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Resumen 

La enfermedad de Chagas (ECh) es una afección parasitaria causada por el protozoario Trypanosoma cruzi, 

que puede transmitirse al ser humano a través de insectos hematófagos pertenecientes a la subfamilia 

Triatominae. La ECh se ha relacionado con diversos determinantes sociales como viviendas deficientes, residir 

en comunidades con altos niveles de pobreza e inestabilidad demográfica debido a la migración, así como 

desarrollar ocupaciones ligadas al sector agropecuario. Por lo tanto, resulta fundamental abordar el estudio 

de la ECh en entornos endémicos mediante un enfoque espacio-temporal que permita analizar la dinámica de 

los vectores transmisores, la población humana infectada y los factores de riesgo asociados a su dispersión. El 

estado de Hidalgo representa uno de los principales focos endémicos de la ECh en México, donde se han 

documentado tasas de seroprevalencia en la población infectada que oscilan entre el 0.73% y el 8.21%. De 

acuerdo con los antecedentes históricos, se ha constatado la circulación de cuatro especies de vectores en la 

región: T. dimidiata, T. mexicana, T. gerstaeckeri y T. barberi, las cuales han sido reportadas infectadas con el 

parásito en estudios previos. Más recientemente, también se han reportado avistamientos de T. protracta 

woodi y T. longipennis en informes procedentes de la zona. A pesar de contar con esta información previa, no 

existen investigaciones que hayan abordado los patrones de distribución temporal y espacial de los elementos 

involucrados en la ECh en el estado de Hidalgo. Un estudio de este tipo sentaría las bases para fundamentar 

estrategias de control vectorial sustentadas en evidencia para esta región. El presente trabajo aspira a llenar 

este vacío mediante una evaluación integral y espacio-temporal de los componentes que participan en el ciclo 

doméstico de transmisión de la ECh en Hidalgo. A través de un enfoque espacial empleando Sistemas de 

Información Geográfica y modelamiento, el objetivo fue analizar de manera conjunta los vectores, casos 

humanos infectados y factores asociados, con la finalidad de estratificar zonas de riesgo de transmisión y 

orientar de mejor forma las acciones preventivas y mitigación en el futuro. Se generó una base de datos 

georreferenciada de triatominos presentes en el estado. Estos registros históricos (22 años de reportes) se 

emplearon para desarrollar mapas de probabilidad de presencia-ausencia mediante modelos de máxima 

entropía para cada especie. Los modelos se sometieron a validaciones estadísticas y experimentales, lo que 

permitió direccionar esfuerzos de muestreo en campo. Asimismo, durante la validación experimental se 

caracterizaron los factores de riesgo en las viviendas encuestadas. Adicionalmente, se analizó una base de 

datos con 11 años de casos seropositivos provenientes de bancos de sangre y el Laboratorio Estatal de Salud. 

Finalmente, se utilizó un modelo de estadística espacial (GWR) con el fin de integrar información referente al 

parásito, los vectores, la población humana infectada y factores de riesgo asociados. Los resultados mostraron 

la presencia de siete especies de vectores, siendo las más dominantes T. dimidiata, T. mexicana, T. 

gerstaeckeri y T. barberi. Asimismo, se documentaron tres nuevas especies representadas cada una por un 

único ejemplar: T. nidita, T. pallidipennis y T. phyllosoma. Se obtuvieron patrones diferenciales de distribución 

entre las especies, los cuales se asociaron a ciertas características climáticas. La validación experimental 

corroboró las variaciones temporales, las cuales estuvieron relacionadas con la domiciliación en el caso de T. 

dimidiata y una presencia de visitante en T. mexicana. También se validó la presencia y establecimiento local 

de T. pallidipennis, T. phyllosoma y T. longipennis. La tasa general de infección entre los vectores y la 

seroprevalencia encontrada en las muestras de bancos de sangre resultaron ser más altas que lo reportado 

anteriormente para el estado. El periodo analizado mostró un comportamiento muy similar entre años, lo cual 

sugiere una transmisión activa del parásito en la región. Si bien el número de muestras seropositivas ha ido 

disminuyendo con el tiempo, la transmisión del parásito pareciera continuar en el estado. Por otra parte, el 

patrón espacial contrastó con el patrón temporal, dado que a lo largo de los años la distribución geográfica 

de los casos positivos fue ampliándose. En particular, la expansión de nuevos casos se observó desplazándose 

hacia las zonas sudoccidentales del estado, principalmente dentro de los municipios del Valle del Mezquital. 

Los modelos de distribución potencial tuvieron un buen desempeño de acuerdo con las validaciones 

estadística y experimental, logrando con éxito validar la presencia y ausencia en los sitios potenciales. Lo 

anterior se evaluó mediante la concordancia entre las predicciones de los modelos y los datos de campo, la 
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cual varió desde muy buena a débil. Las condiciones de las viviendas mostraron diferencias entre los sitios 

evaluados, reflejando aspectos culturales. El riesgo de transmisión vectorial en el ciclo doméstico se estratificó 

espacialmente, identificando lugares de alto riesgo cercanos a donde previamente se había validado la 

presencia e instalación de las especies de vectores. Dichos sitios también compartían condiciones 

sociodemográficas y factores de riesgo particulares que proporcionan nichos con microambientes favorables 

para los vectores. En este análisis también se definieron zonas prioritarias para la búsqueda tanto de vectores 

como de casos seropositivos en todo el estado. En general, los hallazgos de este estudio aportan perspectivas 

actualizadas sobre la situación epidemiológica de la ECh dentro del estado. Los resultados tienen el potencial 

de ayudar al diseño de estrategias de control enfocadas, cuyo objetivo sea reducir los niveles de transmisión 

localizada en el futuro. Este proyecto nos permitió articular diversos aspectos del campo de la salud, 

incluyendo la investigación y el sector salud, a través del análisis espacial utilizando Sistemas de Información 

Geográfica. Esto contribuyó significativamente al conocimiento de la enfermedad de Chagas en Hidalgo, 

identificando patrones en la distribución del vector, el parásito y las poblaciones vulnerables. Sin duda, los 

hallazgos sentarán las bases para el diseño de un esquema de control exitoso de esta enfermedad en la 

población. Además, los resultados demuestran el gran potencial de los SIG para aplicaciones prácticas en el 

análisis y abordaje de enfermedades transmitidas por vector y problemas de salud pública. 

 

Abstract 

Chagas disease (CD) is a condition caused by the protozoan parasite Trypanosoma cruzi, which can be 

transmitted to humans via hematophagous insect vectors belonging to the Triatominae subfamily. CD has 

been linked to several social determinants such as substandard housing, residing in impoverished areas with 

high migration, and occupations involving agricultural labor. As such, examining vectors, infected people, and 

risk factors using a spatiotemporal lens is pivotal to understanding CD in endemic settings. The state of 

Hidalgo, Mexico represents one of the country's primary CD hotspots, where seroprevalence among 0.73-

8.21% has been recorded among residents. Historically, four vector types have been documented in the 

region: T. dimidiata, T. mexicana, T. gerstaeckeri, and T. barberi, all of which have tested positive for the 

parasite. More recently, the bugs T. protracta woodi and T. longipennis have also appeared in reports from 

the area. While this baseline understanding existed, no investigations had examined the temporal and spatial 

distribution patterns of CD components within Hidalgo. Such an analysis could lay the groundwork for 

rationalizing evidence-based vector control approaches tailored for the state. The present study aims to fill 

this gap through a comprehensive, spatiotemporal evaluation of the factors involved in CD's domestic 

transmission cycle across Hidalgo. Utilizing geographic information systems and modeling techniques, an 

integrated analysis of vectors, human infections, and associated risk factors is conducted. This spatial 

methodology strives to stratify transmission risk levels across localities as a means to better guide targeted 

prevention and mitigation efforts going forward. A georeferenced database of Triatomine bugs present in the 

state was developed, compiled from 22 years of historical record data. Maximum entropy models were 

applied to these data to generate presence-absence probability maps for each species through spatial 

modeling techniques. The resulting models were then statistically and experimentally validated, allowing for 

targeted field collection of specimens. During experimental validation, risk factors were also characterized at 

the surveyed households. Additionally, a database of seropositive cases from blood banks and the State Health 

Laboratory over 11 years was constructed. Finally, spatial statistics modeling (GWR) was utilized to integrate 

information on the parasite, vectors, infected human population, and associated risk factors. Results indicated 

the presence of seven vector species, most dominantly T. dimidiata, T. mexicana, T. gerstaeckeri and T. 

barberi. Three novel species, T. nidita, T. pallidipennis and T. phyllosoma, were also recorded, each 

represented by a single specimen. Differential distribution patterns emerged between the vector species, 

correlating with certain climatic characteristics. Experimental validation helped corroborate the temporal 

variations, finding domestication linked these patterns in T. dimidiata whereas visitation behaviors explained 
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distributions for T. mexicana. The validated presence and local establishment of T. pallidipennis, T. phyllosoma 

and T. longipennis were also reported. Overall, infection rates in the vector populations and seroprevalence 

from blood bank samples turned out to be higher than previously reported for the state. The period analyzed 

revealed a highly consistent annual pattern, suggesting ongoing active transmission of the parasite within 

Hidalgo. While the number of seropositive cases had decreased over time, the transmission of the parasite 

appeared to be persisting within the state. The observed spatial pattern was inverse of the temporal pattern, 

with the geographic distribution of positive cases expanding over the years. Specifically, emerging new 

infections were noted shifting further south into regions like the municipalities within the Mezquital Valley 

area. Regarding the potential distribution models, quantitative assessment found their performance to be 

sound according to both statistical and experimental validation procedures. The latter activities successfully 

validated vectors' presence or absence at prospective locations. Concordance between model predictions and 

field data ranged from very high levels to weaker concordance, demonstrating the model verification process. 

The spatial pattern was inverse to the temporal one, as over the years the distribution of positive cases 

expanded. In addition, the expansion of new cases was observed towards the south of the state, mainly in 

municipalities of the Mezquital Valley. The potential distribution models had a good performance according 

to statistical and experimental validation, which successfully validated the presence and absence in potential 

sites. This was evaluated through the concordance between the model and field data, with very good to weak 

concordances. Housing conditions varied between sites, reflecting underlying cultural influences. The risk of 

vectorial transmission within the domestic setting was spatially stratified, highlighting at-risk locations near 

where vector species presence and establishment had been validated previously. These locales also tended 

to share particular sociodemographic profiles and risk factors capable of providing vector niches with 

favorable microhabitats. Additionally, through this analysis priority intervention zones were identified for 

enhanced surveillance of both vectors and seropositive cases across Hidalgo. Overall, the findings from this 

study offer updated insights into CD's epidemiological situation within the state. Our results have the potential 

to aid with the design of targeted control strategies aiming to curb localized transmission levels going forward. 

This project allowed us to articulate various aspects of the health field, including research and the health 

sector, through spatial analysis using Geographic Information Systems. This significantly contributed to the 

understanding of Chagas disease in Hidalgo, by identifying patterns in the distribution of the vector, the 

parasite, and vulnerable populations. Undoubtedly, the findings will lay the foundations for designing a 

successful control scheme for this disease in the population. Additionally, the results demonstrate the great 

potential of GIS for practical applications in the analysis and approach of vector-borne diseases and public 

health problems. 

Introducción 

Tripanosomiasis americana 

La enfermedad de Chagas (ECh) es endémica de Latinoamérica, por lo que también es llamada 
tripanosomiasis americana. Es una enfermedad parasitaria sistémica causada por el protozoario 
flagelado Trypanosoma cruzi, el cual se transmite a los seres humanos y otros mamíferos 
principalmente por insectos vectores hemípteros de la subfamilia Triatominae (OPS, 2020). 
Actualmente, es reconocida como una enfermedad tropical desatendida, que se caracteriza por ser 
altamente incapacitante y mortal (WHO, 2020). La ECh tiene una fase aguda que se da entre los 
primeros 30 días después de la infección, pasando en la mayoría de los casos desapercibida ya que 
los síntomas son leves y no específicos como fiebre, dolor de cabeza, entre otros. En pocos casos se 
presentan los sígnos específicos de la vía de entrada del parásito como la hinchazón en la zona de 
la picadura del insecto vector (chagoma de inoculación) o la inflamación de la conjuntiva del ojo 
(signo de Romaña). Posteriormente se desarrolla la fase crónica (entre 10 a 30 años post infección), 
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en la cual únicamente alrededor del 30-40 % de los infectados, desarrollan la patología chagásica 
caracterizada por lesiones cardiacas y digestivas irreversibles (ISGlobal, 2023). Esta enfermedad 
constituye un grave problema de salud pública en Latinoamérica, debido a las complicaciones en la 
salud e incapacidad que causa en un alto porcentaje de personas infectadas, teniendo 
consecuencias sociales y laborales, así como un alto costo para los servicios de salud (Ministerio de 
Salud de Argentina, 2013). La ECh se encuentra asociada a múltiples factores sociales y ambientales 
carenciales que exponen a millones de personas a la infección. Entre los principales factores 
determinantes presentes en Latinoamérica, se destacan: las malas condiciones de vivienda 
principalmente en zonas rurales y suburbanas, carecer de recursos económicos, residir en áreas de 
pobreza con inestabilidad social y económica, y muchas veces con altas tasas de migración, así como 
pertenecer a grupos vinculados con el trabajo agrícola estacional (OPS, 2020). En este sentido, la 
importancia de los aspectos sociales y culturales vinculados a la problemática de la ECh ha sido 
ampliamente reconocida (CONICET, 2015). En mayo de 2019, en cumplimiento de la decisión de la 
72a Asamblea Mundial de la Salud, se estableció el Día Mundial de la Enfermedad de Chagas para su 
conmemoración el día 14 de abril (WHO, 2020).  

Epidemiología 
 
A más de 100 años de su descubrimiento y caracterización en América Latina (AL), la ECh alcanzó 
una distribución global debido a la migración de personas infectadas, por lo que hoy en día continúa 
siendo un tema de gran preocupación no solo en países endémicos sino también en países no 
endémicos. Se han propuesto porcentajes variables de infección en la población humana por T. 
cruzi en el mundo y se estima que hay entre 65 a 100 millones de personas que viven en áreas de 
exposición y corren el riesgo de infectarse (Lidani et al., 2019). 
 
El área endémica de la ECh abarca desde el norte de México hasta la parte norte de Argentina y 
Chile, comprendiendo un total de 21 países (Argentina, Belice, Bolivia, Brasil, Chile, Colombia, Costa 
Rica, Ecuador, El Salvador, Guyana Francesa, Guatemala, Guyana, Honduras, México, Nicaragua, 
Panamá, Paraguay, Perú, Surinam, Uruguay y Venezuela) (Pérez - Molina y Molina, 2018) (Figura 1). 
Para el año 2010 se ha calculado que, de los países de la región Sur, Argentina es el país con mayor 
población infectada con 1,505,235 personas, seguido de Brasil con 1,156,821. En el caso de la región 
Andina, Colombia encabeza la lista de países con una estimación de 437,960 personas infectadas, 
seguido de Ecuador con 199,872 personas. Por su parte en la región de América Central, Guatemala 
y el Salvador, con 166,667 y 90,222 personas respectivamente encabezan la lista de países con el 
mayor número de infectados (Lidani et al., 2019). En México, en la parte norte de América, se ha 
estimado que existen aproximadamente 4.06 millones de casos de personas infectadas con T. cruzi 
(Arnal et al., 2019) posicionándose como el país endémico con mayor población humana infectada 
(Figura 1). 
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Figura 1. Distribución de la población estimada infectada en países endémicos y no endémicos de la enfermedad de Chagas en el mundo. 
México (Arnal et al., 2019). América Latina año 2010 (Lidani et al, 2019). Estados Unidos (2007) y Canadá (2006) (Schmunis and Yadon, 
2010). Europa (2008–2011) (Strasen et al., 2013.) Japón (2007) (Imai et al., 2015). Australia (2011) y Nueva Zelanda (2006) (Jackson, Pinto 
and Pett, 2014). Fuente: Elaboración propia.  

Como se mencionó anteriormente, a pesar de su endemicidad la ECh ha ampliado sus límites a otros 
territorios (Figura 1), debido a los procesos de migración por parte de la población infectada, 
llegando a ser una epidemia mundial (Schmunis and Yadon, 2010). En este sentido en las últimas 
décadas se han incrementado los casos positivos en Estados Unidos de América, Canadá y países de 
Europa y del Pacífico Occidental. Esta situación ha incrementado el riesgo potencial de transmisión 
del parásito por vías no vectoriales en los países no endemicos, por lo que actualmente se considera 
a la ECh como un problema de salud global (WHO, 2020) (Figura 1). Algunas cifras sugieren que 
entre 80,000 y 120,000 inmigrantes infectados por T. cruzi viven en Europa y otros 300,000 en los 
Estados Unidos (Soriano-Arandes et al., 2016), dando una idea de la problemática epidemiológica.  
En otros trabajos publicados en 2009, se reportó que alrededor de 68,318 y 123,078 inmigrantes 
residentes en Europa estan infectados por T. cruzi, la mayoría de ellos radicados en España (Basile 
et al., 2011), provenientes de Bolivia, Ecuador y Argentina (Basile et al., 2011a).  Para el año 2006 
en Australia, se encontró que un 3.8% de los 80,522 inmigrantes de Latinoamérica probablemente 
estaban infectados con T. cruzi. También, en Canadá se ha estimado que el 3.5% de los 156,960 
inmigrantes latinoamericanos estaban infectados con el parásito. En el caso de Japón se calculó que, 
de los 80,912 inmigrantes de Brasil, 15,281 de Perú y 19,413 de otros países de América del Sur, 
podrían estar infectados con el parásito (Schmunis and Yadon, 2010). Finalmente, en Estados 
Unidos, en el 2007 se estimó que el número de inmigrantes infectados por T. cruzi era de 325,671 
(Bern et al., 2009), siendo México, El Salvador y Guatemala los países de origen (Schmunis and 
Yadon, 2010) (Figura 1).    

De manera particular en México la ECh es un problema de salud pública importante, ya que para el 
año 2013 la Secretaría de Salud había estimado 1.1 millones de personas infectadas (Secretaría de 
Salud, 2015).  De acuerdo con el Programa Sectorial de Salud en México en el período de 2000-2012 
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se registraron 5,463 casos de enfermedad de Chagas de los cuales 247 fueron agudos, 171 crónicos 
con síntomas y la mayoría de ellos crónicos asintomáticos con 5,045 de casos. Además, entre el año 
2000 y 2007, se observó una incidencia de 0.07 a 0.37 por cada 100 mil habitantes, aumentando en 
el año 2008, en este año se calculó un ascenso de 0.61 a 0.70 por cada 100 mil habitantes. En cuanto 
a defunciones por ECh en el periodo 2000-2012, se documentaron 371, registrándose el mayor 
número en Oaxaca con 161 casos (43.4%), seguido del estado de Guerrero con 53 (14.3%), Chiapas 
con 20 (5.4%), Distrito Federal con 16 (4.3%) y Veracruz con 12 (3.2%), y catorce estados más 
reportaron entre una y seis defunciones. Con estas cifras, la mortalidad, se ha mantenido estable 
con una tasa que va de 0.02 defunciones por cada 100 mil habitantes en el año 2000 a 0.03 
defunciones por cada 100 mil habitantes en 2012 (Secretaría de Salud, 2015). Para 2017, las mayores 
tasas de incidencia a nivel estatal las presentaron Yucatán (4.0), Oaxaca (2.4) e Hidalgo (2.1). En el 
caso de la tasa de mortalidad para el 2016 fue de 0.02 para hombres y 0.01 para mujeres (Rojo - 
Medina et al., 2018). Sin embargo, como se mencionó anteriormente, se ha estimado en una 
revisión sistemática y análisis de metadatos, de diversos reportes entre el año 2006 y 2017 una 
seroprevalencia nacional a T. cruzi del 3.38% equivalente a 4.06 millones de casos en México. En 
este mismo estudio se encontró que las mujeres embarazadas infectadas con el parásito mostraron 
una seroprevalencia estimada de 2.21%, lo que sugiere que hay 50,675 alumbramientos de mujeres 
embarazadas infectadas con T. cruzi por año y 3,193 casos de recién nacidos con potencial infección. 
Por su parte en el caso de los niños menores de 18 años, sugiere una transmisión continua ya que 
la tasa de seropositividad estimada es de 1.51%. Mientras que para los casos de infección en 
donantes de sangre se ha documentado en la mayoría de los estados una seroprevalencia nacional 
estimada del 0.55%. (Arnal et al., 2019). Estas estimaciones, coloca a México como el país endémico 
con el mayor número de infectados dentro de la región de América Latina (Figura 1). 

Mecanismos de transmisión 

El principal medio de transmisión a humanos y otros mamíferos es por el contacto con heces 
contaminadas de insectos hematófagos de la Subfamilia Triatominae (Hemiptera: Reduviidae). 
Aunque con menor frecuencia, T. cruzi también puede transmitirse por vías no vectoriales, como 
transfusiones de sangre infectada, transmisión congénita, trasplante de órganos provenientes de 
una persona infectada, ingesta de alimentos y bebidas contaminadas con heces u orina de 
Triatominos o por accidentes de laboratorio (Coura, 2015; Zingales, 2018; WHO, 2020). Además, se 
ha demostrado la transmisión sexual de T. cruzi en modelos con ratones y se ha encontrado al 
parásito en muestras de semen de personas infectadas (Gomes et al., 2019).  

Transmisión vectorial 

La transmisión vectorial se da cuando los insectos vectores se alimentan, ya que durante la ingesta 
sanguínea los insectos suelen defecar eliminando en sus heces y orina a los parásitos, los cuales se 
pueden introducir por autoinoculación en piel erocionada o mucosas intactas (Toso, Vial y Galanti, 
2011). El ciclo de transmisión vectorial se diferencia en dos tipos: el doméstico y el selvático 
(Ministerio de Salud de Argentina, 2013). Dentro del ciclo selvático T. cruzi circula entre hospederos 
silvestres y vectores que suelen desplazarse hacía las viviendas (intrusivos) (Dumonteil and 
Gourbiere, 2004). Estos desplazamientos pueden originarse por alteraciones en el ambiente 
derivados de cambios de uso de suelo o la deforestación, generando que los vectores se muevan y 
se instalen en las viviendas, las cuales les ofrecen numerosos refugios y les proporcionan fuentes de 
alimentación muy variadas y constantes (WHO, 2002; Herrera, 2010; CONICET, 2015; Ramsey et al., 
2015; López-Cancino et al., 2015). En este ciclo doméstico el parásito infecta a vectores 
sinantrópicos, mamíferos domésticos y al humano. Dentro de este ciclo se diferencian dos entornos 
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que son el intra-domicilio (dentro de la vivienda) y el peri-domicilio (área de 100 m alrededor de la 
vivienda) (Zingales, 2018).  
 
En el territorio mexicano, se han documentado 31 especies de vectores de T. cruzi, siendo el género 
más común Triatoma con 19 especies de amplia distribución (Salazar-Schettino et al., 2007). Este 
género es considerado un vector importante dentro del país, ya que se ha reportado en todos los 
estados de México (Cruz- Reyes y Pickering-López, 2006). De manera histórica en México se reportó 
la presencia de Rhodnius prolixus (Salazar - Schettino et al., 2010); sin embargo, entre 2008 y 2010, 
gracias a la Iniciativa Subregional de Prevención, Control y Atención de la Enfermedad de Chagas 
(IPCA), se eliminó este importante vector en el territorio mexicano (Melean-Díaz, De Benedictis-
Serrano y Rios-González, 2018; OPS, 2020 a). El resto de las especies vectoras de T. cruzi se han 
recolectado en diversos paisajes antropogénicos a lo largo del año (Ramsey et al., 2012), 
reportándose que su alimentación y el contacto humano se producen tanto en hábitats domésticos 
como no domésticos (Ramsey et al., 2015).  
 

Transmisión por transfusión sanguínea 

Otra vía de infección es la transmisión transfusional, considerándose como la segunda vía de 
infección en países endémicos y principal en países no endémicos (Schmunis, 2007; Rassi, Rassi and 
Marin-Neto, 2010; Coura, 2015). Esta vía cada vez es menos frecuente en los países endémicos, 
debido a que se han tomado medidas para controlar la calidad de la sangre para transfusión de 
manera sistemática (Schmunis, 2007).  En los últimos 20 años, la mayoría de los países de América 
Latina han implementado políticas que requieren pruebas de detección de la infección por T. cruzi 
obligatorias en bancos de sangre, realizando el tamizaje para prevenir la transmisión del parásito a 
través de productos sanguíneos infectados (Guhl, 2007; Guhl, 2009; Schmunis, 2007). Sin embargo, 
esta vía de transmisión sigue siendo importante y frecuente por la migración de la población rural 
de áreas endémicas hacia las grandes ciudades en zonas endémicas y no endémicas, modificando 
los patrones y las características epidemiológicas de la ECh (Guhl, 2009; Arnal et al., 2019; González 
- Guzmán et al., 2019). 

La transfusión sanguínea se ha considerado también el segundo modo más importante de 
transmisión de la ECh en México (Hernández-Becerril et al., 2005). Para el año 1998, el análisis 
muestras de alrededor de 65,000 donadores de sangre de 18 centros de transfusión administrados 
por el gobierno mostró una prevalencia de anticuerpos anti-T. cruzi en donadores de sangre del 
1.5%, siendo Hidalgo, Tlaxcala, Puebla, Chiapas y Yucatán las entidades con mayor prevalencia 
(Guzmán-Bracho et al., 1998). Durante el periodo 2006 a 2017, la prevalencia nacional estimada 
detectada en donantes de sangre fue menor con 0.55%. Esta disminución podría explicarse por la 
mayor fiabilidad de la detección serológica de los donantes de sangre, con la aprobación de la 
legislación que hace obligatoria las pruebas de tamizaje para T. cruzi en bancos de sangre en el año 
2000. La prevalencia más alta la presenta el estado de Quintana Roo (1.99%), seguida por los estados 
de Tabasco (1.8%), Puebla (1.75%), Campeche (1.31%) y Nayarit (1.21%) (Arnal et al., 2019).  

Transmisión congénita 

La transmisión congénita de la ECh se considera cuando: 1) un neonato nace de una madre con 
serología positiva a T. cruzi, 2) cuando T. cruzi se identifica en el recién nacido, o 3) cuando se detecta 
el parásito o anticuerpos específicos contra éste, que no son de origen materno después del 
nacimiento y que se ha descartado la transmisión vectorial o por transfusión de sangre en el menor 
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(Carlier et al., 2011). El riesgo de transmisión congénita parece variar según diferentes factores 
epidemiológicos como la cepa T. cruzi, el nivel de parasitemia de la madre, la existencia de lesiones 
en la placenta y la región geográfica. A nivel poblacional la transmisión congénita depende 
directamente de la prevalencia de la infección en mujeres en edad fértil, que generalmente se 
infectan por transmisión vectorial. Por tanto, en las áreas endémicas sujetas a control de vectores 
se esperaría una disminución progresiva de la enfermedad congénita a mediano o largo plazo (WHO, 
2002). La ECh congénita ha sido limitada a las zonas rurales; sin embargo, su notificación es cada vez 
mas frecuente en ciudades donde no hay transmisión vectorial, debido a que numerosas mujeres 
del campo infectadas y en edad fértil han migrado del campo a ciudades tanto endémicas como no 
endémicas (WHO, 2007; Guhl, 2009).   

La infección congénita con T. cruzi es un problema global que ocurre en promedio en el 5% de los 
niños nacidos de madres con infección crónica en áreas endémicas, con variaciones dependiendo 
de la región (Carlier et al., 2015). Se estima que al menos dos millones de mujeres en edad fértil 
están infectadas crónicamente con T. cruzi en América Latina, con una incidencia de infección 
congénita de al menos 15,000 casos / año (OMS-OPS, 2006).  En los países endémicos se ha 
reportado una infección congénita variable, con índices de infección en infantes del 6% en 
Argentina, del 4.1% en Bolivia y 4.3% en Paraguay (Howard et al., 2014). La transmisión congénita 
también se ha registrado en países no endémicos como consecuencia de la migración de mujeres 
embarazadas infectadas desde América Latina (principalmente Bolivia) a los Estados Unidos de 
América, España, Suiza y Suecia (Carlier et al., 2015). Encontrándose en España una tasa de infección 
del 4.3% (Howard et al., 2014). 

En México se realiza la vigilancia prenatal y el tamizaje de mujeres embarazadas en las localidades 
con casos seropositivos. La vigilancia epidemiológica ha mostrado un a seropositividad del 2% en el 
año 2017, observándose un incremente desde 2014 (Rojo - Medina et al., 2018). A pesar de la 
preocupación e importancia no hay mucha información a nivel nacional. De acuerdo con un estudio 
reciente en México, las mujeres embarazadas mostraron una seroprevalencia estimada de 2.21%, 
lo que sugiere que hay 50,675 nacimientos de mujeres embarazadas infectadas con T. cruzi por año 
y 3,193 casos de recién nacidos con infección congénita por año (Arnal et al, 2019). 

Transmisión por trasplante 

La transmisión por trasplante de órganos de donadores infectados se ha reportado sobre todo en 
casos de trasplante de riñón, aunque los trasplantes de corazón, médula ósea y páncreas de 
donantes son también posibles causas de transmisión de la ECh (WHO, 2002; Guhl, 2007; Guhl, 
2009). 

Transmisión oral 

Desde hace una década un nuevo escenario epidemiológico de chagas se ha presentado en Brasil, 
Colombia, México y Venezuela, por la ingestión de alimentos contaminados con Triatominos 
infectados o con sus excretas (Guhl, 2009). Evidencias de los diversos modos de posible transmisión 
oral del parásito siguen aumentando en las áreas endémicas (Pereira et al., 2009; Toso, Vial y 
Galanti, 2011), reportándose por ejemplo la ingesta de Triatominos triturados, de frutas o partes 
aéreas de vegetales contaminadas con heces de Triatominos, de carne (cruda) o sangre de 
mamíferos infectados y de secreción anal u orina de marsupiales infectados. De igual forma asociado 
con la maternidad, se ha encontrado el parásito en leche humana de pacientes cursando la fase 
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aguda de la enfermedad de Chagas y hay casos descritos de infección de T. cruzi por vía oral a través 
de la leche, durante la lactancia materna (Ferreira et al., 2001). 

Transmisión accidental 

Se ha reportado la transmisión accidental de T. cruzi en varias situaciones, como en laboratorios y 
hospitales. Se han registrado más de 70 casos documentados en técnicos, médicos e investigadores, 
al manipular diferentes tipos de materiales contaminados, como excretas de Triatominos, cultivos 
de parásitos y sangre infectada de seres humanos y animales (Guhl, 2009). 

Trypanosoma cruzi 
 
Taxonomía y Morfología 

T. cruzi es un protozoario parásito hemoflagelado de importancia médica. Es miembro de la familia 
Trypanosomatidae del orden Kinetoplastida, en donde además se agrupan otros parásitos 
patógenos de mamíferos como Trypanosoma brucei y Leishmania spp. (Lugo-Caballero et al., 2016). 
T. cruzi presenta distintas etapas de desarrollo durante su ciclo biológico denominadas: 
tripomastigote, amastigote y epimastigote (Figura 2). Estos diferentes estadios presentan 
características morfológicas distintas que permiten su identificación; como la presencia o ausencia 
de flagelo, la forma del cuerpo, el tamaño y forma del núcleo y cinetoplasto, así como la posición 
relativa del cinetoplasto con respecto al núcleo (De Souza, 2002).  

 

Figura 2. Fases del ciclo biológico de T. cruzi. Fuente: Elaboración propia. 

A continuación, se hace una descripción general de algunas de estas características. En el caso del 
tripomastigote sanguíneo no es replicativo y se caracteriza por presentar un cuerpo alargado con 
una forma ligeramente curvada o en forma de “S” con un núcleo central y un cinetoplasto 
subterminal en el extremo posterior del parásito, de donde emerge un flagelo delgado que bordea 
el cuerpo del parásito y termina en forma libre en su extremo anterior. El tripomastigote metacíclico 
tiene una forma alargada y fusiforme (Navarro et al., 2003). Tienen un cinetoplasto localizado en la 
porción posterior al núcleo, dispuesto en el extremo posterior del parásito; así como, un núcleo 
grande y elongado en su parte central. A lo largo de su cuerpo se encuentra unido el flagelo, dando 
la impresión de tener una membrana ondulante que se inicia en el cinetoplasto y emerge en forma 
libre en su extremo anterior, lo que le confiere gran movilidad (Tyler and Engman, 2001). Por su 
parte el epimastigote es un estadio replicativo, se aloja en el intestino medio del insecto vector, 
presenta una forma alargada que mide alrededor 20-40 μm. Su cinetoplasto se localiza en la región 
anterior al núcleo hacia la parte media del parásito, de donde surge el flagelo que se encuentra 
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unido en la última porción del cuerpo del parásito emergiendo en forma libre en su extremo anterior 
lo que le proporciona una gran movilidad (Tyler and Engman, 2001).  Además, utilizando parásitos 
fluorescentes, se ha mostrado que los epimastigote también son infectivos en células en cultivo 
(Florencio-Martínez et al., 2010). Finalmente, el amastigote es de forma esférica con un flagelo muy 
corto no visible ni libre, por lo que carece de movimiento. Esta fase es la forma replicativa 
intracelular, que forma nidos de amastigotes en las celulas infectadas. Posee un núcleo grande y 
esférico y un cinetoplasto en forma de bastón (Tyler y Engman, 2001). 

Ciclo de vida 

El ciclo de vida de T. cruzi es complejo y comprende dos hospederos y cuatro fases de vida. Uno de 
los hospederos es el insecto vector y el otro un mamífero como hospedero definitivo (Figura 3). En 
el vector se aloja el epimastigote y el tripomastigote metacíclico y en el mamífero el amastigote y el 
tripomastigote sanguíneo. El ciclo de vida puede iniciar cuando el insecto vector se alimenta de la 
sangre de un mamifero infectado con tripomastigotes sanguíneos (Palmezano et al., 2015) (Figura 
3). Posteriormente estos tripomastigotes sanguíneos sufren una serie de diferenciaciones 
morfológicas mientras infectan el tubo digestivo del triatomino y ya en el intestino medio ocurre 
una diferenciación a epimastigote que se replica por medio de división binaria (Palmezano et al., 
2015). Luego de 2 a 4 semanas, algunos de los parásitos migran al intestino posterior, donde se 
transforman en tripomastigotes metacíclicos (CFSPH, 2009). Esta forma infectiva para los 
vertebrados se excreta con las deyecciones del vector luego de una abundante ingestión de sangre, 
depositándose sobre la piel o mucosas oral, nasal o conjuntival (Figura 3). Esto causa una sensación 
de prurito, con lo cual se provoca el rascado permitiendo la entrada del parásito por 
autoinoculación, penetrando el parásito por erosiones de la piel o por mucosa (Carabin et al., 2011; 
Antonio et al., 2017). Esos tripomastigotes metacíclicos infectan varios tipos de células nucleadas a 
través de una vacuola parasitófora, de la cual salen para transformarse a amastigotes para replicarse 
en el citoplasma, formando nidos de mastigotes intracelulares. Posteriormente los parásitos se 
diferencian en tripomastigotes sanguíneos, los cuales son liberados cuando la célula se rompe 
dirigiéndose a la circulación sanguínea y linfática (Carabin et al., 2011, Nagajyothi et al., 2012). En 
este punto los tripomastigotes sanguíneos son capaces de invadir otras células del hospedero 
continuando la infección celular o pueden ser tomados del torrente sanguíneo por otro insecto 
vector, que posteriormente puede infectar a un nuevo hospedero, iniciando nuevamente el ciclo 
(Rassi, Rassi and Marin-Neto, 2010) (Figura 3). 
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Figura 3.  Ciclo de vida de Trypanosoma cruzi. Fuente: Elaboración propia.  

Diversidad genética de T. cruzi 

T. cruzi es a una especie heterogénea, que consiste en un conjunto de cepas que circulan entre 
vectores y hospederos mamíferos, incluyendo al humano (Rassi, Rassi and Marin-Neto, 2010). La 
heterogeneidad genética de este parásito ha sido ampliamente estudiada por métodos biológicos, 
bioquímicos y moleculares. Se ha propuesto que la diversidad de las cepas es un criterio para 
explicar las diversas manifestaciones clínicas de la enfermedad de Chagas y las diferencias 
geográficas en morbilidad y mortalidad (Manoel-Caetano and Silva, 2007; Zingales, 2018), 
mostrando su complejidad ecoepidemiológica que ha sido analizada ampliamente en diversos 
lugares. Una característica importante es la alta diversidad intraespecífica de las cepas del parásito 
tanto genética como fenotípica. Se ha demostrado que existe una diferencia de hasta del 40% en el 
contenido de DNA entre cepas, tanto en el núcleo como en el cinetoplasto, aunque en el núcleo es 
donde se ha visto la mayor contribución (Dvorak et al., 1982). Lo anterior ha sido confirmado con el 
análisis de una gran cantidad de clonas de aislados silvestres, corroborando que el tamaño del 
genoma puede variar hasta en un 48% entre las cepas (Lewis et al., 2009), lo que equivale hasta en 
73 Mb, lo que es un hallazgo sorprendente para poblaciones de la misma especie (Zingales, 2018). 
 
Estructura de la población de T. cruzi 

La estructura de la población de T. cruzi se ha explorado en diferentes niveles y con las herramientas 
de investigación disponibles a lo largo del tiempo (Zingales, 2018). Por ello la clasificación de T. cruzi 
se ha ido modificando a través del tiempo, con base al aporte de nuevos estudios genéticos y al 
desarrollo de nuevos abordajes moleculares. La caracterización de la población de T. cruzi, ha 
contribuido en la definición de subgrupos que permiten comprender la complejidad de las 
poblaciones del parásito. Estos subgrupos han recibido diferentes denominaciones como: 
zimodemas, esquizodemas, biodemas, clonas, linajes, clados y más recientemente las Unidades 
Discretas de Tipificación (DTUs por sus siglas en inglés) y haplotipos (Zingales et al., 2009). A este 
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respecto, en el año 1999 se planteó por primera vez un consenso internacional sobre la 
nomenclatura de T. cruzi (Anonymous, 1999).  

En sus inicios, la caracterización biológica y bioquímica, acompañada de técnicas moleculares como 
electroforesis de enzimas multi loci, amplificación aleatoria de DNA polimórfico, del mini-exón y 
secuencias de DNA ribosomal 24S, permitieron una clasificación en dos grupos principales 
denominados T. cruzi I (Tcl) y T. cruzi II (Tcll). Posterior a eso, después de un avance en el 
conocimiento de la diversidad de T. cruzi, las cepas del parásito se clasificaron en dos subgrupos 
denominados DTU I y DTU II (Zingales et al., 2009). Posteriormente en el año 2000, se propuso la 
división del linaje DTU II, en cinco grupos filogenéticos denominados IIa, llb, llc, lld, lle, dando origen 
a una propuesta de seis linajes filogenéticos discretos mediante técnicas de electroforesis de 
enzimas multilocus (MLEE) y caracterización de DNA polimórfico amplificado al azar (RAPD) (Brisse, 
Barnabé and Tibayrenc, 2000; Brisse, Verhoef and Tibayrence, 2001; Zingales et al., 2009; Zingales, 
2018). En este sentido los DTUs se definen como cepas que están genéticamente más relacionadas 
que otras de su población y son identificables por marcadores genéticos, moleculares e 
inmunológicos (Tibayrenc, 1998). Con la continuidad en el estudio de la diversidad genética 
basándose en el análisis de microsatélites y DNA mitocondrial, se realizó la formulación de algunas 
hipótesis sobre hibridación de los grupos ancestrales. Inicialmente, se propusieron dos modelos 
para el origen de los DTU TcIII a TcVI: que es el modelo de dos hibridaciones (Westenberger et al., 
2005) y el modelo de tres antepasados (de Freitas et al., 2006). El primero propone una hibridación 
antigua entre los linajes parentales TcI y TcII, que dio origen a los DTU TcIII y TcIV actuales, y un 
retrocruzamiento más reciente de TcIII con TcII parental, que produjo los DTU heterocigotos TcV y 
TcVI. Mientras que el modelo de tres antepasados se basa en tres genotipos ancestrales TcI, TcII y 
TcIII. Los DTU híbridos TcV y TcVI se originaron del intercambio genético entre TcII y TcIII. El origen 
de TcIV no se abordó en este modelo (Zingales et al., 2012; Zingales, 2018). 

En ese momento, debido a diversas evidencias que mostraban diferencias importantes, se vislumbró 
la necesidad de revisar y replantear la nomenclatura de las cepas de T. cruzi, identificando la 
necesidad de una estandarización de la nomenclatura que pudiera facilitar la comunicación entre 
los investigadores y especialistas con el objetivo de conocer sus características eco-epidemiológicas, 
patogenicidad y aspectos básicos (Zingales et al., 2009).  Por lo que, como se mencionó 
anteriormente en una segunda reunión en el año 2009 se propuso por un comité de expertos el 
consenso para la nomenclatura intraespecífica de T. cruzi en que se reconocieron seis DTU, 
denominadas TcI, Tcll, Tclll, TcIV, TcV y TcVI (Zingales et al., 2009). Para esta recomendación, el 
comité consideró estudios previos que dividieron a T. cruzi en distintos grupos, según el patrón de 
marcadores genéticos, bioquímicos y / o biológicos. La diferencia conceptual entre esta propuesta 
y la propuesta en el año 2000 (Brisse, Barnabé and Tibayrenc, 2000) es que TcII ya no se divide en 
cinco subgrupos (IIa - IIe), constituyendo ahora DTUs independientes (TcII-VI) (Zingales, 2018). 
Actualmente, basándose en múltiples marcadores moleculares se identificó una séptima DTU 
encontrada inicialmente en murciélagos denominada Tcbat y posteriormente encontrada también 
en humanos (Marcili et al., 2009; Zingales et al., 2012; Lima et al., 2015). Por lo tanto, actualmente 
T. cruzi se divide en siete Unidades Discretas de Tipificación (DTU), TcI – TcVI y Tcbat (Zingales, 2018). 
Si bien esta clasificación actual es aceptada por la comunidad científica y ha permitido 
homogeneizar el estudio de la estructura de la población de T. cruzi, probablemente proporcione 
un reflejo aún limitado de la diversidad total de parásito, siendo posible que surgan nuevos linajes, 
conforme se vaya incrementando su estudio (Zingales, 2018). 
 
Epidemiología geográfica de los DTU 
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El completo entendimiento de la epidemiología de la enfermedad de Chagas a través de su 
distribución geográfica es complejo y permanece bajo intensa investigación hasta la actualidad 
(Guhl, 2013). Con relación a esto se ha propuesto que la variabilidad genética de las cepas de T. cruzi 
se relaciona con el comportamiento molecular y biológico de cada DTU. Estos DTUs presentan 
diferencias en sus niveles de infectividad, manifestaciones clínicas, epidemiología y su distribución 
geográfica (Manning-Cela et al., 2019). Por lo que cada vez es más necesario incluir las 
características geográficas y biológicas de T. cruzi para comprender la eco-epidemiología de la ECh 
(Zingales et al., 2018). En este sentido se ha observado una distribución geográfica muy particular 
de los DTUs, identificando patrones de distribución diferenciales entre ellos (Zingales, 2018). Por 
ejemplo, Tcl tiene una distribución muy amplia a lo largo y ancho del continente americano, siendo 
el DTU con la mayor distribución y encontrado de manera frecuente en el ciclo selvático, donde 
mamíferos y triatominos tienen infección natural. La infección humana con TcI es común en el norte 
de América del Sur, América Central y México (Zingales, 2018), y se han reportado triatominos en 
Texas (Curtis – Robles et al., 2018). TcII es tan antiguo como TcI, pero tiene una distribución 
geográfica más limitada. Predomina en las regiones del sur y centro de América del Sur y los 
informes en América del Norte son extremadamente raros. TcII ha sido aislado principalmente de 
los ciclos de transmisión domésticos. En humanos es muy abundante en pacientes del centro y este 
de Brasil (Carranza et al., 2009; Zingales et al., 1998) y es raro en la mayoría de los otros países de 
América del Sur (Zingales, 2018). TcIII se asocia principalmente con el ciclo selvático, desde el 
noreste de Venezuela hasta Argentina. Se han reportado pocas infecciones en humanos en 
Colombia (Hernández et al., 2016) y casos agudos en el Brasil amazónico (Monteiro et al., 2010). En 
el caso de TcIV también se asocia predominantemente con el ciclo selvático, que se encuentra en 
América del Norte y del Sur (Zingales, 2018). Los estudios con varios marcadores genéticos indican 
que las cepas de TcIV de América del Norte y del Sur son genéticamente distintas y se agrupan por 
separado en análisis filogenéticos (Marcili et al., 2009; Lewis et al., 2011; Tomasini and Diosque, 
2015). Así mismo se ha reportado infección de triatominos con TcIV en el estado de Texas (Curtis – 
Robles et al., 2018). Por su parte TcV y TcVI están claramente asociados con la ECh en los países del 
sur de América del Sur, considerándose restringidos a los países del sur como Chile y Argentina 
(Zingales et al., 2012).  Sin embargo, algunos casos de infección humana con TcV y / o TcVI se han 
notificado más al norte, en Ecuador (Garzón et al., 2002) y Colombia (Guhl and Ramírez, 2013; 
Messenger et al., 2016). De igual manera se han observado diferencias en la distribución de los 
genotipos de T. cruzi en los reservorios domésticos; por ejemplo, los perros en la región norte de 
América se han encontrado infectados predominantemente con TcI y en el sur del continente, con 
TcIV, TcV y TcVI (Monje-Rumi et al., 2015).  
 
En este sentido de manera histórica y conforme se han ido ampliando los estudios sobre las 
diferentes cepas de T. cruzi se han realizado diversas aproximaciones sobre la distribución de los 
DTUs de este parásito. Zingales et al (2012), efectuaron un mapa sobre la distribución aproximada 
de las seis DTUs propuestas en la clasificación actual, en el cual se representa la distribución espacial 
de los genotipos y su ámbito doméstico y domiciliario (Figura 4).  En esta cartografía se muestran 
las áreas de distribución de los DTUs evidenciando una distribución claramente diferenciada para 
cada uno de los genotipos.  
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Figura 4. Distribución geográfica aproximada de las DTU de T. cruzi en ciclos de transmisión domésticos y selváticos. Fuente: Tomado de 
Zingales et al., 2012. 

También, Patterson y Guhl (2010) publicaron la distribución de los seis DTU considerando la 
clasificación actual (Tcl – TcVI) de Zingales et al (2009), así como los subgrupos dentro de TcI que se 
han identificado (Herrera et al., 2007; Herrera et al., 2009).  Así mismo propusieron una 
regionalización del área endémica en dos grandes regiones. Esta propuesta se basa en la 
predominancia de TcI en humanos al norte del Amazonas y TcII y TcVI en la región del Cono Sur 
(Patterson and Guhl, 2010).  Sin embargo, otros trabajos más recientes como el de Padilla et al 
(2017) reporta nuevos registros de otros DTUs para Perú como son Tcll, Tclll y TcIV o algunos otros 
desarrollados en E.U.A. como el de Curtis-Robles et al., 2018 que reportan la presencia de Tcl, TcIV 
en Texas y algunos casos de infecciones mixtas con Tcl y TcIV en triatominos. Esto muestra que el 
estudio de la distribución de los genotipos sigue en aumento, debido a su importancia en el 
entendimiento de los ciclos de transmisión y la eco-epidemiología de esta importante enfermedad 
desatendida (Figura 5). En este sentido, el conocimiento de la prevalencia y distribución de T. cruzi 
en el mundo y de manera particular en los países endémicos de la ECh, en entornos domiciliares y 
peridomiciliares, permitirá una mayor comprensión del riesgo de la enfermedad y sus posibles 
consecuencias (Curtis – Robles et al., 2018).  
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Figura 5. Distribución de los DTUs de T. cruzi documentadas por Patterson and Guhl, 2010, Padilla et al., 2017 y Curtis-Robles et al., 2018. 
Fuente: Elaboración propia.   

Distribución geográfica de los DTUs y patología de la ECh 

Recientemente Zingales (2018) realizó un mapeo derivado de la investigación de Brenière, Waleckx 
y Barnabé (2016), en donde se recopilaron datos de 137 artículos publicados hasta abril de 2016, en 
los que alrededor de 6,400 DTUs se clasificaron según su origen geográfico y sus hospederos. Este 
inventario ofreció una visión más completa de la distribución de las DTU en humanos, vectores y 
mamíferos reservorios de áreas endémicas de la ECh. Esto, tomando en cuenta dos consideraciones 
importantes como: los diferentes métodos utilizados para la caracterización de los DTUs que 
podrían sesgar la genotipificación y arrojar datos equívocos, y que varios artículos son de los mismos 
autores y sitios, por lo que la prevalencia de ciertas DTUs podría estar sobreestimada en el análisis 
(Zingales, 2018). En este trabajo se extrajo el número total de genotipos de T. cruzi de aislados 
humanos por país de América del Norte, Central y del Sur y se organizó de acuerdo con su 
distribución geográfica desde el sur de Estados Unidos hasta Argentina (Figura 6). 
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Figura 6. Prevalencia de los DTU de T. cruzi en humanos y las manifestaciones de la enfermedad de Chagas en países de América del 
Norte, Central y del Sur. La línea discontinua separa las regiones geográficas de acuerdo con la patología prevalente de la enfermedad de 
Chagas: la miocardiopatía crónica Chagas (CCC) y la forma digestiva (DIG) (Zingales, 2018). Fuente: Tomado de Zingales, 2018. 

En este mapa la distribución de los DTUs se relacionó con las manifestaciones clínicas de la ECh, 
mostrando que Tcl se encuentra presente a lo largo de América Latina, pero presentando un patrón 
de prevalencia mayor hacia América del Norte. En contraste en la región sur se observó una mayor 
diversidad de DTUs (Tcl a TcVl) y la presencia de infecciones mixtas (más de un DTU en un mismo 
vector o reservorio). Proponiendose por tanto una regionalización de acuerdo con la patología 
prevalente reportada y estableciendo que hacía el norte de la amazonia se encuentran 
mayoritariamente casos de miocardiopatía chagásica crónica y hacía el sur además de esta misma 
patología, también se observan casos de la forma digestiva de la enfermedad (Zingales, 2018) 
(Figura 6), sugiriendo además que a mayor diversidad de T. cruzi, se tiene una mayor diversidad de 
patologías.  
 
También se ha reportado que la distribución diferencial de las cepas de T. cruzi, impacta en la 
eficiencia del diagnóstico serológico. Cuando se evaluaron sueros de mujeres infectadas con T. cruzi 
identificados por PCR provenientes de tres países endémicos (Argentina, Honduras y México), se 
encontró una reactividad mayor en las muestras de Argentina, seguido de las de Honduras, y una 
notoria disminución en la reactividad de las muestras provenientes de México. Sugiriendo que las 
diferencias geográficas en las cepas del parásito y las diferencias genéticas entre las poblaciones 
humanas pueden contribuir en las discrepancias en las pruebas diagnósticas (Truyens et al., 2021). 

A pesar de la importancia del componente geográfico, la distribución hasta ahora conocida aún tiene 
muchos vacíos y probablemente refleje sólo una parte de la diversidad de los DTUs circulantes entre 
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vectores y reservorios. Por lo tanto, aún son necesarios trabajos a escalas locales para ampliar el 
conocimiento sobre los genotipos del parásito en los ciclos de transmisión, que es una pieza 
fundamental en el estudio del riesgo de la transmisión de la ECh.  

Ecoepidemiología de los DTU - Ciclos de transmisión de la ECh 
 
T. cruzi circula de forma natural en diferentes ambientes y generalmente se distinguen dos ciclos: 
1) Ciclo selvático, donde T. cruzi evoluciona entre mamíferos silvestres y vectores que viven fuera 
de las áreas domésticas (Brenière, Waleckx y Barnabé, 2016; Zingales, 2018), y 2) Ciclo doméstico, 
donde T. cruzi evoluciona con vectores adaptados al domicilio, mamíferos domésticos y 
sinantrópicos y el humano, ya sea en el ámbito intradoméstico o peridoméstico (Oliveira -Lima et 
al., 2000).  
 
Se ha reportado que los aislados de T. cruzi obtenidos de reservorios mamíferos, humanos y 
triatominos de varias regiones de Bolivia, Brasil y Colombia, muestran una fuerte asociación de 
cepas TcII con el ciclo doméstico, mientras que las cepas TcI se asocian mas con el ciclo selvático. 
También, se ha reportado una relación de los diferentes DTUs con los niveles de parasitemia en 
sangre, reportándose niveles mayores en infecciones con cepas Tcll en comparación con las cepas 
TcI circulantes en los países endémicos desde las amazonas hacia el norte (Fernandes et al, 1998), 
lo que sugiere que las variaciones en DTUs determinan el nivel de infectividad y por lo tanto el riesgo 
de infección en la población humana.  Por otro lado, recopilaciones recientes han reportado que 
todos los DTUs, incluyendo TcBat, participan en ambos ciclos (domésticos y selváticos), aunque Tcl 
se encuentra en ambos ciclos, mientras que TcII, TcV y TcVI está mas asociado al ciclo doméstico, y 
TcIII y TcIV al ciclo selvático (Brenière, Waleckx y Barnabé, 2016).  
 
Ecoepidemiología de los DTU  
 
Como ya se ha mencionado la infección por T. cruzi es una zoonosis compleja, transmitida por más 
de 100 especies de insectos triatominos (Hemiptera: Reduviidae: Triatominae) y sostenida por más 
de 70 géneros de hospederos mamíferos (Zingales, 2018). Tales reservorios juegan un papel 
importante en el mantenimiento y la interacción entre los ciclos domésticos y silvestres de la 
enfermedad de Chagas (WHO, 2002). La proporción de reservorios infectados con T. cruzi varía con 
la situación epidemiológica local y depende de la densidad de vectores, así como de la proporción 
de infección con el parásito. La circulación del parásito en el ciclo doméstico es dinámica, y los 
reservorios se infectan por el contacto con vectores infectados (WHO, 2002). Los humanos son el 
reservorio más importante de T. cruzi en el ciclo doméstico. Se ha reportado que entre un 50% al 
91% de la ingesta sanguínea del insecto está dada con sangre humana, seguida de la de perros desde 
un 5% hasta el 80.8%, y en menor proporción de gatos (0.1% - 8.8%), aves (5.9% – 15.2%) y pequeños 
roedores (1.51%) (WHO, 2002; Brenière, Waleckx y Barnabé, 2016).  
 
El número de taxones que son reservorios del parásito es variable y se conoce que al menos más de 
70 especies o subespecies de organismos como pequeños mamíferos silvestres, mamíferos 
terrestres o mamíferos arbóreos pertenecientes a siete órdenes y 25 familias, están infectados 
naturalmente con T. cruzi, en la mayor parte del continente americano. Algunas de estas especies 
son de mayor importancia, ya sea por su amplia distribución o por sus tasas de infección, como: 
Marsupialia (Didelphis spp.), Edentata (Dasypus novencinctus), Chiroptera (Carollia perspicilata, 
Desmodus rotundus, Glossophaga soricina, Phyllostomus hastatus), Carnivora (Dusicyon griseus, 
Eira barbara, Nasua spp.), Rodentia (Akodon spp., Coendu spp., Dasyprocta spp., Sciurus spp.), y 
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Primates (Alouatta spp., Ateles spp., Cebus spp., Saimiri spp.) (WHO, 2002). En México, con base en 
la revisión de Velasco-Castejón y Rivas-Sánchez del 2008, se tienen reportes de infección con T. cruzi 
en mamíferos como Dasypus novemcintus (Nuevo León), Ratus norvergicus (CDMX), Canis familiaris 
(Zacatecas y Oaxaca), Sciurus vulgaris (Jalisco), Mus musculus (Jalisco), Bos Taurus (Morelos), 
Didelphis marsupialis (Nuevo León y Michoacán). Además, recientemente en el estado de Nuevo 
León se han reportado la infección de mamíferos pequeños con T. cruzi, encontrando a Mephitis 
mephitis, Canis familiaris, Didelphis marsupialis y Neotoma micropus como reservorios de este 
parásito (Galaviz-Silva et al., 2017).  
 
En cuanto a la asociación de los vectores y los genotipos del parásito, se ha observado que Tcl es el 
DTU mayormente identificado en vectores infectados (78.1%), asociándose predominantemente 
con el género Triatoma, Panstrongylus, Rhodnius y Meccus. Sin embargo, estos géneros también se 
han encontrado infectados con los otros DTUs, como en el caso de Panstrongylus con Tcll, Tclll y 
TcIV, el género Rhodnius con Tcll, TcIV y TcVl y Meccus con Tcll, Tclll y TcIV (Brenière, Waleckx y 
Barnabé, 2016). En el caso particular del género Triatoma, es el vector con mayor tasa de infección 
que se ha reportado y que se encuentra asociado con los seis DTUs y con Tcbat. A su vez dentro de 
este género, T. infestans y T. dimidiata guardan una relación con todos los 6 DTUs, mientras que T. 
barberi, T. maculata, T. gerstaeckeri y T. nitida han mostrado una asociación únicamente con Tcl. 
Un caso muy particular de este grupo es T. sordida que ha sido reportada infectada con Tcl, Tcll, TcV, 
TcVl y es la única especie con una asociación también con Tcbat (Brenière, Waleckx y Barnabé, 
2016).  Recientemente en un estudio en Texas, se tipificaron 777 muestras de seis especies de 
triatominos por medio de qPCR. Los DTUs que se lograron identificar fueron Tcl y TcIV y algunas 
muestras resultaron con infecciones mixtas de Tcl y TcIV.  Encontrando que T. gerstaeckeri presentó 
una infección mayor con Tcl con el 65.5% de las muestras, mientras que T. sanguisuga mostró mayor 
infección con TcIV con un 46.3% de las muestras. Y las infecciones mixtas con Tcl y TcIV se dieron en 
mayor proporción en T. lecticularia (Curtis-Robles et al., 2018). 
 

Vector 
 
Taxonomía y distribución  

Los triatominos pertenecen al orden Hemiptera, el cual se caracteriza por poseer aparato bucal tipo 
succionador (picador-chupador). La mayoría son organismos que se alimentan de plantas 
(fitófagos), algunos otros de insectos (depredadores) y unos pocos de sangre de vertebrados 
(hematófagos). Dentro de este orden se agrupa el suborden Heteroptera, que incluye a la familia 
Reduviidae y la subfamilia Triatominae, que es la única hematófaga dentro de este grupo (Castillo y 
Wolff, 2000). En los diferentes países endémicos los triatominos tienen nombres comunes como: 
chinche besucona o chinche picuda (México), vinchuca (desde Ecuador hasta la Patagonia), chipo 
(Venezuela), pito (Colombia) y barbeiro (Brasil) (Antonio et al., 2017). La mayoría de las especies se 
encuentran entre los paralelos 45 S y 40 N, en un gradiente altitudinal desde el nivel del mar hasta 
los 1,500 metros sobre el nivel del mar (m.s.n.m.). Son prevalentes en zonas situadas entre los 
trópicos (WHO, 2002).  Se conocen más de 130 especies de vectores potenciales de la ECh, 
pertenecientes a cinco tribus y 16 géneros; sin embargo, sólo algunas especies de tres géneros 
(Triatoma, Rhodnius y Panstrongylus) son considerados vectores importantes de T. cruzi. Estos tres 
géneros están ampliamente distribuidos en las Américas, desde México hasta Argentina y Chile. Las 
especies silvestres de la subfamilia Triatominae, tienen una distribución aún más amplia, desde el 
sur de los E.U.A hasta la Patagonia (Carcavallo et al., 1999; Curtis-Robles et al., 2018). En México se 
han reportado 31 especies de triatominos distribuidos en todo el país. Entre 19 y 21 de las 31 
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especies de triatominos mexicanos han invadido sistemáticamente casas humanas y presentan 
infección natural con T. cruzi, por lo que se consideran transmisores potenciales de la infección 
(Ramsey et al., 2015; Antonio et al., 2017).  
 
Morfología externa 

Los triatominos presentan 3 tagmas que son la cabeza, el tórax y abdomen (Figura 7). En el tórax se 
localizan los 3 pares de apéndices raptoriales. La cabeza es alargada y posee un aparato bucal 
picador-chupador que se caracteriza por poseer una especie de pico recto tan largo como la cabeza 
(Crocco, Catalá y Martínez, 2002). Dentro de la Clase Insecta, los triatominos pertenecen al Orden 
Hemiptera (Hemi= mitad; pteron= ala). Presentan dos pares de alas desarrolladas. Las alas 
anteriores denominadas hemiélitros tienen una porción esclerotizada (endurecida) llamada corium 
(en la parte basal del ala) y una porción membranosa (en la parte distal del ala). El segundo par de 
alas son completamente membranosas posicionadas por debajo de las anteriores. En reposo ambos 
pares de alas se sobreponen horizontalmente sobre el abdomen (Triplehorn y Johnson, 2005). El 
tamaño y coloración varía entre especies y estadios. En los bordes externos del abdomen se observa 
una expansión llamada conexivo que puede presentar coloraciones diversas y es carácter con valor 
taxonómico para la identificación de las especies. Además, el conexivo es una característica 
diacrítica de este grupo, que le permite llenarse de sangre, aumentando su volumen varias veces, 
en relación con su tamaño (Ministerio de Salud de Argentina, 2013). Es decir, puede ampliar el 
espacio abdominal para almacenar mucha sangre y soportar la falta de alimento durante periodos 
prolongados. En cuanto a la forma del cuerpo, los triatominos son insectos aplanados 
dorsoventralmente, lo cual les permite refugiarse en lugares estrechos como grietas, cortezas, 
debajo de piedras, etc. (CONICET, 2015) (Figura 7). 
 

 
 

Figura 7. Morfología exterma del género Triatoma (Hemiptera: Reduviidae). Se señalan con flechas rojas, las principales características 
de valor taxonómico. Fuente: Elaboración propia. 
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Ciclo de vida  
 
Los triatominos son insectos paurometábolos, que tienen como característica una metamorfosis 
incompleta en donde no hay la presencia de un estadio de larva ni de pupa. Desde la eclosión hasta 
la forma adulta, los triatominos pasan por cinco estadios inmaduros denominados ninfas, todos ellos 
hematófagos estrictos al igual que los adultos (Castillo y Wolff, 2000; Crocco, Catalá y Martínez, 
2002; CONICET, 2015). Los triatominos son ovíparos y se ha documentado que las hembras ponen 
entre 100 y 600 huevos (Castillo y Wolff, 2000). La postura de huevos comienza con los primeros 
calores del ciclo anual y se prolonga durante todo el verano y parte del otoño, esto es variable según 
la región. Los huevos son ovalados y su color cambia del blanquecino al amarillo o rosado, a medida 
que el embrión se va desarrollando. Los huevos son depositados en la tierra, entre las grietas de las 
paredes o en otros lugares más o menos ocultos. El periodo de incubación depende de la 
temperatura ambiente, pero las ninfas pueden eclosionar entre los diez y cincuenta días (Crocco, 
Catalá y Martínez, 2002; CONICET, 2015). Al ir pasando de estadio en estadio, las ninfas deben 
desprenderse del exoesqueleto o exuvia mediante un proceso denominado muda, incrementando 
así su tamaño. En la última muda (después del quinto estadio) aparecen las alas, el insecto adopta 
el aspecto definitivo y adquiere la madurez sexual, dando origen al organismo adulto. Este proceso 
dura alrededor de ocho meses (Figura 8). Por lo que Triatomino, desde que nace hasta que muere, 
puede llegar a alcanzar alrededor de quince meses de vida, un tiempo que puede variar en cada 
especie y que además depende de las condiciones ambientales, incluyendo la fuente de 
alimentación (CONICET, 2015). 

 
Figura 8. Ciclo de vida de Triatoma. Fuente: Elaboración propia.  

 
Hábitat  
 
La mayoría de las especies de triatominos tienen hábitats exclusivamente silvestres, en donde se 
pueden encontrar bajo la corteza de árboles muertos, en huecos de árboles, asociados a nidos de 
zarigüeyas, murciélagos, roedores, montones de piedras, hojas de diversas plantas como palmeras 
y bromeliáceas, nidos de aves y madrigueras de animales como los armadillos. Sin embargo, los 
cambios medioambientales desfavorables llevan a los triatominos a desplazarse a hábitats 
antrópicos, que al ser muy estables les ofrecen una gran variedad de escondites y abundante 
alimento durante todo el año. Gracias a esa estabilidad microambiental, las poblaciones 
domiciliarias de triatominos pueden alcanzar densidades mucho mayores que las observadas en los 
hábitats silvestres (WHO, 2002). Cuando la estructura y composición de los hábitats naturales se 
ven alterados, las fuentes de alimentación disminuyen trayendo consigo el desplazamiento de los 
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vectores. Este desplazamiento da origen a la colonización de espacios peridomiciliares de las 
viviendas, los cuales no sólo ofrecen numerosos refugios para su resguardo, sino que también les 
proporcionan fuentes de alimentación muy variada proveniente de animales domésticos (perros, 
gatos, etc) y de corral (gallinas, otras aves, borregos, entre otros). Por ejemplo, los lugares en donde 
se acumulan objetos poco removidos o de almacenamiento, como sitios en donde se guardan 
herramientas, cajas, baúles, cajones, pilas de ladrillos, leña almacenada, almacenamiento de granos 
u hornos de barro, que se encuentran cercanos a los lugares en donde duermen animales (cercos 
de corrales, gallineros, perreras / kennels, roedores entre otros.), suelen ser de su preferencia 
(Crocco, Catalá y Martínez, 2002; CONICET, 2015; Curtis-Robles et al., 2018). Cuando los triatominos 
colonizan las viviendas se les concede una importancia epidemiológica primordial. En el 
intradomicilio, los insectos suelen esconderse en grietas y bajo el revestimiento suelto de las 
paredes, en cajas, detrás de cuadros, adornos de pared, colchones, entre otros. (WHO, 2002). Por 
ello, se ha propuesto que los triatominos tienen preferencia por viviendas de construcción precaria, 
donde pueden alcanzar grandes densidades, aunque es posible que también se encuentra en 
viviendas de buena calidad, sin que en ella existen malas condiciones de higiene. Esto último se debe 
a algunos materiales de construcción en zonas residencial, en donde se utiliza la palma para la 
construcción de palapas. También, sin observar su presencia, las personas pueden trasladar huevos 
e insectos en ropa, materiales de construcción, herramientas, etc., o durante las mudanzas, 
favoreciendo la dispersión de estos vectores (CONICET, 2015). 
 
Comportamiento alimenticio  
 
Durante su vida, tanto las ninfas como los adultos se alimentan selectivamente de sangre de 
mamíferos, incluyendo al hombre. A pesar de ello, no todos los triatominos son portadores de T. 
cruzi, ya que no siempre se alimentaron de la sangre de mamíferos infectados. En el caso de las aves 
no se ha observado el desarrollo del parásito ni de la enfermedad, siendo éstas refractarias a la 
infección (Crocco, Catalá y Martínez, 2002).  Durante su alimentación, los triatominos tienen algunos 
comportamientos particulares, debido a que su actividad es controlada por los fotoperiodos y la 
temperatura, además que su comportamiento es diferente en cada especie. Algunas especies, 
durante el día permanecen inmóviles en sus escondites y se activan durante la noche para 
alimentarse, siendo atraídas por la liberación de dióxido de carbono, el calor o los olores emanados 
por el cuerpo de los hospederos, aunque en condiciones de hambre también pueden alimentarse 
durante el día (CONICET, 2015). Cuando se alimenta, el insecto llega a su hospedero que 
generalmente está inmóvil por el sueño, desplegando su aparato bucal e introduciéndolo en la piel 
del hospedero y ya que la picadura es generalmente indolora, el insecto dispone de tiempo 
suficiente para alimentarse (Crocco, Catalá y Martínez, 2002; CONICET, 2015). De manera típica, los 
triatominos tardan entre 10 y 20 minutos en alimentarse totalmente, ingiriendo un volumen 
variable dependiendo de su estadio, que en el caso de las ninfas puede ser de 8 a 9 veces su peso 
corporal y en los adultos de 2 a 4 veces (Schofield, 1994). El hecho de que los triatominos sean 
hematófagos obligados demuestra una estricta relación entre estos insectos y sus fuentes de 
alimento, que se sabe determina su biología y comportamiento (WHO, 2002). Por ejemplo, la 
regulación natural del tamaño de su población depende de la densidad de sus hospederos 
vertebrados disponibles para alimentarse. A medida que aumenta el tamaño de la población y que 
una mayor cantidad de insectos trata de alimentarse de un número fijo de hospederos, éstos se 
irritan cada vez más y hay mayor probabilidad de que los vectores interrumpan su alimentación 
antes de llenarse completamente, lo que puede comprometer a la población (Schofield, 1994; WHO, 
2002). Una alimentación limitada, reduce la velocidad del desarrollo de la ninfa a los estadios 
sucesivos, disminuye los huevos depositados por las hembras y aumenta el número de insectos 



31 
 

adultos que inician un vuelo dispersivo en busca de alimento, lo cual permite la invasión de sitios 
alternativos, como las viviendas humanas (Castillo y Wolff, 2000). También, la oportuna 
disponibilidad de sangre repercute en que la deyección sea durante o posterior a la alimentación, 
lo que tienen un impacto en la dinámica de transmisión de T. cruzi. Los vectores más eficaces son 
los que defecan mientras están aún en contacto con el hospedero (Antonio et al., 2017) y se ha 
reportado que el momento de la deyección depende tanto de la especie como de la densidad de 
insectos y de la cantidad de sangre ingerida (Castillo y Wolff, 2000).  
 
Microbioma de triatominos, fuentes de alimentación y sus asociaciones con T. cruzi  
 
El estudio del microbioma intestinal de triatominos ha ganado relevancia en los últimos años y se 
ha abordado desde diferentes enfoques que incluyen aspectos fisiológicos, moleculares y 
geográficos; sin embargo, son pocos los trabajos que incluyen este componente en el estudio de la 
ECh.  Con relación a esto se ha visto que las fuentes de alimentación tienen un impacto en la 
composición del microbioma intestinal de los vectores y que este microbioma a su vez está 
relacionado con la infectividad de T. cruzi. Por ello su estudio ha ganado relevancia, debido a su 
posible papel en la competencia del vector en la trasmisión del parásito y su uso prospectivo en 
estrategias de control (Díaz et al., 2016; Dumonteil et al., 2018; Polonio et al., 2021). Sobre este 
tema existen diferentes abordajes moleculares que demuestran el papel del microbioma intestinal 
de los vectores en la eficiencia de la transmisión de la ECh.  Dentro de los aspectos de ciencia básica 
se ha evaluado el papel del microbioma intestinal de los vectores en la supervivencia y el desarrollo 
de T. cruzi. Se ha reportado que la microbiota en el intestino medio de los insectos vectores podría 
tener funciones importantes como determinantes de la supervivencia y el desarrollo de los parásitos 
en los insectos vectores y hospederos, contribuyendo a la modulación de la competencia del vector 
(Azambuja, García y Ratcliffe, 2005). Por ejemplo, la infección por T. cruzi aumenta la expresión de 
TiAP (Proteína Antimicrobiana de Triatoma infestans) modulando la microbiota intestinal del vector. 
Además, se ha oservado que la inhibición del crecimiento de la microbiota por TiAP es importante 
para el establecimiento del parásito en el intestino medio anterior de T. infestans (Buarque et al., 
2016). También, se ha evaluado el papel de T. cruzi en la diversidad y composición del microbioma 
de triatominos (Panstrongylus megistus, Rhodnius prolixus, Triatoma brasiliensis, T. infestans, T. 
juazeirensis y T. sherlocki) infectados en laboratorio con cepas provenientes de T. brasiliensis. Por 
medio de secuenciación de alto rendimiento, se encontró que la infección con T. cruzi afecta 
significativamente la composición del microbioma, encontrando que los vectores infectados 
albergan una comunidad bacteriana significativamente más diversa. En cuanto a la relación con las 
especies vectores se reporta que la composición de la comunidad bacteriana en el intestino es 
dependiente de la especie de vector, en R. prolixus es dominante Pectobacterium, mientras que 
para T. brasiliensis, T. juazeirensis y T. sherlocki, Arsenophonus es dominante. Así mismo la fase del 
parásito se encuentra involucrada en la composición de la microbioma, ya que se observó que la 
alimentación con epimastigotes de T. cruzi afecta fuertemente la composición de manera especie 
específica (Díaz et al., 2016). Por otro lado, también se ha comparado el microbioma intestinal de 
Triatoma gerstaeckeri y Triatoma sanguisuga positivos y negativos a T. cruzi recolectados en Texas, 
encontrando que la comunidad de la microbioma intestinal de triatominos individuales se 
caracterizó por una baja diversidad taxonómica intraindividual y una alta variación interindividual 
entre especies. En este estudio se encontró un enriquecimiento de algunos grupos bacterianos en 
especímenes positivos para T. cruzi, principalmente Enterobacterales y Petrimonas. Además, se 
reporta a Salmonella enterica diarizonae en tres especímenes triatominos, una especie que se asocia 
comúnmente con reptiles y animales domesticados, y que además es un patógeno para humanos. 
Estos datos sugieren que Triatoma en Texas tienen patrones variables de bacterias colonizadas y 
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transitorias, y que pueden ayudar en el desarrollo de nuevos medios para interferir con la 
transmisión del parásito de la enfermedad de Chagas (Mann et al., 2020).  
 
En los últimos años se ha evaluado mediante técnicas de Secuenciación de Siguiente Generación 
(Next Generation Sequencing), la relación vector- fuentes de alimentación – microbioma – parásito, 
con enfoques de metagenómica por la técnica de metabarcoding, que permite identificar diferentes 
grupos taxonómicos mediante marcadores moleculares conservados a partir de una sola muestra. 
El proceso incluye tres etapas generales, la recolecta y la manipulación de las muestras garantizando 
la conservación del DNA; el procesamiento en el laboratorio que incluye la extracción de DNA, 
amplificación por PCR, la secuenciación y el análisis bioinformático para la identificación taxonómica 
de los grupos de interés (Liu et al., 2020). La implementación de este sistema ha permitido identificar 
redes de transmisión vectorial integrada por una amplia conectividad entre reservorios silvestres y 
domésticos, que incluye al humano como una de las principales fuentes de alimentación. A su vez 
esta dinámica alimenticia tiene un efecto en la composición del microbioma intestinal de los 
triatominos, observando que este microbioma cambia en función de la fuente sanguínea 
dominante, la especie de vector y la infección por T. cruzi (Dumonteil et al., 2018; Polonio et al., 
2021). Con este enfoque, se propone que la dinámica alimenticia de los vectores podría considerarse 
como un indicador del nivel de exposición a la infección en la población por el contacto que implica 
entre los insectos vectores y el humano. Asimismo, podría considerarse como evidencia de la 
domiciliación de los vectores o el comportamiento intrusivo (especies visitantes), convirtiéndose en 
una pieza clave en el análisis del riesgo de transmisión de la ECh. No obstante, la comprensión del 
microbioma intestinal de los triatominos es aún demasiado limitada para evaluar su papel en la 
capacidad vectorial y la transmisión de T. cruzi. Sin embargo, cada vez más se posiciona como una 
pieza fundamental para la comprensión y el abordaje del estudio del ciclo de transmisión vectorial 
de la ECh (Dumonteil et al., 2018). Por lo que avanzar en la investigación del microbioma de 
triatominos es necesario para obtener una mejor comprensión de la infección por T. cruzi, la 
capacidad del vector y la biología del desarrollo. Además, de que evaluar el efecto de la 
heterogeneidad geográfica del microbioma asociados a vectores en particular, puede resultar en un 
elemento importante para el desarrollo de estrategias que aprovechen la composición del 
microbioma asociado a vectores para el control de la ECh, como se ha documentado en otras 
enfermedades de trasmisión vectorial (Kieran et al., 2019).  

 
Los Sistemas de Información Geográfica en el estudio de la enfermedad de Chagas. 

Sistemas de Información Geográfica y análisis espacial 

Para analizar los fenómenos que involucran a una población, es necesario contar con información 
diversa, integrada y actual, que nos permita dar respuesta a las prioridades en salud, educación, 
infraestructura y bienestar social (Gutiérrez, 2009). Esta situación ha dado origen al desarrollo de 
diferentes áreas del conocimiento, para el análisis de información valiosa en la toma de decisiones. 
Asimismo, esta necesidad ha promovido el desarrollo de diferentes tecnologías y metodologías, que 
permiten analizar y visualizar los fenómenos con mayor detalle, dentro de éstas podemos 
mencionar a los Sistemas de Información Geográfica (SIG). Los SIG, tienen un objetivo fundamental 
en cualquiera de sus áreas de aplicación, que es la solución de problemas espaciales complejos. En 
este tenor, los SIG han tenido una marcada evolución desde el punto de visto teórico, aplicativo y 
tecnológico. Actualmente, los SIG pueden ser considerados como un sistema empleado para 
describir y categorizar la Tierra y otras geografías, con el objetivo de mostrar y analizar la 
información a la que se hace referencia espacialmente, con la intención de crear, compartir y aplicar 
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productos de información útiles basada en mapas que respaldan el trabajo de las organizaciones, 
así como crear y administrar la información geográfica pertinente (ESRI, 2019). Es importante 
enfatizar que los SIG no incluyen únicamente elementos técnicos, si no que dependen del bagaje 
teórico del área de aplicación, por lo que se puede decir que los SIG son un área del conocimiento 
que contribuye en la toma de decisiones espaciales basándose en datos georreferenciados que son 
analizados, almacenados y editados en un sistema informático. Los datos geográficos contenidos en 
un SIG pueden considerarse como un conjunto de bases de datos georreferenciadas de un territorio, 
las cuales simbolizan cada una, una característica particular que puede ser de naturaleza 
cuantitativa o cualitativa, que representan una variable temática. Una forma de entender el análisis 
espacial es como el conjunto de operaciones que desarrollamos con base a los datos espaciales para 
resolver preguntas (Olaya, 2014). En otras palabras, el análisis espacial es el proceso de modelar los 
componentes del espacio geográfico, para responder diferentes preguntas, mediante el 
geoprocesamiento análogo o digital de datos de diferente índole, con la finalidad de analizar las 
variables de fenómenos complejos de una manera integral dentro en un territorio. En este sentido 
los SIG, a lo largo de su crecimiento como un área de conocimiento de la geografía, han permitido 
la formulación de nuevos planteamientos teóricos y metodológicos en las ciencias tanto exactas 
como sociales, incluso en la gestión política, comercial y de salud, lo que ha llevado a la formulación 
y respuesta de preguntas espaciales, aplicada en temas muy diversos.  

Los SIG en la salud pública 
 
En el ámbito de la salud pública, los SIG históricamente han sido utilizados para identificar los 
patrones de distribución de diferentes padecimientos y enfermedades, mediante la aplicación de 
teorías y procedimientos del análisis espacial como pueden ser el álgebra de mapas, modelos 
multicriterio, estadística espacial, entre otros. Una de las aplicaciones en el campo de la salud, es 
permitir el monitoreo de la situación de salud en un área geográfica en particular, con el objetivo 
de generar y analizar hipótesis de investigación, identificar grupos de alto riesgo, planear y 
programar actividades de monitoreo, evaluar el éxito de intervenciones y realizar estudios 
epidemiológicos ambientales (Lodoño et al., 2007). El uso de los SIG en epidemiología incluye 
técnicas de análisis espacial (análisis de superficies, análisis de distancias y de proximidad, 
reclasificación de mapas y geoestadística), por medio de los cuales es posible estudiar patrones de 
propagación de epidemias y determinar factores críticos de propagación, combinando a las 
geociencias, las ciencias ambientales y la epidemiología (Lodoño et al., 2007). Así mismo, una de las 
ventajas del desarrollo e integración de los SIG en el ámbito de salud pública, es que permite la 
articulación entre las instituciones del sector público y privado, para llevar a cabo una gestión 
adecuada de los recursos de infraestructura hospitalaria y de servicios y atención disponible, en 
donde es de vital importancia fortalecer los mecanismos de comunicación e intercambio de 
información, que permitan generar y vincular las diferentes bases de datos para homogenizarlas 
(Gutiérrez, 2009). Esta articulación de los distintos sectores dentro del campo de la salud puede 
contribuir a identificar los patrones de distribución de las enfermedades y formular esquemas de 
control en la población vulnerable. Sin embargo, las aplicaciones y las potencialidades tan amplias 
y diversas de los SIG, hasta el momento siguen siendo subutilizadas en el área de la salud (Lodoño, 
Restrepo y Marulanda, 2014). 
 
Los SIG en las enfermedades de transmisión vectorial  
 
En el tema de salud es tarea importante dentro del estudio de las enfermedades transmitidas por 
vectores, abordar la problemática desde una perspectiva ecológica. Para el estudio de sistemas 
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ecológicos y de vectores de enfermedades, así como para estudios epidemiológicos entre muchos 
otros, las necesidades científicas particulares pueden ser direccionadas por las capacidades de la 
tecnología de los SIG. Estos sistemas permiten entonces analizar interrogantes de naturaleza 
espacial, en los cuales la localización de una entidad biológica es una función de su relación frente 
a otros organismos o de influencias ambientales. Es decir, los SIGs aportan en la eficacia de 
estrategias comunitarias, en tanto que permiten representaciones gráficas de los datos, que son 
indispensables para el monitoreo y ubicación espacial de estos eventos y de gran ayuda en la toma 
de decisiones. Además, de poder estudiar las distribuciones espaciales, los SIG también permiten 
delimitar áreas de riesgo y posible presencia de los vectores que propagan la enfermedad, mediante 
la construcción y prueba de modelos predictivos basados en la inferencia estadística para identificar 
los patrones de distribución de los vectores analizados (Parra-Henao, 2010).  
 
Modelos de Distribución de Especies 
 
Estos patrones de distribución se encuentran asociados a los procesos biogeográficos, que son 
aquellos fenómenos que moldean la distribución geográfica de los taxones (Morrone, 2009).  Por lo 
tanto, es necesario el abordaje del estudio biogeográfico para comprender el arreglo y la dinámica 
de estos patrones de distribución en el espacio y en el tiempo. Los patrones biogeográficos, son 
considerados como los arreglos repetitivos no azarosos de los taxones, que permiten entender la 
distribución de organismos, linajes y clados en un espacio geográfico (Morrone, 2009), estas 
conformaciones espaciales pueden expresar las adaptaciones y relaciones de los taxones en sitios 
muy específicos de los territorios. En este sentido, las principales explicaciones que se han 
propuesto para el análisis de los patrones biogeográficos desde el punto de vista ecológico tienen 
que ver con las interacciones bióticas, la influencia de las variables ambientales y las modificaciones 
antropogénicas (Morrone y Escalante, 2016). Parte de estas explicaciones están apoyadas por el 
concepto de nicho ecológico, que permite formular hipótesis de cómo el entorno puede ser 
importante en limitar o favorecer la distribución geográfica de las especies. Hutchinson (1957) 
postuló que el nicho ecológico es la suma de todos los factores que actúan sobre un organismo, un 
hipervolumen de n-dimensiones donde se encuentran las condiciones ambientales en las cuales la 
especie puede sobrevivir, es decir, el nicho ecológico es un espacio con un amplio abanico de 
condiciones que contribuyen a que una especie se distribuya y mantenga estable su población. 
Asociado a este enfoque, se encuentran los Modelos de Distribución de Especies (MDE), los cuales 
se basan en diversos algoritmos para obtener escenarios de distribución potencial de los taxones, a 
partir de datos de distribución conocida (ocurrencias / presencias / observaciones) y variables 
ambientales. Siendo potenciales herramientas para el análisis de los patrones espaciales de 
presencia y ausencia de especies (Guisan y Zimmermann, 2000). Por lo tanto, los MDE son 
representaciones cartográficas de la idoneidad de un espacio para la presencia de una especie 
(Mateo, Felicísimo y Muñoz, 2011). Los sitios de idoneidad expresan la relación estadística entre la 
distribución conocida y una serie de variables que constituyen las referencias del hábitat. Estos 
espacios de idoneidad son las áreas en donde potencialmente el taxón podría distribuirse, ya que 
son semejantes en condiciones a los sitios de presencia, esta distribución se conoce como 
distribución potencial. En cuanto las variables empleadas usualmente son geológicas, topográficas 
y / o climáticas suponiendo que ellas, ya sea en conjunto o de manera individual, constituyen los 
factores ambientales que determinan las condiciones favorables para la presencia de la especie 
(Guisan & Zimmermann 2000). También se han incluido variables sociodemográficas (Delmelle et 
al., 2016; Chico-Avelino, 2019). Además, los MDE se basan en métodos estadísticos, que funcionan 
como clasificadores. Mateo Felicísimo y Muñoz en el 2011, abordan un sistema de clasificación de 
estas técnicas que está dado en tres grupos: 1) las técnicas descriptivas que se valen únicamente de 
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datos de presencia. 2) las técnicas discriminantes que requieren tanto de datos de presencia y 
ausencia para construir la predicción y 3) las técnicas mixtas, las cuales integran reglas tanto 
descriptivas como discriminantes, y que generan sus propias pseudoausencias. Dentro de los 
modelos discriminantes se encuentra el de máxima entropía, siendo MaxEnt uno de los más 
destacados (Phillips et al., 2006). En el caso de MaxEnt, genera dentro de la predicción el 
background, que representa las “ausencias” generadas por el propio algoritmo. Una de las 
principales aplicaciones de los MDE es la biogeografía de la conservación, donde se busca conocer 
los sitios idóneos para las especies que pueden ser prioritarias para esta área como endémicas, 
amenazadas, invasoras, etc.  (Peterson, 2003; Naoki et al., 2006; Palma - Ordaz y Delgadillo-
Rodríguez, 2014). Otra de las grandes aplicaciones ha sido estimar áreas con un elevado riesgo por 
sitios de idoneidad de hábitat para vectores (Narouei-Khandan et al, 2016; Delmelle et al., 2016; 
Cabezas et al., 2017; Alaniz, Bacigalupo y Cattan, 2017).  
 
Dentro de los estudios de vectores se han analizado de manera particular los sitios de riesgo 
potencial para especies del género Triatoma. Estos SIG analizan patrones geográficos y sus 
correlaciones ambientales, siendo estos análisis cruciales, como se dijo anteriormente, para la toma 
de medidas proactivas en el control y seguimiento de la enfermedad de Chagas. En estas 
investigaciones se han centrado en la identificación de la relación entre la distribución de la especie 
Triatoma dimidiata y factores bioclimáticos, para el desarrollo de un modelo predictivo de la 
abundancia domiciliaria por esta especie y las tasas de infección por T. cruzi. Estos escenarios se 
usaron para construir el primer mapa de riesgo de transmisión en la península de Yucatán, 
encontrándose que la abundancia de T. dimidiata se asocia de forma positiva (por análisis de 
regresión de Poisson) con los cultivos, pastos, precipitación, humedad relativa y la temperatura 
máxima (Dumonteil y Gourbiere, 2004). Por otra parte, para el estado de Guanajuato se evaluaron 
modelos de nicho ecológico para obtener predicciones de la distribución de cinco especies vectores 
de T. cruzi, resultando en un mapeo de nichos obtenidos con GARP. Dentro de las especies de 
vectores analizadas, T. barberi representa el mayor riesgo de transmisión de la enfermedad en la 
entidad (López-Cárdenas et al., 2005).  En cuanto a la relación de las variables climáticas y la 
distribución, se han analizado los rangos geográficos y patrones de riqueza para 115 especies de 
triatominos en los Neotrópicos, modelados en función de 12 variables ambientales, identificando 
un papel importante de la temperatura y la estacionalidad de la temperatura que explica tanto la 
riqueza como la distribución de las especies (Diniz-Filho et al., 2013). Más recientemente integrando 
diferentes técnicas en el modelaje de nicho, para la especie T. dimidiata estudiado en Ecuador, se 
reportó que las superficies de idoneidad están dentro de la región amazónica (Yañez-Cajo et al., 
2016). Recientemente por medio de modelos de máxima entropía (MaxEnt) y el método de 
estadística espacial conocido como Regresión Geográficamente Ponderada (GWR) se evaluó el 
efecto y la contribución de variables sociales y ambientales en el patrón de distribución del género 
Triatoma en el estado de Guanajuato, México. Las variables que se evaluaron fueron el índice de 
desarrollo humano, índice de rezago social, población con una carencia social, uso de suelo y 
vegetación, elevación, pendiente, evaporación media anual y temperatura media anual. Se observó 
que mediante los dos métodos el conjunto de variables socioeconómicas explica en más del 50 % la 
predicción de la distribución de Triatoma, en el estado.  Del mismo modo, también se mostró que 
el índice de rezago social es la variable que más contribuye a la explicación del patrón de 
distribución, con un porcentaje de estimación de 34.3% y 39.08% para MaxEnt y GWR, 
respectivamente. En contraste las variables ambientales solo contribuyeron en un 30% en el 
modelo. Concluyendo que las variables sociales tienen un fuerte poder explicativo en la predicción 
de la distribución y riesgo potencial de Triatoma (Chico-Avelino, 2019).  Estos ejercicios en donde se 
aplican los MDE, muestran que tienen un importante aporte en la formulación de mapas de riesgo 
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por especies vectores de la enfermedad de Chagas.  También para el estado de Nuevo León, se 
modelaron los sitios con probabilidad de presencia de T. recurva con un enfoque de máxima 
entropía. Los sitios con idoneidad para la presencia de la especie se encuentran en los municipios 
del norte y noreste del estado. Las variables asociadas a precipitación, temperatura y altitud 
determinaron en mayor porcentaje el área de distribución potencial (Torres et al., 2020). 
Recientemente en otro estudio modelaron los nichos ecológicos de Dipetalogaster máxima y T. 
cruzi. Con el análisis de emplazamiento de la probabilidad de presencia de las dos especies (vector 
y parásito) se propone el nivel de exposición de la picadura.  El mayor riesgo por superposición 
espacial se encontró en las regiones costeras occidental y sur de la Península de Baja 
California. Además, se identificó un sitio altamente turístico como una zona de alto riesgo (Flores -
López et al., 2022) 

Antecedentes directos 

Hidalgo es uno de los principales estados endémicos de la ECh en México. En la encuesta nacional 
que reportó una seroprevalencia promedio de 1.6 % de casos seropositivos a T. cruzi en todo el país, 
la región sureste presentó los índices más altos de prevalencia. Esta región incluía la zona central de 
la Huasteca, que es una zona tropical que incluye parte de los estados de Hidalgo, San Luis Potosí, 
Veracruz y Tamaulipas. Hidalgo, además mostró otro foco importante de seroprevalencia positiva 
al parásito, ubicado en la parte árida del sur del estado (Velasco-Castrejón et al., 1992). En cuanto a 
las especies de vectores y su infección natural con T. cruzi asociadas a la vivienda humana en México, 
en un análisis de especímenes provenientes de 14 estados recolectados de enero de 1993 a 
diciembre de 1999 depositados en el departamento de Entomología del Instituto de Diagnóstico y 
Referencia Epidemiológicos (INDRE), Hidalgo presentó 221 triatominos, representando el cuarto 
lugar en número de ejemplares, sólo después de Veracruz, Guanajuato y Oaxaca. Las especies de 
vectores que se reportan para Hidalgo son Triatoma dimidiata, T. mexicana y T. gerstaeckeri, con 
189, 27 y 5 ejemplares respectivamente.  De estas especies T. dimidiata mostró el mayor porcentaje 
de infección natural (9.52%), seguido de T. mexicana (3.70%) y en el caso de T. gerstaeckeri no 
encontró infección con el parásito. Asimismo, se reportaron nuevos casos de infección natural con 
T. cruzi para Hidalgo en el caso de T. dimidiata y T. mexicana. De igual manera se reportaron nuevos 
registros en localidades como Huautla y Tzocohuijapa para T. dimidiata. Para T. gerstackeri en 
Tepehuacán de Guerrero, Ixtlapalaco, Calnali, Santa Lucía y Papatlatla, registrados entre los años 
1996 y 1998 (Vidal-Acosta, 2000).   

En un estudio realizado en bancos de sangre de 18 estados de México, de manera global se encontró 
una seroprevalencia promedio de 1.5%. De estos estados, Hidalgo fue uno con los mayores niveles. 
Algo relevante de este trabajo es que reportan, con base en el nivel económico de cada estado, que 
los estados de Hidalgo, Oaxaca y Chiapas considerados como los más pobres, mostraron tres veces 
más riesgo de transmisión de T. cruzi que el resto de los estados estudiados (Guzmán-Bracho, 2001).  
Así mismo en una revisión de los trabajos reportados de la ECh en México de 1928 al 2004, se 
encontró una prevalencia de 6.18% (222 de 3,591 individuos) de casos de ECh para el estado de 
Hidalgo, evaluados por estudios serológicos, manifestaciones clínicas y reportes en bancos de 
sangre. Además, se reportó que entre los años 1978 al 2004, un total de 45 unidades de sangre de 
1,388 (3.24%) para donación, fueron positivas al parásito. En otro trabajo, se reportó la presencia 
de cuatro especies de vectores que fueron: T. barberi, T. dimidiata, T. mexicana infectados con el 
parásito y T. gerstaeckeri sin infectar (Cruz-Reyes y Pickering-López, 2006). A una escala estatal en 
un trabajo realizado en los 84 municipios de Hidalgo en el año 2000, en que se aplicó una encuesta 
a 1,607 participantes para obtener datos sociodemográficos, características de la vivienda y 
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detección de anticuerpos anti-T. cruzi por el método de ELISA, se determinó una sero-prevalencia 
promedio de 8.21% y la asociación de los casos positivos de la enfermedad a condiciones 
desfavorables de las viviendas (materiales de construcción y presencia de fisuras) y presencia de 
animales domésticos (principalmente gatos) dentro de las casas (Gómez, Muñoz y Ortiz, 2006). En 
un estudio llevado a cabo en tres zonas del suroeste de Hidalgo llamadas el Ahorcado (municipio de 
Tecozautla), San Antonio Tezoquipan (municipio de Alfajayucan) y Caltimacán (municipio de 
Tasquillo), se encontró una sero-prevalencia entre 3.25% al 5.13%, donde 6 de 8 personas 
seropositivas tuvieron alteraciones cardiacas. En este mismo trabajo, se encontraron tres especies 
de vectores en el ciclo doméstico (T. barberi, T. mexicana y T. dimidiata) con índices de infestación 
desde 10.25% hasta 30%, y donde todas las especies tuvieron ejemplares infectados con T. cruzi en 
un rango del 6% al 10.3%. De igual manera, los aislados de T. cruzi (de vectores) fueron infectivos 
en un modelo de ratón.  A partir de los resultados obtenidos se concluyó que el Ahorcado fue la 
localidad con el mayor riesgo de infección (Becerril-Flores et al., 2007). A escala local, se estudiaron 
699 viviendas de 10 localidades del municipio de Metztitlán, Hidalgo. Se reportó la presencia de las 
especies T. barberi y T. mexicana con un índice de infección de 7.7% a 50%, un índice de colonización 
hasta de un 80%, un índice de infestación de 7.7% a 25% y un índice de dispersión del 70%.  La mayor 
infestación se observó en casas construidas con piedra. Finalmente, los autores consideran a este 
municipio como uno de los lugares con alto riesgo de transmisión del parásito en el estado (Becerril 
et al., 2010). Recientemente, se evaluó la seroprevalencia y distribución geográfica de donadores 
de sangre seropositivos a T. cruzi en el banco de sangre del Centro Médico Nacional “La Raza” en la 
Ciudad de México, en 510,047 muestras de sangre tomadas entre julio de 2008 a diciembre de 2015 
de donadores de diferente procedencia en mayores de 18 años. Se obtuvo un total de 595 muestras 
positivas a T. cruzi, calculándose una seroprevalencia promedio de 0.12%, siendo mayor en el 
género masculino y en donde en ambos sexos la mayor cantidad de donantes seropositivos se 
concentró en los rangos de edad entre los 51 a 65 años. Dentro de las entidades con más donantes 
positivos al parásito se localizaron localidades de la zona sur del estado de Hidalgo con una tasa de 
infección de 5.9% (González-Guzmán, 2019). Para el año 2019, se reportó la distribución de 570 
triatominos del área doméstica del estado de Hidalgo colectados por el sector salud del estado de 
los años 2015 y 2016. Se reportaron 4 especies de vectores que fueron T. dimidiata (391), T. 
mexicana (159), T. gerstaeckeri (17) y T. barberi (3), con un promedio de infección natural con el 
parásito de 9.8% (Antonio-Campos et al., 2019). Finalmente, se determinó la presencia de T. cruzi y 
su genotipo en heces y tejido digestivo de 170 triatominos colectados en 14 municipios del estado 
de Hidalgo. Se encontraron tres especies de triatominos, con mayor presencia de T. dimidiata 
(51.17%), seguido de T. mexicana (8.2%) y T. gerstaeckeri (0.41 %) que se encontraron en menor 
proporción, así como ninfas (36.47%) cuya especie no fue posible determinar. Se encontró un total 
de 12.93% de triatominos positivos a T. cruzi, correspondientes en todos los casos a Tcl, concluyendo 
que éste es el DTU que circula de forma activa en peridomicilio, representando un riesgo potencial 
de infección para los habitantes de estas zonas (Pérez et al., 2019). Recientemente se reportó como 
primera vez para el estado la presencia de la especie T. protracta woodi. De acuerdo con este 
reporte se realizó la captura por parte del personal de control de vectores del estado, de tres 
especímenes para los años 2016, 2020 y 2021, uno para cada año. Los registros se reportaron en el 
peridomicilio de dos localidades (Buen Vista y Barrio Coatlán) del municipio de Metztitlán (Rivas et 
al., 2022). En uno de los últimos trabajos encontrados sobre vectores de la ECh para el estado de 
Hidalgo, se describió la morfología, el proceso de colonización y el comportamiento reproductivo 
de la especie T. pallidipennis en la localidad de Guadalupe (Tecozautla) a dos años del primer registro 
de esta especie para el estado.  Se reportó una tasa de infección de 17.8% (de 28 especimenes). En 
condiciones de laboratorio una hembra colectada, tuvo una tasa de eclosión del 95%, concluyendo 
que T. pallidipennis tiene la capacidad de infestar áreas cuando se establece, implicando un riesgo 
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para la población de la localidad (Alejandre – Aguilar et al., 2023). Finalmente, en un articulo se 
reportaron los primeros registros de Triatoma longipennis (Usinger, 1939) en las localidades de 
Guadalupe y San Miguel Caltepantla en el municipio de Tecozautla (Rivas et al., 2023) y de esta 
misma especie se tiene un nuevo reporte para la localidad de El Pirú del municipio de Metztitlán 
(Becerril et al., 2024).  

Justificación  

La enfermedad de Chagas continúa siendo un importante problema de salud pública en México y 
otros países de Latinoamérica, debido a que es altamente incapacitante y potencialmente mortal. 
La ausencia de una vacuna efectiva y las limitaciones en algunas etapas del tratamiento 
farmacológico, dificultan el control y manejo óptimo de esta patología. Ante esta situación, el 
control de la transmisión vectorial es actualmente la principal medida de prevención aplicada. Sin 
embargo, la complejidad del ciclo de transmisión vectorial de T. cruzi sigue representando un 
desafío. Los Sistemas de Información Geográfica (SIG) y el modelado de distribución potencial, tiene 
una relevancia cada vez mayor para comprender la ecoepidemiología de las enfermedades 
transmitidas por vectores, debido a su potencial para dilucidar las relaciones del vector, parásito y 
humano; así como, los factores sociodemográficos subyacentes. En este trabajo, analizamos de 
manera integral los componentes que participan en el ciclo de transmisión vectorial del ciclo 
doméstico de la ECh en Hidalgo, un estado endémico de la enfermedad en México y cuya 
ecoepidemiología no ha sido estudiada previamente utilizando SIG y modelado espacial, para la 
identificación de correlaciones espacio-temporales.  

Generaremos bases de datos georreferenciadas de triatominos presentes en el estado. Esto 
permitirá obtener mapas de probabilidad de presencia-ausencia (máxima entropía) de cada especie 
mediante modelos de máxima entropía (probabilidad de presencia). Validaremos estadística y 
experimentalmente dichos modelos, lo que además nos posibilitará la colecta de especímenes. 
Asimismo, caracterizaremos factores de riesgo en humanos. Finalmente, analizaremos los datos 
desde una perspectiva integral parasitológica, entomológica, epidemiológica, geográfica, ambiental 
y social, apoyados en estadística espacial, álgebra de mapas y análisis multicriterio, para identificar 
zonas de riesgo de transmisión vectorial de T. cruzi a la población humana. Esto contribuirá no solo 
en el entendimiento de la ecoepidemiología del ciclo de transmisión vectorial de la enfermedad de 
Chagas en Hidalgo, sino también en la propuesta de áreas prioritarias para el diseño racional de 
estrategias de control. 

Hipótesis 

Los mayores niveles de abundancia y diversidad de triatominos infectados con T. cruzi, así como las 
características sociodemográficas, se asocian con la seroprevalencia en la población humana y 
representan distintos niveles de riesgo de transmisión vectorial de la ECh en el ciclo doméstico del 
estado de Hidalgo, México. 
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Objetivo general 

Zonificar los sitios de riesgo epidemiológico del ciclo de transmisión vectorial doméstico de la ECh 
en el estado de Hidalgo, integrando modelos espaciales con parámetros entomológicos, 
parasitológicos y epidemiológicos, así como parámetros sociodemográficos y los factores de riesgo. 

Objetivos particulares 

1.- Realizar el análisis retrospectivo de la distribución histórica de las especies de triatominos 
presentes en el ciclo doméstico (domiciliario – peridomiciliario) y de casos de seropositivos en 
bancos de sangre reportados en el estado de Hidalgo, en colaboración con la Coordinación Estatal 
de Vectores y del Laboratorio Estatal de Salud de Hidalgo.  

2.- Modelar la distribución potencial de las especies de triatominos del ciclo doméstico en el estado 
de Hidalgo para mapear las zonas potenciales de presencia y ausencia.  

2.1 Seleccionar las variables geo-climáticas asociadas a la presencia de las especies de 
triatominos, para el diseño de los modelos de distribución potencial. 
2.2 Evaluar el efecto de las variables geo-climáticas en el patrón de probabilidad de 
presencia de las especies de triatominos. 
2.3 Validar estadísticamente los modelos de distribución potencial de las especies de 
triatominos en el estado de Hidalgo.  
 

3.- Validar experimentalmente los modelos de distribución potencial (presencia – ausencia) de las 
especies de triatominos en el ciclo doméstico. 

3.1 Seleccionar sitios potenciales de presencia y ausencia de las especies de vectores con 
base en los modelos de distribución potencial. 
3.2 Recolectar especímenes de las especies de triatominos en los sitios potenciales de 
presencia.  
3.3 Evaluar la concordancia entre la clasificación de los modelos de distribución potencial y 
la validación experimental.  
3.4 Realizar búsqueda de especímenes de las especies con nuevos registros para el estado 
de Hidalgo.  
3.5 Caracterizar las condiciones sociodemográficas y los factores de riesgo de la población 
en los sitios potenciales de presencia – ausencia.  
 

4.- Obtener el mapeo de riesgo de transmisión vectorial de T. cruzi en el ciclo doméstico, que 
expresa la integración de los datos de los diferentes componentes que incluyen el parásito (tasas de 
infección en vectores), el vector (especies, distribución, ausencia y presencia), y la población 
humana (seroprevalencia en bancos de sangre, características sociodemográficas y factores de 
riesgo) a través de un modelo de estadística espacial, para la propuesta de áreas prioritarias que 
contribuyan en el diseño racional de las estrategias de control de la transmisión de la ECh en el 
estado de Hidalgo.  
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Área de estudio 

El estado de Hidalgo se localiza en la parte central y oriental de México (Figura 9 A), está 
comprendido por 84 municipios que limitan con los estados de San Luis Potosí (norte), Veracruz 
(noreste), Puebla (este), Tlaxcala (sur), Estado de México (suroeste) y Querétaro (oeste) (Figura 9 
B). Sus coordenadas extremas UTM (WGS84 14N) son 408308 m E, 2365550 m N y 609615 m E, 
2167128 m N y su gradiente de altitud va de 100 a 3,374 m.s.n.m (Figura 9 C). Hidalgo se encuentra 
dentro de las provincias fisiográficas de la Llanura Costera del Golfo Norte, la Sierra Madre Oriental 
y el Eje Volcánico Transversal (INEGI, 2001). Los climas del estado son del tipo cálido y semicálido al 
este, seco en la parte central y frío y semifrío al sur; los climas templado y semiseco son los de mayor 
distribución en el estado (INEGI, 2008). La temperatura media anual es de 16 °C, siendo enero el 
mes más frío y abril y mayo los meses más cálidos del año. La temporada de lluvias es en verano 
(junio a septiembre) con una precipitación promedio de 800 mm anuales (SMN, 2010). Para el 
estado se ha propuesto una regionalización, que divide a la entidad en diez regiones geoculturales 
que integran atributos geofísicos, sociales y culturales (Pichardo – Zaragoza et al., 2008) (Figura 9 
B).  

 

Figura 9. Mapa de localización del estado de Hidalgo.  Fuente: Elaboración propia. 

Estrategia experimental  

En la Figura 10, se muestra el esquema general de los procesos que se llevaron a cabo para cumplir 
con los objetivos planteados. La estrategia experimental se dividió en cuatro etapas. La primera que 



41 
 

fue el Análisis espacial (A), incluyó la georreferenciación, la depuración, la validación y la validación 
de las bases de datos de vectores y de los casos de seropositivos en banco de sangre (Etapa 1 y 2). 
Posteriormente se realizó el modelamiento de la distribución potencial (Etapa 3), que consistió en 
la selección de las variables geo-climáticas con mayor poder explicativo para los modelos de 
distribución potencial de las especies, seguido de la evaluación del efecto de las variables geo-
climáticas en el patrón de distribución potencial de las especies de vectores y la validación 
estadística del modelo de la distribución potencial de las especies. Una vez validados 
estadísticamente los modelos, se seleccionaron sitios potenciales de presencia y ausencia de las 
especies de vectores con base en los valores de probabilidad de presencia y de los registros 
hsitróricos de presencia de las especies de vectores (Etapa 4). La fase de trabajo de campo (B), 
incluyó la validación experimental del modelo de distribución potencial. Durante esta fase, en los 
sitios seleccionados se realizó la recolecta de especimenes y la toma de datos sobre las 
características sociodemográficas de la población (Etapa 5). A continuación, la fase de trabajo de 
laboratorio (C), consistió en la identificación taxonómica de los especímenes recolectados en campo 
(Etapa 6). Con la información obtenida en las etapas anteriores durante la fase de integración (D), 
los componentes del ciclo de transmisión vectorial que incluyen la distribución del vector, sus tasas 
de infección con T. cruzi, los casos de seropositivos en banco de sangre y las características de la 
población humana, los cuales se integraron mediante análisis multicriterio y se identificaron las 
zonas con riesgo de transmisión vectorial de T. cruzi en el ciclo doméstico en el estado de Hidalgo 
(Etapa 7).  

 

Figura 10. Esquema de la estrategia experimental propuesta para el modelo espacial de riesgo ecoepidemiológico de la transmisión 
vectorial de la ECh de aspectos ecológicos, moleculares y sociodemográficos en el estado de Hidalgo. 
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A) Análisis espacial 
 

Etapas 1 y 2 
 
Análisis de los datos históricos de las especies de vectores y de los casos de seropositivos en 
banco de sangre en el estado. 
 
De manera inicial se realizó el pre-procesamiento de las bases de datos de la distribución 
de las especies de vectores y de los casos seropositivos en banco de sangre, con la finalidad 
de conocer las tendencias espacio-temporales de estos elementos del ciclo de transmisión 
vectorial. Además, que esta información fué la base para las fases del trabajo de campo, de 
laboratorio y de integración.  

Bases de datos 

Para el análisis se realizó el preprocesamiento de tres bases de datos que contienen información 
histórica de la distribución de triatominos y de los casos de seropositivos en bancos de sangre para 
el estado de Hidalgo. Una de estas bases de triatominos consiste en la publicada por el Instituto de 
Diagnóstico y Referencia Epidemiológicos (InDRE) en el Servicio de Información de Diversidad 
Biológica Mundial (GBIF), que contiene datos del periodo 1997 al 2012. Otra base de datos de 
triatominos corresponde a la que fue otorgada por parte de la Coordinación Estatal de Vectores del 
Sector Salud del Estado de Hidalgo la cual contiene datos del año 2010 al 2019. Por último, los datos 
sobre seropositivos en bancos de sangre fueron otorgados por el Laboratorio Estatal de Salud de la 
entidad, esta base de datos tiene datos del periodo 2009 al 2019. Esta base contiene información 
de muestras provenientes de las 17 jurisdicciones sanitarias del estado, del Centro Estatal de 
Transfusión Sanguínea (CETS), de centros de salud, clínicas (IMSS, ISSSTE y DIF), hospitales estatales 
y Laboratorio Estatal de Salud Pública de Hidalgo (LESPH). 

Georreferenciación de las bases de datos 

Debido a los objetivos del presente proyecto, es necesario que las bases de datos tengan 
coordenadas (georrefrenciadas). En este caso la base de datos del InDRE contaba con 
georreferenciación. Sin embargo, la base de datos de la Coordinación Estatal de Vectores no tienia 
esta característica, por lo que se realizó la asignación de las coordenadas para cada uno de los 
registros. Para esto se rastreó el origen y la fuente de la georreferenciación de la DB del InDRE y 
debido a que la encargada de recopilar la información sobre biodiversidad en México es la Comisión 
Nacional para el Conocimiento y Uso de la Biodiversidad (CONABIO) a través del Sistema Nacional 
de Información sobre Biodiversidad (SNIB), por lo que se efectuó la búsqueda en dicho acervo. Para 
corroborar que esa información correspondiente a la base de datos del InDRE, se cotejaron también 
las coordenadas, usando la información de localidades del año 2010 publicadas por INEGI (INEGI, 
2010) y la plataforma de Google Earth. Con estas fuentes de información geográfica se asignaron las 
coordenadas a los registros de la base de datos de la Coordinación Estatal de Vectores. En el caso 
de la base de datos de seropositivos en banco de sangre se asignaron las coordenadas de los 
municipios con la información de INEGI (INEGI, 2018).  

Depuración de las bases de datos 
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Se depuraron las bases de datos, con la finalidad de identificar errores como localidades 
inexistentes, nombres de localidades equivocados, asignación de localidades a municipios erróneos, 
entre otros, los cuales se corrigieron en la base de datos final. Para esto se utilizó como referencia 
la información del SNIB, INEGI y Google Earth. De igual manera en el caso de los registros sin fecha, 
se eliminaron de la base de datos final, debido a que la escala temporal importante en este estudio. 
Por otro lado, como existe un traslape entre los años 2010 -2012 en las bases de datos del InDRE y 
de la Coordinación Estatal de Vectores, se realizó el análisis de la calidad de la información de estos 
dos acervos y se conservaron los más completos para estos años. 

Validación espacial de la base de datos de vectores 

Con la finalidad de verificar que el proceso de georreferenciación fue adecuado, se realizó la 
validación de las coordenadas de los registros de vectores, para esto se seleccionó de forma 
aleatoria el 10% de la base de datos total, debido a que es la proporción mínima considerada para 
una validación aceptable, para cada uno de los registros se verificó que las coordenadas de la BD 
correspondieran a las correctas de acuerdo con la información de las localidades de INEGI (INEGI, 
2010) y Google Earth.  

Etapa 3 

Modelamiento de la distribución potencial de vectores en el estado de Hidalgo 

Con la base de datos de los registros de vectores georreferenciada, depurada y validada, se 
diseñaron modelos de distribución potencial para las especies de triatominos del estado de Hidalgo. 
Con estos modelos se obtuvieron los mapas de distribución potencial, que nos mostraron las zonas 
con probabilidad de presencia y ausencia de las especies de vectores. Debido a que para los modelos 
de distribución de especies se requieren de al menos 20 datos de presencia. Se realizó el 
modelamiento únicamente para las especies que cumplieron con esta condición.  

Variables explicativas 

Con base en la literatura revisada de manera inicial se recopiló la cartografía de 23 variables geo-
climáticas que se han utilizado en el diseño de modelos de distribución de especies de vectores de 
la ECh (Carahna et al., 2011; Gurgel-Gonçalves et al., 2011; Parra-Henao et al., 2016; Yañez-Cajo et 
al., 2016; Chico-Avelino, 2019; Bender et al., 2020; Eberhard et al., 2020; Torres et al., 2020). De 
éstas, 19 corresponden a variables climáticas que son las propuestas por WorldClim 
(https://www.worldclim.org/), sin embargo, como en este caso se trabajó a una escala estatal, se 
crearon las capas raster utilizando como base la cartografía publicada por Cuervo-Robayo et al., 
2020. Estos datos corresponden a las superficies climáticas en alta resolución de la precipitación, 
temperatura máxima y temperatura mínima mensuales, para el periodo de 1980-2009 para México, 
con una resolución espacial de 1 km. Con la finalidad de aumentar la resolución espacial, se 
extrajeron los valores de las variables en una capa de puntos distribuidos de forma regular en el 
estado de Hidalgo. Posteriormente con estos valores se generaron las capas raster con una 
resolución espacial de 60 m. Para esto se utilizó el método de interpolación IDW. Este método 
pondera los valores de los puntos de muestra (conocidos), de tal modo que la influencia entre dos 
puntos de muestra disminuye con la distancia que estos tienen con un punto desconocido (de donde 
no se tiene información) del cual se quiere calcular un valor (QGIS, 2023). Es decir, los valores 
asignados a los puntos desconocidos se calculan con un promedio ponderado de los valores 
disponibles en los puntos conocidos con base en su distancia, obteniendo una capa temática de 
información continúa en donde cada píxel tiene un valor de acuerdo con la variable interpolada. 

https://www.worldclim.org/
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Dentro de las variables explicativas asociadas al clima también se incluyó la cartografía de tipos de 
climas de la República Mexicana modificada por García, escala 1: 1,000,000 de la Comisión Nacional 
para el Conocimiento y Uso de la Biodiversidad (CONABIO). Como variables geofísicas se utilizó la 
información de la altitud del territorio mexicano, escala 1: 50,000 del Continuo de Elevaciones 
Mexicano (CEM) del Instituto Nacional de Estadística y Geografía (INEGI). En el caso de la vegetación 
y usos de suelo se utilizó la cartografía escala 1:250, 000 de INEGI y también se incluyó la calidad de 
la vegetación mediante el Índice de Vegetación de Diferencia Normalizada (NDVI). Para esto se 
procesó una imagen satelital multiespectral del satélite Landsat 8 OLI del año 2020, escala 1: 
100,000. El NDVI se basa en la relación entre la cantidad de luz reflejada (reflectancia) por la 
superficie terrestre en dos regiones del espectro electromagnético, luz roja e infrarroja (infrarrojo 
cercano). Los niveles bajos de luz reflejada en el color rojo, combinados con alta reflexión en el 
infrarrojo, indican una mayor actividad fotosintética o cantidad y densidad de plantas verdes, dando 
un valor cercano a 1 (INEGI, 2023). Esta cartografía se geoprocesó para extraer los datos para el 
estado de Hidalgo. Todas las capas de información se trabajaron en un Sistema de Referencia de 
Coordenadas UTM WGS84 14 N, a una resolución espacial de 60 metros. El procesamiento de la 
cartografía se llevó a cabo en el software QGIS 3.28.  

Selección de las variables geo-climáticas para el diseño de los modelos de distribución potencial  

Con la finalidad de obtener modelos lo más explicativos posibles, se seleccionaron las variables con 
el mayor poder explicativo. En este sentido para la selección de las variables es importante 
considerar factores que incidan en la ecología de las especies, con el fin de contar con la mayoría de 
las características del entorno que las especies requieren para su distribución. Por lo tanto, de las 
23 variables se seleccionaron aquellas que mostraron tener mayor aporte y contribución en el 
modelamiento de la distribución potencial (Bender et al., 2020; Caranha et al., 2011; Chico-Avelino, 
2019; Eberhard et al., 2020; Gurgel-Gonçalves et al., 2011; Parra-Henao et al., 2016; Torres et al., 
2020). En primer lugar, se corrieron en MaxEnt dos submodelos para cada una de las especies, uno 
climático (con las 19 variables climáticas de WorlClim para México) y otro geofísico (con altitud, 
vegetación y usos de suelo, tipos de climas y la calidad de la vegetación - NDVI). Posteriormente, 
con los resultados de estas corridas se seleccionaron las variables de cada submodelo con base en 
3 criterios que fueron: valores altos de porcentaje de contribución y de importancia y la prueba de 
jackknife. Esta última nos da información de la ganancia del modelo bajo tres hipótesis que son: con 
todas las variables, solo con una variable y sin una variable. Las dos últimas nos indican el poder 
explicativo de cada variable, ya que en el supuesto de que la ganancia del modelo con una sola 
variable sea alta, indicaría que esa variable por si sola explica en gran medida la variación espacial 
de la distribución. En contraste, si al eliminarla, la ganancia del modelo disminuye, indicaría que esa 
variable es fundamental en el modelo. Finalmente, las variables seleccionadas se evaluaron con el 
coeficiente de correlación de Pearson, conservando únicamente aquellas que no estuvieron 
correlacionadas entre sí, esto para evitar modelos redundantes y poco explicativos. La prueba de 
Pearson o coeficiente de correlación es un índice con valores entre -1 y 1, en donde si el valor es 
mayor a cero, la correlación es positiva y las variables se relacionan directamente. Si es menor que 
cero, la correlación es negativa y las variables se relacionan inversamente. Mientras que cuando se 
obtiene un valor igual a cero, no existe relación lineal entre las variables (Hernández et al., 2018). 
Por lo que se corroboró que las variables incluídas en los modelos finales no tuvieran un valor mayor 
a 0.5. Este valor se estableció ya que de acuerdo con una propuesta por Cohen un valor de Pearson 
superior a 0.5, indica una correlación fuerte (Hernández et al., 2018). 

Evaluación del efecto de las variables geo-climáticas en la distribución potencial de los vectores 
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Una vez seleccionadas las variables geo-climáticas se evaluó el efecto de estas en el patrón de 
probabilidad distribución de los vectores. Para modelar la distribución potencial se utilizó el 
algoritmo MaxEnt (Phillips et al., 2006), que es un algoritmo de modelado de distribución de 
especies para datos solo de presencia y de variables explicativas, basado en el principio de máxima 
entropía. Una de sus particularidades de MaxEnt, es que arroja resultados aún con datos 
incompletos, ya que solo requiere de datos de presencia (ocurrencias) de las especies.  Para 
contrarrestar, esta falta de datos de ausencia MaxEnt, produce dentro de la predicción un conjunto 
de datos denominado “background”, que representa las ausencias generadas por el propio 
algoritmo (Soberón y Peterson, 2005; Phillips et al., 2006). 

La Máxima Entropía está relacionada con las restricciones, que se expresan en términos de 
funciones simples de las variables ambientales. Específicamente, se requiere que la media de cada 
variable sea cercana al promedio observado en los sitios de presencia. Por ejemplo, para la 
"precipitación anual", la restricción correspondiente dice que la precipitación anual media calculada 
por el modelo debe estar cerca de la precipitación media observada en los sitios de presencia. De 
este modo se construye un conjunto de restricciones, por lo tanto, en el modelo entre todas las 
probabilidades de distribución que satisfacen estas restricciones, se eligió la de máxima entropía, es 
decir, la más libre de restricciones (Phillips y Dudík, 2008). De esta forma se logra asignar a cada 
unidad espacial (píxel) un valor de entropía. 

A partir de los datos, MaxEnt calcula la probabilidad de distribución para cada píxel, dando como 
resultado el mapeo de los sitios de idoneidad (distribución potencial) que expresan la relación 
estadística entre la distribución conocida y las variables que constituyen las características del 
hábitat (Guisan & Zimmermann, 2000). Los valores del mapa de distribución potencial van de 0 a 1. 
Los valores de 0 indican sitios con nula entropía (nula probabilidad de presencia) y los valores de 1 
indican que son sitios con máxima entropía (alta probabilidad de presencia).  Los modelos finales se 
corrieron con las variables seleccionadas para cada especie. Cada uno se corrió con 50 réplicas con 
un método de tipo Bootstrap. Los datos se particionaron para entreamiento del modelo se 
estableció el 85% y para la validación del modelo se definió un porcentaje del 25%. Estos criterios 
se definieron al obtener los mejores rendimientos en los modelos después de evaluarlos con 
diferentes parámetros.  

También, se obtuvieron para cada uno de los modelos las curvas de respuesta, que expresan el 
comportamiento de la probabilidad de distribución de las especies frente a cada una de las variables 
incluidas en el análisis. Otro resultado que se obtuvo fue la prueba de Jackknife, que brinda 
información sobre el poder explicativo de cada una de las variables en la distribución potencial, 
determinando la contribución relativa de cada de ellas los modelos generados, es decir el impacto 
de cada variable en el modelo.  Los resultados fueron expresados con una medida llamada 
“ganancia”, que permite identificar los requerimientos ecológicos de las especies (Palma - Ordaz y 
Delgadillo-Rodríguez, 2014).  

Validación estadística de los modelos de distribución potencial de las especies de vectores 

Una vez obtenidos los modelos de distribución potencial de las especies de vectores se validaron 
estadísticamente, esto se evaluó con la prueba de la Curva Operada por el Receptor (ROC) que nos 
permite obtener la métrica estadística del área bajo la curva (AUC). Esta métrica se utilizó debido a 
que es una de las pruebas que se utiliza frecuentemente en la literatura para el análisis estadístico 
en modelos de distribución de especies (Palma - Ordaz y Delgadillo-Rodríguez, 2014; Yañez-Cajo et 
al., 2016; Chico -Avelino, 2019) y por otro lado porque no contamos con datos de ausencias. En este 
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caso el valor de AUC se calculó con el algoritmo de MaxEnt (Phillips et al., 2006) y para corroborar 
el valor de AUC se utilizó el algoritmo de NicheToolBox (Osorio – Olvera et al., 2020).  

Este método evalúa el rendimiento del modelo en todos los umbrales de clasificación, a partir de 
dos parámetros uno es la proporción de verdaderos positivos, que corresponden a las presencias 
que el modelo predice como sitios de presencia, a lo que la prueba denomina como “sensibilidad”, 
que indica la tasa de identificación correcta de presencias y otro es la proporción de falsos positivos 
que corresponden a las ausencias que el modelo predice como sitios de presencia, a los que la 
prueba denomina como “especificidad” (Peterson et al., 2008). Sin embargo, debido a que contamos 
solamente con datos de presencia y no con datos de ausencia, la “especificidad” corresponde a la 
fracción del área de estudio con presencia estimada, la cual es denominada en la prueba con MaxEnt 
como “fractional predicted area” / “el área fraccionada predicha” (Phillips et al., 2006).  Por lo tanto, 
en MaxEnt, el valor de AUC se obtiene a partir de la tasa de verdaderos positivos en el área predicha 
por el modelo. Los valores de AUC oscilan entre 0 a 1. Entonces, un modelo con 0% de verdaderos 
positivos tendría un valor de AUC= 0.0; otro con 100% de verdaderos positivos tendría un valor AUC 
=1.0. Mientras que un modelo con un valor de AUC cercano a 0.5 indica que el modelo no es mejor 
que el azar. Una propuesta de clasificación de la precisión del modelo tomando en cuenta el AUC 
es: 0.50-0.60 = insuficiente; 0.60-0.70 = pobre; 0.70-0.80 = promedio; 0.80-0.90 = bueno; 0.90-1 = 
excelente (Araújo y Guisan, 2006). En este caso se definieron valores mínimos de AUC de 0.8 para 
considerar los modelos estadísticamente aceptables y con buen rendimiento. Con los modelos 
validados estadísticamente se elaboraron los mapas de distribución potencial con el software QGIS 
3.28. 

Etapa 4 

Selección de sitios potenciales de presencia y ausencia de las especies de vectores con base 
en sus modelos de distribución potencial 

Después de validar estadísticamente el modelo de distribución potencial, se seleccionaron los sitios 
potenciales de presencia y ausencia. Estos sitios se definieron con base en dos criterios: el número 
de especímenes de los municipios obtenidos en las bases de datos históricas (Etapa 1), y el valor de 
probabilidad de ausencia o presencia obtenido en los mapas de distribución potencial obtenidos 
con MaxEnt. En el caso del número de ejemplares, los sitios potenciales de ausencia fueron aquellos 
sin reportes para la especie, mientras que los sitios potenciales de presencia fueron aquellos en 
donde el municipio en el que se localizan tuvo un alto número de reportes de la especie. En cuanto 
a la probabilidad de presencia, los sitios potenciales de ausencia fueron aquellos con valores ≤ 0.75 
y los sitios potenciales de presencia fueron aquellos con valores > 0.75. Estos valores se 
establecieron con la finalidad de delimitar los sitios con mayor probabilidad de presencia, ya que 
este trabajo de campo también tenía la finalidad de colecta de vectores.  Es importante mencionar 
que los sitios de presencia seleccionados no habían sido muestreados previamente.  

B) Trabajo de campo 

Etapa 5 

Validación experimental de la presencia/ausencia de vectores y caracterización de las 
condiciones sociodemográficas y los factores de riesgo de la población 
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Como se mencionó, parte del objetivo de este proyecto fue la validación no sólo estadística de los 
modelos de distribución potencial de las especies de vectores de la ECh si no también la validación 
experimental (in situ). Que hasta donde sabemos no se ha aplicado este enfoque en estudios de 
distribución de vectores triatominos. Esto se propone con la finalidad de evaluar qué tan certeras 
fueron las clasificaciones de presencia y ausencia obtenidas en los modelos y con base en los 
resultados obtenidos de esta validación demostrar su capacidad y aplicación en el diseño de 
búsqueda y recolecta de las especies de vectores que podría ser útil en otras áreas endémicas de la 
ECh. 

Búsqueda y colecta de vectores en el intradomicilio y el peridomicilio en los sitios potenciales de 
presencia / ausencia 

En los sitios seleccionados tanto de presencia como de ausencia se llevó a cabo la búsqueda de los 
vectores en las viviendas. En el área del peridomicilio, que incluye las zonas alrededor de la casa 
(100 metros), se enfocó la búsqueda en los sitios que de acuerdo con la literatura sobre factores de 
riesgo sirven como refugio como son gallineros, corrales, perreras, gateras, zonas de 
almacenamiento de material de construcción, cacharros, leña, tabiques o piedras, así como autos o 
muebles en desuso, entre otros. Mientras que en el intradomicilio se propuso emplear el método 
estandarizado de hora-hombre por vivienda con base en los lineamientos de la Norma Oficial 
Mexicana NOM-032-SSA2-2014, para la vigilancia epidemiológica, promoción, prevención y control 
de enfermedades transmitidas por vectores (SEGOB, 2015). En este caso la búsqueda se dirigió a 
lugares como la cama, debajo del colchón, cabecera, paredes, grietas, detrás de cuadros y muebles, 
roperos / closets, entre otros. Por su parte para las especies visitantes (intrusivas) que tienen 
comportamientos estacionales incrementando su presencia en la vivienda solo en una época del 
año. En ese caso se recurrió al uso de trampas con cebo de ratón vivo las cuales se instalaron por la 
noche en sitios estratégicos del peridomicilio como son paredes con una fuente de luz cercana 
(foco), ventanas, bardas de piedra, cercanos a perreras, corrales y gallineros.  

Los especímenes se recolectaron sin importar el estadio (adultos o ninfas) o si estaban vivos o 
muertos. Los especímenes se depositaron en tubos para centrífuga estériles de 50 ml Corning™ 
Falcon™ con etanol estéril al 70 %. Para evitar la contaminación con DNA entre las muestras en cada 
tubo se almacenó únicamente un espécimen etiquetandolos con los siguientes datos: nombre del 
jefe de familia, número de la casa, localidad, municipio, fecha (dd/ mm/ aa), ámbito (peridomicilio 
o intradomicilio), lugar de recolecta (cama, mueble, baño, ropero, perrera, u otros.), hora, número 
de ejemplares, estadio (adulto o ninfa) y la técnica empleada en la recolecta (método hora- hombre, 
manual, trampa o colecta comunitaria).  

Las fechas de muestreo se definieron de acuerdo con la dinámica temporal que se observó en el 
análisis de los datos históricos de registro de los vectores para el estado (Etapa 1). En el caso de las 
especies que están presentes todo el año, sugerente de su domiciliación se realizaron los muestreos 
en un mes de la época seca que fue el mes de abril y en un mes de la temporada lluviosa que fue el 
mes de agosto. Por el contrario, para las especies con comportamientos estacionales (intrusivas) los 
muestreos se realizaron en las fechas (meses) con el mayor número registros en las bases de datos 
históricas.  

Definición del tamaño de la muestra de los especímenes a recolectar  

Se determinó un tamaño de muestra representativo para la colecta en la validación experimental. 
Esto se realizó considerando el número anual de cada especie de vector, obtenida en los registros 
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históricos para el estado (Etapa 1). Este calculo se realizó utilizando una fórmula para poblaciones 
finitas. La fórmula se muestra a continuación: 

n = 
N∗Z∗p∗q

d2∗(N−1)+Z∗p∗q
 

Donde:    
n= Tamaño de la muestra. 
N= Universo de la población. 
Z= Nivel de confianza (1.96 con un nivel de confianza del 95%). 
d= Nivel de precisión. 
p= Porcentaje de la población que presenta el atributo deseado.  
q= Porcentaje de la población que no tiene el atributo deseado.  

 

Evaluación de la concordancia de la clasificación de los modelos de distribución potencial y la 

validación experimental 

La precisión de los modelos obtenidos con MaxEnt respecto a su capacidad de clasificación de sitios 

potenciales de presencia / ausencia se evaluó mediante una validación cruzada con los datos de la 

colecta en los muestreos. La evaluación del modelo de clasificación mide la concordancia entre las 

clasificaciones identificadas (por el modelo) y observadas (colectas). Obteniendo de esta forma 

cuatro parametros que son: los verdaderos positivos, falsos positivos, falsos negativos y verdaderos 

negativos, que se calcularon comparando las clasificaciones del modelo con las observaciones de la 

validación (Tabla 1). Para evaluar la concordancia se extrajeron los valores entropía de cada especie 

de los modelos obtenidos con MaxEnt y se clasificaron los sitios potenciales de presencia como 

aquellas áreas con valores > 0.75 y como sitios potenciales de ausencia las áreas con valores < 0.75, 

obteniendo de esta forma un mapa binario de presencia y ausencia.  A su vez para cada sitio 

muestrado en la validación experimental se registró la presencia (en donde se colectó la especie) y 

la no presencia (en donde no se colectó la especie). Con el cruce de esta información se calcularon 

los parámetros de concordancia y discrepancia explicados en la Tabla 1. 

Tabla 1. Tabla de frecuencia, que muestra los parámetros de concordancia y discrepancia utilizados para las métricas para la evaluación 
del modelo de clasificación. 

 

a= verdaderos positivos; b= falsos positivos; c= falsos negativos; d= verdaderos negativos; pm= sitios clasificados como presencia en el 

modelo; am= sitios clasificados como ausencia en el modelo; pv= sitios con presencia en la validación; npv= sitios de no presencia en la 

validación; N=total 
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Para esto se utilizó el índice Kappa, que permitió evaluar la concordancia entre los resultados del 

modelo MaxEnt y los datos de presencia/ausencia derivados del trabajo de campo para cada 

especie. El índice kappa (K) se usa para evaluar la concordancia o reproducibilidad de instrumentos 

de medida cuyo resultado es categórico (2 o más categorías). El índice kappa representa la 

proporción de acuerdos observados más allá del azar respecto del máximo acuerdo posible más allá 

del azar (Abraira, 2000), es decir evalúa la concordancia global explicada por más allá del azar. Se 

define de la siguiente manera: 

𝑘 =
𝑃𝑜 − 𝑃𝑒 

1 − 𝑃𝑒
 

 

Donde Po es la relación de concordancia observada (a + d) /N y Pe es la concordancia esperada por 

casualidad, calculada como Pe = (pm*pv + am*av) / N2.  

Por lo tanto, un Kappa de 1 indica una concordancia perfecta en los sitios clasificados como 

ausencia/presencia en el modelo y las observaciones (validación de presencia / ausencia). Por el 

contrario, un Kappa de 0 sugiere que el acuerdo observado coincide con el acuerdo aleatorio 

esperado. La métrica Kappa nos permitió obtener medidas cuantitativas de qué tan bien los modelos 

de distribución con MaxEnt clasificaron los sitios potenciales de presencia / ausencia en 

comparación con los registros de campo reales de observación de las especies de vectores. 

Caracterización de las condiciones sociodemográficas y los factores de riesgo de la población en los 
sitios potenciales de presencia / ausencia 

De igual forma en estos sitios se realizó el levantamiento de información de los aspectos 
sociodemográficos. Para esto se diseñó un formulario el cual se propuso con base en lo reportado 
en la literatura sobre factores de riesgo de la población. El formato propuesto incluye información 
sobre hacinamiento, materiales de la construcción de la vivienda, presencia de animales de 
compañía y corral, estructura y limpieza de la vivienda (Figura 11).  
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Figura 11. Formulario diseñado para el levantamiento de información sobre las características de la vivienda y factores de riesgo de la 
población en los sitios de validación de presencia y ausencia de vectores. 

C) Trabajo de laboratorio 

Los especímenes recolectados se trasladaron al laboratorio para determinar la taxonomía a nivel de 
especie con criterios morfológicos. Posteriormente todos los especímenes se conservaron en 
refrigeración a 4°C para preservarlos para futuros análisis moleculares.   

Identificación taxonómica de las especies de vectores recolectados en la validación experimental 

La identificación taxonómica de los especímenes recolectados en la validación experimental se 
realizó utilizando las claves dicotómicas de Lent y Wygodzinsky, 1979.  
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D) Integración  

Etapa 7 

Modelo integral para identificar los sitios de riesgo epidemiológico de la transmisión 
vectorial de la Enfermedad de Chagas en el ciclo doméstico 

Finalmente se realizó la integración de la información obtenida en las fases anteriores que incluye 
a los vectores, al parásito y a la población humana. Las variables incluidas en el modelo fueron la 
seroprevalencia en banco de sangre, la diversidad de especies de Triatoma, la abundancia de 
vectores, el porcentaje de vectores intradomiciliados, el porcentaje de vectores infectados con T. 
cruzi y el porcentaje de la población en pobreza extrema. La escala de este análisis espacial fue a 
nivel municipal.  
 
Se emplearon tres enfoques de integración de variables. El primero fue un abordaje de estadística 

espacial en el cual se aplicó una Regresión Geográficamente Ponderada (GWR por sus siglas en 

inglés), que es una forma local de regresión lineal que se utiliza para modelar las relaciones entre 

variables explicativas y una variable dependiente que varían espacialmente. Como variable 

dependiente se definió a la seroprevalencia en banco de sangre, ya que es un indicador de la 

eficiencia de la transmisión de ECh en el estado y como variables explicativas la diversidad de 

especies de Triatoma, la abundancia de vectores, el porcentaje de vectores intradomiciliados, el 

porcentaje de vectores infectados con T. cruzi y el porcentaje de la población en pobreza extrema, 

realizando este análisis con el software GWR4 4.09. El segundo enfoque fue un modelo de álgebra 

de mapas que consiste en un conjunto de técnicas y procedimientos que operando sobre una o 

varias bases de datos (variables) en formato ráster (que usa píxeles como unidad geográfica), 

permite obtener información derivada en forma de nuevas bases de datos para responder a 

preguntas concretas de fenómenos multivariados (Olaya, 2014). Para este modelo se asignaron 

clases de riesgo de transmisión (Tabla 2) a cada una de las variables que se fueron sumando por 

pares para obtener el mapa final de riesgo, obteniendo estas operaciones con la calculadora ráster 

del software QGIS 3.34. Y un tercero que fue un modelo ponderado en donde a las variables 

categorizadas en clases de riesgo (Tabla 2), se les asignaron pesos de importancia: 1) para 

seroprevalencia en banco de sangre (41% de importancia), 2) para porcentaje de vectores 

infectados (28%), 3) para porcentaje de población en pobreza extrema (16%), 4) para porcentaje de 

vectores intradomiciliados (8%), 5) para abundancia de vectores (4%) y 6) para riqueza de especies 

(3%). Estos pesos se calcularon con el método de comparación por pares de Saaty (Nantes, 2019; 

Santana y Aguilar, 2020), que utiliza el módulo Weight del software IDRISI Selva 17.0, que se basa 

en las comparaciones por pares en donde se define el nivel de importancia de un conjunto de 

variables para una evaluación multicriterio (Eastman, 2012). Una vez ponderadas las variables, éstas 

se integraron con un enfoque de combinación lineal ponderada, en la cual se realizó la suma de los 

factores multiplicados por su peso respectivo, realizado con el módulo Weighted overlay de 

ArcMap™ 10.6. Una vez obtenidos y analizados los modelos de riesgo finales utilizando estos tres 

abordajes, se decidió reportar solamente el modelo de la GWR. Esto debido a que con este abordaje 

se obtuvo el resultado más parsimonioso en donde además de determinar las zonas de riesgo 

también se representan tanto los sitios con vacíos de datos de seroprevalencia en el norte y los 
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vacíos de presencia de vectores en el sur del estado. Estos resultados reflejaron que el modelo GWR 

es el más explicativo y robusto de acuerdo con la naturaleza de los datos utilizandos para su 

generación. Por el contrario, con los otros dos enfoques los modelos obtenidos fueron menos 

discriminatorios para determinar los sitios con vacíos de datos de seroprevalencia y de la presencia 

del vector.   

En la Tabla 2, se explica cada una de las variables incluidas en el modelo y se muestran las categorías 
de riesgo asignadas para los enfoques de álgebra de mapas y ponderado. De igual manera se 
exponen los criterios de la categorización, que se propone con base en el conocimiento adquirido 
en campo y lo revisado en la literatura de los diferentes aspectos considerados en este trabajo como 
detonadores del riesgo epidemiológico de la transmisión vectorial de la Enfermedad de Chagas en 
el ciclo doméstico. 

Tabla 2. Se muestran las variables incluidas en el modelo y los criterios de categorización de riesgo epidemiológico de transmisión 
vectorial de la Enfermedad de Chagas. 

Riesgo por vectores 

Criterio de categorización  
del riesgo epidemiológico 

Valores de la variable Categoría 
de riesgo 

Valor 

A1: Riqueza de especies de vectores 
El que haya más de una especie de vector en un área, incrementa el riesgo 
epidemiológico, ya que el nivel de exposición a una picadura es mayor. Por lo 
tanto, a mayor número de especies que haya en un sitio mayor será el riesgo 
de transmisión de la Enfermedad de Chagas. 

Sin especies de vectores Sin riesgo 0 

1 Bajo 1 

2 Moderado 2 

3 – 4 Alto 3 

5 o más Muy alto 4 

A2: Abundancia de vectores 

Que exista una población mayor de vectores en un sitio incrementa el riesgo 
epidemiológico, ya que aumenta el contacto del hombre con los vectores y por 
lo tanto el riesgo de transmisión de la Enfermedad de Chagas. Por lo que a 
mayor número de especímenes en un sitio mayor será el riesgo.  

Sin especímenes (vectores) Sin riesgo 0 

1 – 50 Bajo 1 

51 – 100 Moderado 2 

101 – 1000 Alto 3 

1001 o más Muy alto 4 

A3: Porcentaje de vectores intradomiciliados 
Los vectores intradomiciliados (dentro de la vivienda) representan una 
amenaza mayor para la población ya que se encuentran en contacto directo 
con el hombre. Esto se debe a que generalmente se refugian en sitios como la 
cama, la ropa, las paredes de las habitaciones, en baños, concinas, entre otros. 
Por lo que, en las áreas en donde haya más insectos vectores domiciliados 
implicará un mayor nivel de riesgo de transmisión.  

Sin vectores intradomiciliados Sin riesgo 0 

1  - 10% Bajo 1 

11 – 40% Moderado 2 

41 – 75% Alto 3 

76% o más Muy alto 4 

Riesgo por tasas de infección con T. cruzi en vectores (PARÁSITO). 

B: Porcentaje de vectores infectados con T. cruzi 

Una de las piezas fundamentales de la triada de la ECh (vector – parásito – 

humano) es el parásito, ya que es el agente causal de la enfermedad.  Por lo 

que las poblaciones de vectores infectados son las que pueden brindarnos más 

información sobre el nivel de riesgo ya que éstas son las que transmitirán al 

parásito durante su alimentación. Por lo tanto, se considera que al incrementar 

las tasas de infección (porcentaje de insectos infectados) en las poblaciones de 

vectores el nivel de riesgo será mayor. No obstante, en el caso de las zonas en 

donde haya vectores no infectados se consideran con valor bajo, ya que 

 

Sin vectores 
Sin riesgo 0 

 

Vectores sin infección 
Bajo 1 

 

0.1– 10% de infección en 

vectores Moderado 2 
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Regresión Geográficamente Ponderada para la obtención del modelo de riesgo epidemiológico de la 
transmisión vectorial de la enfermedad de Chagas 
 
La GWR es una forma local de regresión lineal que se utiliza para modelar las relaciones que varían 
a través del espacio; considerando variables dependientes (Y) y explicativas (X), que permite 
modelar la variación espacial de las variables explicativas, bajo el siguiente modelo: Y = β0 + β1X1 + 
β2X2 +... βnXn + ε. Dónde: β: coeficientes que expresan cuanto aporta cada variable explicativa (X); 
ε: error residual (Fotheringham et al., 2002). La GWR se corrió utilizando un método gaussiano que 
aplica cuando la variable dependiente puede tomar un amplio rango de valores continuos. Este 
modelo, además, permite evaluar si los coeficientes de regresión varían espacialmente, es decir, 

también representan un riesgo. Esto principalmente porque si la detección del 

parásito no se hace con técnicas moleculares puede haber un gran porcentaje 

de falsos negativos, como se ha reportado en la literatura. 

 

10 – 30%  de infección en 

vectores Alto 3 

 

30% o más de infección en 

vectores Muy alto 4 

Riesgo por perfil sociodemográfico 

C: Porcentaje de Población en pobreza extrema 

 
De acuerdo con la literatura sobre factores de riesgo de la ECh, se ha visto 
que las condiciones sociodemográficas adversas están estrechamente 
relacionadas con esta enfermedad. Con base en esto uno de índices que 
reflejan estas condiciones en la población son los índices de pobreza.  La 
población en pobreza extrema es aquella que tiene tres o más carencias 
sociales, de seis posibles, dentro del Índice de Privación Social y un ingreso 
menor a la línea de bienestar mínimo. Indicadores del bienestar 
económico: 1) línea de bienestar, definida como el valor monetario de 
una canasta de alimentos, bienes y servicios básicos y 2) línea de bienestar 
mínimo, que representa el valor monetario de la canasta alimentaria. Los 
Indicadores de carencia social: 1) rezago educativo; 2) acceso a los 
servicios de salud; 3) acceso a la seguridad social; 4) calidad y espacios de 
la vivienda 5) acceso a los servicios básicos de la vivienda, y 6) acceso a la 
alimentación. Por lo tanto, a partir de esto se establecieron niveles de 
riesgo, en donde los municipios con menor porcentaje de población en 
pobreza extrema tienen menor riesgo epidemiológico y conforme 
incrementa también incrementa el riesgo, ya que se consideran con 
mayor vulnerabilidad.  

 
 

Sin población Sin riesgo 0 

 
0.1 – 20% de población en 

pobreza extrema 
Bajo 1 

 
20 – 35%  de población en 

pobreza extrema 
Moderado 2 

 
35 – 50%  de población en 

pobreza extrema 

Alto 3 

 
50% o más de infección en 

vectores 
Muy alto 4 

Riesgo por la población humana infectada. 

D: Casos seropositivos en banco de sangre. 

 
 
 
La población humana infectada es un indicador de la transmisión activa de la 
enfermedad. Además, si esta población está en lugares con poblaciones de 
vectores se incrementa el riesgo de transmisión por la vía vectorial. Por lo que 
se considera que al incrementar las tasas de la población humana infectada en 
algún sitio el riesgo en la transmisión será mayor. En este caso también se 
incluye a la población humana no infectada, debido a la problemática que 
existe en el diagnóstico de la Enfermedad de Chagas con las pruebas 
serológicas, derivado de la heterogeneidad genética del parásito, que puede 
traer consigo un porcentaje importante de falsos negativos. 

Sin población Sin riesgo 0 

Población humana sin infección Bajo 1 

1 – 30% de infección en 

población humana Moderado 2 

31 – 50% de infección en 

población humana Alto 3 

51% o más de infección en 

población humana Muy alto 4 
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que tomando como base la localización de los valores de las variables, su impacto puede ser 
diferente sobre la variable dependiente. El ancho de banda se calculó se con el método de kernel 
adaptativo, en el que se ajusta el ancho de banda dependiendo de la cantidad de localizaciones en 
el área de interés. Finalmente, el modelo que se eligió fue el que tuvo el valor criterio de información 
de Akaike (AICc) más bajo que fue de 973.69 con una R2 ajustada de 0.64. Este modelo fue un 
modelo GWR local con cinco variables explicativas asociadas al vector, al parásito y la población 
humana, y como variable dependiente los casos seropositivos (Figura 10). Finalmente, este mapa a 
nivel municipal se incluyó en el mapa final del riesgo de transmisión vectorial doméstico de la 
enfermedad de Chagas para el estado de Hidalgo. En el cual se adicionó la información obtenida a 
nivel local durante el trabajo de campo, como fueron los registros de campo de las especies de 
vectores y las condiciones de viviendas, resaltando los principales factores de riesgo que se 
documentaron a nivel local durante el trabajo de campo en la fase de la validación experimental 
(Figura 12 y Tabla 3).  

Tabla 3. Tabla 3. Se muestran los factores de riesgo documentados en la validación experimental, incluídos en el mapa de riesgo. 

 

Factores de riesgo identificados a nivel local 

Tipo de piso 
Esta clasificación se propone con base en los datos de la literatura y la experiencia adquirida en campo, en donde se ha visto que hay una 
mayor presencia de vectores en viviendas con piso de tierra y en menor proporción en casas con pisos de concreto. 

Tipo de paredes 
Al igual que la variable anterior se propone con base en los datos de la literatura y la experiencia adquirida en campo, en donde se ha visto 
que hay una mayor presencia de vectores en viviendas con paredes que presentan grietas o que no están repelladas, así como casas hechas 
de adobe / barro, y / o bambú. En contraste se han encontrado a los vectores en menor proporción en las casas que tiene paredes repelladas 
o de concreto.  

Tipo de techo 

De acuerdo con la literatura y la experiencia adquirida en campo, se ha observado que hay una mayor presencia de vectores en viviendas con 
techos que presentan grietas, o con materiales como lámina, cartón, tabique o ladrillos (no repellados), de barro, palma o bambú. En contraste 
se han encontrado a los vectores en menor proporción en las casas que tiene techos de concreto. 

Presencia de mosquiteros 
De manera particular la presencia de mosquiteros es un elemento de alta eficiencia en el ingreso de los vectores a la vivienda. Se ha demostrado 
experimentalmente que la instalación de los mosquiteros disminuye las tasas de infestación de vectores. Por lo que se considera que al no 
existir estas barreras el riesgo es mayor para la población, y que disminuye al aumentar el número de piezas que tengan estas protecciones.  

Presencia de ventanas 
Las ventanas son otro tipo de barrera física que impide o dificulta el ingreso de los vectores a las viviendas. Por lo que se considera que al no 
existir ventanas el riesgo es mayor para la población, y que disminuye al aumentar el número de piezas que tengan estas protecciones. 

Presencia de animales domésticos 
En el caso de los animales domésticos (mascotas y de corral), se ha observado que estos reservorios pueden ser una barrera biológica para la 
transmisión del parásito al humano, debido a que los insectos vectores obtienen el alimento que necesitan en ellos, sin necesidad de 
desplazarse hasta la vivienda humana, ya que además estos animales suelen estar en encierros lo que los limitan a moverse para evitar la 
picadura por parte de los vectores, en este sentido, en este caso se considera que mientras más animales haya en un sitio el riesgo de 
transmisión será menor. 
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Figura 12. Esquema de la integración del modelo espacial de riesgo ecoepidemiológico de la transmisión vectorial de la Enfermedad de 
Chagas. 

Resultados  

El análisis retrospectivo de la distribución histórica de las especies de triatominos presentes en el 

ciclo doméstico en el estado de Hidalgo arrojó un total de 22 años de registros, con reportes de 

marzo de 1997 a diciembre de 2019. De manera inicial en las bases de datos se obtuvo un total de 

4,747 registros de triatominos. Sin embargo, después de realizar la curación de estos registros 

únicamente 3,945 registros cumplieron con la información establecida en materiales y métodos. A 

su vez estos registros corresponden a un total de 4,739 especímenes reportados en estas bases de 

datos. De este total de especímenes el 73.65% corresponden a adultos (1,359 machos y 1,147 

hembras) y únicamente el 26.35% (1,284) corresponden a especímenes de algún estadio ninfal (de 

estos 1,249 fueron clasificados como Triatoma sp, ya que no se pudieron determinar hasta nivel de 

especie). Los especímenes pertenecen a siete especies de vectores de la ECh. Cuatro de estas 

especies han sido reportadas previamente en el estado y son las más abundantes y frecuentes, 

siendo T. dimidiata la más predominante con 1,975 especímenes (41.68%), seguida de T. mexicana 

con 1106 (23.34%), T. gerstaeckeri con 344 (7.26%) y la menos frecuente T. barberi con 62 

especímenes (1.31%). Además de los registros de estas especies se reportamos por primera vez la 

presencia de tres especies de triatominos en el estado, que son T. nitida (Usinger, 1939), T. 

pallidipennis (Stål, 1872) y T. phyllosoma (Burmeister, 1835), con un solo espécimen cada una.  

La distribución de los triatominos a lo largo de los 22 años documentados en las bases de datos fue 

amplia. Se reportó la presencia de los vectores en el 47% de los municipios del estado de Hidalgo 

(40 de 84). Esta presencia se observó mayoritariamente en la zona norte del estado, en donde se 
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tiene implementado el programa de vectores de Chagas en el estado. En este sentido algo que es 

muy notorio es que el sur del estado tiene muy pocos registros de triatominos, por lo que se 

requieren búsquedas más homogéneas y sistematizadas en el estado, para saber si la distribución 

encontrada en este análisis refleja la presencia real de estas especies de vectores. Algo que se 

observó entre las especies predominantes (T. dimidiata, T. mexicana, T. gerstaeckeri y T. barberi) 

fue que cada una de ellas mostraron un patrón de distribución espacial específico y diferencial entre 

ellas (Figura 13 A - D).  

 

Figura 13. Mapa de la distribución de triatominos en el estado de Hidalgo. La presencia de las especies se representa para T. dimidiata 
(fiusha), T. mexicana (naranja), T. gerstaeckeri (verde), T. barberi (azul), T. nitida (amarillo), T. pallidipennis (turquesa) y T. phyllosoma 
(lila). La distribución para cada una de las especies más predominantes se muestra para T. dimidiata (A), T. mexicana (B), T. gerstaeckeri 
(C) y T. barberi (D). El tamaño de los símbolos representa el número de ejemplares por localidad. Los municipios en relieve son los que 
mostraron mayor riqueza de especies y en donde se reportan las especies nuevas para el estado.  

De manera particular T. dimidiata y T. gerstaeckeri mostraron una distribución concentrada en la 

zona norte y noreste del estado (Figura 13 A y C). Por su parte, T. mexicana tiene una presencia más 

marcada en la zona central, norte y noroeste del estado (Figura 13 B). En el caso de T. barberi tuvo 

una distribución mayormente en la zona centro y algunos registros de presencia en el oeste y en el 

sur del estado (Figura 13 D). Las nuevas especies reportadas para el estado se localizaron en el 

municipio de Meztitlán (T. nitida) y Tecozautla (T. phyllosoma y T. pallidipennis) (Figura 13). En el 

caso de estas especies, debido a que tuvieron solo un registro, llama la atención, por lo que se 

considera que será necesario realizar trabajos de campo más específicos para determinar si su 

presencia fue dada por transporte pasivo o si están bien establecidas en estos sitios. Los municipios 

que tuvieron el mayor número de especímenes reportados fueron para T. dimidiata con 904 
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registros el municipio de Huejutla de Reyes, Zimapán para T. mexicana con 649 registros, en el caso 

de T. gerstaeckeri fue el municipio de Chapulhuacán el que tuvo el mayor número de registros con 

154 especímenes y para T. barberi el municipio de Metztitlán fue el de mayor número de 

especímenes registrados con un total de 44 especímenes (Figura 13). Otro aspecto que se identificó 

fue que algunos municipios tuvieron una alta diversidad de especies. Como se puede ver en el mapa 

de la distribución de Triatoma, el municipio de Metztitlán tuvo el mayor número de especies 

reportadas (5 de 7) estando presente T. dimidiata, T. mexicana, T. gerstaeckeri, T. barberi y T. nitida. 

Otros municipios importantes a este respecto fueron Jacala de Ledezma y Zimapán, en donde se 

reportaron cuatro (de las 7) especies, que fueron T. dimidiata, T. mexicana, T. gerstaeckeri y T. 

barberi (Figura 13).  

Esta amplia distribución de las especies de vectores de la ECh en el estado de Hidalgo a lo largo de 

22 años nos sugiere que las condiciones ambientales son favorables para la presencia y la 

supervivencia de las poblaciones de estos vectores en el estado. Es decir, como para la mayoría de 

las especies, se espera que la distribución de los triatominos este definida por gradientes 

ambientales derivados de las condiciones geofísicas en las zonas endémicas. Por lo que se analizó la 

distribución y la densidad de las especies a partir de regiones geoculturales. Estas regiones están 

delimitadas por sus similitudes y diferencias en características geofísicas como son el relieve, la 

altitud, el clima predominante y por condiciones socioculturales. En este análisis se encontró que 

las cuatro especies predominantes tienen patrones de distribución diferentes entre ellas (Figura 14).  

 

Figura 14. Densidad de triatominos por regiones geoculturales y especímenes por tipo de clima en el estado de Hidalgo.Densidad 
poblacional de T. dimidiata (A), T. mexicana (B), T. gerstaeckeri (C) y T. barberi (D). Las intensidades de color representan las diferentes 
densidades, expresadas en número de especímenes/km2. (E) Climas: semicálido (amarillo), cálido (lila), templado (verde grisáceo), 
semiseco (arena), seco (café claro), semifrío (azul grisáceo) y frío (azul). El tamaño de los círculos representa el número total de 
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especímenes por cada tipo de clima. Los gráficos representan la proporción de presencia de las especies en cada clima, T. dimidiata (rosa), 
T. mexicana (naranja), T. gerstaeckeri (verde) y T. barberi (azul).  

En el caso de T. dimidiata se distribuye en seis (de 10) regiones geoculturales, sin embargo, como 

se ve el mapa de la Figura 14, su presencia incrementa en la zona norte y noreste del estado, 

principalmente en la región de la Huasteca (Figura 14 A) y en el clima semicálido (Figura 14 E). En 

esta región se encuentran los municipios de Jaltocán, Huejutla, Atlapexco y Hualizalingo en donde 

esta especie está ampliamente distribuida (Figuras 13 y 14 A). Por su parte T. mexicana y T. 

gerstaeckeri se distribuyen en 5 regiones geoculturales, aumentando su presencia en la región de la 

Sierra Gorda (Figura 14 B y C). En donde se encuentran los municipios de Chapulhuacán y Zimapán 

en donde estas especies tuvieron una importante distribución (Figuras 13 y 14 B y C). En cuanto al 

clima en el que se observó que incrementa la presencia de estas especies, de manera general 

incrementa su presencia en climas similares como son el clima templado y cálido (Figura 14 E), sin 

embargo, también se observaron algunas diferencias. En el caso de T. mexicana es la especie que 

estuvo más homogéneamente presente en una mayor variedad de climas (semiárido, árido, 

templado y cálido), sugiriendo que tiene plasticidad en su adaptación climática. Esta especie está 

presente en el Valle del Mezquital y en la Sierra Gorda, y se encontró ausente en la región de la 

Huasteca (Figura 14 B y E). Por otro lado, T. gerstaeckeri tuvo una mayor presencia en el clima cálido 

presente en la Sierra Gorda, en la Sierra Alta y en la Sierra de Tenango que tienen condiciones 

climáticas similares a las de la Huasteca (donde también está presente), y a diferencia de T. 

mexicana, T. gersteackeri no tuvo registros en el Valle del Mezquital (Figura 14 C y E). En el caso 

particular de T. barberi se concentra en las zonas central y oeste del estado, estando presente en 

tres regiones geoculturales. La densidad de esta especie se incrementó en la región de la Sierra Baja, 

principalmente en el municipio de Metztitlán (Figura 14 D), que fue un municipio que mostró la 

mayor presencia de esta especie (Figura 14 D). Tal como se puede ver en el mapa de la Figura 14 E, 

T. barberi mostró una mayor presencia en los climas seco y semiseco. Algo relevante de esta especie 

es que mostró una distribución más restringida en comparación con el resto de las especies 

predominantes, además que es la especie que tuvo la distribución más sureña en el estado de 

Hidalgo.  

Para analizar si la presencia de las especies de vectores en los diferentes tipos de climas corresponde 

a una correlación espacial, se corrió un índice de Morán local bivariado, evaluando la distribución 

espacial (mediante el número de especímenes) con los tipos de clima, la temperatura y la 

precipitación.  Se encontró que existe una correlación espacial estadísticamente significativa entre 

la distribución de las especies y los climas, la temperatura y la precipitación. Para T. dimidiata se 

observó una asociación positiva con los tipos de clima (IM: 0.18; valor p ≤ 0.05), la temperatura 

media anual (MI: 0.29; valor p ≤ 0.05) y precipitación anual (IM: 0.30; valor p ≤ 0.05) (Figura 15 A-

C). De igual manera, T. mexicana tuvo una correlación espacial significativa con los tipos de clima 

(IM: 0.21; valor p ≤ 0.05), la temperatura media anual (IM: 0.27; valor p ≤ 0.05) y la precipitación 

anual (IM: 0.17; valor p ≤ 0.05) (Figura 15 D - F). T. gerstaeckeri también mostró una asociación 

espacial directa con los tipos de clima (MI: 0.19; valor p ≤ 0.05), la temperatura media anual (MI: 

0.16; valor p ≤ 0.05) y la precipitación anual (MI: 0.13; valor p ≤ 0.05) (Figura 15 G - I). En el caso de 

T. barberi, si bien los valores de asociación fueron bajos (posiblemente debido al bajo número de 
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especímenes) fueron significativos con los tipos de clima (MI: 0.10; valor p ≤ 0.05), temperatura 

media anual (MI: 0.08; valor p ≤ 0.05) y precipitación anual (MI: 0.065; valor de p ≤ 0.05) (Figura 15 

J - L). Por lo tanto, estos resultados mostraron que el clima, la temperatura y la precipitación son 

algunos de los componentes del medio físico que moldean el patrón de distribución de las especies 

de triatominos en el estado de Hidalgo. 

 

Figura 15. Mapas del Índice de Moran local bivariado entre: T. dimidiata y: A) Tipos de clima, B) Temperatura media anual, C) Precipitación 
anual. Entre T. mexicana y: D) Tipos de clima, E) Temperatura media anual, F) Precipitación anual. Entre T. gerstaeckeri y: G) Tipos de 
clima, H) Temperatura media anual, I) Precipitación anual. Entre T. barberi y: J) Tipos de clima, K) temperatura media anual, L) 
Precipitación anual. 

De manera específica se observó que la relación positiva (mayor número de especímenes) entre T. 

dimidiata y los climas, la temperatura y la precipitación, se localiza en la zona este y noreste 

(correspondiente a los límites de la Huasteca y la Sierra de Tenango). Esta asociación se dio con el 

clima semicálido (Figura 15 A), con temperatura alta (Figura 15 B) y con precipitación alta (Figura 15 

C). En contraste T. mexicana muestra una relación positiva con los climas semiseco, seco y cálido, 

concentrándose en la zona centro (Sierra Baja) y oeste (norte del Valle del Mezquital y sur de la 

Sierra Gorda) (Figura 15 D). También T. mexicana se encontró asociada con temperaturas altas 

(Figura 15 E), sin embargo, el número de especímenes disminuye al incrementar la precipitación 

(Figura 15 F). Estas mismas asociaciones con los climas semiseco y seco, temperaturas altas y 

precipitaciones bajas se observaron para T. barberi (Figura 15 J, K y L) localizadas en áreas 

restringidas en las zonas centro (Sierra Baja) y oeste (Valle del Mezquital). Por su parte T. 

gersteackeri mostró una asociación con los climas semicálido y cálido (Figura 15 G), y con 
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temperaturas y precipitaciones altas (Figura 15 H e I), que de manera particular se localizan en las 

zonas más al norte (norte de la Sierra Gorda) y en zonas muy pequeñas al este (Sierra de Tenango). 

Por lo que, de manera general, estos resultados sugieren que la presencia de T. dimidiata 

incrementa en zonas con alta humedad, que es característica de territorios con altas temperaturas 

y precipitaciones, como es el clima semicálido. T. mexicana y T. barberi guardan una asociación 

espacial con las zonas áridas con altas temperaturas y pocas lluvias (climas semiseco y seco) y T. 

gerstaeckeri, tiene una asociación con áreas de humedad alta, pero en climas cálido y semicálido, 

sugiriendo que su presencia se encuentra asociada en zonas de transición climática.  

Variaciones temporales de los triatominos reportados en las bases de datos históricas en el estado 

de Hidalgo 

Además de tener una amplia distribución en el estado, de acuerdo con las bases de datos los 

vectores de la ECh están presentes a lo largo del año, sin embargo, se observaron fluctuaciones en 

los diferentes meses. De manera general se identificaron dos picos de poblaciones en los últimos 

meses de la época seca e inicio de la época lluviosa y otro hacía el final de la época lluviosa 

(septiembre). La mayoría de los especímenes fueron reportados durante los meses de abril (623), 

mayo (951) y junio (604). En contraste el mes de diciembre muestra la cantidad más baja con 127 

especímenes reportados (Figura 16). Es importante mencionar que esta tendencia se observa a 

pesar de que de acuerdo con el Programa de Control de Vectores del estado de Hidalgo se emplea 

el mismo esfuerzo de colecta durante todo el año.  Como se puede ver en la Figura 16, estas 

variaciones temporales de los vectores se asemejan a la dinámica temporal de la temperatura 

media, la precipitación y la evaporación en el estado. En el caso de los meses de abril, mayo y junio 

tienen las mayores temperaturas (18.05 °C, 18.96 °C y 18.7 °C, respectivamente). Sin embargo, para 

los meses de abril y mayo (época seca), la precipitación es menor (44.67 y 66.03 mm/ anuales, 

respectivamente) con respecto al mes de junio (137.81 mm/anuales) que marca el inicio de la época 

lluviosa. Además, que se observa que la dinámica de la evaporación se invierte siendo mayor en los 

meses de abril y mayo (155.68 y 159.16 mm/anuales, respectivamente) en comparación con el mes 

de junio (136.69 mm/ anuales) (Figura 16), lo que indica que en el mes de junio hay un mayor 

equilibrio entre la temperatura y la precipitación y por lo tanto habrá más humedad en el ambiente. 

Por otro lado, durante los otros meses de la época lluviosa (julio a octubre) se observan dinámicas 

entre los elementos de clima muy homogéneas, a excepción del mes de septiembre que muestra la 

mayor precipitación (187.24 mm/ anuales) en el año y por lo tanto una mayor humedad, 

coincidiendo esto con un ligero aumento en el número de especímenes reportado en ese mes 

(Figura 16). Por el contrario, durante los meses de enero y diciembre que tuvieron las temperaturas 

más bajas (12.92°C y 13.41 °C, respectivamente) y precipitaciones bajas (27.95 y 25.22 mm / 

anuales, respectivamente), tuvieron las poblaciones más bajas de vectores (Figura 16). Con estos 

datos se podría decir de manera general que la presencia de los vectores incrementa justo antes del 

cambio de la época seca a la época lluviosa (abril y mayo) y que sus poblaciones disminuyen en los 

meses secos y fríos (enero y diciembre). 
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Figura 16. Dinámica temporal de los elementos del clima y los patrones temporales de los vectores en el estado de Hidalgo. La línea 
amarilla representa los valores de temperatura media anual. Las barras representan los valores de precipitación (azul) y evaporación 
(agua marina). Los círculos representan el número de especímenes reportados para cada uno de los meses. Los valores de los elementos 
del clima (temperatura, precipitación y evaporación) se obtuvieron del cálculo del promedio de los datos del periodo 1981 – 2010 de diez 
estaciones meteorológicas presentes en el estado de Hidalgo. La fuente de estos datos fueron las normales climatológicas del Servicios 
Meteorológico Nacional. 

Debido a las diferencias observadas en los patrones de distribución y en las asociaciones con las 

características climáticas entre las especies, se esperaba que la temporalidad también fuera 

diferente entre ellas. Por lo que se analizó la estacionalidad para cada una de las cuatro especies 

dominantes por separado. En primer lugar, se encontró que T. mexicana y T. gerstaeckeri son 

estacionales en el estado, incrementando sus poblaciones en el mes de mayo con 486 y 200 

especímenes reportados respectivamente (Figura 17 A y C). Coincidiendo con el primer pico 

poblacional observado en el análisis temporal general, que se dio en los últimos meses (abril y mayo) 

de la época seca (Figura 16). De manera interesante se encontró que T. dimidiata está presente 

durante todo el año con poblaciones relativamente constantes; sin embargo, es en la época lluviosa 

cuando sus poblaciones incrementan, principalmente en los meses de junio, septiembre y octubre 

todos ellos con 239 especímenes, seguidos de julio y agosto con 162 y 175 especímenes, 

respectivamente (Figura 17 B). Correspondiendo al segundo pico poblacional observado en los 

meses de mayor humedad (época lluviosa), que tienen las mayores precipitaciones y evaporaciones 

en el año (Figura 16). En el caso particular de T. baberi, si bien se observó un ligero aumento 

poblacional en el mes de septiembre con 26 especímenes reportados, se considera que el bajo 
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número de reportes no es suficiente para poder concluir si es una especie con estacionalidad o no 

en el estado de Hidalgo (Figura 15 D). 

 

Figura 17. Dinámica temporal de las cuatro especies dominantes en el estado de Hidalgo. Se representa el número de especímenes 
reportados por meses en las bases de datos del periodo 1997 a 2019 para T. mexicana (A), T. dimidiata (B), T. gerstaeckeri (C) y T. barberi 
(D). Para cada mes se indica el número de especímenes y los meses con la fuente en negrita indica los meses con mayor número de 
reportes. La línea punteada representa la época lluviosa.  

Con la finalidad de conocer si los resultados de la temporalidad podrían estar asociados con algún 

aspecto ecológico o de comportamiento que nos ayudara al entendimiento de la dinámica temporal 

observada en las especies de vectores, se analizó la estructura poblacional de ellas a lo largo del 

año. En este análisis se encontraron tendencias similares para las especies T. mexicana y T. 

gerstaeckeri que mostraron un comportamiento estacional. En la Figura 18 (A y C) se puede ver que 

es muy marcado el incremento de los adultos al final de la época seca. En el caso de T. mexicana es 

en el mes de abril (303 especímenes) y mayo (244 especímenes) cuando se observan mayor número 

de machos. Por su parte las hembras incrementan notablemente en el mes de mayo (82 

especímenes) (Figura 18 A). De igual manera T. gerstaeckeri tuvo un incremento de hembras y 

machos en el mes de mayo (135 y 58 especímenes respectivamente) (Figura 18 C). Para ambas 

especies se puede observar que los adultos (hembras y machos) disminuyen al inicio de la época 

lluviosa (junio) y de forma interesante en ese momento las ninfas incrementan su presencia en las 

viviendas (Figura 18 A y C). En contraste T. dimidiata no mostró estacionalidad y la presencia de 

adultos y ninfas se mantuvo durante todo el año, aunque se vuelve a observar que sí hay un 

incremento en su población (hembras, machos y ninfas) durante la época lluviosa (Figura 18 B). Por 

su parte T. barberi, como ya se mencionó dado el bajo número de especímenes registrados es difícil 
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poder conocer su dinámica poblacional a lo largo del año (Figura 18 D). Por lo que de manera general 

se puede decir que T. mexicana y T. gerstaeckeri tienen una dinámica estacional que podría ser 

indicador de un comportamiento visitante en el ámbito doméstico. Por su parte T. dimidiata, está 

domiciliada, debido a que se encuentra presente de manera relativamente constante a lo largo de 

los meses del año en los 22 años de registros. Mientras que en el caso T. barberi, el número de 

registros no nos permite dilucidar su dinámica poblacional.  

 

Figura 18. Variaciones temporales de adultos (machos y hembras) y ninfas de las cuatro especies de Triatominos dominantes en el estado 
de Hidalgo. Se representa el número de especímenes reportados por meses en las bases de datos del periodo 1997 a 2019 para T. 
mexicana (A), T. dimidiata (B), T. gerstaeckeri (C) y T. barberi (D). La línea punteada representa la época lluviosa. La tabla muestra el 
número de especímenes reportado en las bases de datos.  

Ocupación de los triatominos en el ciclo doméstico reportados en las bases de datos históricas en 

el estado de Hidalgo 

En cuanto a la ocupación de los triatominos (que se refiere al sitio donde fueron recolectados los 

vectores que son: el intradomicilio y el peridomicilio) reportados en las bases de datos, únicamente 

el 59.44% de los registros (2,817 de 4,739) contaban con esta información. De manera general, se 

observó que el 81.79% (2,309 especímenes) de los reportes de las bases de datos correspondieron 
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a vectores encontrados dentro de la vivienda (intradomiciliados), seguido de los que se encontraron 

en el peridomicilio (100 m alrededor de la vivienda) que corresponde al 17.56% (496) del total de 

los especímenes reportados. Notablemente se obtuvieron reportes en sitios fuera del ciclo 

doméstico, pero que son altamente concurridos por la población humana. Si bien representan 

únicamente el 0.65% (19 especímenes) del total de la base de datos los consideramos 

epidemiológicamente importantes (Tabla 4). Como se puede ver en la Tabla 4, la mayoría de las 

especies se encontraron en el intradomicilio. Para T. gerstaeckeri el 90.53% (220) de los reportes 

que contaban con esta información se encontraron dentro de la vivienda. En el caso de T. dimidiata 

fue el 84.56% (975), seguida de T. barberi con el 82.14% (23) y la que tuvo el porcentaje más bajo 

fue T. mexicana con el 77.97% (616). Las nuevas especies reportadas para el estado que estuvieron 

encontradas en el intradomicilio fueron T. nitida y T. phyllosoma, en contraste el único espécimen 

de T. pallidipennis se reportó en el peridomicilio. Interesantemente T. mexicana es la especie que 

estuvo presente prácticamente en todos los sitios fuera del ciclo doméstico. Ese mismo 

comportamiento se observó en los especímenes reportados como Triatoma sp.  

Tabla 4. Ocupación de las especies de triatominos en el ciclo doméstico reportados para el estado de Hidalgo. 

  Número de especímenes 

  Intradomicilio Peridomicilio Bodega Carpintería Clínica Escuela Hospital Iglesia Oficina 

T. dimidiata 975 175 1 0 0 0 2 0 0 

T. mexicana 616 159 0 3 2 5 1 3 1 

T. gerstaeckeri 220 23 0 0 0 0 0 0 0 

T. barberi 23 4 0 0 0 0 1 0 0 

T. nítida 1 0 0 0 0 0 0 0 0 

T. pallidipennis 0 1 0 0 0 0 0 0 0 

T. phyllosoma 1 0 0 0 0 0 0 0 0 

Triatoma sp.  475 124 0 0 0 0 0 0 0 

TOTAL 2312 486 1 3 2 5 4 3 1 

PORCENTAJES 82.10% 17.25% 0.03% 0.10% 0.07% 0.18% 0.14% 0.10% 0.03% 

 

En cuanto a la tendencia espacial de la ocupación de los triatominos en el ciclo doméstico, se 

identificó que, de las 7 regiones geoculturales con reportes en 6 de ellas la mayoría de los 

especímenes se encontraron domiciliados (Figura 19). En la región de la Sierra de Tenango fue el 

90% (122) de los especímenes, el 89% (663) en la Sierra Gorda, el 85% (171) en la Sierra Alta, el 82% 

(1167) en la Huasteca y el 81% (109) en el Valle del Mezquital. Dentro de estas 6 regiones, se 

identificaron 13 municipios en los cuales el 100% de los especímenes reportados se encontraron 

dentro de las viviendas, siendo esto relevante epidemiológicamente ya que esta condición podría 

implicar una situación de riesgo por la exposición a T. cruzi en la población humana. En la Figura 19, 

se muestran los municipios que tuvieron el mayor número de especímenes encontrados en el 

intradomicilio que son: Huejutla de Reyes (494), Huazalingo (128), Tlanchinol (92) y Jaltocán (26). 

que se localizan en la región de la Huasteca. Zimapán (406), La Misión (37), Pacula (19) dentro de la 

Sierra Gorda. Huehuetla (63) en la Sierra de Tenango.  También se representan otros municipios en 

donde todos sus ejemplares fueron encontrados domiciliados como: Omitlán de Juárez (1) dentro 
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de la Comarca Minera. En el Valle del Mezquital Chilcuautla (3), Cardonal (2), Nopala de Villagrán 

(2), Huichapan (1) y Tlaxcoapan (1). En contraste, la única región en donde se observó que los 

especímenes se encuentran en proporciones similares en el intradomicilio (51%) y el peridomicilio 

(49%) fue la región de la Sierra Baja. De manera particular, en esta región el municipio que tuvo el 

mayor porcentaje de especímenes en el peridomicilio fue San Agustín Metzquititlán con el 60.8% de 

los reportes (14) (Figura 19). Como ya se mencionó dentro de las bases de datos se tuvieron reportes 

de especímenes fuera del ciclo doméstico, estos reportes fueron en sitios como carpinterías, 

iglesias, clínicas, hospitales, oficinas y escuelas que se encuentran en 6 municipios que son: 

Tianguistengo, Nicolás Flores, Zimapán, Nopala de Villagrán, Tecozautla y Tasquillo. De estos, los 

municipios de Zimapán (escuela, clínica y carpintería) y Tecozautla (iglesia, oficina y hospital) son los 

que tienen mayor variedad de sitios reportados (Figura 19). 

 

Figura 19. Ocupación de los triatominos en el ciclo doméstico y fuera del ciclo doméstico asociados a la presencia del hombre. La 
proporción de los especímenes reportados por municipio en el intradomicilio se representan en color naranja y los del peridomicilio en 
color morado. El tamaño de los círculos representa el número de especímenes reportado para los municipios. En colores rosados y en 
relieve se representan los municipios de relevancia ya sea por el alto número de vectores reportados intradomiciliados y por la presencia 
de vectores en sitios altamente concurridos por el hombre, estos últimos se representan con simbología temática. Se incluyen los registros 
de los vectores en intradomicilio y peridomicilio por regiones geoculturales, las cuales se representan en el mapa con cirulos blancos y 
un identificador.  

Dentro del ciclo doméstico los vectores fueron recolectados en más de 20 lugares dentro y fuera de 

las viviendas. Sin embargo, en el análisis se encontró que fue en la pared y en la cama en donde la 
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mayoría de los vectores intradomiciliados fueron capturados, seguidas de los muebles y el piso, 

mientras que en las paredes exteriores fueron el lugar más frecuente de captura de los vectores en 

el peridomicilio, seguidas del suelo y la leña (Tabla 5). Estos resultados son importantes porque 

frecuentemente en viviendas de zonas rurales tienen paredes hechas de piedras apiladas ya sea 

para delimitar los predios, para paredes de casas y / o corrales para animales domésticos, siendo 

refugios idóneos para estos vectores.  

Tabla 5. Lugares dentro del ciclo doméstico se capturaron especies de Triatoma en Hidalgo. 

  
T. dimidiata T. mexicana T. gerstaeckeri T. barberi T. phyllosoma T. pallidipennis 

  

  Intradomicilio 

Lugares A N A N A N A N A A Total 

Pared 559 312 307 5 98 6 5 6 0 0 1298 

Cama 206 130 32 3 58 3 2 0 0 0 434 

Mueble 59 19 18 12 13 2 1 0 0 0 124 

Piso 8 5 57 4 25 0 0 0 0 0 99 

Patio 0 0 41 1 8 0 0 0 0 0 50 

Dormitorio 9 6 19 0 0 0 1 0 1 0 36 

Cocina 7 5 9 0 1 0 0 0 0 0 22 

Puerta 0 0 16 0 1 0 1 0 0 0 18 

Ladrillo 6 2 0 0 0 1 0 0 0 0 9 

Sala comedor 0 0 6 0 0 0 1 0 0 0 7 

Baño 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 6 

Madera –Leña 3 3 0 0 0 0 0 0 0 0 6 

Ropero 1 0 2 0 1 0 0 0 0 0 4 

Zapato 0 0 4 0 0 0 0 0 0 0 4 

Jardín 0 0 2 0 0 0 1 0 0 0 3 

Mesa 0 0 3 0 0 0 0 0 0 0 3 

Lavadero 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 2 

Escritorio 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 

Maceta 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 

Piedra 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

Sofá 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 

 
Peridomicilio 

   

Pared exterior 110 102 85 0 2 0 2 2 0 0 303 
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Piso 0 0 28 0 4 0 1 0 0 0 33 

Madera -Leña 15 10 0 0 1 1 0 0 0 0 27 

Gallinero 18 0 0 0 0 0 0 0 0 0 18 

Mueble 1 0 0 12 0 0 0 0 0 0 13 

Ladrillo 4 0 0 0 1 0 0 0 0 0 5 

Árbol 0 0 2 0 2 0 0 0 0 0 4 

Patio exterior 0 0 2 1 0 0 0 0 0 1 4 

Banqueta 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 

Piedra 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 

Jardín 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 2 

Caja 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 

Cubeta 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 

Palapa 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 

Planta 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
A: adultos; N: ninfas 

 

Al igual que para los factores analizados previamente, encontramos que los sitios de captura de los 

vectores varían entre las especies. Se encontró que dentro de las viviendas T. mexicana es la especie 

que se capturó en más lugares (18), y también se observaron diferencias entre adultos y ninfas. En 

el caso de los adultos fueron mayormente capturados de las paredes dentro de las viviendas y las 

ninfas principalmente en los muebles. La segunda especie encontrada en más lugares fue T. 

dimidiata que de acuerdo con las bases de datos se encontró en diez lugares dentro de las viviendas, 

sin embargo, para T. dimidiata no se encontraron diferencias entre sus estadios, ya que tanto 

adultos como ninfas se capturaron en las paredes, camas y muebles. Una tendencia muy similar se 

observó para T. gerstaeckeri (capturada en nueve lugares) siendo las paredes, camas, pisos y 

muebles, los lugares en donde fue mayormente capturada, no encontrándose tampoco diferencias 

entre adultos y ninfas. En el caso de T. baberi se reportó que fue capturada en siete lugares 

diferentes dentro de las viviendas, sin embargo; se observó que sus adultos y ninfas se recolectaron 

casi en su totalidad en las paredes. Finalmente, el único ejemplar hembra de T. phyllosoma se 

encontró dentro del dormitorio de una vivienda (Tabla 5). En el caso de los especímenes reportados 

en el peridomicilio, se observó una tendencia similar a la de los especímenes del intradomicilio T. 

mexicana se encuentra en más lugares (nueve) que el resto de las especies, nuevamente los adultos 

se capturaron principalmente en las paredes exteriores y el suelo y en el caso de las ninfas se 

capturaron mayormente en muebles fuera de las viviendas. Respecto a T. gerstaeckeri y T. 

dimidiata, ambos se encontraron en siete lugares diferentes, siendo las paredes exteriores el lugar 

más común para los adultos y para las ninfas de T. gerstaeckeri, en contraste los adultos de T. 

dimidiata se capturaron mayormente en el suelo, y su única ninfa se encontró en madera apilada 
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(Tabla 5). En el caso del único espécimen de T. pallidipennis (hembra) de acuerdo con las bases de 

datos se capturó en el patio de una vivienda y el espécimen de T. nitida (macho) dentro de una 

vivienda. Esta ocupación por parte de las especies de triatominos podría estar indicando una alta 

exposición a la picadura de los vectores, tanto en la población humana como en animales 

sinantrópicos, mostrando un riesgo de contraer la infección con T. cruzi. 

Infección con T. cruzi en triatominos reportados en las bases de datos históricas en el estado de 

Hidalgo 

Como se ha expuesto anteriormente en el estudio integral del riesgo de transmisión de la ECh es 

fundamental incluir las tasas de infección de los vectores, ya que es la pieza clave en la transmisión 

del parásito al humano y otros reservorios, así como la consecuente diseminación de la infección.  A 

este respecto en las bases de datos analizadas en este objetivo, únicamente el 26.31% (1,247 de 

4,739) de los especímenes tuvieron información del resultado de la prueba coproparasitoscópica. 

De este porcentaje el 16.4% que corresponde a 204 especímenes estuvieron reportados como 

infectados con T. cruzi, mientras que el 83.6% restante fueron reportados como negativos. Como se 

puede ver en la Figura 20, las especies tuvieron tasas de infección diferentes entre ellas.  

 

Figura 20. Tasas de infección de los triatominos reportados en las bases de datos históricas en el estado de Hidalgo. Los valores se 
calcularon tomando en cuenta especímenes que tuvieron información del resultado de la prueba coproparasitoscópica en las bases de 
datos. 

La especie que tuvo el mayor porcentaje de infección fue T. gerstaeckeri con el 30% (9 especímenes 

de 30), seguido de T. barberi con el 25% (1 espécimen de 4). Con menores tasas de infección se 

observó a T. dimidiata con un 19.47% (117 especímenes de 601) y a T. mexicana con el 18.49% (22 

especímenes de 119). Para los especímenes clasificados como Triatoma sp., tuvieron un total de 54 

especímenes de 492 reportados como infectados, que corresponde al 10.98%. Respecto a las nuevas 
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especies reportadas para el estado T. phyllosoma fue reportada como infectada con T. cruzi y T. 

pallidipennis como no infectado, mientras que para T. nitida en la base de datos no se tuvo el 

resultado de la prueba coproparasitoscópica (Figura 20).  

Finalmente, también se analizó la variación espacial de los triatominos reportados infectados en el 

estado de Hidalgo. Al evaluarlo por regiones geoculturales se identificó que la mayor proporción de 

especímenes infectados se localiza en la Sierra de Tenango con el 27.27% (6 infectados de 22), 

seguida de la Sierra Baja con el 20.75% (11 infectados de 53), la Huasteca con el 16.1 % (164 

infectados de 1,018, la Serra Alta con el 15.51% (27 infectados de 174), el Valle del Mezquital con el 

15% (12 infectados de 80) y la Sierra Gorda con el menor porcentaje de 14.41% (16 infectados de 

111) (Figura 21).  

 

Figura 21. Distribución de triatominos reportados infectados con T. cruzi en las bases de datos históricas para el estado de Hidalgo. Las 
tonalidades representan la prevalencia de infección en los vectores por municipio, expresada por el número de positivos / el número de 
ejemplares con resultados para la prueba coproparasitoscopía. Los especímenes positivos (rojo) y negativos (negro) a la infección por T. 
cruzi están representados en los círculos y su tamaño corresponde al número total de especímenes. Se señalan los municipios con mayor 
prevalencia de infección, así como el municipio con mayor número de ejemplares. Se incluyen las cifras de los vectores infectados y no 
infectados por regiones geoculturales, las cuales se representan en el mapa con cirulos blancos y un identificador.  

Como se puede ver en el mapa de la Figura 21, en cuanto al número de especímenes infectados en 

el municipio Huejutla de Reyes, se observa el mayor número con 135 especímenes positivos de 800 

(16.87%). Otros casos que son relevantes por la alta prevalencia de infección son los municipios de 
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Tlahuiltepa (100% de especímenes infectados), Eloxochitlán (100% de especímenes infectados), 

Tasquillo (66.6% de especímenes infectados), Tecozautla (50% de especímenes infectados), Jaltocán 

(44.4% especímenes infectados) y Tenango de Doria (44.4% especímenes infectados. Otros 

municipios que mostraron tasas de infección de medianas a menores fueron Nicolás Flores (33.3%), 

Huazalingo (25%), Yahualica (22.2%), Huichapan (22.2%), Metztitlán (21.6%), San Bartolo Tutotepec. 

(18.1%), Huejutla de Reyes (16.8%), Molango (15.9%), Tlanchinol (14.2%), Atlapexco (14%), San 

Felipe Orizatlán (13.5%), Jacala de Ledezma (13%). Finalmente, se encontró que en nueve 

municipios los triatominos fueron encontrados negativos a la infección por T. cruzi, como en Calnali, 

Chapulhuacán, Huehuetla, Lolotla, Pacula, San Agustín Metzquititlán, Tepehuacán de Guerrero, 

Tianguistengo y Xochiatipan.  

Registros históricos de seroprevalencia a T. cruzi en el estado de Hidalgo 

El análisis de la base de datos de los casos seropositivos a T. cruzi en banco de sangre en el estado 

de Hidalgo, comprendiendo un periodo de 10 años del año 2009 al 2019. Esta base de datos 

comprende un total de 5,001 registos de muestras individuales que cuentan con una conclusión 

diagnóstica, obtenida siguiendo el algoritomo para el serodiagnóstico a T. cruzi. Éste consiste en la 

aplicación de tres pruebas serológicas por muestra, donde el resultado consistente en dos de tres 

pruebas define si las muestras son positivas o negativas. De estos registros 4,625 corresponden a 

muestras sanguíneas determinadas con indeterminadas en el 0.52% (24), positivas en el 25.04% 

(1,158) y el 74.44 % (3,443) como negativas (Figura 22).  

 

Figura 22. Resultados obtenidos en las bases de datos de banco de sangre para el estado de Hidalgo. En color azul se representa el 
porcentaje de los casos indeterminados, en rojo los casos positivos y en negro los casos negativos. 

La procedencia de los registros corresponde a diferentes fuentes como sigue:  17 jurisdicciones 

sanitarias (50.08%), el Centro Estatal de Transfusión Sanguínea (CETS) (46.03%), centros de salud 

rurales del estado, clínicas del IMSS, ISSSTE y DIF, y hospitales estatales (3.70%); y finalmente 

Laboratorio Estatal de Salud Pública de Hidalgo (LESPH) (0.19%). Como se muestra en la Tabla 8, el 

CETS, es la institución que tuvo el mayor número de casos positivos (828) reportados. Esto fue 

seguido por las jurisdicciones, encontrándose el mayor número de casos positivos en Huichapan 

(J04) en el Valle del Mezquital y Huejutla (J10) en la Huasteca, ambas con 74 casos positivos, Tepeji 

del Río (J14) con 36 casos positivos, Actopan (J07) con 26 casos positivos y Tula (J03) con 19 casos 

positivos. En el caso de los centros de salud, clínicas y hospitales del estado, reportaron un total de 

39 casos positivos durante el tiempo estudiado. Finalmente, el LESPH, reportó únicamente 2 casos 
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positivos entre el año 2009 y 2019.  De manera interesante, los casos reportados como 

indeterminados se presentaron en dos jurisdicciones Tula (J03) con un caso y Huichapan (J04) con 

dos casos. Mientras que en el banco de sangre se reportó un total de 21 casos indeterminados (Tabla 

6). 

Tabla 6. Procedencia de los casos reportados positivos, negativos e indeterminados en banco de sangre para T. cruzi en el estado de 
Hidalgo (periodo 2009 – 2019). 

Procedencia Positivos Negativos Indeterminados Total 

Jurisdicción Pachuca (J01) 16 61 0 77 

Jurisdicción Tulancingo (J02) 3 5 0 8 

Jurisdicción Tula (J03) 19 30 1 50 

Jurisdicción Huichapan (J04) 74 1033 2 1109 

Jurisdicción Zimapán (J05) 2 35 0 37 

Jurisdicción Ixmiquilpan (J06) 15 38 0 53 

Jurisdicción Actopan (J07) 26 11 0 37 

Jurisdicción Metztitlán (J08) 3 74 0 77 

Jurisdicción Molango (J09) 14 185 0 199 

Jurisdicción Huejutla (J10) 74 488 0 562 

Jurisdicción Apan (J11) 1 4 0 5 

Jurisdicción Tizayuca (J12) 1 3 0 4 

Jurisdicción Otomí-Tepehua (J13) 2 23 0 25 

Jurisdicción Tepeji del Río (J14) 36 18 0 54 

Jurisdicción Atotonilco El Grande (J15) 1 1 0 2 

Jurisdicción Jacala (J16) 1 8 0 9 

Jurisdicción Zacualtipán (J17) 1 7 0 8 

Centro Estatal de Transfusión Sanguínea (CETS) 828 1280 21 2129 

Centros de Salud, Clínicas y Hospitales 39 132 0 171 

Laboratorio Estatal de Salud Pública de Hidalgo (LESPH) 2 7 0 9 

Totales 1158 3443 24 4625 

 

Dinámica espacio-temporal de la seroprevalencia a T. cruzi en banco de sangre en el estado de 

Hidalgo 

Los casos seropositivos (1,157) se observaron en 27 municipios de los 84 del estado. En 8 municipios 

de ellos, se encuentran más del 97% (1,125) de estos casos (Tabla 7 y Figura 21). El municipio con el 

mayor número de personas infectadas reportadas fue Pachuca de Soto (capital del estado) con 852 

casos, seguido de Huichapan con 79, Huejutla de Reyes con 74, Tepeji del Río Ocampo con 43, 

Actopan con 27, Tula de Allende con 20, Ixmiquilpan con 16 y Molango con 14 casos. El resto de los 

municipios con casos positivos registraron entre 1 y 4 casos (Tabla 7 y Figura 23).  
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Tabla 7. Reportes de infección por T. cruzi en banco de sangre de los municipios con registros en el estado de Hidalgo (periodo 2009 – 
2019). 

Municipio 
Casos 

positivos 
Casos 

negativos 
Casos 

indeterminados 
Total 

Tasa de 
infección % 

Pachuca de Soto 852 1404 21 2277 37 

Huichapan 79 1041 2 1122 7 

Huejutla de Reyes 74 489 0 563 13 

Tepeji del Río Ocampo 43 21 0 64 67 

Actopan 27 24 0 51 53 

Tula de Allende 20 31 1 52 38 

Ixmiquilpan 16 40 0 56 29 

Molango de Escamilla 14 183 0 197 7 

Tizayuca 4 11 0 15 27 

Tulancingo de Bravo 4 16 0 20 20 

Tezontepec de Aldama 3 1 0 4 75 

Cuautepec de Hinojosa 2 0 0 2 100 

Tepeapulco 2 0 0 2 100 

Zacualtipán de Ángeles 2 9 0 11 18 

Tenango de Doria 2 22 0 24 8 

Zimapán 2 34 0 36 6 

Metztitlán 2 72 0 74 3 

Atotonilco de Tula 1 0 0 1 100 

Chilcuautla 1 0 0 1 100 

San Salvador 1 0 0 1 100 

Santiago de Anaya 1 0 0 1 100 

Atotonilco El Grande 1 1 0 2 50 

Huehuetla 1 2 0 3 33 

San Agustín Tlaxiaca 1 2 0 3 33 

Apan 1 5 0 6 17 

Jacala de Ledezma 1 9 0 10 10 

Tlanchinol 1 9 0 10 10 

Calnali 0 1 0 1 0 

San Felipe Orizatlán 0 1 0 1 0 

Tasquillo 0 1 0 1 0 

Tlanalapa 0 1 0 1 0 

Tolcayuca 0 1 0 1 0 

Mixquiahuala de Juárez 0 2 0 2 0 

Nopala de Villagrán 0 2 0 2 0 

Tecozautla  0 2 0 2 0 

Tepehuacán de Guerrero 0 2 0 2 0 

Mineral de la Reforma 0 4 0 4 0 

 

Espacialmente los municipios con el mayor número de casos positivos se localizan en el municipio 

de Pachuca de Soto (Cuenca de México) en la zona sur, al oeste el municipio de Huichapan (Valle 

del Mezquital) y al noreste el municipio de Huejutla de Reyes (Huasteca) (Figura 23). Sin embargo, 

las mayores de tasas de infección (considerando positivos y negativos) de la población se concentra 

en la zona centro – sur (Figura 23). Dentro de estos sitios los municipios prioritarios por tasas de 

infección al parásito de entre 20% y 75% fueron: Tulancingo de Bravo (Valle de Tulancingo), Tizayuca 

y Pachuca de Soto (Cuenca de México), Huehuetla (Sierra de Tenango), Atotonilco El Grande (Sierra 

Baja), Ixmiquilpan, San Agustín Tlaxiaca, Actopan, Tezontepec de Aldama, Tula de Allende y Tepeji 

del Río de Ocampo (Valle del Mezquital). Además, en esta zona se localizan los municipios que 
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mostraron el 100% de infección, que, aunque son pocos (1 o 2) son relevantes epidemiológicamente 

hablando. Estos corresponden a Atotonilco de Tula, Cuautepec de Hinojosa, Chilcuautla, San 

Salvador, Santiago de Anaya, Tepeapulco, localizados en el Valle del Mezquital, el Valle de 

Tulancingo y la Altiplanicie Pulquera (Figura 23). Al analizar los casos seropositivos por regiones 

geoculturales se identificó que la única región que no tiene población infectada por T. cruzi 

registrada es la Comarca Minera. Mientras que las regiones con el mayor número de positivos son 

la Huasteca, el Valle del Mezquital y la Cuenca de México con 75, 92 y 856 personas reportadas 

infectadas (Figura 23). Como se puede ver en la Figura 23, es en la zona norte en donde la 

seroprevalencia es predominantemente baja (entre 3% y 20% de tasa de infección), a excepción de 

Huejutla de Reyes. Aunado a esto, se puede observar que la mayoría de los municipios de estas 

zonas (Huasteca, Sierra Alta y Sierra Gorda) no tienen reportes en la base de datos de banco de 

sangre (Figura 23).  

 

Figura 23. Distribución de la seroprevalencia por T. cruzi en banco de sangre para el estado de Hidalgo en el periodo 2009 - 2019. Las 
tonalidades en gris representan la tasa de infección por municipios, expresada por el número de positivos / número de reportes en banco 
de sangre. Los municipios en color blanco representan los municipios sin registros de banco de sangre. Los casos positivos se representan 
en círculos rojos y su tamaño corresponde al número total. Se señalan los municipios con mayor número de positivos y tasa de infección 
alta. Se incluyen las cifras de positivos por regiones geoculturales, representadas en barras.  

Al realizar el análisis temporal de los casos seropositivos, se encontró que el número de casos no 

presenta mucha variación entre los 11 años reportados. En la Figura 24 se puede observar que el 
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primer año con datos (2009) tuvo un total de 106 casos de infección con T. cruzi. El año 2010 

(segundo año con reportes) tuvo el mayor número de casos reportados con 145 casos positivos. 

Seguido del año 2013 que tuvo un total de 127 casos. Notablemente en los últimos años de 

información analizada en este trabajo, se identificó que los casos infección disminuyeron 

ligeramente a partir del año 2017 (92 casos), 2018 (90 casos) y 2019 (83 casos). Aun cuando se 

observa una tendencia a disminuir el número de seropositivos al parásito, aparentemente es lejana 

aún más la posibilidad de llegar a tasa de infección nula en la población del estado de Hidalgo.  

 

Figura 24. Número de casos positivos en población humana reportadas en las bases de datos de sangre para el estado de Hidalgo.  

Como se puede ver en la Figura 25, en el primer año analizado en este trabajo (2009), 7 municipios 

tuvieron casos positivos con un total de 106 reportes. De manera interesante el año siguiente 

(2010), el número de nuevos casos aumentó y un nuevo municipio tuvo nuevos casos (Apan). 

Además, este año resultó ser el año con mayor número de casos con un registro de 145 positivos, 

durante los 11 años de registros de estos datos (Figuras 24 y 25). Otro aspecto relevante que se 

identificó es que entre el año 2014 y 2015 cinco municipios tuvieron nuevos casos reportados como 

fue el municipio de San Salvador (1 caso positivo), Chilcuautla (1 caso positivo), Tezontepec de 

Aldama (3 casos) en el Valle del Mezquital, Tizayuca (4 casos positivos) en la Cuenca de México y 

Cuautepec de Hinojosa (2 casos positivos) en el Valle de Tulancingo. Los municipios que tuvieron 

casos positivos de manera constante desde al año 2009 fueron Huejutla de Reyes, Huehuetla, 

Huichapan, Santiago de Anaya, Actopan, Tula de Allende y Pachuca de Soto (Figuras 23 y 25). En el 

caso de Huejutla de Reyes (Huasteca), se observó que los casos a lo largo del tiempo han ido 

incrementando, siendo los años con más nuevos casos el año 2013 (10 nuevos casos), 2014 (15 

casos) y 2018 (14 nuevos casos). Alcanzando un total de 74 casos positivos para el año 2019 (Figuras 

23 y 25). Por su parte el municipio de Huichapan (Norte del Valle del Mezquital), también mostró 

un incremento a lo largo de los años, siendo los años 2009, 2010 y 2012 los que tuvieron el mayor 

número de casos positivos nuevos (12, 28 y 11 nuevos casos, respectivamente). Si bien, se puede 
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observar que, a partir del año 2013, los casos nuevos se mantienen constantes (entre 51 y 100 

casos), dentro de estos años se destaca el año 2018 con 10 casos nuevos para este municipio. 

Notablemente, en Huichapan se observó un total de 79 casos positivos durante los 10 años 

analizados (Figuras 23 y 25).  

 

Figura 25. Representación espacio- temporal de los casos seropositivos a T. cruzi acumulados por año durante el periodo 2009 a 2019 
reportados en banco de sangre en el estado de Hidalgo. La paleta de tonalidades en magenta representa el número de casos acumulados 
reportados en banco de sangre para los municipios.  

Un municipio particularmente relevante es Pachuca de Soto el cual tiene reportes de población 

infectada con T. cruzi desde el año 2009 hasta el año 2019, de manera ininterrumpida.  Con al menos 
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44 nuevos casos positivos por año, siendo el año 2010 (con 108 nuevos casos), 2012 (con 97 nuevos 

casos), 2013 y 2016 (con 91 nuevos casos) los que cuentan con el mayor número de nuevos casos 

positivos para la capital del estado. En contraste en los últimos años analizados (2018 y 2019), los 

reportes no rebasaron los 50 nuevos casos. Sin embargo, como se puede ver en la Figura 25, desde 

el año 2014 hasta el año 2017 los casos acumulados estuvieron entre los 500 y 800. Resultando en 

un total de 852 casos positivos durante el periodo analizado, siendo el más alto de todos los 

municipios (Figuras 25 y 23). Para el municipio de Actopan (este del Valle del Mezquital) se encontró 

que los nuevos casos han ido disminuyendo al paso de los años, siendo el 2018 el último año con 

nuevos reportes de infección. Sin embargo, como se observa en la Figura 23, los casos acumulados 

se han mantenido constantes entre los 21 y 50 casos positivos. Dentro de esta región (Valle del 

Mezquital) pero más al sur, el municipio de Tula de Allende (uno de los municipios más sureños del 

estado con casos positivos), mostró un comportamiento al alza de nuevo casos en el periodo 

analizado (Figuras 25 y 23). Asociado a este municipio, aún más al sur se encuentra el municipio de 

Tepeji del Río, el cual tuvo sus primeros reportes en el año 2013, observándose que los casos 

acumulados se han mantenido constantes hasta el año 2017 (entre los 2 y los 20 casos). Sin 

embargo, en el 2019 Tepeji del Río tuvo el mayor número de nuevos casos con 16 nuevos reportes 

de infección. Obteniendo un total de 43 casos acumulados durante el periodo analizado (Figuras 25 

y 23). Otro caso relevante también al sur del estado es el municipio de Tizayuca (sur de la Cuenca 

de México), este tuvo sus primeros casos de infección en el año 2015 (con 2 casos), seguido por los 

años 2016 y 2017 con un nuevo caso cada uno (Figuras 25 y 23), teniendo un total acumulado de 4 

casos seropositivos a T. cruzi en el periodo estudiado (Figura 25). Algunos municipios tuvieron 

únicamente dos casos acumulados como fueron: Metztitlán (Sierra Baja) con nuevos casos desde el 

año 2011, Zimapán (Sierra Gorda) en el año 2011, Zacualtipán de Ángeles (Sierra Alta) en el año 

2013. Y más recientemente el municipio de Tepeapulco (Altiplanicie Pulquera) en el año 2017 y 

Tenango de Doria (Sierra de Tenango) en el año 2018. Otros municipios, tuvieron solo un caso 

reportado, al este en la Sierra de Tenango Huehuetla en el año 2009, al norte del estado Tlachinol 

(Huasteca) en el año 2014, en la zona centro del estado Atotonilco El Grande (Sierra Baja) en el año 

2016, al sur del estado en el Valle del Mezquital Santiago de Anaya en el año 2009, San Agustín 

Tlaxiaca en el año 2017 y Atotonilco de Tula en el año 2019 (Figuras 25 y 23). 

Resulta necesario resaltar que el patrón espacial es inverso al temporal (Figura 24), ya que se 

encontró que al paso de los años la distribución de los casos positivos fue ampliándose, alcanzando 

para el año 2019 un total de 27 municipios con casos de personas infectadas con T. cruzi, es decir 

20 más con respecto al año 2009 (Figura 25). Además, algo que no se esperaba, es que esta 

expansión de nuevos casos se diera hacia el sur del estado (Figura 25), un hecho que contrasta con 

el patrón de distribución espacial observado en las especies de triatominos (Figura 13). Este 

resultado que se puede ver, al representar su distribución con los casos seropositivos obtenidos, 

que tienen un patrón espacial invertido, ya que los sitios de ocurrencias de las especies de vectores 

se concentran en la zona norte del estado, mientras que los casos seropositivos se concentran 

mayormente en la zona sur del estado (Figura 26), lo que puede estar asociado con la falta de 

muestreo en la zona sur del estado.  



77 
 

 

Figura 26. Distribución de la seroprevalencia por T. cruzi en banco de sangre vs la distribución de las especies de triatominos en el estado 
de Hidalgo.Las tonalidades en gris representan la tasa de infección por municipios, expresada por el número de positivos / número de 
reportes en banco de sangre. Los municipios en color blanco representan los municipios sin registros de banco de sangre. Los casos 
positivos se representan en círculos rojos y su tamaño corresponde al número total. Se señalan los municipios con mayor número de 
positivos y tasa de infección alta. Los registros de las especies de vectores por localidades se representan por medio de cuadrados, en 
rosa T. dimidiata, en anaranjado T. mexicana, en verde T. gerstaeckeri, en amarillo T. barberi, en azul T. nitida, en rojo T. pallidipennis y 
en morado T. phyllosoma.  

Características de la población seropositiva a T. cruzi en el estado de Hidalgo 

Cuando se analizaron los datos por género, la mayoría de los casos positivos corresponden a 

población masculina con 921 casos (79.53%), mientras que la población femenina infectada 

corresponde a solo 235 casos (20.29%). En solo dos casos, no se tuvo la información correspondiente 

al género del individuo (0.17%). El promedio de edad fue de 42 años, con un rango de edad de 1 a 

99 años. Al agrupar los rangos de edad por décadas, se encontró que más del 30 % de la población 

reportada infectada en el estado de Hidalgo (2009 a 2019), se encuentra entre los 31 y 40 años de 

edad (384 casos positivos), seguida del rango de los 41 a 50 años con 306 casos positivos, que 

corresponde a más del 25% de la población infectada. Además, se identificó que la población con 

mayor edad (81 a 100 años) únicamente tuvo 3 casos positivos, mientras que la población de menor 

edad (1 a 10 años) tuvo un total de 10 casos positivos (Figura 27).  
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Figura 27. Número de casos positivos a T. cruzi reportados en banco de sangre en el estado de Hidalgo, representados por género. Las 
barras azules corresponden a los casos seropositivos del género masculino, por rangos de edad. Las barras de color rosa corresponden a 
los casos seropositivos del género femenino, por rangos de edad. 

Como se puede ver en la Figura 27, la tendencia de los rangos de edad se mantiene al analizar los 

datos por género. La población masculina infectada se concentra principalmente entre los 31 a 40 

años (322 casos positivos). Mientras que la población femenina infectada se encuentra entre los 41 

a 50 años (64 casos). En este caso en particular, tomando en cuenta el rango de 15 a 49 años, que 

se considera como la edad fértil, el 13.47% (156 mujeres infectadas) de la población total infectada 

analizada en este trabajo, corresponde a mujeres en edad fértil (MEF).  

Finalmente, para evaluar si la infección con T. cruzi está asociada con alguna característica se aplicó 

una prueba de Chi cuadrada. En la Tabla 8, se muestra que la seroprevalencia está estadísticamente 

(p < 0.05) asociada con el género con mayor prevalencia en el género masculino. De igual manera 

se encontró una asociación estadísticamente significativa (p < 0.05) entre los rangos de edad y la 

infección, con mayor número de casos en el grupo de 31 a 40 años.  

Tabla 8. Asociación de la seroprevalencia por T. cruzi en banco de sangre en el estado de Hidalgo (periodo 2009 – 2019), con las 

características de la población reportada infectada.  

    Resultados 
Chi 2 p 

    Positivos Negativos 

    Casos % Casos % 

Género 
Mujeres 235 20.33 1638 47.63 

267.07 4.9458E-60 

Hombres 921 79.67 1801 52.37 

Edad 
1 a 10 10 0.87 241 7.01 

207.94 7.13976E-40 
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11 a 20 23 1.99 350 10.18 

21 a 30 209 18.08 738 21.46 

31 a 40 384 33.22 848 24.66 

41 a 50 306 26.47 654 19.02 

51 a 60 168 14.53 348 10.12 

61 a 70 42 3.63 141 4.10 

71 a 80 11 0.95 72 2.09 

81 a 90 2 0.17 15 0.44 

91 a 100 1 0.09 0 0.00 

*Valor significativo= < 0.05 

El modelamiento de la distribución potencial de las especies de triatominos en el ciclo doméstico 
nos permitió mapear las zonas potenciales de presencia y ausencia de las especies más abundantes 
para el estado de Hidalgo. En primer lugar, se realizó la selección de las variables explicativas para 
los modelos de máxima entropía. El grupo de variables geoclimáticas consideradas inicialmente 
fueron 23 (Tabla 9), se incluyeron aspectos del medio físico como los tipos de clima, uso de suelo y 
vegetación, altitud y aspectos relacionados con la temperatura y la precipitación. Estas variables se 
eligieron con base en lo reportado en la literatura que ha descrito el efecto de las características 
ambientales en diferentes especies de vectores de la enfermedad de Chagas (Bender et al., 2020; 
Caranha et al., 2011; Chico-Avelino, 2019; Eberhard et al., 2020; Gurgel-Gonçalves et al., 2011; 
Parra-Henao et al., 2016; Torres et al., 2020). De este grupo inicial, se seleccionaron aquellas que 
tuvieron mayor poder explicativo en el modelo de distribución potencial diseñado para las especies 
estudiadas en este trabajo. Para las cuatro especies de triatominos, se utilizaron cinco variables para 
modelar la probabilidad de presencia, las cuales en conjunto mostraron al menos el 45% de los 
valores de contribución e importancia y que no estuvieron correlacionadas entre sí (Tabla 9). Para 
el modelo de T. dimidiata, los tipos de clima, los usos de suelo y vegetación contribuyeron más, 
mientras que la altitud y la precipitación del mes más seco (BIO14) fueron los más importantes. En 
el caso del modelo de T. mexicana, de las seis variables que se incluyeron las que contribuyeron más 
fueron los tipos de clima y la altitud, y las más importantes fueron nuevamente la altitud y la 
precipitación anual (BIO12). Con respecto a T. gerstaeckeri, los tipos de clima, la vegetación y el uso 
de suelo contribuyeron más, y la altitud resultó ser la variable más importante. De manera 
interesante para T. barberi, a diferencia de las otras especies la altitud no mostró un papel 
determinante en su distribución potencial por lo que se descartó, de esta manera su modelo 
únicamente incluyó cinco variables explicativas, siendo los tipos de clima y los usos de suelo y 
vegetación los que más contribuyen, y la precipitación del trimestre más seco (BIO17) y la 
isotermalidad (BIO3) resultaron ser las más importantes (Tabla 9). De manera general, con estos 
resultados se puede decir que, en las cuatro especies de triatominos modeladas, los tipos de clima 
es la variable que más contribuye en el modelamiento de las zonas de probabilidad de presencia 
con un rango de porcentaje de contribución del 27.7 al 33.7%, seguido de los usos de suelo y 
vegetación (17 a 31.5%), mientras que la variable más importante fue la altitud con el 42.1% de 
importancia para T. dimidiata, con el 47.6% para T. mexicana y con el 77.9% para T. gerstaeckeri. 
Sin embargo, la precipitación del trimestre más seco (BIO17) fue la variable con mayor importancia 
en el modelo de T. barberi (51.1%) (Tabla 9). En resumen, si bien la distribución potencial de las 
especies de triatominos se vio influenciada por diferentes factores geoclimáticos (variables), los 
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tipos de clima y la altitud fueron los más determinantes en el proceso del modelamiento de la 
probabilidad de presencia de los vectores de la enfermedad de Chagas en el estado de Hidalgo.  

Tabla 9. Valores de contribución e importancia de las variables incluidas en el modelado de distribución potencial de las especies de 
triatominos. 

 Triatoma 

dimidiata 

Triatoma 

mexicana 

Triatoma 

gerstaeckeri 

Triatoma 

barberi 

Nombre Variable Contribución (%) 

Climas Tipos de climas 33.7 32.5 27.7 32.4 

uso_suelo Usos de suelo y vegetación 21.9 17 24.1 31.5 

Altitud Altitud 3.9 25.3 22.1 - 

Ndvi 
Índice de Vegetación de Diferencia 
Normalizada (NDVI) - Cantidad de Biomasa 

14.1 17.5 8.2 10.4 

BIO14 Precipitación del mes más seco 19.3 - - - 

BIO17 Precipitación del trimestre más seco - - - 16 

BIO6 Temperatura mínima del mes más frío - - 15.7 - 

BIO3 Isotermalidad (BIO2/BIO7) (×100) 7.1 - - 9.7 

BIO12 Precipitación anual - 4 - - 

BIO2 Rango de temperaturas diurnas - 3.7 - - 

BIO13 Precipitación del mes más lluvioso - - 2.2 - 

BIO1 Temperatura media anual - - - - 

BIO4 
Estacionalidad de la temperatura 
(Desviación estándar ×100) 

- - - - 

BIO5 Temperatura máxima del mes más cálido - - - - 

BIO7 Rango anual de temperatura (BIO5-BIO6) - - - - 

BIO8 
Temperatura media del trimestre más 
lluvioso 

- - - - 

BIO9 Temperatura media del trimestre más seco - - - - 

BIO10 
Temperatura media del trimestre más 
cálido 

- - - - 

BIO11 Temperatura media del trimestre más frío - - - - 

BIO15 Estacionalidad de la precipitación  - - - - 

BIO16 Precipitación del trimestre más lluvioso - - - - 

BIO18 Precipitación del trimestre más cálido - - - - 

BIO19 Precipitación del trimestre más frío - - - - 

Nombre Variable Importancia (%) 

Altitud Altitud 42.1 47.6 77.9 - 

Ndvi 
Índice de Vegetación de Diferencia 
Normalizada (NDVI) - Cantidad de Biomasa 

10.9 16.1 5.6 17.5 

uso_suelo Usos de suelo y vegetación 3.3 10.7 6.4 9.4 

Climas Tipos de climas 2.7 4.8 5.5 1.7 
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BIO3 Isotermalidad (BIO2/BIO7) (×100) 1 - - 20.3 

BIO17 Precipitación del trimestre más seco - - - 51.1 

BIO14 Precipitación del mes más seco 40 - - - 

BIO12 Precipitación anual - 17.4 - - 

BIO2 Rango de temperaturas diurnas - 3.4 - - 

BIO13 Precipitación del mes más lluvioso - - 2.5 - 

BIO6 Temperatura mínima del mes más frío - - 2.1 - 

BIO1 Temperatura media anual - - - - 

BIO4 
Estacionalidad de la temperatura 
(Desviación estándar ×100) 

- - - - 

BIO5 Temperatura máxima del mes más cálido - - - - 

BIO7 Rango anual de temperatura (BIO5-BIO6) - - - - 

BIO8 
Temperatura media del trimestre más 
lluvioso 

- - - - 

BIO9 Temperatura media del trimestre más seco - - - - 

BIO10 
Temperatura media del trimestre más 
cálido 

- - - - 

BIO11 Temperatura media del trimestre más frío - - - - 

BIO15 Estacionalidad de la precipitación  - - - - 

BIO16 Precipitación del trimestre más lluvioso - - - - 

BIO18 Precipitación del trimestre más cálido - - - - 

BIO19 Precipitación del trimestre más frío - - - - 

 

Con la finalidad de evitar modelos redundantes o poco explicativos, se realizó el análisis de 

correlación de Pearson para las variables incluidas en los modelos de distribución potencial de las 

cuatro especies de triatominos. Al realizar esta prueba no se encontró autocorrelación entre las 

variables seleccionadas y utilizadas en los modelos, ya que los valores se encuentran muy cercanos 

a los valores cero, con un rango global de -0.42 (T. gerstaeckeri) a 0.41 (T. dimidiata) (Figura 28). En 

el caso de T. dimidiata, el valor más bajo fue de -0.36 entre los climas y la precipitación del mes más 

seco (BIO14), mientras que la correlación más alta se dio entre los climas y la altitud con un valor de 

0.41 (Figura 28 A). En el caso de T. mexicana se encontró un rango de -0.40 a 0.34, entre la 

precipitación anual (BIO12) y la altitud y la cantidad de biomasa (ndvi), respectivamente (Figura 28 

B).  Para T. gerstaeckeri los valores fueron desde -0.42 entre la altitud y la precipitación del mes más 

lluvioso, hasta 0.30 entre la cantidad de biomasa (ndvi) y la temperatura mínima del mes más frío 

(Figura 28 C). Finalmente, para T. barberi se obtuvieron valores de -0.39 (tipos de climas e 

isotermalidad) hasta 0.36 (precipitación del trimestre más seco y cantidad de biomasa –ndvi-) 

(Figura 28 D). Por lo que, con base en estos valores, se puede decir que los modelos diseñados en 

este apartado tienen un alto poder explicativo para las especies con mayor presencia en el estado 

de Hidalgo. 
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Figura 28. Valores del coeficiente de correlación de Pearson evaluados para las variables incluidas en los modelos de distribución potencial 
de las especies de triatominos. 

Significancia de las variables obtenida con la prueba de jackknife 

Para conocer el efecto de las variables en los modelos de distribución potencial de las especies de 

vectores, obtuvimos los resultados de la prueba de jackknife. Para T. dimidiata la precipitación del 

mes más seco (BIO14) explicó por si sola más de la mitad de la variación espacial del modelo, seguida 

de la isotermalidad (BIO3), la altitud y los tipos de clima (Figura 29 A). Los tipos de climas y la altitud 

por si solas contribuyeron en mayor medida en el modelamiento de la distribución potencial de T. 

mexicana y T. gerstaeckeri (Figura 29 B y C). Mientras que T. barberi la variable que explica por si 

sola mayoritariamente son los tipos de clima seguida de los usos de suelo y vegetación (Figura 29 

D).  
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Figura 29. Resultados de la prueba de Jackknife obtenidos con MaxEnt para A) T. dimidiata, B) T. mexicana, C) T. gerstaeckeri y D) T. 
barberi. La barra azul marino representa la ganancia del modelo sólo con la variable. La barra turquesa representa la ganancia del modelo 
si se eliminara la variable. La barra roja representa la ganancia del modelo con todas las variables incluidas.  

Además, con este resultado se identificaron aquellas variables que al eliminarlas impactan en el 

rendimiento de los modelos, es decir que son fundamentales en el mapeo de la probabilidad de 

presencia de estas especies de vectores. Para el modelo de T. dimidiata fueron la cantidad de 

biomasa (ndvi) y los usos de suelo y vegetación (Figura 29 A). En el caso de T. mexicana fue la altitud, 

la cantidad de biomasa (ndvi) y los usos de suelo y vegetación (Figura 29 B). Para T. gerstaeckeri, las 

variables explicativas clave fueron el uso de suelo y vegetación, la altitud, los tipos de clima y la 

cantidad de biomasa (ndvi) (Figura 29 C). En el modelo de T. barberi, todas las variables que se 

emplearon para la modelización tuvieron un impacto importante en el rendimiento del modelo, ya 

que al eliminarlas la ganancia de este disminuiría considerablemente. De manera particular los usos 

de suelo y vegetación, los tipos de clima y la precipitación del trimestre más seco (BIO17) fueron las 

variables clave en ese modelo (Figura 29 D). Por lo tanto, con estos resultados se puede decir que 

los tipos de clima contribuyeron más en los modelos de T. mexicana y T. barberi, mientras que la 

altitud tuvo mayor influencia en el modelo de T. dimidiata y la precipitación del mes más seco 

(BIO14) en el de T. gerstaeckeri. La omisión de la cantidad de biomasa (ndvi) y la altitud afectaría el 

rendimiento del modelo de T. dimidiata y T. mexicana, mientras que la exclusión de los usos de 

suelo y vegetación tendría un impacto en el modelo de T. gerstaeckeri y T. barberi, por lo que se 

consideran variables con un alto poder explicativo en los modelos de probabilidad de presencia de 

estas especies de vectores.  
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Mapas de distribución potencial de las especies de triatominos para el estado de Hidalgo 

(probabilidad de presencia) 

Con los resultados de los modelos más parsimoniosos (con las variables con mayor explicativo), se 

diseñaron los mapas de distribución potencial para cada especie que indican la probabilidad de 

presencia en el estado de Hidalgo, las cuales se obtuvieron con MaxEnt. Como se puede observar 

en la Figura 30, para T. dimidiata, es muy claro que los sitios con mayor probabilidad de presencia 

(con valores de entropía de 0.75 a 1), se encuentran en el este y en el noreste del estado, dentro de 

las regiones geoculturales de la Sierra de Tenango y la Huasteca. Dentro de la Sierra de Tenango, los 

municipios que presentaron mayor probabilidad de presencia para esta especie fueron San Bartolo 

Tutotepec, Huehuetla y Tenango de Doria (Figura 30, 11 - 13). Mientras que, en la Huasteca, los 

municipios de San Felipe Orizatlán, Tlanchinol, Jaltocán, Huejutla de Reyes, Huazalingo, Atlapexco, 

Huautla, Calnali, Yahualica y Xochitiapan tuvieron altas probabilidades de presencia para esta 

especie (Figura 30, 1 – 10). En otras regiones y municipios, las probabilidades de presencia de T. 

dimidiata fueron prácticamente nulas (Figura 30). 

 

Figura 30. Mapa de distribución potencial de T. dimidiata en el estado de Hidalgo. Los tonos más fríos representan las probabilidades de 
presencia más bajas (valores de entropía de 0.000001), mientras que los tonos más cálidos representan las probabilidades de presencia 
más alta (valores de entropía de 1). Los límites municipales están representados con un borde gris y se identifican con círculos blancos 
que contienen un número, que corresponde al nombre del municipio el cual se muestra al lado de cada región ampliada. Los límites de 
las regiones geoculturales están representados con un borde blanco. Los puntos negros representan las ocurrencias T. dimidiata que se 
utilizaron para generar el modelo con MaxEnt.  
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Para T. mexicana, las zonas con probabilidad de presencia alta (0.75-0.999993) se ubicaron en el 

centro, oeste y noroeste del estado de Hidalgo (Figura 31). Los valores más altos se concentraron 

en la región geocultural de la Sierra Baja, principalmente en los municipios de Eloxochitlán, 

Cardonal, Metztitlán y San Agustín Metzquititlán (Figura 31, 6 – 9). En la zona oeste, los sitios con 

mayor probabilidad de presencia se concentran en la zona norte del Valle del Mezquital, 

principalmente en los municipios de Tecozautla, Tasquillo e Ixmiquilpan (Figura 31, 10-12). Y en el 

noroeste del estado, las áreas con mayor probabilidad de presencia se localizan en la región de la 

Sierra Gorda, principalmente en los municipios de Pacula, Jacala, Zimapán, Nicolás Flores y 

Tlahuiltepa (1 – 5, Figura 31). El resto de las regiones geoculturales y municipios, mostraron rangos 

de probabilidad de presencia nula a baja para T. mexicana (Figura 31). 

 

Figura 31. Mapa de distribución potencial de T. mexicana en el estado de Hidalgo. Los tonos más fríos representan las probabilidades de 
presencia más bajas (valores de entropía de 0.000001), mientras que los tonos más cálidos representan las probabilidades de presencia 
más alta (valores de entropía de 0.999993). Los límites municipales están representados con un borde gris y se identifican con círculos 
blancos que contienen un número, que corresponde al nombre del municipio el cual se muestra al lado de cada región ampliada. Los 
límites de las regiones geoculturales están representados con un borde blanco. Los puntos negros representan las ocurrencias T. mexicana 
que se utilizaron para generar el modelo con MaxEnt.  

El modelo de T. gerstaeckeri mostró sitios de alta probabilidad de presencia (rango de 0.75-1) en el 

este, noreste y norte de Hidalgo (Figura 32). En el este del estado en la región de la Sierra de 

Tenango, los municipios con sitios adecuados (con mayor probabilidad de presencia) fueron San 

Bartolo Tutotepec, Huehuetla y Tenango de Doria (Figura 32, 15 -17). En la zona noreste en la región 
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de la Huasteca, se tuvieron otros sitios con alta probabilidad de presencia dentro de los municipios 

de San Felipe Orizatlán, Jaltocán, Tlanchinol, Huejutla de Reyes, Huazalingo, Atlapexco, Calnali, 

Yahualica y Xochiatipan (Figura 32, 5 -14). Otros sitios con alta probabilidad de presencia se 

localizaron en la Sierra Gorda, principalmente dentro de los municipios de Pisaflores, Chapulhuacán, 

La Misión y Jacala (Figura 32, 1-4). De igual manera se identificaron sitios que mostraron valores de 

entropía entre 0.98 y 0.99, dentro de los municipios de San Agustín Metzquititlán y Metztitlán de la 

región de la Sierra Baja (Figura 32). En contraste, el modelo clasificó áreas con probabilidad cero de 

presencia de T. gerstaeckeri en las regiones del Valle del Mezquital, la Comarca Minera, la Cuenca 

de México, el Valle de Tulancingo y la Altiplanicie Pulquera (Figura 32). 

 

Figura 32. Mapa de distribución potencial de T. gerstaeckeri en el estado de Hidalgo. Los tonos más fríos representan las probabilidades 
de presencia más bajas (valores de entropía de 0.000001), mientras que los tonos más cálidos representan las probabilidades de presencia 
más alta (valores de entropía de 1). Los límites municipales están representados con un borde gris y se identifican con círculos blancos 
que contienen un número, que corresponde al nombre del municipio el cual se muestra al lado de cada región ampliada. Los límites de 
las regiones geoculturales están representados con un borde blanco. Los puntos negros representan las ocurrencias T. gerstaeckeri que 
se utilizaron para generar el modelo con MaxEnt.  

El modelo de T. barberi mostró una probabilidad de presencia más amplia que las otras especies 

estudiadas. Las regiones geoculturales que de acuerdo con el modelo tienen la mayor probabilidad 

de presencia (0.75 - 0.993476) se encontraron al noroeste de la Sierra Gorda, en la zona central de 

la Sierra Baja y el Valle del Mezquital (Figura 33). Dentro de la Sierra Gorda, los sitios idóneos se 

localizan en los municipios de Pacula, Jacala y Zimapán (Figura 33, 1-3). Una gran área de alta 
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probabilidad de presencia se delimitó dentro de los municipios de Metztitlán, Eloxochitlán, San 

Agustín Metzquititlán y Cardonal en la región de la Sierra Baja (Figura 33, 4 – 7). En el Valle del 

Mezquital se identificaron numerosos municipios con probabilidades altas de presencia como 

Tecozautla, Tasquillo, Ixmiquilpan y Huichapan en el norte, Actopan en el este, y Progreso de 

Obregón, Mixquiahuala, Tezontepec, Tlahuelilpan, Tlaxcoapan, Tula de Allende, Atitalaquia, 

Atotonilco de Tula y Tepeji del Río en el centro-sur (Figura 33, 8-21).  Otros sitios de menor 

probabilidad fueron Pachuca y Mineral de la Reforma en la Comarca Minera, Tizayuca en la Cuenca 

de México, Tulancingo y Cuautepec de Hinojosa en el Valle de Tulancingo, y Tepealpulco en la 

Antiplanicie Pulquera (Figuras 33 y 9). En contraste, la Huasteca y la Sierra de Tenango no mostraron 

probabilidad de presencia (Figura 33).  

 

Figura 33. Mapa de distribución potencial de T. barberi en el estado de Hidalgo. Los tonos más fríos representan las probabilidades de 
presencia más bajas (valores de entropía de 0.000008), mientras que los tonos más cálidos representan las probabilidades de presencia 
más alta (valores de entropía de 0.993476). Los límites municipales están representados con un borde gris y se identifican con círculos 
blancos que contienen un número, que corresponde al nombre del municipio el cual se muestra al lado de cada región ampliada. Los 
límites de las regiones geoculturales están representados con un borde blanco. Los puntos negros representan las ocurrencias T. barberi 
que se utilizaron para generar el modelo con MaxEnt.  

Validación estadística de los modelos de distribución potencial de las especies de triatominos en 

el estado de Hidalgo 
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La validación estadística de los modelos de distribución potencial se evaluó calculando la 

métrica AUC utilizando MaxEnt y NicheToolBox. Los cuatro modelos arrojaron valores AUC 

aceptables superiores a 0.90 con ambos algoritmos. Estos valores de AUC indican que más 

del 90% de las ocurrencias fueron correctamente clasificadas como sitios potenciales de 

presencia dentro de los modelos. Específicamente, el modelo de T. dimidiata obtuvó un 

valor de AUC de 0.969 con MaxEnt (Figura 34 A) y de 0.983 con NicheToolBox. El valor de 

AUC para T. mexicana fue de 0.935 con MaxEnt (Figura 34 B) y de 0.969 con NicheToolBox. 

T. gerstaeckeri tuvo un valor de AUC de 0.957 con MaxEnt (Figura 34 C) y de 0.966 con 

NicheToolBox. El modelo de T. barberi arrojó un valor de AUC de 0.94 con MaxEnt (Figura 

34 D) y de 0.945 con NicheToolBox. Estos resultados demostraron que los modelos de 

distribución de especies para los cuatro triatominos estadísticamente adecuados, según las 

métricas de AUC calculadas de forma independiente con dos algoritmos. Los valores de AUC 

estuvieron dentro del rango de muy bueno a excelente, por encima del 90%. 

 

Figura 34. Curva de Receiver Operating Characteristic (ROC) obtenida con MaxEnt. Para A) T. dimidiata, B) T. mexicana, C) T. gerstaeckeri 
y D) T. barberi. La línea roja representa la tendencia de la media de los valores de AUC obtenidos en las 50 réplicas del modelo.  El área 
azul marino, es la media +/- una desviación estándar de los valores de AUC obtenidos en las 50 réplicas del modelo. La línea negra 
corresponde a un modelo aleatorio que tendría un valor de AUC de 0.5.  

Posterior a la validación estadística, se realizó la validación experimental (in situ) de los modelos, 
con la finalidad de evaluar que tan certeras fueron las clasificaciones de presencia y ausencia 
obtenidas en la modelización con MaxEnt y con esto realizar la recolecta de las especies de vectores 
en los sitios potenciales seleccionados. Se seleccionó un total de seis sitios potenciales de 
presencia/ausencia que como ya se mencionó son sitios que no habían sido muestreados 
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anteriomente por el Programa Estatal de Control de Vectores de la Secretaría de Salud de Hidalgo 
(PECVSSH). En la Figura 35 se representan los sitios de muestreo que corresponden a seis localidades 
dentro de los municipios de Huejutla de Reyes (Huasteca), Yahualica (Huasteca), Metztitlán (Sierra 
Baja) y Zimapán y Tecozautla (Valle del Mezquital). En el caso de Huejutla de Reyes, que tuvo un 
registro histórico alto a nivel municipal de 474 especímenes de T. dimidiata, se visitaron las 
localidades de Tlalnepanco y Nepalapa y en el municipio de Yahualica se muestreo la localidad de 
Olma, para validar la presencia de T. dimidiata. Para la validación del mapa de T. mexicana y T. 
barberi se visitaron localidades de los municipios de Metztitlán y Zimapán que tuvieron 
probabilidades de presecia de alta a muy alta en los modelos y con 77 y 247 especímenes de T. 
mexicana y 2 y 1 especímenes de T. barberi, respectivamente en las bases de datos históricas. Las 
localidades muestreadas para estas especies fueron Palo Blanco en Meztitlán y Ejido La Cruz en 
Zimapán. Además, se seleccionó una localidad (Guadalupe) en el municipio de Tecozautla que tuvo 
valores menores a 0.23 de probabilidad de presencia, por lo tanto, fue un sitio potencial de ausencia 
para las especies modeladas (control negativo).  

 

Figura 35. Sitios de muestreo para la validación experimental de presencia / ausencia de las especies de Triatominos en el estado de 
Hidalgo. Los sitios de muestreo se representan en círculos blanco con un identificador numérico (1-6). Para cada sitio de muestreo se 
indican con triángulos las especies a validar: T. dimidiata (en rosa), T. mexicana (en amarillo limón), T. barberi (azul cielo) y ninguna 
especie – control negativo (en negro). Las cabeceras municipales se representan con estrellas azules, y se acompañan de un texto del 
registro histórico y la probabilidad de presencia de las especies a validar. La tabla proporciona rangos de probabilidad de presencia para 
los sitios seleccionados, coloreados desde gris claro (<0.75- sitios potenciales de ausencia) hasta rojo oscuro (1 – probabilidad 
extremadamente). Los límites municipales se representan con líneas moradas y las regiones geoculturales en gris claro.  

Recolecta de especímenes de las especies de triatominos en los sitios potenciales de presencia  
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Se recolectó un total de 65 especímenes de T. dimidiata en el intradomicilio de diez casas: la mayoría 

de ellos se recolectaron en la localidad de Tlalnepanco (14♀, 6♂, 13 ninfas), seguido de la localidad 

de Nepalapa (6♀, 4♂, 12 ninfas), y en menor cantidad en la localidad de Olma (5♀, 5 ninfas) (Figura 

36 y Tabla 12). Esto corroboró una alta probabilidad de presencia de T. dimidiata en estos sitios 

dentro de la Huasteca. También se validó la ausencia esperada de T. mexicana, T. gerstaeckeri y T. 

barberi ya que estos sitios mostraron baja probabilidad de presencia en los mapas de distribución 

potencial, debido a los valores de entropía encontrados (Figuras 35 y 36). Dado que durante el 

trabajo de campo no se recolectaron especies diferentes a T. dimidiata, se concluyó que las ninfas 

recolectadas pertenecen a esta especie (Tabla 10). Respecto a T. mexicana, se validó su presencia 

en los sitios seleccionados de Metztitlán y Zimapán, recolectando 16 especímenes en ocho casas en 

total, cuatro de ellas en la localidad de Palo Blanco, Metztitlán (7♀, 8♂, 1 ninfa) y otras cuatro en la 

localidad del Ejido La Cruz, Zimapán con 11 especímenes recolectados (5♀, 6♂) (Figura 36 y Tabla 

10). Los especímenes se encontraron mayoritariamente peridomiciliarios y se documentó su 

presencia como visitante nocturno. Debido a que solo se recolectaron adultos de T. mexicana, se 

asumió que la única ninfa recolectada también pertenecía a esta especie (Tabla 10).  

 

Figura 36. Sitios de muestreo y colecta de triatominos para la validación experimental de presencia / ausencia basada en los modelos de 
distribución potencial. Los sitios de validación se representan en texto en negrita, mediante círculos de colores para T. dimidiata (en 
rosa), T. mexicana (en naranja) y T. barberi (en azul cielo). El tamaño de los círculos corresponde al número de especímenes colectados 
en las localidades. El sitio seleccionado como control negativo se representa con un cuadro negro y una “X” blanca. Las cabeceras 
municipales se representan con estrellas rojas. Los límites municipales se representan con líneas moradas y las regiones geoculturales en 
gris claro. Se incluyen fotografías de los especímenes representativos obtenidos en la colecta. 
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En el caso de T. barberi, durante el trabajo de campo se colectó (por participación comunitaria) una 

hembra adulta en el Ejido de La Cruz, Zimapán junto con cuatro ninfas en la misma vivienda. Estas 

ninfas fueron criadas hasta la madurez en el laboratorio y confirmadas como T. barberi (Figura 36 y 

Tabla 10). Sin embargo, la presencia de T. barberi no fue validada en la localidad de Palo Blanco, 

Metztitlán, que de acuerdo con los modelos tuvo una probabilidad de presencia moderada de 

0.86348 (Figura 35 y Tabla 10). Paralelamente, en estas localidades (Ejido La Cruz y Palo Blanco) se 

validó la ausencia esperada de T. dimidiata y T. gerstaeckeri, coincidiendo con los valores de baja 

probabilidad de presencia de sus modelos para estos sitios (Figuras 35 y 36).   

Para la localidad de Guadalupe (control negativo) en Tecozautla, que tuvo valores bajos de 

probabilidad de presencia para todas las especies (< 0.23), y por lo tanto se consideró como un sitio 

potencial de ausencia (Figura 35). Como resultado de la búsqueda no se encontró ningún espécimen 

de T. dimidiata, T. mexicana, T. gestaeckeri ni T. barberi, validando así su no presencia (Figura 36 y 

Tabla 10).  Desafortunadamente, para T. gerstaeckeri no fue posible validar directamente la 

presencia obtenida en el modelo, debido a motivos de inseguridad en los sitios potenciales de 

colecta. Sin embargo, la ausencia de esta especie fue corroborada en los sitios muestreados 

mencionados anteriormente que tuvieron valores muy bajos (0.00341 - 0.71821) de probabilidad 

de presencia según su modelo (Figuras 35 y 36).  

Como se muestra en la Tabla 10, del total de las viviendas de las localidades (700), se visitaron 82 

viviendas, sin embargo, únicamente se tuvo acceso por parte de la población a 18 viviendas, que 

resultaron todas positivas a la presencia de triatominos, obteniendo un total de 97 especímenes. La 

mayoría de los especímenes (86 / 97, 89.7%) se encontraron intradomiciliarios y sólo 11 

especímenes (11.3%) peridomiciliarios. La colecta mediante el método hora-hombre por vivienda 

(Figura 37 A -D) resultó más efectiva para T. dimidiata, colectándose todos sus especímenes con 

esta técnica. Para T. barberi y T. mexicana, la participación comunitaria tuvo una mejor eficiencia 

(Figura 37 E-F). También se colectaron manualmente dos especímenes de T. mexicana (♀, ninfa) 

durante la noche y otro con una trampa de cebo de ratón (Figura 37 G). En la localidad de Guadalupe 

seleccionada como control negativo que tuvo baja probabilidad de presencia en los modelos de 

distribución potencial, se realizó la búsqueda en cuatro viviendas utilizando el método hora-

hombre, trampas y la participación comunitaria (Figura 37 H), no encontrándose ejemplares de las 

especies objetivo (Figura 36 y Tabla 10). Esto demuestra que el enfoque y criterios aplicados en el 

diseño de muestreo, permitió la validación con éxito de la probabilidad de presencia de T. dimidiata, 

T. mexicana y T. barberi obtenida en los modelos de distribución potencial. Si bien la validación de 

la presencia de T. gerstaeckeri no fue posible, los resultados sugieren que su modelo también 

funcionaría bien, lo que justificaría trabajos de validación a futuro. 
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Tabla 10. Número de ejemplares colectados de T. dimidiata, T. mexicana y T. barberi en la validación experimental. 

     
  

  
 

T. mexicana 

 

T. dimidiata 

 

T. barberi 

 

Entorno 

 

Técnica de colecta 

 

Cabecera 

Municipal 

Localidad 

 

Región 

geocultural 

 

Especies 

Potencialmente 

Ausentes 

 

Especies 

Potencialmente 

presentes 

 

Total de 

casas 

 

Total de 

casas 

visitadas 

 

Casas  

Positivas 

 

Especìmenes 

colectados 

H M N H M N H M N I P Pc Cm M-H T 

Metztlitlán Palo Blanco Sierra Baja 
T. dimidiata 

T. gerstaeckeri 

T. mexicana 

T. barberi 
15 6 4 16 7 8 1 0 0 0 0 0 0 10 6 14 2 0 NA 

Zimapán Ejido La Cruz 
Valle del 

Mezquital 

T. dimidiata 

T. gerstaeckeri 

T. mexicana 

T. barberi 
62 10 4 16 5 6 0 0 0 0 1 0 4 11 5 14 1 0 1 

Huejutla  

de Reyes 

Tlalnepanco Huasteca 

T. gerstaeckeri  

T. mexicana 

T. barberi 

T. dimidiata 317 36 5 33 0 0 0 14 6 13 0 0 0 33 0 0 0 33 NA 

Nepalapa Huasteca 

T. gerstaeckeri  

T. mexicana 

T. barberi 

T. dimidiata 41 21 2 22 0 0 0 6 4 12 0 0 0 22 0 0 0 22 NA 

Yahualica Olma Huasteca 

T. gerstaeckeri  

T. mexicana 

T. barberi 

T. dimidiata 45 5 3 10 0 0 0 5 0 5 0 0 0 10 0 0 0 10 NA 

Tecozautla Guadalupe 
Valle del 

Mezquital 

T. dimidiata 

T. mexicana 

T. gerstaeckeri 

 T. barberi 

NA 220 4 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

   
TOTAL 700 82 18 97 12 14 1 25 10 30 1 0 4 86 11 28 3 65 1 

 

NA: No aplica; H: Hembras; M: Machos; N: Ninfas; I: Intradomicilio; P: Peridomicilio; Pc: Participación comunitaria; Cm: Colecta manual; M-H: Hora - Hombre; T: Trampa.



93 
 

 

 

Figura 37. Técnicas de colecta aplicadas en el muestreo durante la validación de la presencia / ausencia de triatominos en el estado de 
Hidalgo. A – D. Colecta con el método hora-hombre. E. Participación comunitaria. F. Ejemplares colectados de T. barberi por participación 
comunitaria. G. Ejemplar de T. mexicana colectado por trampeo con cebo de ratón. H.  Colocación de trampa y método hora-hombre en 
la localidad de Guadalupe.  

Tamaño de la muestra mínima de la colecta de triatominos para la validación experimental 

Para evaluar si la cantidad de triatominos colectados durante la validación experimental fue 

estadísticamente representativa, se realizó el cálculo del tamaño de la muestra. Para esto se utilizó 

una fórmula para poblaciones finitas, considerando tres tipos de datos (Tabla 11), obtenidos del 

análisis de los registros históricos: 1) El promedio anual de registros de especímenes por especie del 

programa estatal de Control de Vectores de la Secretaría de Salud de Hidalgo y del InDRE, 2) Años 

con registros para cada especie, y 3) Registros totales de especímenes durante los 22 años de datos. 

Los cálculos arrojaron que la muestra anual mínima que se requería era de 8 especímenes para T. 

dimidiata, 7 para T. mexicana, 6 para T. gerstaeckeri y 4 para T. barberi. Por lo que, como se muestra 

en la Tabla 10, se recolectaron 65 especímenes de T. dimidiata, 27 de T. mexicana y 5 de T. barberi, 

superando la muestra mínima calculada. Desafortunadamente, como se mencionó anteriormente, 

la validación de campo de la presencia de T. gerstaeckeri no fue posible. Sin embargo, estos 

resultados corroboraron que las muestras colectadas fueron estadísticamente suficientes para las 

tres especies que fue posible validar en campo.  

Tabla 11.  Datos utilizados para el cálculo de la muestra estadísticamente significativa* para las especies triatominos con base en los 
datos históricos (22 años) para el estado de Hidalgo. 

 T. dimidiata T. mexicana T. barberi T. gerstaeckeri 

Promedio anual de especímenes (22 años). 99 62 6 20 
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Años con registros (de 22 años). 20 18 12 18 

Total de especímenes (22 años). 1975 344 62 1106 

*Muestra anual mínima requerida. 8 6 4 7 

 

Concordancia de la clasificación de los modelos de distribución potencial y la validación 

experimental 

Para evaluar la capacidad de clasificación de los modelos, se analizó la concordancia entre la 

probabilidad de presencia/ausencia y resultados obtenidos del muestreo en el trabajo de campo del 

2022 al 2023. Específicamente, se evaluó la concordancia de los seis sitios muestreados por nuestro 

grupo de investigación y los datos de recolección anual de 100 localidades muestreadas por el 

Programa Estatal de Control de Vectores de la Secretaría de Salud de Hidalgo (PECVSSH) del mismo 

año. Para T. dimidiata, los datos de la validación experimental mostraron una concordancia del 

100% (Kappa=1) con respecto a los sitios clasificados como potenciales de presencia/ausencia. Los 

verdaderos positivos se localizan en la Huasteca y los verdaderos negativos en la Sierra Baja y el 

Valle del Mezquital. No se obtuvieron falsos positivos ni negativos, para este modelo (Figura 38). 

Por su parte, la concordancia PECVSSH fue menor (Kappa= 0.739), obteniendo casos de falsos 

positivos y falsos negativos, principalmente en la región de la Huasteca, al este de la Sierra Alta, al 

este de la Sierra de Tenango y al norte de la Sierra Gorda (Figura 38). Para T. mexicana nuestra 

validación también obtuvo el 100% de concordancia (Kappa= 1). Los verdaderos positivos se 

localizan en la Sierra Baja y el Valle del Mezquital y los verdaderos negativos en la Huasteca y en el 

Valle del Mezquital (Figura 38). Para este modelo no se obtuvieron falsos positivos/negativos. En 

contraste, la concordancia del PECVSSH fue menor (Kappa= 0.574) con falsos positivos en múltiples 

regiones (Huasteca, Sierra Gorda y Sierra Baja) y falsos negativos en Sierra Gorda, Sierra Baja y Valle 

del Mezquital (Figura 38). Con respecto a T. barberi se obtuvo una baja concordancia (Kappa= 0.278), 

entre validación experimental y el modelo de presencia/ausencia. Las concordancias se localizan en 

las regiones de la Huasteca y en Valle del Mezquital (verdaderos negativos). El único registro que 

resultó como un verdadero positivo se dio en el Valle del Mezquital (Ejido La Cruz). Los falsos 

positivos se dieron en la Sierra Baja (Figura 39). La concordancia del PECVSSH fue aún menor (Kappa 

= 0.185) (Figura 39). Los verdaderos negativos se dieron en la Huasteca, la Sierra Gorda, la Sierra 

Baja, el Valle del Mezquital y la Sierra de Tenango. Mientras que los verdaderos positivos en la región 

de la Sierra Baja. Las discrepancias (falsos verdaderos y falsos positivos) se localizaron en la Sierra 

Baja y la Sierra Gorda (Figura 39). Finalmente, para T. gerstaeckeri sólo pudimos analizar los datos 

del PECVSSH, obteniendo una concordancia baja (Kappa = 0.211). Los sitios de concordancia de 

presencia (verdaderos positivos) se localizaron en el norte de la Sierra Gorda y la Sierra de Tenango. 

Los verdaderos negativos se dieron en la Huasteca, en la Sierra Alta, en la Sierra Baja, el sur de la 

Sierra Gorda y en el Valle del Mezquital. Finalmente, los falsos positivos se registraron en la Huasteca 

y la Sierra Baja y los falsos negativos en el norte de la Sierra Gorda y la Sierra de Tenango (Figura 

39).  
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Figura 38. Concordancia entre las clasificaciones de los modelos de T. dimidiata y T. mexicana frente a los datos de validación de 
experimental. El mapa binario muestra la probabilidad de presencia (rojo) y ausencia (gris oscuro) del modelo de MaxEnt. Los puntos 
muestran los sitios de muestreo de nuestro equipo y del Programa Estatal de Control de Vectores de la Secretaría de Salud del estado de 
Hidalgo (PECVSSH). Los colores representan parámetros de concordancia y discrepancia de VP= verdaderos positivos (verde), VN= 
verdaderos negativos (azul), FP= falsos positivos (amarillo) y FN= falsos negativos (naranja). La matriz ejemplifica estos parámetros. La 
superposición espacial de los puntos en el mapa binario (presencia/ausencia) ilustra visualmente dónde se produjeron acuerdos y 
desajustes entre los modelos y los resultados de campo.  
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Figura 39. Concordancia entre las clasificaciones de los modelos de T. barberi y T. gerstaeckeri frente a los datos de validación de 
experimental.  El mapa binario muestra la probabilidad de presencia (rojo) y ausencia (gris oscuro) del modelo de MaxEnt. Los puntos 
muestran los sitios de muestreo de nuestro equipo y del Programa Estatal de Control de Vectores de la Secretaría de Salud del estado de 
Hidalgo (PECVSSH). Los colores representan parámetros de concordancia y discrepancia de VP= verdaderos positivos (verde), VN= 
verdaderos negativos (azul), FP= falsos positivos (amarillo) y FN= falsos negativos (naranja). La matriz ejemplifica estos parámetros. La 
superposición espacial de los puntos en el mapa binario (presencia/ausencia) ilustra visualmente dónde se produjeron acuerdos y 
desajustes entre los modelos y los resultados de campo.  
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Busqueda y colecta de especímenes de las especies con nuevos registros para el estado de Hidalgo 
 
Durante el trabajo de campo, de las nuevas especies reportadas para el estado se corroboró la 
presencia y establecimiento de T. pallidipennis y T. phyllosoma, que en el análisis histórico fueron 
reportadas con un único ejemplar cada una (Figura 13). Estas especies se colectaron en la localidad 
de Guadalupe en el municipio de Tecozautla, durante el mes de junio de 2022. Se colectaron 14 
especímenes en total de la búsqueda realizada en cuatro viviendas. De este total 7 son de la especie 

T. pallidipennis (4♀, 3 ninfas) y 7 de T. phyllosoma (3♀, 2♂, 2 ninfas). De manera interesante estas 
especies se colectaron únicamente en el peridomicilio. De igual manera en estas viviendas se 
colectaron 10 ninfas (desde el primero hasta el cuarto estadio), que clasificamos como Triatoma sp. 
De estas ninfas únicamente un espécimen fue colectado en el intradomicilio. En cuanto a las técnicas 
de colecta la mayoría de los ejemplares se obtuvieron mediante colecta comunitaria (3 de T. 
pallidipennis, 5 de T. phyllosoma y 3 de Triatoma sp) y la colecta manual (2 de T. phyllosoma y 7 de 
Triatoma sp). Mientras que las trampas con cebo vivo únicamente funcionaron para T. pallidipennis 

(1 ♀, 3 ninfas). En la Figura 40 se muestran algunas fotografías de las técnicas de colecta y 
especímenes obtenidos para esta localidad. En importante mencionar que T. nitida no fue colecta 
en Metztitlán en donde fue reportada en las bases de datos históricas.  
 

 

Figura 40.  Imágenes representativas de la colecta de T. pallidipennis y T. phyllosoma en la localidad de Guadalupe, Tecozautla.  A. Colecta 
manual, mediante la búsqueda en bardas de piedra “Tecorrales”. B. Ejemplares obtenidos por colecta comunitaria. C.   Colocación de 
trampa (señalada con la flecha roja) en una bodega del peridomicilio de una vivienda. D. Ejemplar de T. pallidipennis colectado por 
trampeo D. Espécimen (señalado con la flecha roja) en estadio ninfal colectado por trampeo. 

De manera relevante, también en la localidad de Guadalupe se colectaron dos especímenes 

identificados como T. longipennis. Uno de ellos es un macho muerto y seco que fue entregado por 



98 
 

un poblador (participación comunitaria) (Figura 41) y el segundo fue una ninfa de estadio ll (macho), 

que se recolectó viva por medio de colecta manual (hora-hombre). Este último fue trasladado al 

laboratorio, incorporandose al insectario del laboratorio de T. cruzi en el CINVESTAV, en donde 

siguió su ciclo hasta llegar a su estado adulto.  Los dos especímenes de esta especie se colectaron 

en el peridomicilio.  

 

Figura 41. Espécimen macho de la especie T. longipennis, recolado por colecta comunitaria en la localidad de Guadalupe, Tecozautla 
Hidalgo. 

Caracterización de las condiciones sociodemográficas y los factores de riesgo de la población en 
los sitios potenciales de presencia – ausencia 
 
Dentro de la validación experimental además de realizar la colecta de los vectores, se encontró que 

las condiciones sociodemográficas y las características de las viviendas fueron diferentes de acuerdo 

con las especies de triatominos presentes en las localidades muestreadas. En el caso del 

intradomicilio, se encontró que, para las localidades de La Cruz, Zimapán (Valle del Mezquital) y Palo 

Blanco, Metztitlán (Sierra Baja), las viviendas positivas a T. mexicana y T. barberi tienen pisos de 

concreto (100%). Las paredes fueron de tabique en el 100% de las viviendas de La Cruz. En el caso 

de Palo Blanco, el 25% las paredes fueron de tabique, 25% de adobe / barro y el 50% de las casas 

tenian paredes con aplanado.  En el caso de los techos se observó una proporción de materiales 

invertida entre las viviendas de las localidades. Para La Cruz se observó que el 25% de las casas 

tuvieron techos de concreto y el 75% con techos de lámina. En contraste las casas de Palo Blanco 

presentaron techos principalmente de concreto (75%) y en menor proporción de lámina (25%) 

(Figura 43). En cuanto a la infraestructura de protección, se documentó que todas las viviendas de 

estas dos localidades contaban con ventanas sin mosquiteros, siendo esta una característica que las 

diferencía del resto de las viviendas muestreadas en este estudio (Figuras 42 A y 43), ya que las 

localidades de Olma, Tlanepanco, Nepalapa tuvieron casas sin ninguna protección y las de 

Guadalupe tuvieron ventanas con mosquiteros (Figura 42 B y C). En el caso de la única vivienda en 

la que se colectó (por participación comunitaria) a T. barberi, se muestra la habitación donde se 

realizó la colecta (Figura 43 D). En el caso de las viviendas positivas a T. mexicana de la localidad de 

Palo Blanco, Metztitlán se muestra en la Figura 43 (E – F). Es importante mencionar que en estas 



99 
 

viviendas se observó un comportamiento nocturno, visitante y estacional (en la época de secas abril 

– mayo) de la especie T. mexicana.  

 

Figura 42. Características y materiales del intradomiclio de las viviendas muestreadas en la validación experimental. Se agrupan por 
localidades positivas a la presencia de T. mexicana y T. barberi (A), a T. dimidiata (B) y sin vectores intradomiciliados (C). Los colores ocres 
representan los porcentajes los materiales de los pisos de las viviendas. Los colores verdes los materiales de las paredes. Los colores rosa-
morado los materiales de los techos. Los colores aguamarina indican la presencia de barreras de protección como ventanas y mosquiteros.  
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Figura 43. Imágenes representativas de las características (intradomicilio) de las viviendas positivas a T. mexicana y T. barberi. A- D. 
Viviendas de la localidad La Cruz, Zimapán. E-G. Viviendas de la localidad Palo Blanco, Metztitlán.  

En el caso de las viviendas positivas a T. dimidiata en las localidades de Olma en Yahualica, 

Tlanepanco y Nepalapa en Huejutla (Huasteca) fue muy notable una característica común, y que las 

diferenciaron del resto de las viviendas, que fue la presencia de pisos de tierra de un 60% hasta el 

100% de las casas. Las paredes fueron de adobe / barro en el 50% al 100% de las viviendas y también 

se observaron casa con paredes de bambú / carrizo. Los techos fueron de palma / bambú (entre el 

50% y 60%) o lámina (entre el 40% y 50%), que son caracteristicas que se consideran óptimas para 

albergar a los triatominos dentro de los domicilios (Figuras 42 B y 44). Finalmente, las viviendas de 

estas tres localidades de la Huasteca no contaban con ningún tipo de protección (sin ventanas ni 

mosquiteros), una característica observada únicamente en esta región durante la validación 

experimental (Figuras 42 B y 44 A, B y G). Además, fue frecuente observar la unión de las paredes y 

techos no sellados (Figura 44 C – F). De igual forma, fue común observar en las viviendas la falta de 

luz eléctrica, drenaje y alcantarillado, que son condiciones características de pobreza extrema. Es 

importante mencionar que en estas viviendas se encontró el ciclo completo de T. dimidiata 

intradomiciliada, ya que se observaron huevos y se colectaron especímenes de todos los estadios 

ninfales, así como adultos (hembras y machos). Lo anterior se observó en la temporada de lluvias 

(agosto de 2023) y de secas (abril de 2024) durante dos años consecutivos en que realizamos visitas 

a estas comunidades.  
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Figura 44. Imágenes representativas de las características (intradomicilio) de las viviendas positivas a T. dimidiata. A- C. Viviendas de la 
localidad de Olma, Yahualica.  D – F.  Viviendas de la localidad Tlalnepanco, Huejutla. G- I. Viviendas de la localidad Nepalapa, Huejutla.   

Para la localidad de Guadalupe Tecozautla (Valle del Mezquital), las condiciones del intradomicilio 

fueron completamente diferentes a las otras localidades. Como se puede ver la Figura 42 C, estas 

casas cuentan con muy buenas condiciones de construcción, siendo la característica mas frecuente 

la presencia de pisos y techos de concreto (100%) paredes con aplanado (100%) y ventanas con 

mosquiteros (100%). Notablemente en estas viviendas solo se encontró la presencia de un solo 

triatomino en el intradomiciliadas en comparación con el resto de las localidades muestreadas. 

Además, se observaron mejores condiciones socioeconómicas en esta localidad (Figura 45), ya que 

una parte importante de la población adulta se emplea en E.U.A y gran parte de las remesas se 

destina a la mejora de las viviendas.  Como se mencionó anteriormente, en esta localidad se validó 

la no presencia de T. dimidiata, T. mexicana y T. barberi.  
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Figura 45. Imágenes representativas de las características de las viviendas de la localidad de Guadalupe, Tecozautla, en las que no se 
encontraron vectores intradomiciliados. 

En cuanto a las características del peridomicilio de las viviendas, en las localidades en donde se 

recolectó a T. mexicana alrededor de las viviendas fueron en La Cruz y Palo Blanco (Figura 46 A). 

Estos lugares tuvieron como característica particular la presencia de animales sinantrópicos en los 

patios de las viviendas como perros (43% - 45%), gatos (11% - 43%), aves (33%) y ganado (11 - 14%). 

En el caso del ganado resaltó el hecho de que no se encontraban estos animales en corrales o 

encierros (Figura 47 B y C). En cuanto al piso de los patios, estos fueron principalmente de tierra 

(50% a 67%) y concreto (3% a 50%). Además, se encontraron en los patios objetos que se ha 

reportado que fungen como refugios de los vectores como leña / madera (25% - 37.5%), materiales 

de construcción (25%) y basura / cacharros (37.5% - 50%) (Figuras 46 A y 47 A - D). De manera 

interesante las viviendas en Olma, Tlalnepanco y Nepalapa (Figura 46 B), en donde no se colectaron 

vectores peridomiciliados, se observó la presencia de patios con pisos de tierra y concreto (50% - 

100%). De los objetos que pueden ser refugios para los vectores, fue notoria la presencia de basura 

/ cacharros (40% - 60%). También se documentaron patios con apilados de materiales de 

construcción (20% - 40%) y leña / madera (10% - 40%) (Figuras 46 B y 47 A - D). Particularmente en 

estas localidades se documentó la ausencia de ganado, encontrando únicamente la presencia en los 

patios de perros (28% - 50%), gatos (29% solo de Tlalnepanco) y en mayor proporción aves (43% - 

100%) (Figura 46 B). Finalmente, la localidad de Guadalupe en donde se recolectaron triatominos 

casi en su totalidad en el peridomicilio y que fue la única localidad en donde se tuvo la presencia de 

las especies T. pallidipennis, T. phyllosoma y T. longipennis, la característica distintiva alrededor de 

las casas fue la presencia de ganado en corrales (33%), de perros amarrados con correas (33%), y el 

uso de tecorrales (bardas de piedras apiladas / sobrepuestas sin repellar) para delimitar las viviendas 

(Figuras 46 C y 47 I - L). Esta condición de los animales en corralles y amarrados les impide estar 

libres tanto en el patio como en las calles de la localidad. Además, fue frecuente la presencia de 

tecorrales muy cercanos a los corrales y a los lugares de resgusardo de los perros (Figura 47 J-L). Es 

importante mencionar que fue en estos lugares (tecorrales) en donde se colectaron los especímenes 

de T. pallidipennis, T. phyllosoma y T. longipennis en diferentes estadios.  
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Figura 46. Características y materiales del peridomicilio de las viviendas muestreadas en la validación experimental. Se agrupan por 
localidades positivas a la presencia de T. mexicana (A), sin vectores peridomiciliados (B) y con la presencia de T. pallidipennis, T. 
phyllosoma y T. longipennis (C). Los colores ocres representan los porcentajes de los materiales de los pisos de los patios. Los colores 
arena, gris y magenta representan la proporción de los objetos que se encontraron en los patios. Los colores amarillo, verde y morado la 
presencia de animales sinantrópicos y sus espacios. Los colores gris claro y gris-verde el uso de tecorrales.  
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Figura 47. Imágenes representativas de las características del peridomicilio de las viviendas. Patios de la localidad de La Cruz en Zimapán 
(A-C) y Palo Blanco en Metztitlán (D-F), con presencia de T. mexicana en el peridomicilio.  Patios de la localidad Tlalnepanco en Huejutla 
(F), Olma en Yahualica (G), Nepalapa en Huejutla (H), sin vectores recolectados en el peridomicilio. Patios de la localidad de Guadalupe 
en Tecozautla (I – L) con presencia de T. pallidipennis, T. phyllosoma y T. longipennis, en el peridomicilio.  

La integración de los aspectos que están asociados al vector, al parásito y a la población humana 

nos permitieron obtener un mapa de riesgo epidemiológico (Figura 48). El primer resultado fue a 

escala municipal, que se obtuvo a partir de la GWR, considerando como variable dependiente los 

casos seropositvos y como variables explicativas la riqueza de especies de vectores, la abundancia 

de vectores, el porcentaje de vectores intradomiciliados, porcentaje de vectores infectados y el 

porcentaje de la población en pobreza extrema (Figura 48 A). Todas estas variables explicativas 

mostraron significancia estadística con la distribución de los casos seropositivos. Esta significancia 

tuvo variación espacial, es decir, que el efecto de las variables explicativas es significativo y que este 

efecto es diferente dependiendo del municipio. Como se puede ver en la Figura 48 panel A, en el 

municipio de Huejutla cuatro de las cinco variables tuvieron la mayor significancia (Valor 0.99 T-

Student), es decir que la abundancia de vectores, los vectores intradomiciliados, los vectores 

infectados y la pobreza extrema están altamente correlacionados con los casos seropositivos en esta 

entidad. En el caso de Molango y Metztitlán la abundancia de especies y la riqueza de especies, 

fueron las que tuvieron la mayor significancia. En el siguiente nivel de significancia (0.95 T-Student) 

se destaca el municipio de Zimapán en donde la riqueza de especies, abundancia de vectores y 

porcentaje de población en pobreza extrema, fueron significativas. En el caso de los niveles de 

significancia entre 0.80 y 0.90 se puede ver que tuvieron una importante variabilidad para las cinco 

variables explicativas. Relevantemente se puede ver que los municipios con mayor significancia se 
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concentran en la zona norte del estado para las variables asociadas al vector (riqueza, abundancia, 

vectores del intradomicilio y vectores infectados). En contraste, los municipios que no tuvieron 

significancia estadística para estas variables se concentran principalmente en el sur del estado. La 

variable que tuvo menos municipios con significancia en el modelo fue el porcentaje de vectores 

infectados, en contraste con la pobreza extrema a nivel municipal que tuvo mayor cantidad de 

municipios correlacionados a los casos seropositivos (Figura 48 A).  El mapa de riesgo epidemiológico 

(Figura 48 B) representa la proporción de variabilidad explicada por el modelo en cada municipio, 

es decir, indica en qué medida las variables explican la variabilidad espacial de la variable 

dependiente, por lo tanto, mientras mayor fue la R2 ajustada obtenida en la GWR se consideró un 

mayor riesgo epidemiológico dentro de los municipios. Dentro de este resultado se destaca el 

municipio de Huejutla y Tlanchinol en la Huasteca y Molango en la Sierra Alta, los cuales tuvieron 

correlación entre las variables explicativas y los casos seropositivos, siendo municipios prioritarios 

dadas estas condiciones de riesgo ya sea por vectores, infección o condiciones sociodemográficas. 

Otros municipios que se destacan en este resultado son Metztitlán en la Sierra Baja, Zimapán en la 

Sierra Gorda, Tenango en la Sierra de Tenango y particularmente Huichapan, Tezontepec, Tula de 

Allende y Tepeji del Río en el sur del estado en el Valle del Mezquital. Notablemente algunos 

municipios tuvieron valores bajos entre 0 y 0.25, lo que sugiere que la variable dependiente se 

explica muy poco por el conjunto de variables explicativas incluídas en el modelo. Sin embargo, se 

puede ver que la mayoría de estos municipios no tuvieron reportes de casos seropositivos, por lo 

que los proponemos como sitios prioritarios de intervención. Esto debido a que estos municipios se 

localizan en la zona sur del estado en donde no hay programa de control de vectores, pero se 

encuentran aledaños a municipios con importantes valores de seroprevalencia como Tezontepec, 

Tula de Allende y Tepeji del Río. Los municipios que se muestran con los valores más bajos se 

localizan en la zona norte del estado dentro de la Huasteca, la Sierra Alta y la Sierra Gorda y al sur 

en la Comarca Minera, Cuenca de México, Altiplanicie Pulquera y el Valle del Tulancingo (Figura 48 

B). 

Este modelo podría tener ciertas limitantes en su interpretación y aplicación para el control de la 

enfermedad de Chagas en el ciclo doméstico, derivado a que se utilizó una escala a nivel municipal 

que lo hace muy general. Por lo tanto, a este resultado se le adicionaron los datos obtenidos en la 

validación experimental que son a nivel localidad y por lo tanto tienen un mayor detalle (Figura 48 

C y D). Esto incluyó también aspectos identificados de la biología de las especies en el ámbito 

doméstico y los factores de riesgo de la población, que difícilmente podrían encontrarse en 

reservorios de información geográfica. En la Figura 48 B se puede observar que los sitios con mayor 

riesgo como Huejutla, Zimapán y Metztitlán son municipios en donde se validó la presencia e 

instalación de diferentes especies de vectores. En el caso de Huejutla, las localidades de Tlalnepanco 

y Nepala las viviendas tuvieron características de zonas rurales de alta pobreza como son paredes 

de barro con grietas, pisos de tierra, techos de palma / bambú y sin ventanas (Figura 48 D). Estas 

condiciones proveen nichos idoneos para el establecimiento de las especies de vectores dentro de 

las viviendas, como se validó para estas localidades en donde se encontró a T. dimidiata 

completamente intradomiciliada con un alto número de especímenes (Figura 48 C). Un caso 

particular es Yahualica, que en el mapa municipal (Figura 48 B) mostró el riesgo más bajo, y sin 
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embargo se validó la presencia de T. dimidiata (domiciliada) en la validación experimental (Figura 

48 C) y las mismas condiciones y factores de riesgo que en Tlanepaco y Nepalapa (Figura 48 D).  En 

el caso de Zimapán y Metztitlán, en donde se muestrearon las localidades de Palo Blanco (T. 

mexicana) y La Cruz (T. mexicana y T. barberi), si bien se encontraron mejores condiciones de 

vivienda en general, también se observaron viviendas sin ventanas (para sobre llevar las altas 

temperaturas) las cuales no contaban con mosquiteros (Figura 48 D). Estas ultimas características 

podrían representar un factor de riesgo importante para la domiciliación de T. mexicana en estas 

localidades, ya que los habitantes nos refirieron que esta especie llega a las viviendas durante la 

época de calor (comportamiento visitante) particularmente en un horario nocturno. En el caso 

específico de La Cruz, en donde se validó la presencia de T. barberi (domiciliada). Debido a la baja 

cantidad de especímenes encontrados no podríamos decir que estas características de vivienda 

favorecen la presencia de esta especie. Sin embargo, es un registro que a futuro nos permitirá 

evaluar cuales son estas condiciones del ciclo doméstico que estén asociadas a la presencia de este 

vector (Figura 48 C y D), además que esta especie es morfológicamente diferente a la especie de T. 

mexicana, por lo que podría pasar desapercibida por la población, que también consideramos un 

factor de riesgo. Finalmente, la localidad de Guadalupe (Valle del Mezquital) fue el lugar con las 

mejores condiciones de vivienda, como:  paredes, pisos, techos de materiales y terminados de 

buena calidad, además de contar con protección tanto con ventanas y mosquiteros. Sin embargo, 

en esta localidad se encontró la presencia de tecorrales para delimitar los predios. De acuerdo con 

las observaciones en campo, es precisamente en estos tecorrales en donde encontramos a las 

especies de vectores en la validación experimental (T. pallidipennis, T. phyllosoma y T. longipennis). 

Además, estos tecorrales se localizan muy cerca del ganado y a los sitios de descanso de los perros 

que por reglamento de la localidad se encuentran amarrados, siendo un factor de riesgo relevante 

(Figura 48 C y D).   
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Figura 48. Mapa de riesgo de la transmisión vectorial en el ciclo doméstico de la enfermedad de Chagas en el estado de Hidalgo. A.  Cada mapa representa la significancia estadística de las variables 
incluidas en la integración del mapa de riesgo a nivel municipal con los casos seropositivos. B.   Mapa de riesgo a nivel municipal que representa la R2 asjutada del conjunto de las variables explicativas 
con los casos seropositivos, en círculos se representa los casos seropositivos en banco de sangre reportados por municipio, el tamaño del circulo indica la cantidad de casos.  C.   Mapas de la localización 
de los sitios de validación con las especies que se validaron respectivamente, en rosa T. dimidiata, en naranja T. mexicana, en azul T. barberi, en verde T. paliidipennis, en morado T. phyllosoma, en 
amarillo T. longipennis. D. Se muestran las condiciones de vivienda de los sitios de colecta de vectores y las proporciones de animales sinantrópicos y se enlistan los principales factores de riesgo. 
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Discusión 

El análisis de los registros históricos de vectores arrojó datos sobre la presencia de siete especies de 

vectores de la ECh. Cuatro de ellas predominantes, de las cuales T. dimidiata fue el más abundante, 

seguida de T. mexicana, T. gerstaeckeri y T. barberi. Estos resultados concuerdan con reportes 

previos para el estado (Vidal-Acosta et al., 2000; Cruz-Reyes y Pickering-López, 2006; Becerril-Flores 

et al., 2007; Salazar-Schettino et al., 2010; Becerril et al., 2010; Antonio-Campos et al., 2019; 

Morales Evangelista et al., 2019), así como para los estados colindantes a Hidalgo como Querétaro, 

San Luis Potosí, Veracruz, Puebla y Tlaxcala, que comparten características geoclimáticas con 

nuestra área de estudio (Cruz-Reyes y Pickering-López, 2006; Villagrán et al., 2008; Salazar-Schettino 

et al., 2010). Relevantemente, se obtuvieron los primeros registros de T. nitida, T. pallidipennis y T. 

phyllosoma en el estado, con un espécimen para cada especie. En el caso de T. phyllosoma el 

especímen estaba infectado con T. cruzi, y en el caso de T. pallidipennis y T. phyllosoma los 

especímenes al ser hembras pudieron haber depositado huevos. Por lo que es importante evaluar 

si su presencia se debe a transporte pasivo o si se encuentran establecidas en el ciclo doméstico. La 

detección de estas especies crípticas resalta la necesidad de fortalecer el monitoreo entomológico, 

ya que podrían representar un riesgo para la salud pública en caso de adaptarse e infestar las 

viviendas. Por ello, estudios futuros de estas especies nuevas deberán caracterizar su distribución, 

hábitats e interacción con la población humana. También, es importante determinar su potencial 

como vectores a través del análisis de infección y capacidad de transmisión, a fin de comprender su 

posible papel en la dinámica de transmisión de T. cruzi en el estado. Estos hallazgos amplían 

significativamente el conocimiento sobre la diversidad de triatominos en la zona, sugiriendo la 

posibilidad de que existan otras especies aún no descubiertas dentro del territorio de Hidalgo, como 

se discutirá más adelante.  Otro aspecto relevante para estas nuevas especies es que en ausencia 

de controladores naturales podrían haberse establecido e iniciado un ciclo de transmisión vectorial 

de T. cruzi, como se ha propuesto para otras especies de Triatoma con registros únicos (Reinel et 

al., 2005; Martínez -Tovar et al., 2013; Rivas et al., 2018). 

La distribución geográfica de los triatominos es clave, ya que permite identificar áreas de mayor 

riesgo, comprender su adaptación ambiental, predecir su dispersión y monitorear cambios espacio-

temporales. En este sentido se encontró una amplia distribución de triatominos, cubriendo el 47% 

de los municipios, principalmente en el norte del estado (Figura 13). Esto sugiere que las condiciones 

ambientales son propicias para su supervivencia en esta zona. No obstante, es necesario 

incrementar el monitoreo entomológico en el sur del estado, donde los registros existentes son 

limitados y son dados principalmente por participación comunitaria. La escasez de registros en esta 

región sur se debe a la ausencia de búsqueda sistemática de triatominos por parte de la Secretaría 

de Salud, dado que en estas áreas no se han establecido programas de control vectorial. La amplia 

escala temporal de registros nos permitió identificar municipios con alta riqueza de especies como 

fue el caso de Metztitlán, Jacala de Ledezma y Zimapán (Figura 13), resultados que sugieren que en 
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los municipios del estado de Hidalgo la presencia de las especies podría estar subestimada, debido 

a que en reportes anteriores se encontró un menor número de especies de triatominos en estos 

municipios (Antonio – Campos et al., 2019; Becerril et al., 2010). Esto resalta la importancia del 

registro de las especies de vectores de manera sistemática y del análisis de bases de datos con una 

gran cantidad de información a lo largo de varios años. Esto también se refleja en los primeros 

registros de T. pallidipennis, T. phyllosoma y T. nitida (Figura 13), que, si bien en esta base de datos 

sólo se reporta un espécimen de cada una, estos resultados permiten mostrar la necesidad de 

implementar estudios en la zona del Valle del Mezquital para determinar si su presencia está dada 

por transporte pasivo o si se encuentran instaladas en esta región. Como es el caso de T. 

pallidipennis que fue reportada recientemente en el municipio de Tecozautla a dos años de su 

primer registro para el estado de Hidalgo (Alejandre – Aguilar et al., 2023).  

Cada especie dominante (T. dimidiata, T. mexicana, T. gerstaeckeri y T. barberi) presentó un patrón 

de distribución espacial diferencial (Figura 13).  Esto se asoció con las condiciones climáticas dentro 

de las diferentes regiones geoculturales, demostrando que existe una correlación espacial positiva 

entre la distribución de las especies y factores climáticos como son tipo de clima, temperatura y 

precipitación (Figuras 14 y 15). En el caso de T. dimidiata su presencia incrementó en la región de la 

Huasteca (Figura 14 A). La cual tiene vegetación perenne de selva, su relieve es ligeramente 

accidentado y su altitud no supera los 800 m.s.n.m. Está enmarcada dentro de la llanura costera del 

golfo (INAFED, 2021) y más del 90% de su territorio es semicálido, que es precisamente el tipo clima 

en donde T. dimidiata tuvo un alto número de registros (Figura 14 E). Además, que esta especie ha 

sido reportada en otros estados con los cuales Hidalgo comparte la región Huasteca como San Luis 

Potosí y Veracruz (Vidal -Acosta et al., 2000; Salazar –Schettino et al., 2010).  Algo relevante es que 

la presencia de T. dimidiata en la Huasteca (San Luis Potosí y Veracruz), se ha visto asociada a casos 

de miocardiopatía Chagásica en niños (Salazar – Schettino et al., 2016), por lo que se le considera 

uno de los vectores más importantes en la transmisión de la enfermedad de Chagas en México (Rojo 

- Medina et al., 2018). Por otro lado, se ha visto que en T. dimidiata dentro de su especie 

(haplogrupos) hay variaciones de su presencia entre los entornos selvático y doméstico. Reportando 

poblaciones estrictamente selváticas (Haplogrupo lV), en Belice. Para Colombia y Ecuador se han 

reportado poblaciones fuertemente sinantrópicas (Haplogrupos l y ll). Y también se han reportado 

poblaciones intermedias (Haplogrupo lll) en Yucatán, México (Dumonteil et al., 2004; Monteiro et 

al., 2013; Dorn et al., 2007), lo que podría sugerir que estas variaciones podrían estar explicadas por 

las diferencias en las condiciones geoclimáticas de sus diferentes áreas de distribución. Además, que 

se ha propuesto que la altitud y otros factores asociados impactan en el nivel de inmunidad de T. 

dimidiata a la infectividad por T. cruzi (de Fuentes-Vicente et al., 2017).  

En el caso de T. mexicana y T. gerstaeckeri, estas especies concentraron su densidad poblacional en 

la región de la Sierra Gorda (Figura 14 B y C). La Sierra Gorda es una rama de la Sierra Madre Oriental 

que se encuentra en los estados de Hidalgo, Querétaro, Guanajuato y San Luis Potosí. Su relieve es 

complejo compuesto por montañas de origen volcánico, vegetación árida al oeste, pero boscosa y 
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tropical al este. Su altitud máxima es de 2,820 m.s.n.m., y es en estos picos más altos donde se 

encuentra la Sierra Gorda de Hidalgo (INAFED, 2021). La presencia de ambas especies en la Sierra 

Gorda concuerda con lo reportado previamente en la Sierra Gorda Queretana, con importantes 

tasas de domiciliación del 92% para T. mexicana y del 100% para T. gerstaeckeri (Villagrán et al., 

2008). En cuanto a la asociación con los climas, como se puede ver la Figura 14 E, la Sierra Gorda 

tiene un gradiente que va desde semicálido en el noreste, pasando por templado, hasta el clima 

semiseco en el suroeste de la región. En el caso de T. mexicana tuvo una mayor presencia en el clima 

semiseco, en contraste con T. gerstaeckeri que mostró una mayor presencia en el clima cálido 

(Figura 14 E). Esto coincide con la presencia de estas especies reportada en otros trabajos, en 

municipios que de acuerdo con nuestro análisis tienen clima semiseco como Zimapán, Tecozautla, 

Huichapan, Pacula, Metztitlán, San Agustín Mezquititlán para T. mexicana, y los municipios de 

Chapulhuacán y Tepehuacán con clima cálido para T. gerstaeckeri (Antonio –Campos et al., 2019).  

Por su parte T. barberi tuvo una mayor presencia en la región de la Sierra Baja (Figura 14 D), la cual 

se compone de una llanura intercalada entre quebradas y cañones con vegetación árida, y su clima 

es seco (INAFED, 2021). Estos resultados coinciden con lo reportado previamente por Becerril et al., 

2010 y Antonio-Campos et al., 2019, que reportaron la presencia de esta especie en el municipio de 

Metztitlán, localizado en esta región.  En cuanto al tipo de clima T. barberi tuvo una mayor presencia 

en el clima seco, lo que podría explicar por qué esta especie está presente, tanto en la región de la 

Sierra Gorda como en el Valle del Mezquital, que es una región en donde el clima tiene un gradiente 

que va de árido a extremadamente árido (INAFED, 2021). Algo importante que resalta sobre T. 

barberi es que tuvo una distribución limitada, lo que podría deberse a la falta de búsqueda en la 

zona sur del estado, como se mencionó anteriormente y no a las condiciones geoclimáticas. Ya que 

como se puede ver en la Figura 14 E, en las regiones geoculturales sureñas como son la Comarca 

Minera, Valle de Tulancingo, la Altiplanicie pulquera y la Cuenca de México, hay las condiciones 

climáticas semiáridas que están asociadas a la presencia de esta especie, por lo que su búsqueda en 

el sur será importante de implementar para ampliar el conocimiento de la ECh en estas regiones. En 

apoyo a esto, recientemente se ha reportado la presencia de T. barberi en localidades de los 

municipios de Hueypoxtla y Huehuetoca, localizados en el norte del Estado de México (Rivas et al., 

2018), los cuales colindan con los municipios del sur del estado de Hidalgo. Además de la relevancia 

del registro de esta especie, otro aspecto importante es su papel como buen vector, ya que T. 

barberi es considerada una especie muy eficiente en la transmisión de T. cruzi debido a su alta 

domiciliación y tiempos cortos de defecación (Salazar - Schettino et al., 2005; Salazar - Schettino et 

al., 2010; Rojo - Medina et al., 2018), resaltando la importancia de su búsqueda sistemática. 

Estas asociaciones observadas fueron estadísticamente significativas (Figura 15), corroborando que 

las condiciones ambientales del territorio del estado de Hidalgo son determinantes en los patrones 

de distribución diferenciales de las especies de triatominos. Además, nos sugieren que existen 

marcadas preferencias ecológicas diferenciales entre las especies de triatominos en el estado. Si 

bien no existen trabajos previos que hayan analizado la correlación espacial (con el método local 
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bivariado de Morán) entre los tipos de clima, la precipitación y la temperatura con la presencia de 

estas especies de triatominos, que nos permitan contrastar estos resultados, estos atributos del 

medio físico han sido evaluados y reportados como variables explicativas en modelos de distribución 

de otras especies del género Triatoma (Bender et al., 2020; Caranha et al., 2011; Eberhard et al., 

2020; Gurgel-Gonçalves et al., 2011; Parra-Henao et al., 2016; Yánez-Cajo et al., 2016). 

En cuanto a la dinámica temporal, las tendencias generales observadas a lo largo del año (Figura 16) 

en las especies de vectores se ha reportado para otras especies de triatominos (Salazar - Schettino 

et al., 2007; Monroy et al., 2002; Dumonteil et al., 2002). Las fluctuaciones observadas sugieren que 

la presencia de los vectores en el ciclo doméstico está influenciada por los niveles de precipitación 

(Figuras 15), lo que coincide con otros estudios (Ramsey et al., 2000; Dumonteil et al., 2002). 

Además, las variaciones estacionales en las especies de triatominos se han propuesto como 

indicadores de su movilidad y posible domiciliación (Monroy et al., 2002; Dumonteil et al., 2002). En 

este sentido, en el caso de T. mexicana y T. gerstaeckeri se encontró un comportamiento estacional 

(Figura 17 A y C) y que como se puede ver en la Figura 18 (A y C) en ambos casos los adultos (hembras 

y machos) tienen más registros justo antes del aumento de las ninfas, lo que podría estar 

relacionado con migraciones hacía el entorno doméstico en esta época del año. Ya que se ha visto 

que las variaciones en la presencia o dispersión de triatominos tanto silvestres como domésticos 

entre las estaciones seca y lluviosa, posiblemente se den por preferencias de refugio, fuentes de 

alimento o reproducción (Petana et al., 1972; Dumonteil et al., 2002; Monroy et al., 2002; Salazar - 

Schettino et al., 2007). A este respecto este comportamiento visitante se ha reportado para T. 

mexicana en la Sierra Gorda de Guanajuato (Salazar - Schettino et al., 2007). Considerando que parte 

de esta región se comparte con el estado de Hidalgo, se esperara que esta especie tenga este mismo 

comportamiento como se muestra en las Figuras 17 y 18, y suponemos que podría estar relacionado 

con su reproducción, alimentación o ambas.  

Para T. dimidiata los resultados sugirieron que está presente durante todo el año en el ciclo 

doméstico (Figuras 17 y 18 B), estos resultados contrastan con lo reportado para la Península de 

Yucatán en donde el comportamiento de T. dimidiata es claramente estacional (Dumonteil et al., 

2002). Por lo tanto, estos resultados podrían indicar la posible domiciliación de T. dimidiata en el 

estado de Hidalgo. En este sentido, desafortunadamente en las bases de datos no se tuvieron 

registros de huevos para ninguna de las especies de vectores, por lo que estas hipótesis no pudieron 

ser validadas hasta que se realizó el trabajo de campo, como se discutirá más adelante. Estas 

diferencias podrían estar relacionadas con los diferentes haplogrupos y sus asociaciones con 

factores ambientales. En relación con esto en la Península de Yucatán se reporta la presencia del 

Haplogrupo III, mientras que en la región occidente y noroeste de México (en donde está enmarcado 

el estado de Hidalgo) se reporta la presencia del haplogrupo II, y se ha planteado que los cambios 

en el clima y la vegetación son factores importantes para procesos a nivel de población de esta 

especie (Monteiro et al., 2013). Por lo que, la presencia durante todo el año de T. dimidiata en el 

ciclo doméstico en el estado de Hidalgo podría estar determinada por estos factores. Analizando las 
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condiciones geoambientales en Hidalgo, estas son extremas con una temperatura media anual de 

16 °C, temperaturas mínimas de 4 °C y máximas de 27 °C y con una precipitación media anual de 

800 mm anuales. Los climas son de tipo frío, seco, templado y cálido y los gradients altitudes oscilan 

entre los 100 y 3380 m.s.n.m. (INEGI, 2021a). Esto contrasta con las temperaturas de Yucatán que 

son menos extremas con una temperatura media anual de 26 °C, temperaturas mínimas de 16 °C y 

máximas de 36 °C, una precipitación media anual de 1100 mm, y en donde el clima es 

predominantemente cálido subhúmedo y en menor parte del territorio es seco y semiseco, con 

gradientes altitudes que oscilan entre los 0 y 250 m.s.n.m. (INEGI, 2021b). En apoyo a esto se ha 

observado que, en condiciones de laboratorio, las variaciones de temperaturas y humedad tiene un 

impacto en el ciclo biológico de los triatominos. Se ha visto que a temperaturas mayores el tiempo 

de metamorfosis entre etapas de desarrollo se acorta y la ingesta de sangre incrementa cuando la 

humedad disminuye, aparentemente para compensar la pérdida de agua (Martínez –Ibarra et al., 

2008). En consecuencia, no sería sorprendente que in situ, las condiciones meso y microclimáticas 

también influyan en el ciclo biológico, la estacionalidad, el desplazamiento y la reproducción de las 

especies de triatominos, como se ha propuesto en otros trabajos (Dumonteil et al., 2002). 

Finalmente, en el caso de T. barberi (Figuras 17 y 18 D) es difícil dar una conclusión por el bajo 

número de registros, por lo que hay que ampliar el estudio de su presencia, para conocer más de su 

comportamiento en el estado de Hidalgo. En cualquiera de los casos para todas estas conclusiones 

es fundamental realizar la validación en campo para corroborar como es la dinámica temporal y la 

presencia (visitante o domiciliada) de las especies de vectores de la ECh en el ámbito doméstico en 

el estado de Hidalgo.   

En cuanto a los porcentajes de ocupación de los triatominos en el ámbito doméstico concuerda con 

lo observado en otros trabajos (Villagrán et al., 2008; Salazar – Schettino et al., 2005, 2010; Antonio 

– Campos et al., 2019; Becerril et al., 2010), mostrando que estas especies tienen un nicho 

importante dentro de las viviendas humanas (Tablas 4 y 5), siendo un factor de riesgo relevante ante 

la transmisión del parásito al humano. En el caso de las especies notificadas por primera vez en el 

estado, como ya se mencionó, será muy importante conocer cuál es la situación actual. Otros 

registros que son prioritarios de monitorear son aquellos que se tuvieron en lugares altamente 

concurridos como hospitales, escuelas, etc. (Tabla 4). A este respecto, un caso que llama la atención 

es T. mexicana que estuvo en 6 (de 7) de estos sitios (Tabla 4). Esta situación podría estar relacionada 

con la capacidad de desplazamiento que se ha observado en esta especie (Salazar - Schettino et al., 

2007) y que se apoya con el comportamiento estacional que se reporta en este trabajo (Figuras 17 

y 18), o a que la especie es reconocida por la población en general. Estos hallazgos sin duda sugieren 

la atención en estos espacios, particularmente en los municipios de Tecozautla, Zimapán y Nicolás 

Flores, en donde se tuvo el mayor número de reportes (Figura 19).  

En general, la ocupación de los triatominos en todas las regiones geoculturales y municipios se dio 

mayoritariamente en el intradomicilio. El único caso que tuvo una proporción más homogénea entre 

el intradomicilio y el peridomicilio fue en la Sierra Baja (Figura 19). Esta condición espacial de la 
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ocupación de los triatominos podría deberse, a los patrones de distribución (Figura 13) y 

temporalidad (Figuras 17 y 18) de las especies dentro del estado. Por ejemplo, en el caso de San 

Agustín Metzquititlán (Sierra Baja), en donde la especie más frecuente es T. mexicana con una 

presencia estacional (Figuras 17 y 18 A), encontrándose en el peridomicilio. Esto fortalece la 

hipótesis de que es una especie visitante, como se ha reportado previamente en otros estados como 

Guanajuato en que se encontró a T. mexicana como especie visitante y predominantemente en el 

peridomicilio (Salazar – Schettino et al., 2005). En contraste, en el municipio de Huejutla de Reyes 

(Huasteca), en donde T. dimidiata es la especie dominante (Figuras 13 y 14 A), su presencia es 

durante durante todo el año (Figuras 17 y 18 B) dentro de las viviendas apoyando la hipótesis de su 

domiciliación en Hidalgo. Esta integración de los diferentes aspectos relacionados con la 

distribución, la temporalidad y la ocupación de las especies de vectores en el ciclo doméstico es 

clave para el diseño de estrategias de control exitosas.  Ya que para las especies domiciliadas (como 

T. dimidiata) una estrategia pertinente podría ser la aplicación sostenida de insecticida, la 

eliminación de los sitios de refugio de los vectores, o las mejoras de la vivienda como el repellado/ 

revocado de paredes y mejora de pisos, como se ha realizado en otras áreas endémicas 

favoreciendose en el control de las poblaciones de triatominos (Monroy, 2022). En contraste para 

las especies con presencia estacional (T. mexicana y T. gerstaeckeri) el uso de mosquiteros podría 

resultar eficiente, como se ha aplicado con éxito en especies con una presencia similar (Waleckx et 

al., 2015). 

La tasa global de infección de los vectores que se obtuvo en este trabajo (Figura 20) es superior a 

las proporciones reportadas previamente para el estado, tanto utilizando pruebas 

coproparasitoscópicas (1.9% hasta 10.34%), como pruebas de PCR (11.17%) (Becerril - Flores et al., 

2007; Antonio - Campos et al., 2019; Pérez et al., 2019).  Si bien estas cifras son indicativas de la 

presencia del parásito en los vectores, hay que considerar los métodos empleados para su 

identificación en las bases de datos utilizadas en este proyecto (sólo prueba coproparasitoscópica). 

En este sentido se han documentado resultados subestimados de la infección en triatominos, con 

métodos como la microscopía óptica y por PCR, mostrando la necesidad de realizar futuros estudios 

con métodos más sensibles y específicos como la qPCR (Minuzzi-Souza et al., 2018). En cuanto a la 

infección por especies (Figura 20), los porcentajes son similares a reportes previos para T. 

gerstaeckeri, T. barberi y T. mexicana (Becerril et al., 2010; Antonio - Campos et al., 2019). Sin 

embargo, respecto a T. barberi, es necesario realizar estudios futuros con una muestra más grande, 

ya que el número de ejemplares con datos de infección fue muy bajo en las bases de datos históricas. 

Por su parte para T. dimidiata la tasa de infección fue mayor respecto a otros reportes para el estado 

(del 6% al 12.3%) (Vidal-Acosta et al., 2000; Becerril-Flores et al., 2007; Antonio-Campos et al., 

2019). Este resultado es importante epidemiológicamente, considerando que T. dimidiata es la 

especie de mayor distribución (Figura 13), además de que tiene el mayor número de ejemplares 

presentes principalmente en el intradomicilio (Tabla 7), y su población es constante durante todo el 

año (Figuras 17 y 18 A). Por lo tanto, cumple con varios criterios que son factores de riesgo para una 
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transmisión eficiente del parásito a los humanos en Hidalgo. Respecto a las nuevas especies (T. 

phyllosoma, T. pallidipennis y T. nitida), han sido reportadas naturalmente infectadas y participando 

en el ciclo doméstico de la enfermedad de Chagas en otras áreas endémicas de México y otros países 

(Villagrán et al., 2008; Vidal-Acosta et al., 2000; Salazar-Schettino et al., 2010); por lo que son 

prioritarios estudios que confirmen o descarten su presencia en el estado de Hidalgo. Los 

especímenes reportados como Triatoma sp. (Figura 20), también son fundamentales en el estudio 

de la transmisión ya que nos indican que incluso las ninfas (juveniles) pueden ser transmisores, y 

debido a las tallas (pequeñas) y a la apariencia (distinta a los adultos) podrían pasar desapercibidas 

para la población humana, siendo un factor de riesgo considerable.  

Finalmente, en cuanto a la distribución de los vectores infectados con el parásito, no se observa un 

patrón espacial, no obstante, sí se identificó que los reportes se concentran en la parte norte del 

estado (Figura 21), lo que podría deberse a la falta de búsqueda de los vectores como se discutió 

previamente.  En este sentido, La Sierra de Tenango y la Huasteca son lugares prioritarios de control, 

ya que ahí es donde se encontró la mayor proporcion de vectores infectados, siendo Huejutla, el 

municipio con el mayor número de vectores positivos (Figura 21). Esta espacialidad podría estar 

relacionada con las condiciones geoambientales, ya que se ha planteado que la infectividad en el 

vector podría estar determinada por estos factores (de Fuentes-Vicente et al., 2017). En apoyo a lo 

anterior, en modelos de distribución potencial se ha mostrado que seis de siete especies de 

triatominos infectados con T. cruzi tienen un nicho ecológico reducido (Villalobos et al., 2019). Sería 

por tanto interesante realizar análisis futuros en que se determine el tamaño de los nichos 

ecológicos de las poblaciones de triatominos en Hidalgo, y su posible relación con las tasas de 

infección con T. cruzi, utilizando técnicas moleculares altamente sensibles. 

La seroprevalencia determinada en este estudio (25.04%) repotada en las bases de datos del banco 

de sangre y del Laboratorio Estatal de Salud de Hidalgo de un periodo de 10 años (2009 al 2019) 

(Figuras 22, 23 y Tabla 7), fue superior a lo reportado previamente para el estado. Anteriormente, 

se había encontrado una seroprevalencia del 2.8% en muestras de sangre tomadas entre 1994 y 

1996 (Guzmán et al., 1998) y de un 2% en un informe reciente de muestras de banco de sangre entre 

2017 y 2018 (Reboreda-Hernández et al., 2021). Sin duda, estos resultados muestran la necesidad 

de realizar estudios sero-epidemiológicos en población abierta, para tener un mejor panorama de 

la situación “real” de la población infectada en Hidalgo. Como se esperaba la mayoría de los registros 

obtenidos fueron de las diferentes jurisdicciones sanitarias del estado (Tabla 6). Esto puede 

explicarse ya que es el primer punto de atención ante el hallazgo de la posible picadura de 

triatominos (chagoma de inocilación o signo de romaña) y/o la presencia del especímen. Los 

resultados mostraron que las jurisdicciones de Huejutla (J10) y Huichapan (J04) presentaron el 

mayor número de casos positivos (Tabla 6). En el caso de Huejutla, este resultado concuerda con la 

distribución histórica del insecto reportada previamente (Figura 13), su grado de establecimiento 

doméstico (Figura 19) y su tasa de infección con el parásito (Figura 21). Por el contrario, para 

Huichapan se observó que a pesar de la alta seroprevalencia reportada en la población, se encontró 
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un menor número de especímenes (Figura 13) que no se encontraban establecidos domésticamente 

y mostraron una menor tasa de infección con el parásito (Figuras 19 y 21). Tal como era de 

esperarse, los resultados de las muestras tomadas en el Centro Estatal de Transfusión Sanguínea 

(CETS) (Tabla 6) mostraron un alto porcentaje de seroprevalencia a T. cruzi. Esto se debe a que el 

CETS es un centro que recibe muestras de donación de diferentes zonas, por lo que concentra 

personas infectadas. La elevada seroprevalencia encontrada en estas muestras de donación 

constituye un tema prioritario, considerando que la transfusión de sangre es la segunda vía de 

transmisión más importante del parásito en áreas endémicas, según diferentes reportes (Rassi, Rassi 

y Marin-Neto, 2010; Coura, 2015; Arnal et al., 2019; González - Guzmán et al., 2019). Otros dos 

municipios de importancia fueron Tepeji del Río y Tula de Allende, donde a pesar de la ausencia de 

registros de triatominos, se encontró un alto número de casos seropositivos (Tabla 7 y Figura 23), 

sugiriendo la necesidad de la búsqueda de vectores en esta zona. Estos resultados concuerdan con 

lo reportado en otros trabajos con muestras de banco de sangre, en las cuales los casos para el 

estado de Hidalgo fueron también provenientes de municipios del sur (González – Guzmán et al., 

2019). La alta seroprevalencia encontrada sugiere la presencia de un vector eficiente, por lo que 

pensamos que podría ser T. barberi, que es una especie con esas características (Salazar - Schettino 

et al., 2005; Salazar - Schettino et al., 2010; Rojo - Medina et al., 2018). Aún cuando Huejutla 

presenta una gran cantidad de registros de T. dimidiata (Figuras 13 y 14), con altas tasas de infección 

a T. cruzi (Figura 21), no se observó concordancia espacial entre estos datos y los resultados 

serológicos en la población humana. Esto podría deberse a que el CETS no acepta a donantes 

provenientes de esta zona, considerada como altamente endémica al Triatomino (Tabla 10, Figura 

48). Por otro lado, en el caso de la Sierra Gorda y la Sierra Baja, que tienen un alto número de 

registros de T. mexicana, T. gerstaeckeri y T. barberi, pero se registran pocos casos seropositivos en 

banco de sangre. Dada la lejanía del CETS de estos lugares pensamos que una posible explicación es 

que las personas de estos lugares acuden a centros de salud mas cercanos correspondientes al 

estado de Queretaro y San Luis Potosí colindantes o a que los vectores circulantes no son tan 

eficientes por su presencia estacional (Figura 17). Y para la zona con mayor discrepancia que es el 

Valle del Mezquital, en donde se tiene un vacío importante en el registro de vectores como T. 

barberi, T. pallidipennis, T. phyllosoma y T. longipennis que se contrapone con una seroprevalencia 

alta (Figura 26), es una zona prioritaria para el establecimiento de estrategias de búsqueda 

sistemática de estas especies de vectores y el análisis de su infección con T. cruzi, así como otros 

factores de riesgo que pudieran estar jugando un papel relevante en la transmisión de la ECh en 

esta zona del estado.  La constante cantidad de casos positivos (Figura 24) y su expansión geográfica 

(Figura 25) a lo largo de los 11 años que se reportan en este trabajo sugieren que la transmisión de 

T. cruzi en el estado de Hidalgo es activa. Los mapas de casos acumulados mostraron la tendencia 

general, que una vez que un municipio tiene reportes los casos incrementan año con año y ese 

incremento se ve principalmente en los municipios de la zona sur del estado (Figura 25). Un punto 

fundamental en el estudio geográfico de la seroprevalencia debe ser la procedencia de los casos 

seropositivos ya que estas diferencias geográficas se ha visto que tienen un impacto en el 
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diagnóstico con pruebas serológicas, sugiriendo que las diferencias geográficas de las cepas del 

parásito y las diferencias genéticas entre las poblaciones humanas pueden contribuir a las 

discrepancias en las pruebas diagnósticas (Truyens et al., 2021), incluyendo falsos negativos o 

positivos. Asimismo es importante no perder de vista la dinámica migratoria de la población, ya que 

la población rural que migra a las ciudades en busca de mejores oportunidades, podría explicar esta 

tendencia espacial observada en el estado de Hidalgo, de tal forma que incluir algún atributo en la 

base de datos de banco de sangre que muestre el origen (lugar de procedencia) y la residencia 

(actual y previa) de la población, podría ayudar al entendimiento de los patrones espaciales de la 

seroprevalencia en este estado endémico de la ECh. Los resultados mostraron una asociación entre 

la infección y el género masculino (Figura 27 y Tabla 8), una tendencia también reportada en otros 

estudios (González – Guzmán et al., 2019; Reboreda-Hernández et al., 2021). Se ha sugerido que 

esto podría deberse a que los hombres desempeñan actividades económicas como trabajadores del 

campo o recolectores, lo que aumenta su exposición a la picadura de triatominos (Valdez-Tah et al., 

2015), o a que con mayor frecuencia los hombres donan sangre (La Jornada, 2024). También se halló 

una asociación entre la infección y la edad de 31 a 40 años en los donantes, un rango coincidente 

con otros informes (González – Guzmán et al., 2019; Reboreda-Hernández et al., 2021) y que podría 

corresponder a la edad en la que se cumplen los criterios de selección. Finalmente, cabe mencionar 

que Hidalgo es uno de los estados con menos donaciones altruistas en el país (El Universal Hidalgo, 

2024). 

Con respecto a los modelos de distribución de especies para las cuatro principales especies de 
triatominos (T. dimidiata, T. mexicana, T. gerstaeckeri y T. barberi), diseñados con MaxEnt, nos 
permitieron obtener mapas de distribución potencial que se validaron en campo, mejorando la 
comprensión de los factores ambientales que pueden influir en la presencia de estas especies y que 
podrían contribuir a las estrategias de vigilancia y control. Se ha reportado que algunas de las 
principales determinantes ambientales que influyen en la presencia de especies de triatominos son 
la altitud, el clima, el tipo de vegetación y el uso de suelo (Bustamante et al., 2007; Bender et al., 
2020; Méndez- Córdoba et al., 2022). Dentro del análisis obtenido con MaxEnt, estas variables se 
identificaron con mayor poder explicativo para los modelos de las cuatro especies estudiadas en 
este trabajo (Tabla 9). Otra variable importante fue la cantidad de biomasa (NDVI), también 
reportada como relevante para la presencia de especies de triatominos (Parra-Henao et al., 2016; 
Torres et al., 2020). Todas las variables incluidas en los modelos tuvieron valores entre 1 y 77% tanto 
en porcentaje de contribución como de importancia, por lo que consideramos que los criterios para 
el diseño de los modelos fueron correctos y que éstos son lo suficientemente explicativos para la 
validación experimental y la colecta de las especies de interés. Es decir, las variables relacionadas 
con el clima, la topografía, la vegetación y el uso de suelo demostraron tener poder explicativo para 
delimitar los sitios potenciales de las cuatro especies de triatominos. En el caso particular del poder 
explicativo de los tipos de climas, que tuvieron un alto porcentaje de contribución en los modelos 
(Tabla 9), este resultado concuerda con lo observado en el análisis de la asociación de la presencia 
de las estas especies de vectores con los tipos climas (Figuras 14 y 15). La influencia de los diferentes 
tipos de climas se diferenció entre las especies de vectores modeladas. Para T. dimidiata, la mayor 
probabilidad de presencia ocurrió en zonas de clima subtropical húmedo, lo que concuerda con las 
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asociaciones reportadas en este trabajo (Figuras 14 y 15) y en otros estados de la república mexicana 
en donde ha sido reportada esta especie como son Oaxaca, Yucatán y Veracruz (Ramsey et al., 2000; 
Reyes–Novelo et al., 2013; Murillo–Solano et al., 2021; Vidal–Acosta et al., 2000).  En el caso del 
modelo de T. mexicana se observó que los sitios con mayor idoneidad se delimitaron en climas 
semiáridos subtropicales y semiáridos, lo que también coincide con los resultados de este trabajo 
para esta especie (Figuras 14 y 15) y con otras investigaciones en estados aledaños a Hidalgo como 
Querétaro y Guanajuato (Vidal – Acosta et al., 2000; Villagrán et al., 2008; López- Cárdenas et al., 
2006). T. gerstaeckeri tuvo una mayor probabilidad de presencia en los climas cálido subhúmedo y 
semicálido húmedo, coincidiendo con el análisis mostrado en este trabajo (Figuras 14 y 15). El 
modelo de T. gerstaeckeri arrojó sitios con potencial de presencia en zonas de clima cálido 
subhúmedo y subtropical húmedo, coincidiendo con la asociada observada en este trabajo (Figuras 
14 y 15) y con lo publicado para el estado de Querétaro, San Luis Potosí y Veracruz (Huerta-Jiménez, 
2015; GBIF, 2023), estados que colindan al norte de Hidalgo, en donde tuvieron la mayor cantidad 
de registros para esta especie (Figura 13). Finalmente, para T. barberi, el modelo clasificó sitios con 
potencial de presencia en climas seco semicálido y semiseco semicálido, consistente con su 
asociación con las condiciones secas/semiáridas observadas en este trabajo (Figuras 13 y 14) así 
como en estados como Guanajuato y Querétaro (López-Cárdenas et al., 2006; GBIF, 2023). Otra 
variable que tuvo un alto poder explicativo en los modelos fue la vegetación y usos de suelo (Tabla 
9). Los modelos mostraron que esta variable, determina sitios probables de presencia de acuerdo 
con las coberturas vegetales, sugiriendo que algunas especies tienen mejores condiciones en el 
hábitat doméstico (T. dimidiata y T. barberi), ya que se obtuvieron valores más altos en las zonas 
urbanas, mientras que otras podrían tener mayor afinidad por áreas selváticas o podrían tener 
comportamientos estacionales entre el entorno selvático y doméstico, ya que los valores altos se 
tuvieron en matorrales (T. mexicana) y selvas (T. gerstaekceri). Esto concuerda con observaciones 
previas que indican que la cobertura vegetal y el gradiente urbano – rural son fundamentales en la 
distribución de estas especies, resaltando la adaptación antrópica de estos vectores (Bender et al., 
2020). Otro de los componentes del territorio que se ha identificado que tiene una fuerte influencia 
en la variación espacial de las especies de vectores de la ECh es la altitud (Ramsey et al., 2000; 
Ramsey et al., 2015). En este sentido la altitud también jugó un papel importante en la distribución 
de la mayoría de las especies modeladas. Los patrones espaciales de los vectores coincidieron con 
los intervalos altitudinales reportados en otras áreas endémicas (Ramsey et al., 2000; Ramsey et al., 
2015). Algo relevante con respecto a la altitud fue que para el modelo de T. barberi, esta variable 
no tuvo un efecto en la modelización, por lo que fue descartada (Tabla 9 y Figura 29). Sin embargo, 
esto podría estar relacionado a los datos de ocurrencias limitados de esta especie con los que se 
modeló la distribución potencial. Esta baja cantidad de datos de presencia pudieron haber afectado 
la capacidad del algoritmo para caracterizar las condiciones del hábitat y por lo tanto identificar su 
influencia en la distribución de T. barberi. En este sentido, si bien MaxEnt, ha mostrado ser menos 
sensible al tamaño de la muestra, comparado con otros algoritmos. Se ha reportado que un tamaño 
de muestra pequeño (n< 30) puede llegar a tener impactos en la precisión y la variabilidad de los 
modelos (Wisz et al., 2008). Por lo tanto, será importante ampliar el registro de T. barberi en el 
estado de Hidalgo, para analizar si la altitud juega un papel importante en el modelaje de su patrón 
de distribución, como se ha reportado en otros trabajos (Salazar – Schettino et al., 2010; Bender et 
al., 2020). Además, que como ya se mencionó se ha reportado que la altitud afecta la virulencia de 
T. cruzi en triatominos (De Fuentes-Vicente et al., 2017), por lo que seran necesarias más 
investigaciones que evalúen las relaciones entre las condiciones geoclimáticas, la ecología de los 
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vectores y la infectividad de los parásitos, que son variables que contribuyan a desarrollar enfoques 
de control más específico, además de mejorar la modelización de las especies del género Triatoma. 
La precipitación también se considera una variable que influye en algunas especies de triatominos, 
de acuerdo con modelos globales anteriores (Bender et al., 2020). En este sentido, también las 
variaciones del microclima afectan de manera diferencial a los vectores debido a las fluctuaciones 
de humedad y temperatura. Por ejemplo, las variaciones en refugios como casas, áreas rocosas y 
gallineros pueden afectar de manera diferencial a las especies de vectores (Lorenzo et al., 2000). 
Esto podría indicar que el microclima afecta a las especies domésticas, mientras que las especies 
visitantes se ven afectadas por las condiciones de mesoclimáticas. Monitorear estos microclimas 
domésticos y peridomésticos a un nivel más detallado podría ayudar a explicar los patrones de 
ocupación en las viviendas y la estacionalidad de estos insectos. Por lo que los valores de 
contribución e importancia de las variables (Tabla 9), validan determinantes macroclimáticos y 
paisajísticos reportados. Sin embargo, un trabajo futuro que incorpore el microclima y datos 
adicionales, como las condiciones de vivienda ayudarán a la comprensión los factores locales que 
influyen en la presencia y establecimientos de los triatominos en el ciclo doméstico.  

Las cuatro especies de triatominos modeladas mostraron distribuciones potenciales diferenciales 

como se esperaba de acuerdo con los resultados de distribución obtenidos en el análisis 

retrospectivo (Figura 13). El mapeo de la distribución potencial permitió diseñar el muestreo para 

la colecta de estas especies. Lo que muestra la utilidad del modelado de distribución de especies 

con MaxEnt para mapear las áreas con potencial de presencia de vectores de la enfermedad de 

Chagas en diversos entornos ecológicos del estado de Hidalgo, que permitan diseñar estrategias 

sensibles a las características de las especies. En este sentido, se observaron algunas diferencias 

importantes entre los sitios idóneos para cada especie. El modelo de T. barberi tuvo una distribución 

potencial más amplia (Figura 33), mientras que para T. dimidiata (Figura 30) y T. mexicana (Figura 

31) fue más localizada. Estos resultados podrían ser considerados para distribuir los esfuerzos de 

vigilancia y control en el futuro. Los mapas obtenidos en este trabajo proporcionan una guía 

espacialmente explícita para actividades e intervenciones de campo más específicas a escalas 

locales, como lo aplicamos para la validación experimental. Por lo que consideramos, que este 

enfoque puede ayudar a que los programas funcionen de manera más eficiente. Por ejemplo, dirigir 

esfuerzos en zonas con alta probabilidad de presencia de las especies considerando también, otros 

aspectos como la estacionalidad o domiciliación de los vectores, como se hizo en este trabajo, 

podría mejorar el monitoreo de las especies de los vectores de Chagas en el ciclo doméstico. Algo 

importante de considerar es que, si bien los modelos funcionaron para nuestros objetivos, todavía 

existe la oportunidad de perfeccionarlos. Esto con la finalidad de disminuir los sesgos que los 

modelos de distribución de especies pueden llegar a tener como es el caso de un sobreajuste, que 

se puede dar por efecto de los datos de ocurrencias (sesgados) o las variables incluidas (resolución 

espacial). En este sentido, la incorporación de registros de ocurrencia adicionales a lo largo del 

tiempo, particularmente de áreas submuestreadas como la región del Valle del Mezquital o del sur 

del estado Hidalgo en general (Figura 13) fortalecería la capacidad de clasificación de los sitios 

potenciales. Un ejemplo de esto es que en esta parte del estado se identificaron sitios de 
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probabilidad baja a moderada en particular para T. barberi (Figura 33, sin embargo, esto podría 

deberse a la baja cantidad de ocurrencias como se mencionó previamente y no a la baja idoneidad 

de los hábitats del sur del estado de Hidalgo. En apoyo a esto, como ya se mencionó recientemente 

se reportó la presencia de T. barberi en el norte del Estado de México (Rivas et al., 2018), que colinda 

precisamente con las regiones (Valle del Mezquital, Cuenca de México y la Altiplanicie Pulquera) 

que mostraron tener probabilidades de presencia para T. barberi (Figura 33). Aunado a que es muy 

poco probable que los casos seropositivos en banco de sangre de la zona sur del estado no se estén 

asociados a la presencia de alguna especie de vector (Figura 23), que como discutimos 

anteriormente podría corresponder a T. barberi.   

La validación estadística fue alta (> 0.9) para todos los modelos (Figura 34), lo que indica una buena 
clasificación de las ocurrencias como sitios potenciales de presencia (arriba del 90%). Además, uno 
de los principales aportes del enfoque propuesto en este trabajo, es la validación experimental de 
los mapas de distribución potencial, mediante muestreo de campo. Esta validación probó que los 
modelos pueden ser aplicados en fines de búsqueda, recolecta y / o registro de las especies de 
vectores, ya que la concordancia obtenida entre los modelos y nuestra validación experimental fue 
muy buena (Fiesterra, 2010) para T. dimidiata y T. mexicana (Figuras 36 y 38), aunque para T. barberi 
fue débil (Fiesterra, 2010) (Figuras 36 y 39) posiblemente por la limitante en el número de 
ocurrencias. De igual forma el análisis de concordancia entre los modelos y los datos de colecta del 
programa estatal de Control de Vectores de la Secretaría de Salud de Hidalgo (2020-2021), mostró 
que los modelos tienen un nivel de concordancia de muy buena a débil (Fiesterra, 2010). El modelo 
de T. dimidiata tuvo muy buena concordancia con respecto al muestreo hecho por el PECVSSH 
(Figura 38). Mientras que la concordancia para T. mexicana fue moderada, y para T. barberi y T. 
gerstaeckeri (Figura 39) fué débil y pobre, respectivamente. A pesar de estos últimos resultados 
podemos decir que el modelo de T. dimidiata y T. mexicana funcionaron para nuestros objetivos 
con muy buena concordancia, y que también se validaron con los datos del muestreo no dirigido 
realizado por la secretaría de salud de Hidalgo (con moderada y buena concordancia). Por lo que 
consideramos que, si esta estrategia metodológica se implementara en el estudio de vectores de 
Chagas, podría contribuir a la búsqueda y caracterización de las condiciones de los hábitats de estos 
insectos, apoyando a las estrategias del control del vector de una forma más eficiente.  

Las técnicas de colecta funcionaron para todas las especies que se definieron con base en aspectos 
de comportamientos específicos. En el caso de T. dimidiata que se observó domiciliada (Figuras 17 
y 18 B), se estableció como mejor técnica el método hora-hombre (Figura 37 A-D). En el caso de T. 
mexicana que mostró estacionalidad (especie visitante) (Figuras 17 y 18 A) la técnica más eficiente 
fue la colecta comunitaria, la colecta nocturna y el uso de trampas adhesivas con cebo (Figura 37 E-
G). Finalmente, para T. barberi la colecta comunitaria fue la estrategia que nos permitió validar la 
presencia de esta especie. Algo necesario de comentar, es que T. barberi tiene características 
morfológicas muy particulares que la diferencia del resto de las especies estudiadas en este trabajo 
(Figura 36), como es un menor tamaño, una coloración del conexivo más oscuro y una forma del 
cuerpo menos ovalada, lo que la hace pasar menos desapercibida ante el ojo humano.  

En resumen, este enfoque que integró la validación estadística y experimental que incluyó métodos 
tanto analíticos como empíricos, fue muy eficiente. El componente de validación de campo 
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evidenció la importancia de los registros de ocurrencias de las especies, mostrando que el sesgo 
(vacío) de estos datos puede generar modelos con poca concordancia entre el mapeo y la presencial 
real de los vectores, dejando como agenda prioritaria la colecta dirigida para refinar los modelos de 
distribución potencial, y por lo tanto obtener mapas de riesgo de transmisión lo más cercanos a la 
realidad.  Además, la validación permitió demostrar que los modelos de MaxEnt generaron 
distribuciones potenciales confiables que reflejaron con precisión el área de distribución de cada 
especie de vector, lo que fortalece la confianza y la utilidad del modelo para guiar la vigilancia 
entomológica, la planificación de intervenciones y la evaluación del riesgo de transmisión vectorial 
para respaldar la toma de decisiones sobre estrategias de control basadas en trabajos basados en 
evidencia.  Finalmente, es fundamental un seguimiento entomológico sistemático y serológico 
continuo y a largo plazo, basado en todos estos análisis espaciales como la distribución de especies 
(Figura 13), infección de vectores (Figura 21), datos de banco de sangre (Figura 23) y la distribución 
potencial de los vectores (Figuras 30 – 33).  Otro aspecto que será fundamental es la incorporación 
de condiciones microecológicas dadas en las viviendas que podrían contribuir a los mapas de 
idoneidad del hábitat de los vectores peridomésticos y la priorización de intervenciones 
intradomiciliarias, que son importantes para el establecimiento de los vectores dentro del ciclo 
doméstico (Lorenzo et al., 2000).  

Un resultado relevante de la validación experimental fue la validación de la presencia de las especies 

que fueron primeros registros (de un único espécimen) para el estado de Hidalgo en el análisis 

histórico. Demostrando que T. phyllosoma y T. pallidipennis se encuentran bien establecidas en el 

ciclo doméstico, encontrándolo principalmente en el peridomicilio en la localidad de Guadalupe. 

Estos resultados concuerdan con un reporte reciente de colectas hechas por parte del PCVSSH en 

donde se reportó la colecta de mas especímenes de T. pallidipenis en la localidad de Guadalupe 

(Alejandre – Aguilar et al., 2023). Sin embargo, a diferencia de ese trabajo en donde se reportó la 

presencia de T. pallidipenis en el entorno intradoméstico en su mayoría, en nuestro trabajo de 

campo los especímenes colectados fueron el 100 % del peridomicilio. Esto podría deberse a que una 

gran cantidad de reportes de las vectores que llegan al PCVSSH, está dada por la colecta comunitaria 

y los datos de los sitios de colecta de los especímenes podrían estar sesgados. En este sentido una 

parte importante de los especímenes que se reportan en este trabajo de T. pallidpennis y T. 

phyllosoma se obtuvieron por colecta comunitaria (Figura 40 B), de los cuales se nos refirió que esos 

especímenes fueron colectados en el peridomicilio (en tecorrales). Con base en esta información y 

las observaciones de las características de las viviendas de esta localidad, se procedió a la búsqueda 

de estas especies en estos lugares, por medio del desmantelamiento de las bardas de piedra 

apiladas (Figura 40 A). Se obtuvo un número importante de ejemplares en estadio ninfal y adulto, 

lo que concuerda con algunos trabajos previos que reportan la ocupación de T. pallidipennis 

principalmente en el peridomicilio (López – Vivas et al., 2018) y el uso de los tecorrales como 

refugios por diferentes especies de vectores de la ECh, incluyendo a T. pallidipennis (Rodríguez-

Bataz et al., 2011; Salazar - Schettino et al., 2005). Otro aspecto importante fue la captura de esta 

especie por medio del uso de trampas adhesivas con cebo vivo (Figura 40 D y E). Lo que demuestra 

la eficiencia de estos métodos de colecta para especies de hábitos nocturnos como los triatominos 

y puede brindar información sobre la ocupación de los vectores en el ciclo doméstico, como también 
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se ha reportado para diferentes especies de vectores de la ECh (Angulo et al., 2013). La aplicación 

de este método de captura en futuros estudios como coadyuvante al método hora-hombre, puede 

contribuir al mejoramiento en el monitoreo y registro de estas especies de vectores. En el caso de 

T. longipennis (Figura 41) este hallazgo corrobora lo reportado por parte del PCVSSH en el año 2022 

en la localidad de Guadalupe, mismo año en el que nuestro grupo de investigación realizó el trabajo 

de campo. En este caso la ocupación de esta especie en el peridomicilio coincide con lo reportado 

en la literatura (Rivas et al., 2023). Si bien en México no se ha reportado T. phyllosoma en los estados 

aledaños a Hidalgo (GBIF, 2024 A), con base en registros de datos abiertos la presencia de esta 

especie podría sugerir un transporte pasivo, desde estados más alejados con registros como 

Michoacán, Estado de México (sur) o Morelos. Mientras, que para T. pallidipennis el trasporte pasivo 

podría haberse dado por su introducción desde estados como San Luis Potosí, Estado de México 

(norte) o Morelos (GBIF, 2024 B).  Mientras que en el caso de T. longipennis pudo ser desde el estado 

de Guanajuato o Michoacán (GBIF, 2024 C). Aunque también, será importante considerar la 

posibilidad de que estas especies siempre hayan estado presentes en la localidad, a través de 

encuestas a la población que permitan recoger esta información. De igual forma, la aplicación de 

pruebas genéticas que permitan formular hipótesis de la procedencia de estas especies en esta 

región del estado de Hidalgo será necesario. También, será relevante la aplicación del enfoque de 

modelización para identificar sitios potenciales de presencia, y validarlos como se hizo para las otras 

especies de triatominos en este trabajo. Finalmente, la validación de la presencia y establecimiento 

de estas especies (con un registro único en el análisis histórico), pone a la luz la falta de registro 

sistemático de las especies de vectores de la ECh en Hidalgo. Acentuando la importancia de no 

asumir la ausencia de las especies derivado del no registro u observación. De igual manera, muestra 

la necesidad de realizar estudios moleculares para evaluar la infección en las especies de vectores 

que pueda ayudar a explicar alta seropositividad observada en el estado (Figura 23) y caracterizar 

su domiciliación a nivel local, permitiendo identificar sitios de alto riesgo de transmisión en el 

estado.  

El análisis de las condiciones sociodemográficas de las viviendas muestreadas durante la validación 
experimental mostró algunas características relevantes. Éstas incluyeron pisos de tierra o concreto, 
presencia de basura/cacharros, materiales de construcción, leña o madera, así como perros y gatos 
en el peridomicilio (Figuras 46 y 47). Estas condiciones han sido reportadas previamente como 
factores de riesgo, dado que se han asociado con la presencia de los vectores de la enfermedad de 
Chagas (Hurtado et al., 2014; Valdez-Tah et al., 2015). En este trabajo se encontraron diferencias 
entre las viviendas que podrían estar asociadas a las especies y su ocupación al interior de éstas. En 
el caso de T. dimidiata, cuya domiciliación en la región de la Huasteca se corroboró, las condiciones 
en esta zona fueron de mayor pobreza y coincidieron con aquellas reportadas en la literatura como 
idóneas para la domiciliación de triatominos (Figuras 42 B, 44 y 47), tales como paredes de 
adobe/barro con grietas, techos de palma o carrizo, y pisos de tierra (Sanmartino y Crocco et al., 
2000). Por lo tanto, en esta región se podría implementar un tipo de mejoramiento de viviendas que 
elimine grietas y fisuras dentro del domicilio para limitar su domiciliación (Monroy, 2022). En el caso 
de T. mexicana validada como especie visitante, se la encontró presente en viviendas sin barreras 
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físicas como falta de mosquiteros (Figuras 42 A, 43 y 47), considerando esta característica un factor 
de riesgo debido a que, por las altas temperaturas en abril-mayo cuando aumentaron sus 
poblaciones (Figuras 17 y 18 A), la población suele dejar las ventanas abiertas careciendo de 
protección, lo que permite el contacto vector-humano. Por lo tanto, en esta zona se podría 
implementar la instalación de mosquiteros que eviten el acceso de los vectores (Waleckx et al., 
2015). En el caso de la localidad de Guadalupe, con mejores condiciones sociodemográficas, las 
características del intradomicilio (Figuras 42 C y 45) aparentemente no favorecen la domiciliación 
de las especies colectadas (T. pallidipennis, T. phyllosoma y T. longipennis). En este caso, fue en el 
peridomicilio donde se encontraron los principales factores de riesgo, en particular el uso de 
tecorrales para delimitar los terrenos (Figuras 46 C, 45, 47), que como se discutió previamente son 
hábitats donde suelen refugiarse estas especies (Rodríguez-Bataz et al., 2011; Salazar - Schettino et 
al., 2005), además de la cercanía de corrales con ganado (Figura 47 J y L) y las zonas de descanso de 
los perros amarrados (Figura 47 K) que les sirven como fuente de alimentación, actuando como 
barreras biológicas. Contrario al caso de las localidades de la Huasteca donde las especies 
sinantrópicas fueron menos frecuentes (Figura 46 B), pudiendo ser otro factor de la alta 
domiciliación de T. dimidiata en estas viviendas. En este sentido, estas hipótesis solo podrán 
validarse con el análisis molecular que permita conocer las fuentes de alimentación sanguínea de 
los especímenes recolectados durante la validación experimental. En resumen, con base en estos 
hallazgos se puede afirmar que las condiciones de las viviendas son fundamentales en la dinámica 
de ocupación de las especies de vectores de la ECh en el entorno doméstico y en el consecuente 
riesgo de transmisión vectorial de T. cruzi a los humanos. Finalmente, otro aspecto relevante a 
incorporar en el futuro asociado a las condiciones socioculturales son los conocimientos, actitudes 
y prácticas de las comunidades, lo cual permitiría diseñar estrategias de control que puedan ser 
adoptadas y bien recibidas, siendo este uno de los principales retos para el éxito de las estrategias 
de control de esta enfermedad, como se ha demostrado en estudios previos de factores de riesgo 
(Ramírez-López et al., 2021).  

En el modelo de integración para la identificación de zonas de riesgo de transmisión, la significancia 

obtenida entre las variables explicativas y la seroprevalencia resultó tener mucha variabilidad entre 

los municipios, y se concentra principalmente en la zona norte del estado (Figura 48 A). Esto podría 

explicarse debido al sesgo en el registro de los vectores como se mencionó anteriormente (Figuras 

13, 19 y 21) o a la falta de registros serológicos en el norte (Figura 23), es decir a la discrepancia 

observada entre la distribución de vectores y la seroprevalencia (Figura 26).  Lo que podría explicar 

que la mayoría de los municipios del sur del estado no tuvieron significancia (Figura 48 A). En el caso 

del porcentaje de vectores infectados que tuvo el menor número de municipios con significancia 

estadística respecto a los seropositivos (Figura 48 A), que se esperaría que estuvieran altamente 

correlacionadas, podría deberse a la baja cantidad de vectores con registro con la prueba 

coproparasitoscópica (Figura 21). Esto demuestra la necesidad de implementar estrategias más 

sensibles en la detección de la infección en vectores de Chagas, para que resulte un mejor indicador 

de la infección en la población humana (seroprevalencia). En el caso de la pobreza extrema, que 

tuvo la mayor cantidad de municipios con significancia estadística (Figura 48 A), podría estar 

relacionado a que esta base de datos se obtuvo de datos abiertos (CONABIO, 2014) de información 

a nivel municipal, la cual es recogida de forma sistemática y homogénea para cada municipio, lo que 
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tiene un sesgo menor en comparación a los datos de los vectores y de banco de sangre utilizados en 

este trabajo. En el caso del mapa de riesgo a nivel municipal (Figura 48 B) los sitios con mayor riesgo 

(Huejutla, Molango y Tlanchinol) se debe a la cantidad de seropositivos en banco de sangre (Figura 

23) y las variables explicativas asociadas al vector como son alta cantidad de vectores (Figura 13) y 

alta proporción de vectores intradomiciliados (Figura 19). Por lo que estos municipios son de gran 

relevancia epidemiológica, por las condiciones que incluyen a las tres piezas fundamentales de la 

ECh (vector, parásito y población humana). Otra zona importante que se identificó en este análisis 

fue el sur del estado en particular los municipios de Tezontepec, Tula de Allende y Tepeji del Río 

(Figura 48 B) que si bien en cuanto a las variables asociadas al vector como la riqueza de especies 

(Figura 13), la abundancia de vectores (Figura 48 A), vectores intradomiciliados (Figura 19) y 

vectores infectados (Figura 21) no tuvieron registros. Sin embargo, este nivel de riesgo podría 

explicarse gracias a que los casos seropositivos son altos para estos municipios (Figura 23) y a que 

la correlación de estos fue alta con la pobreza extrema (Figura 48 A). Por lo que son sitios prioritarios 

para la búsqueda de los vectores, ya que estos resultados sugieren la presencia de triatominos mas 

que a la posibilidad de otras vías de transmisión. Otro grupo importante de municipios de relevancia 

epidemiológica son aquellas que tuvieron valores de R2 ajustada entre el 0 y 0.25 (Figura 48 B), que 

si bien no tienen reportes en banco de sangre ni de vectores (Figura 48 A), se encuentran en zonas 

asociadas con pobreza extrema (Figura 48 A), además de que se encuentran adyacentes a 

municipios con altas tasas de infección como son Tepeji del Río, Tula de Allende y Tezontepec, 

Huichapan e Ixmiquilpan (Figura 23). Otro aspecto relevante son los sitios que tuvieron los valores 

más bajos de R ajustada, es decir el menor riesgo, que podrían estar reflejando el sesgo en las bases 

de datos de vectores y los datos de banco de sangre que no representan a la población total 

infectada. Lo que siguiere que los municipios del norte con el menor riesgo, podría estar indicando 

municipios con una falta de registros serológicos más que población no infectada, o municipios con 

riesgo de transmisión bajo. Mientras que, en el caso de los municipios al sur, el vacío del registro de 

vectores tiene un impacto en la clasificación del riesgo epidemiológico. Esto muestra que, en este 

tipo de estudios, la falta de información puede indicar zonas prioritarias para la toma de datos que 

pueden completar y enriquecer el panorama epidemiológico. Un ejemplo de esto es el municipio de 

Yahualica, que el modelo a nivel municipal indicó que tiene un riesgo muy bajo (Figura 48 B), pero 

que en la validación experimental se encontró a T. dimidiata (Figuras 36 y 48 C; Tabla 10) y se 

documentaron condiciones de viviendas que favorecen la instalación de esta especie (Figuras 44 y 

48 D). Por lo que este mapa tendría que validarse como se hizo con los mapas de distribución 

potencial, para conocer cuáles son las condiciones que se cumplen en los municipios que favorezcan 

a la transmisión vectorial de la ECh.  

Finalmente, la incorporación de los datos a nivel local nos permitió entender que condiciones de las 

viviendas favorecen a la transmisión vectorial eficiente en el ámbito doméstico, que con la 

información a nivel municipal no se podría llegar a estas conclusiones. Un ejemplo de esto es el 

municipio de Tecozautla que en el mapa a nivel municipal no tuvo un nivel de riesgo alto, sin 



124 
 
 

 

embargo, durante la validación experimental se corroboró la presencia e instalación de tres nuevas 

especies de vectores de la ECh (Figuras 36 y 48 C), a pesar de que las condiciones de vivienda fueron 

muy buenas y del uso de tecorrales como un factor de riesgo (Figuras 45, 46, 47 y 48 C).  Por lo que, 

consideramos que las escalas de análisis a nivel municipal, aunque brindan información importante, 

la información a nivel local obtenida en el trabajo de campo, sin duda enriquece el entendimiento 

de la complejidad de ecoepidemiología y sienta bases más detalladas y robustas para el diseño de 

estrategias de estudio de control de la ECh.  

Resumen de resultados 

1) Se reportó la presencia de siete especies de vectores de T. cruzi en el estado de Hidalgo, 

siendo las más dominantes Triatoma dimidiata, T. mexicana, T. gerstaeckeri y T. barberi. Se 

encontraron patrones de distribución diferenciales entre las especies, asociados a 

características climáticas. 

2) Las validaciones experimentales de los modelos de distribución potencial de los vectores 

corroboraron variaciones temporales, asociadas con la domiciliación en el caso de T. 

dimidiata y el comportamiento visitante para T. mexicana. 

3) Se confirmó la presencia y establecimiento de tres nuevas especies de vectores para 

Hidalgo: T. pallidipennis, T. phyllosoma y T. longipennis. 

4) El enfoque de modelamiento de máxima entropía resultó ser eficiente para el diseño de 

muestreo y la colecta de las especies de vectores de la ECh.  

5) La tasa global de infección de los vectores y la seroprevalencia en banco de sangre 

resultaron ser mayores a lo reportado previamente para el estado, sugiriendo además una 

transmisión activa del parásito. 

6) El riesgo de transmisión vectorial del ciclo doméstico de T. cruzi en Hidalgo se estratificó 

espacialmente, identificando sitios con riesgo asociados a condiciones socio-demográficas 

y factores que proveen nichos favorables para los vectores. 

7) Se identificaron áreas prioritarias para la búsqueda de vectores y casos seropositivos que 

contribuyan a diseñar estrategias de control orientadas a disminuir el riesgo de transmisión 

de la ECh en el estado. 

Conclusiones 

El estudio integral de los componentes que participan en el ciclo de transmisión vectorial doméstico 

de la ECh en el estado de Hidalgo mediante un enfoque espacio-temporal y el modelamiento de la 

distribución potencial de especies, permitió caracterizar de manera actualizada la situación 

epidemiológica de esta enfermedad en la región. Se logró estratificar el riesgo de transmisión 

vectorial a nivel local, identificando zonas focalizadas con condiciones apropiadas para la instalación 

y actividad de los principales vectores. Asimismo, se establecieron áreas prioritarias para enfocar 
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acciones de control, seguimiento y vigilancia epidemiológica, que contribuirán a disminuir la carga 

de morbilidad causada por esta patología desatendida en el estado de Hidalgo. Los resultados 

obtenidos aportan información relevante para el diseño de estrategias de intervención orientadas 

a la reducción sostenida de la transmisión de T. cruzi a nivel local. Por último, nuestros hallazgos 

demuestran el potencial de los SIG para aplicaciones concretas en el análisis de enfermedades 

transmitidas por vectores y problemas relacionados con la salud pública.  
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