; 

Arredondo-García et al., 2016, 2020). Los movimientos migratorios en la frontera 

sur de México influyen, en gran medida, en la incidencia de casos de 

chikungunya, dengue y paludismo la cual termina extendiéndose al resto del país 

(SSA, 2001; Arredondo‑García et al., 2020). 

Bajo este contexto, nuestro objetivo fue identificar con datos morfológicos y 

genéticos los mosquitos de cuatro localidades (Chetumal, Sacxan, Palmar y 

Ramonal) en la frontera con Belice, a partir de claves de identificación taxonómica 
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y CB-ADN. Por su ubicación fronteriza, Chetumal es catalogada como un punto 

de llegada de migrantes, en su paso hacia Estados Unidos, provenientes de 

diversos lugares de Centroamérica, zonas consideradas endémicas de dengue y 

paludismo (SSA, 2001), Sacxan, Palmar y Ramonal son consideradas como zona 

endémica de dengue y paludismo por la Secretaría de Salud de Quintana Roo. 

Por otra parte en la zona limítrofe México-Belice, Ramonal es un punto donde 

existe tráfico de mercancías entre habitantes de ambos países, dicha actividad 

puede favorecer el desplazamiento de los mosquitos y las enfermedades que 

estos transmiten. Lo anterior recalca el alcance que tiene el monitoreo de los 

vectores en localidades fronterizas (Mora-Covarrubias et al., 2010; Sinti-Hesse et 

al., 2019). 
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Hipótesis general 

 

Debido a la falta de estudios taxonómicos y de distribución de culícidos en el 

Estado de Quintana Roo, se encontrará registros nuevos y especies nuevas. 

 

Hipótesis específicos  

1. La distancia genética interespecífica en especies de mosquitos es mayor 

al 2 % y este valor permitirá separar a las especies analizadas. 

2. La distancia genética intraespecífica en mosquitos es menor al 2 % y 

permite agrupar a los especímenes con base en sus secuencias y 

contrastar la morfología. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



5 
 

 
 

Objetivo general 

 

Identificar morfológicamente y mediante Código de Barras de ADN los mosquitos 

Culicidae colectados durante este estudio. 

 

Objetivos específicos 

1. Identificar a los mosquitos hasta el nivel de especie con el uso de claves 

de identificación taxonómica. 

2. Obtener los CB-ADN de las diferentes especies de mosquitos identificadas 

morfológicamente. 

3. Comparar los CB-ADN vs la identificación morfológica y aquellas 

secuencias disponibles en las bases de datos Genbank y BOLD Systems. 

4. Actualizar la lista de especies de mosquitos presentes en Quintana Roo. 
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REVISIÓN DE LITERATURA 

Familia Culicidae 

Características y biología general 
En etapa adulta son insectos delgados y de patas largas que se distinguen de 

otros Nematoceros (Ceratopogonidae, Chaoboridae, Chironomidae, Dixidae) por 

su larga probóscide y la presencia de escamas en la mayor parte del cuerpo 

especialmente sobre las venas de las alas (Harbach, 2021). Las larvas se 

distinguen de otros insectos acuáticos por la ausencia de patas, la presencia de 

una cabeza distintiva con cerdas bucales y antenas, un tórax bulboso más ancho 

que la cabeza y el abdomen, papilas anales posteriores y un par de aberturas 

respiratorias (subfamilia Anophelinae) o un sifón alargado (subfamilia Culicinae) 

que nace cerca del extremo del abdomen (Foster y Walker, 2019; Harbach, 

2021). Las especies de mosquitos se identifican normalmente, y de forma más 

fiable, como larvas de cuarto estadio y adultos (Harbach, 2021). 

Las larvas de los mosquitos se desarrollan en ambientes acuáticos de agua dulce 

y salobre, utilizan sus cerdas del aparato bucal para alimentarse de los detritos 

del agua (Harbach, 2021). En especies del género Toxorhynchites, las larvas se 

alimentan de larvas de otras especies de mosquitos, los cuales poseen piezas 

bucales modificadas para tal fin (Rueda y Debboun, 2020; Harbach, 2021). 

Algunas larvas recurren al carroñeo o al canibalismo cuando escasea el alimento 

(Harbach, 2021). 

En etapa adulta, los mosquitos se encuentran principalmente en sitios de reposo, 

como cuevas, espacios entre rocas, en el envés de las plantas, etc. (Harbach, 

2021). Se encuentran principalmente en el dosel del bosque, la distribución 

vertical depende en gran medida de las preferencias de alimentación; los machos 

se alimentan del néctar, melaza, zumos y exudados de las plantas (Harbach, 

2021); mientras que las hembras ingieren sangre de vertebrados principalmente. 

Los vertebrados son una fuente común de sangre para la mayoría de las 

especies, pero muchas de ellas también atacan a otros animales como los de 

sangre fría (serpientes, tortugas, sapos, ranas y lagartos) y a otros insectos 

(ninfas de cigarras, larvas de lepidópteros y mantis) (Harbach, 2021). Está 
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documentado que Uranotaenia sapphirina se alimenta de lombrices y 

sanguijuelas (Reeves et al., 2018). La hora de vuelo y la actividad de alimentación 

suelen ser bastante específicas para la mayoría de las especies, algunas 

especies son activas durante la noche (nocturnas) o el crepúsculo 

(crepusculares), mientras que otras son activas durante las horas de luz (diurnas) 

(Harbach, 2021). 

Clasificación taxonómica 
La familia Culicidae pertenece al filo Arthropoda, clase Insecta (Hexapoda), orden 

Diptera, suborden Nematocera e infraorder Culicomorpha. Esta última categoría 

taxonómica consta de dos superfamilias: Chironomoidea y Culicoidea. La 

superfamilia Chironomoidea agrupa a las familias Chironomidae y Thaumaleidae, 

las cuales poseen piezas bucales no perforadoras, y Simuliidae y 

Ceratopogonidae, que perforan vertebrados o invertebrados. La superfamilia 

Culicoidea agrupa a las familias Dixidae, Corethrellidae, Chaoboridae y Culicidae, 

de los cuales el segundo y el cuarto se alimentan de sangre de vertebrados 

(Foster y Walker, 2019). 

Culicidae constan de 3,583 especies (Harbach, 2021). La clasificación actual de 

los culícidos reconoce dos subfamilias: Anophelinae y Culicinae. Existen 41 

géneros de mosquitos, 3 de los cuales pertenecen a la subfamilia Anophelinae y 

38 pertenecen a Culicinae. Los culicinos están organizados en 11 tribus, siendo 

Aedini y Sabethini las más diversas en términos de número de géneros y 

especies en todo el mundo (WRBU, 2005) (Tabla 1). 

Tabla 1. Clasificación de Culicidae. Esta clasificación está basada en Knight y 

Stone (1977), y modificada según las actualizaciones del WRBU. Entre 

paréntesis las abreviaturas genéricas de dos letras reconocidas por la American 

Mosquito Control Association y utilizadas en varias revistas y libros (Adaptado de 

WRBU, 2021). 
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Subfamilia Tribu Género 

Anophelinae  Anopheles (An.), Bironella (Bi.), Chagasia (Ch.) 

 

 

 

 

 

Culicinae 

Aedeomyiini Aedeomyia (Ad.) 

 

Aedini 

Aedes (Ae.), Armigeres (Ar.), Eretmapodites (Er.), 

Haemagogus (Hg.), Heizmannia (Hz.), Opifex 

(Op.), Psorophora (Ps.), Udaya (Ud.), Verrallina 

(Ve.), Zeugnomyia (Ze.) 

Culicini Culex (Cx.), Deinocerites (De.), Galindomyia 

(Ga.), Lutzia (Lu.) 

Culisetini Culiseta (Cs.) 

Ficalbiini Ficalbia (Fi.), Mimomyia (Mi.) 

Hodgesiini Hodgesia (Ho.) 

Mansoniini Coquillettidia (Cq.), Mansonia (Ma.) 

Orthopodomyiini Orthopodomyia (Or.) 

 

Sabethini 

Isostomyia (Is.), Johnbelkinia (Jb.), Kimia (Km.), 

Limatus (Li.), Malaya (Ml.), Maorigoeldia (Mg.), 

Onirion (On.), Runchomyia (Ru.), Sabethes (Sa.), 

Shannoniana (Sh.), Topomyia (To.), 

Trichoprosopon (Tr.), Tripteroides (Tp.), 

Wyeomyia (Wy.) 

Toxorhynchitini Toxorhynchites (Tx.) 

Uranotaeniini Uranotaenia (Ur.) 

 

La familia Culicidae es monofilético, pero las relaciones más profundas dentro de 

ella aún no están resueltas. La subfamilia Anophelinae es un linaje monofilético 

y basal a todos los demás Culicidae, y dentro de Anophelinae el género Chagasia 

es un linaje monofilético basal. La subfamilia Culicinae no es demostrable como 

grupo monofilético en relación con el género Toxorhynchites. Las tribus Aedini, 

Culicini y Sabethini son monofiléticas, pero la monofilia de las otras tribus no ha 

sido probada y sus relaciones filéticas son inciertas (Harbach, 2021). 

Morfología externa 
En cuanto a la morfología que presenta la familia Culicidae, los huevos de la 

mayoría de las especies son alargados, ovoides o fusiformes; otros son esféricos 

o romboides. El corion de los huevos, suele tener estructuras superficiales 
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intrincadas y patrones que diagnostican a la especie o género en particular 

(Harbach y Knight, 1980; Foster y Walker, 2019) (Figura 1), por ejemplo en las 

especies del género Anopheles los huevos tienen unos compartimentos 

transparentes llenos de aire que los flanquean y le sirven de flotadores (Figura 

1A). En el género Culex, los huevos tienen una corola en forma de copa en uno 

de sus extremos (Figura 1B) que les permite asentarse verticalmente en la 

superficie del agua en forma de balsa, los extremos superiores tienen gotas 

apicales con una sustancia química que se cree mantiene la balsa en posición 

vertical (Foster y Walker, 2019). 

 

 

Figura 1. Huevos de mosquitos, mostrando variaciones en la forma y la escultura 

coriónica. (A) Anopheles, (B) Culex, (C) Aedes aegypti, y (D) Toxorhynchites 

brevipalpis (Adaptado de Foster y Walker, 2019). 

Las larvas de los mosquitos presentan muchos caracteres taxonómicos que son 

fáciles de observar en los especímenes montados en laminillas (Figura 2). Las 

larvas pasan por cuatro estadios o instares, que se parecen mucho entre sí, 

excepto por su tamaño. 
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Figura 2. Anatomía externa de larvas de mosquito, (A) Anopheles maculipennis, 

(B) Aedes cinereus (Adaptado de Foster y Walker, 2019). 

La cabeza de las larvas está definida por una cápsula que contiene un par de 

ojos, un par de antenas de forma y longitud variables, y piezas bucales 

masticadoras que llevan una variedad de cepillos, peines y barredores utilizados 

en la alimentación (Harbach y Knight, 1980) (Figura 3). Los cepillos palatinos 

laterales del labrum crean corrientes de agua que atraen las partículas flotantes 

o en suspensión hacia la boca, se cree que los barredores y cepillos de las 

mandíbulas, así como los cepillos de los maxilares, recogen y empaquetan las 

partículas para crear un bolo alimenticio en la faringe (Foster y Walker, 2019). En 

las larvas depredadoras (Toxorhynchites spp), las mandíbulas y los maxilares 

están fuertemente dentados lo cual les sirve para sujetar a la presa. El tórax es 

ancho, con tres segmentos indistintos y sin patas. 
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Figura 3. Vista postero-ventral de la cabeza de la larva de mosquito. (A) 

Anopheles, (B) Aedes, y (C) Toxorhynchites (Adaptado de Harbach y Knight, 

1980). 

El abdomen larval es más estrecho que el tórax, de forma cilíndrica y esta 

compuesta por ocho segmentos, siendo el penúltimo un compuesto de los 

segmentos 8 y 9. En la parte dorsal de este segmento se abre un par de 

espiráculos (Figura 2). En los Culicinae los espiráculos se abren en el extremo 

del sifón respiratorio, un tubo alargado que se extiende dorsalmente. El sifón de 

Coquillettidia y Mansonia es corto y termina en una punta fuertemente 

esclerotizada con un borde dorsal en forma de sierra que se utiliza para perforar 

y permanecer alojado en el tejido vegeta de las plantas acuáticas (Foster y 

Walker, 2019; Harbach, 2021). En los anofelinos el sifón es ausente, y los 

espiráculos se encuentran en una placa espiracular corta (Figura 2). El abdomen, 

también suele tener cuatro papilas anales utilizadas principalmente para la 

osmorregulación. La región terminal de la larva presenta varias estructuras útiles 

para su identificación, éstas incluyen las escamas del peine en el segmento ocho, 

espinas del pecten en el sifón, un esclerito en forma de silla de montar que rodea 

el segmento anal y varios mechones y cepillos de cerdas (Figura 2). 

Las pupas de mosquito tienen forma de coma, con la cabeza y el tórax unidos 

para formar un cefalotórax y el abdomen enroscado debajo de éste (Figura 4). 

Del mesotórax dorsal sobresalen un par de tubos respiratorios o trompetas de 

aire, a través de los cuales la pupa obtiene oxígeno en la superficie del agua. 

Dentro del cefalotórax, los apéndices en desarrollo de la cabeza y el tórax del 

adulto suelen verse enroscados ventralmente; envuelven una bolsa de aire, el 
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espacio aéreo ventral, que proporciona flotabilidad para ayudar a mantener a la 

pupa en la superficie del agua cuando está en reposo (Rossi y Almirón, 2004; 

Foster y Walker, 2019). Al final del abdomen hay dos paletas anchas unidas al 

octavo segmento (Figura 4). 

 

Figura 4. Pupa de mosquito. Vista lateral de Aedes aegypti en posición de reposo 

en la superficie del agua; presencia de estructuras adultas visibles dentro de la 

cutícula de la pupa. (Tomado de Rossi y Almirón, 2004). 

Los culícidos en etapa adulta, como ocurre con otros dípteros, su cuerpo está 

dividido en tres regiones (cabeza, tórax y abdomen), tienen un par de antenas, 

dos pares de alas y tres pares de patas muy alargadas (Rossi y Almirón, 2004) 

(Figura 5). La superficie del cuerpo está cubierta de escamas y numerosas cerdas 

que forman los patrones y colores característicos de cada especie (Harbach y 

Knight, 1980). Presentan un par de ojos compuestos, cada uno con 350 a 900 

lentes ommatidiales, que envuelven la parte delantera y los lados de la cabeza 

(Foster y Walker, 2019). Las antenas son largas y filamentosas, y suelen ser 

sexualmente dimórficas; el pedicelo en la base de la antena es una gran 

estructura globular (Foster y Walker, 2019). Además de las largas fibrillas, la 

antena tiene una variedad de estructuras sensoriales, incluyendo aquellas para 

detectar los olores del huésped (Rossi y Almirón, 2004). 
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La probóscide del mosquito es prominente y se proyecta en la parte anterior al 

menos dos tercios de la longitud del abdomen (Figura 5). Está formada por el 

complemento básico de las piezas bucales de los insectos: el labrum, las 

mandíbulas, la hipofaringe, las maxilas y el labio (Harbach y Knight, 1980). Las 

cuatro primeras estructuras han evolucionado hasta convertirse en finos estiletes, 

formando un fascículo ajustado que en las hembras se utiliza para penetrar en la 

piel del huésped (Foster y Walker, 2019). En el género Toxorhynchites, las 

mandíbulas y los maxilares están atrofiados, por lo que no pueden perforar la 

piel. 

Los palpos maxilares surgen en la base de la probóscide y contienen varios tipos 

de sensilas. Los palpos suelen ser cortos en las hembras de Culicinae, pero 

largos en la mayoría de los machos de Culicinae y ambos sexos de Anophelinae 

(Foster y Walker, 2019). 

El tórax del mosquito forma una unidad locomotora relativamente rígida y llena 

de músculos Tiene tres segmentos: el protórax, el mesotórax y el metatórax. 

Cada segmento tiene un par de patas articuladas unidas por coxas en la parte 

inferior del tórax; además, el mesotórax tiene un par de alas funcionales, y el 

metatórax un par de estructuras nudosas llamadas halterios que sirven para 

controlar el vuelo, situados justo detrás de las inserciones de las alas; los tarsos 

están provistos de dos garras y una almohadilla central, el empodio; as alas son 

estrechas y tienen un patrón distintivo de venas que presentan escamas (Rueda 

y Debboun, 2020). 

El abdomen está claramente segmentado y tiene la capacidad de expansión y 

cierto movimiento, debido a las zonas membranosas entre cada tergito y esternito 

(Foster y Walker, 2019). Esto permite la expansión de la pared abdominal para 

dar cabida a grandes cantidades de sangre y a las puestas de huevos en 

desarrollo. Los segmentos abdominales 5 a 8 son progresivamente más 

pequeños, de modo que el abdomen se estrecha hacia el extremo posterior 

(Figura 5). 
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Figura 5. Anatomía externa de mosquito adulto. (A) Estruturas generales en vista 

dorsal. (B) Ala, mostrando la típica venación y su nomenclatura (Adaptado de 

Ross y Horsfall, 1965). 

El segmento nueve contiene los cercos, el lóbulo postgenital de la hembra, los 

ganchos y otras estructuras genitales del macho. Los complejos y variados 

genitales en el macho proporcionan una fuente útil de caracteres para la 

identificación de las especies (Harbach y Knight, 1980) (Figura 6). 
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Figura 6. Genital en Culicidae mostrando las principales estructuras copulatorias 

utilizadas en la identificación taxonómica de los adultos machos. (A) Terminalia 

de Anopheles walkeri. (B) Genitalia de Culex quinquefasciatus, se han omitido el 

gonocoxito y el gonóstilo del lado izquierdo (superior). (Adaptado de Ross y 

Roberts, 1943 y Carpenter y LaCasse, 1955). 

Ciclo de vida 
El ciclo de vida de los mosquitos es holometábolo y se completa en dos entornos 

diferentes, uno acuático y otro terrestre (Rueda y Debboun, 2020) (Figura 7). Las 

larvas y pupas se desarrollan en una amplia gama de hábitats acuáticos: aguas 

superficiales temporales (charcos de lluvia y aguas de inundación), aguas 

superficiales permanentes (arroyos, pantanos y lagos) y recipientes naturales 

(huecos de árboles, axilas de hojas, cáscaras de frutas, cáscaras de moluscos, 

etc.) y artificiales (piletas, botes y neumáticos). Cada especie en particular tiende 

a ovipositar y desarrollarse en lugares con propiedades estructurales y químicas 

específicas (Rossi y Almirón, 2004). 

Los huevos se depositan sobre o en el agua, y en sustratos susceptibles de ser 

indundados. En los trópicos y subtrópicos los huevos suelen completan el 

desarrollo embrionario en los 2 a 3 días después de la puesta, pero pueden tardar 

hasta una o varias semanas en climas fríos; los huevos pueden tolerar períodos 
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de frío y desecación y pueden permanecer viables durante años (Foster y Walker, 

2019). 

En el caso de Aedes aegypti, en condiciones ideales de alimentación y 

temperatura (26-28 °C), la fase larvaria puede durar tan sólo 5 a 6 días, los tres 

primeros estadios se completan en aproximadamente 1 día cada uno y el cuarto 

dura hasta 3 días (Foster y Walker, 2019). El desarrollo larval es variable entre 

las especies y géneros, por ejemplo Toxorhynchites spp. suelen tardar de 2 a 3 

semanas. A temperaturas más frías o cuando el alimento escasea, el crecimiento 

se vuelve más lento y puede prácticamente cesar con las larvas permaneciendo 

vivas durante meses (Rueda y Debboun, 2020). 

 

Figura 7. Ciclo de vida de un mosquito (Adaptado de Rossi y Almirón, 2004). 

En en aguas cálidas, la fase de pupa suele durar unos dos días en ambos sexos, 

el adulto recién emergido es capaz de realizar vuelos cortos unos minutos 

después, pero no puede mantener vuelos largos durante muchas horas hasta 

que la cutícula este esclerotizada por completo. Durante los primeros 3 a 5 días 

de vida adulta ambos sexos en la mayoría de las especies obtienen azúcar del 

néctar de las plantas, hasta alcanzan la madurez sexual y se aparearse. En 

algunas especies como Culiseta inornata y Deinocerites cáncer la maduración 



17 
 

 
 

sexual se completa en el momento de la emergencia o sólo unas horas después, 

y el apareamiento se produce casi inmediatamente (Foster y Walker, 2019). Las 

hembras suelen aparearse una sola vez, mientras que los machos pueden 

inseminar varias hembras antes de que se agoten sus reservas de esperma. 

Sólo las hembras se alimentan de sangre de vertebrados. En la mayoría de los 

mosquitos, la ingestión y la digestión de sangre inician el desarrollo de los huevos 

mediante la estimulación de una cascada de hormonas procedentes del cerebro 

y los ovarios (Foster y Walker, 2019; Rueda y Debboun, 2020). 

Importancia en salud pública 
Los mosquitos son importantes en la salud pública debido a que las hembras de 

varias especies se alimentan de sangre (hematófagas) humana, y durante esta 

alimentación pueden transmitir pátogenos que causan infecciones y 

enfermedades en humanos, animales domésticos y silvestres (Burkett-Cadena, 

2013; Rueda y Alarcón-Elbal, 2020; Villarreal-Treviño et al., 2020). Las 

enfermedades transmitidas por los mosquitos son causadas por tres grupos de 

patógenos: los virus, los protozoos de la malaria y los nematodos de la filaria 

(Foster y Walker, 2019; Harbach, 2021). Por lo anterior, los mosquitos son la 

causa indirecta de más morbilidad y mortalidad en los humanos que cualquier 

otra plaga de artrópodos en el mundo (Rueda y Debboun, 2020; Harbach, 2021). 

Estas enfermedades son transmitidas al ser humano a través de la picadura de 

un mosquito infectado por un parásito, como en el caso de la malaria, o por un 

virus, como en el caso del Dengue, la fiebre amarilla, el Chikungunya, el virus del 

Nilo Occidental, el virus del Zika, etc (Burkett-Cadena, 2013). Además, los 

mosquitos no sólo transmiten enfermedades que afectan a los seres humanos, 

sino que también pueden transmitir patógenos graves a los que son susceptibles 

los perros y los caballos, como el gusano del corazón del perro, la Encefalitis 

Equina del Este y la Encefalitis Equina Occidental (Foster y Walker, 2019; 

Duguma et al. 2020; Rueda y Debboun, 2020). A continuación se presenta una 

tabla (Tabla 2) que enlista a los principales Alfavirus y Flavivirus, las especies de 

mosquitos vectores, y sus reservorios vertebrados. 
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Tabla 2. Principales Alfavirus y Flavivirus, especies de mosquitos vectores, y 

reservorios vertebrados (Adaptado de Foster y Walker, 2019). 

Virus Mosquito(s) vector(es) Reservorio vertebrado 

Encefalomielitis Equina del 

Este 

Culiseta melanura, Ae. 

sollicitans, Coquillettidia 

perturbans, 

Cx. nigripalpus, Cx. 

(Melaniconion) spp. 

Aves 

Encefalomielitis Equina 

Occidental 

Cx. tarsalis, Cx. 

(Melaniconion) spp., Ae. 

albifasciatus, 

Ae. melanimon, Ae. 

dorsalis 

Aves 

Encefalomielitis Equina 

Venezolana 

Cx. (Mel.) spp., Aedes, 

Psorophora, Anopheles y 

Mansonia spp. 

Roedores 

Chikungunya Ae. aegypti, Ae. africanus Primates incluido el 

hombre 

Rio Ross Cx. annulirostris, Ae. 

vigilax, Ae. polynesiensis 

Humanos y roedores 

Fiebre amarilla Ae. aegypti, Ae. africanus, 

Ae. bromeliae, Ae. furcifer, 

Ae. luteocephalus, Ae. 

metallicus, Ae. taylori, Ae. 

vittatus, Haemagogus y 

Sabethes spp. 

Humanos en ambientes 

urbanos, monos en la 

serval. 

Dengue Ae. aegypti, Ae. 

albopictus, Ae. niveus, Ae. 

africanus, Ae. furcifer, Ae. 

taylori, Ae. luteocephalus, 

Ae. opok, Ae. scutellaris, 

Ae. polynesiensis, Ae. 

Humanos y monos 
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pseudoscutellaris, Ae. 

rotumae 

Encefalitis japonesa Cx. 

tritaeniorhynchus, Cx. 

gelidus, Cx. vishnui 

complex 

Aves y cerdos 

Encefalitis de San Luis Cx. pipiens, Cx. 

quinquefasciatus, Cx. 

tarsalis, Cx. nigripalpus 

Aves 

Encefalitis del Valle de 

Murray 

Cx. annulirostris Aves 

Oeste de Nilo Cx. univittatus, Cx. 

modestus, Cx. spp. 

Aves 

Zika Ae. aegypti, Ae. albopictus, 

Ae. africanus, Ae. 

luteocephalus 

Aves, humanos y monos 

 

Taxonomía integrativa 

La taxonomía integrativa es la ciencia que estudia la biodiversidad desde 

múltiples disciplinas complementarias (Dayrat, 2005). En el estudio de la 

biodiversidad o de grupos taxonómicos complejos, la taxonomía integrativa se 

basa en evidencia múltiple (datos morfológicos, moleculares, ecológicos, 

etológicos, etc.) para delimitar a las especies en cuestión (Ciprandi Pires y 

Marinoni, 2010; Martínez López, 2015). 

El CB-ADN en el estudio de la biodiversidad 

La biodiversidad comprende la variedad de ecosistemas, especies (plantas, 

animales, hongos, microorganismos) y genes (CONABIO, 2021). La 

biodiversidad es importante para la sobrevivencia de la especie humana, porque 

de ella se obtienen bienes y servicios, como la madera para las viviendas y el 

alimento para el sustento diario (Yánez, 2014). No obstante, las actividades 

humanas generadoras de contaminación, y la explotación excesiva de estos 

recursos están llevando a la pérdida de la biodiversidad, por lo que es importante 
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priorizar su conservación y descripción para tomar medidas de manejo y 

aprovechamiento de una forma sustentable (Paz et al., 2011). 

Ante esta situación, en el 2005 se llevo a cabo la primera conferencia 

internacional sobre Codigo de Barras de la Vida (Barcoding life) en el Museo de 

Historia Natural de Londres (Marshall, 2005). Dicha conferencia tuvo como 

finalidad, proponer un sistema basado en secuencias de ADN para acelerar la 

identificación de los seres vivos del planeta (Lanteri, 2007). Así, se propuso usar 

una secuencia de proximadamente 650 nucleótidos del gen mitocondrial COI 

(Figura 8), como marcador universal para las especies (Hebert et al., 2003 a, b), 

de forma análoga a cómo lo hacen los códigos de barras de uso comercial 

(Lanteri, 2007). La alta tasa de sustitución del gen COI, es traducida en alta 

variación de las secuencia entre especies del mismo género, lo cual le da utilidad 

en taxonomía (Hebert et al., 2003 a, b; Luo et al., 2011). 

 

Figura 8. ADN mitocondrial de la tortuga marina Chelonia midas. Se resalta el 

gen Citocromo Oxidasa Subunidad I (COI) (Adaptado de Kumazawa y Nishida, 

1999). 
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Si bien el CB-ADN usando el marcador COI ha resultado exitoso para la 

identificación de especies animales como los insectos, no ha sido así en otros 

grupos como los cnidarios, las esponjas, plantas superiores y hongos (Paz et al., 

2011; Moritz y Cicero, 2004). Por ejemplo, en cnidarios y esponjas, el COI 

presentan una tasa evolutiva más lenta, resultando en una distancia genética 

entre especies cercanas demasiado pequeña que dificulta la delimitación 

confiable a nivel de especie (Huang et al., 2008). Para estos casos se ha sugerido 

utilizar otros marcadores (Moura et al., 2008; Gonzalez et al., 2009; Yao et al., 

2010; Hollingsworth, 2011; Eberhardt, 2010; Schoch et al., 2012; Meyer et al., 

2019). 

De esta forma, la iniciativa de Código de Barras de la Vida con la implementación 

de la técnica de CB-ADN ha facilitado y permitido avanzar en el trabajo de 

documentar la biodiversidad del planeta. En los últimos 15 años con los CB-ADN 

se ha logrado identificar 323,112 especies de organismos vivos, 212,671 

animales, 78,734 plantas, 30,679 hongos y 1,028 protistas 

(https://www.boldsystems.org). Muchas de estas especies identificadas 

consisten en especies que eran desconocidas por la ciencia, complejos de 

especies y/o especies crípticas. El término “especie críptica”, muchas veces 

también denominada “especie hermana”, se refiere a especies isomórficas 

difíciles de identificar a simple vista, pero que son especies diferentes 

genéticamente (Hebert et al., 2004; Pfenninger y Schwenk, 2007; Zheng, 2020). 

Finalmente, las secuencias de CB-ADN generados de los diferentes proyectos 

se depositan en la base de datos Barcode of Life Data Systems (BOLD), un banco 

de trabajo en línea que incluye una biblioteca de referencia de CB-ADN que 

puede utilizarse para asignar identidades a secuencias de origen desconocido 

(Ratnasingham y Hebert, 2007). BOLD es un repositorio de búsqueda de 

registros de CB-ADN que almacena datos e imágenes de especímenes, así como 

secuencias y archivos de rastreo (Ratnasingham y Hebert, 2007). Proporciona un 

motor de identificación basado en la biblioteca de CB-ADN actual y supervisa el 
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número de registros de secuencias y la cobertura de especies 

(https://www.boldsystems.org). 

La implementación del CB-ADN en la identificación de culícidos 

En los últimos 10 años, la técnica del CB-ADN con el gen COI como marcador 

molecular, ha sido implementada como una herramienta complementaria en los 

estudios de identificación de mosquitos en diversas regiones del mundo debido 

a que permite una identificación corroborativa de las especies y la detección de 

diversidad críptica (Young et al., 2020; Maekawa et al., 2021). A la fecha, con los 

CB-ADN se ha logrado la identificación molecular de 1590 especies de culícidos 

(http://www.boldsystems.org), lo que corresponde a un 44.38 % de su riqueza 

específica conocida. 

El primer estudio sobre mosquitos en el que se empleó CB-ADN COI fue 

realizado en Canadá (Cywinska et al., 2006). Cywinska et al., (2006), utilizaron 

un modelo evolutivo relativamente sencillo, análisis Neighbour-Joining (NJ) con 

Kimura 2-parametros (K2P) (Kimura, 1980). Ellos identificaron mosquitos de 

Canadá y generaron los primeros CB-ADN de 37 especies de mosquitos de las 

provincias de Ontario y Nueva Brunswick. Encontraron que todas las especies 

poseían un conjunto distinto de secuencias y la mayoría mostró bajas diferencias 

intraespecíficas, con una distancia genética intraespecífica promedio de 0.5 %, 

mientras que las distancias genéticas entre congéneres fue en promedio 10.4 %, 

las distancias genéticas entre especies de diferentes géneros, fueron aún 

mayores, 16.0 % en promedio. 

Los resultados de Cywinska et al., (2006), fueron razonablemente convincentes 

en el caso de las especies que estaban relacionadas de forma distante dentro de 

un género y se encontró congruencia en el CB-ADN entre algunas especies 

estrechamente relacionadas que seguían siendo morfológicamente distintas 

(Beebe, 2018). Los datos interesantes de ese primer estudio sugieren que el 98 

% de las especies de mosquitos presentaban una divergencia inferior al 2 %. 

A un año después del trabajo de Cywinska et al., (2006), Kumar et al., (2007) 

obtuvieron los CB-ADN de varias especies de mosquitos en la India, incluyendo 
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especies de vectores principales. Un total de 63 especies fueron identificadas 

morfológicamente; sin embargo, los CB-ADN solo pudieron separar 62. Dos 

especies estrechamente relacionadas, Ae. portonovoensis (Tewari y Hiriyan) y 

Ae. wardi (Reinert) no pudieron ser separadas molecularmente debido a que sus 

linajes indican una divergencia genética insignificante con el método K2P para la 

distancia genética (0.43 %). 

Subsecuentemente, el uso de esta metodología para la identificación de las 

especies de mosquitos se difundió por todo el mundo, en diferentes regiones 

geográficas incluyendo Argentina (Laurito et al., 2013), Australia (Batovska et al., 

2016), Austria (Fuehrer et al., 2020), Belgica (Versteirt et al., 2015), Brasil (Costa 

dos Santos et al., 2019), Canadá (Cywinska et al., 2006), China (Wang et al., 

2012), Colombia (Hoyos-Lopez et al., 2015; Rozo‑Lopez y Mengual, 2015), 

Ecuador (Linton et al., 2013), España (Ruiz-Arrondo et al., 2019, 2020), Estados 

Unidos (Reeves et al., 2021), Guayana Francesa (Talaga et al., 2017), India 

(Kumar et al., 2007), Irán (Azari-Hamidian et al., 2009), Italia (Talbalaghi y 

Shaikevich, 2011), Malasia (Afizah et al., 2019), Nueva Zelanda (Cane et al., 

2020), Pakistán (Ashfaq et al., 2014), Puerto Rico (Hopken et al., 2021). Reino 

Unido (Hernández-Triana et al., 2019), República Democrática del Congo (Tezzo 

et al., 2021), Singapur (Chan et al., 2014), Sri Lanka (Weeraratne et al., 2018), 

Suecia (Engdahl et al., 2014), Sureste de África (Maekawa et al., 2021) y Turquía 

(Gunay et al., 2015). En el caso de especies estrechamente relacionadas donde 

COI no presenta suficiente señal o no encuentra un gap que separa a las 

especies, se ha sugerido incluir en el análisis otros marcadores moleculares 

como el Citocromo b, el ITS1, y Nad4 (Ajamma et al., 2016; Beebe, 2018; Ibáñez-

Justicia et al., 2020). 

En México, el CB-ADN para la identificación de mosquitos fue utilizado por 

primera vez para confirmar la presencia de Ps. albipes y An. veruslanei en el 

estado de Quintana Roo (Chan-Chable et al., 2016, 2018b) y para apoyar la 

evidencia de diversidad críptica dentro de Ae. taeniorhynchus (Chan-Chable et 

al., 2018a). Recientemenete, además de los trabajos presentados en este 
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documento, se ha utilizado para caracterizar la diversidad de especies de 

mosquitos presentes en el estado de México (Adeniran et al., 2021) y, para 

reportar/confirmar la presencia de cinco especies, Ma. dyari, Ae. guatemala, Ae. 

insolitus, Li. asulleptus y Tr. pallidiventer en el territorio mexicano (Hernández-

Guevara et al., 2020; Hernández-Triana et al., 2021). 

Registros históricos de mosquitos en el estado de Quintana Roo 

En Quintana Roo, desde 1950 hasta 2020 se han realizado 14 trabajos 

relacionados con registros y distribución de especies de mosquitos, en los que 

se reportan 15 géneros, 21 subgéneros y 82 especies (Vargas y Martínez-

Palacios, 1950; Vargas, 1956; Vargas, 1958; Pletsch, 1977; Vargas, 1979; 

Pletsch, 1986; Ibáñez-Bernal et al., 1990; Ortega-Morales et al., 2010; Salomón-

Grajales et al., 2012; Mis Avila et al., 2013; Ordóñez-Sánchez et al., 2013; Chan-

Chable et al., 2016; Ortega-Morales et al., 2018; Chan-Chable et al., 2019). La 

lista más reciente publicada que incluye 76 especies fue elaborado por Ortega-

Morales et al., (2010). Ellos colectaron 41 especies de dos subfamilias 

(Anophelinae y Culicinae) y 13 géneros entre los cuales dos géneros 

(Shannoniana y Toxorhynchites), tres subgéneros (Anoedioporpa, Grabhamia y 

Sabethes) y 12 especies fueron nuevos registros para Quintana Roo. 

Posterior al trabajo de Ortega-Morales et al., (2010), Salomón-Grajales et al., 

(2012) registraron Ae. albopictus para Quintana Roo, cuya colecta fue en la 

ciudad de Cancún; después, Ordóñez-Sánchez et al., (2013) registraron Cx. 

mutator Dyar y Knab, colectado en la localidad Tomás Garrido; Chan-Chable et 

al., (2016) registraron Ps. albipes, colectado en la ciudad de Chetumal; Ortega-

Morales et al., (2018) registraron Ps. cilipes (Fabricius) y Cx. theobaldi (Lutz). 

Recientemente, Chan-Chable et al., (2019) registraron Trichoprosopon digitatum 

(Rondani) en el Estado. 

Específicamente en la ciudad de Chetumal, se han reportado 22 especies dentro 

de 6 géneros (Vargas y Martínez-Palacios, 1956; Mis Ávila et al., 2013; Chan-

Chable et al., 2016, 2018a, 2019). En la localidad de Sacxan han sido reportadas 

seis especies (An. crucians s.l., An. vestitipennis, An. albimanus, Cx. nigripalpus, 
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Ma. dyari y Ps. ferox (Ortega-morales et al. 2010). Y de las localidades Palmar y 

Ramonal sólo se conoce An. veruslanei (Chan-Chable et al., 2018b). 
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ESTUDIO 2 

 

ARTÍCULO 2: New Distribution Record of Aedes albopictus in Quintana Roo, 

Mexico, and its Importance to Public Health. 
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ESTUDIO 3 

 

ARTÍCULO 3: New Records and Updated Checklist of Mosquito Species in 

Quintana Roo, Mexico, Using DNA-Barcoding. 
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ESTUDIO 4 

 

ARTÍCULO 4: Código de Barras de ADN y nuevos registros de culícidos en la 

ciudad fronteriza de Chetumal, México. 
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CONCLUSIONES GENERALES 

 

ESTUDIO 1 

Nuestros resultados contribuyen al desarrollo de una biblioteca de CB-ADN de 

referencia para mosquitos (Culicidae) mexicanos. Además, nuestro análisis 

reportó la presencia de cierta diferenciación taxonómica que debe ser investigada 

dentro de An. apicimacula, An. crucians s.l., Ae. serratus, Hg. equinus, Ps. ferox, 

Cx. erraticus y Cx. taeniopus. Para la nueva especie descubierta, es necesario 

trabajar en su descripción tomando en cuenta todos sus estadios de vida (larva, 

pupa y adultos). La identificación de las especies es un paso esencial para la 

vigilancia y control de los vectores. Esta información es valiosa para la Secretaría 

de Salud de México por la contribución en la vigilancia entomológica y el diseño 

de programas para el control de enfermedades transmitidas por vectores en la 

región fronteriza con Belice. 

ESTUDIO 2 

Aedes albopictus es un importante vector de varios arbovirus que afectan la salud 

humana en todo el mundo, por lo que el conocimiento de su distribución es una 

pieza clave para la implementación de estrategias de control de las 

enfermedades. En México, Ae. albopictus se ha registrado en 14 de los 32 

estados. En 2012 se registró por primera vez en una sola localidad de Quintana 

Roo (Cancun), en este estudio aportamos nueva información sobre la distribución 

de Ae. albopictus en el centro y sur del Estado, y comentamos su importancia 

médica. 

ESTUDIO 3 

Utilizando datos morfológicos y moleculares, reportamos siete especies de 

mosquitos (An. gabaldoni, An. darlingi, Ps. columbiae, Cx. inflictus, Cx. trifidus, 

Cx. lactator y Wy. guatemala s.l.) como nuevos registros para el Estado de 

Quintana Roo. La lista actualizada de especies de mosquitos para el Estado 

asciende a un total de 86, con 15 géneros y 21 subgéneros, los géneros con 
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mayor riqueza de especies son Culex (24 especies), Aedes (18 especies), 

Anopheles (15 especies) y Psorophora (10 especies). Actualmente, Quintana 

Roo es el tercer Estado con mayor riqueza de especies de mosquitos, sólo 

después de Tabasco con 105 especies y Veracruz con 140 especies. 

ESTUDIO 4 

Se reportan 12 nuevos registros de mosquitos para Chetumal, de las cuales Cx. 

eastor es nuevo registro para el Estado de Quintana Roo. Además, se corrobora 

que es necesario investigar las diferencias taxonómicas dentro de An. albimanus 

s.l., Ae. cozumelensis, Ae. serratus, Hg. equinus, Cx. erraticus y Li. durhamii, 

incluyendo todas sus etapas de desarrollo (larva, pupa y adultos) para 

documentar el vínculo entre la identificación morfológica y molecular. Nuestros 

resultados contribuyen al conocimiento de la fauna de mosquitos culícidos en una 

ciudad con alto movimiento de migrantes. Esta información será útil para la 

Secretaría de Salud de Quintana Roo para establecer programas de vigilancia de 

vectores y prevención en la transmisión de patógenos en la ciudad capital. 

 

 


