
diversas formas, por ejemplo la probabilidad de 
adquirir una enfermedad por habitante por día en un 
lugar con determinadas condiciones. Otro modo de 
expresar el riesgo podría consistir en la probabilidad 
de detección de un caso en una determinada loca-
lidad.   

Las enfermedades infecciosas que circulan 
por la naturaleza como las zoonosis transmitidas por 
artrópodos, tienen implicados varios seres vivos: un 
patógeno (ej. virus, protozoo, nematodo), un vector 
(mosquitos, pulgas, vinchucas, garrapatas) y al 
menos un hospedador vertebrado (humanos, anima-
les domésticos y silvestres). Esto implica que existen 
numerosas relaciones ecológicas entre los diferen-
tes organismos y además entre ellos y el ambiente. Si 
se agregan hospedadores intermediarios, accidenta-
les y otras relaciones, el sistema resulta aún más 
complejo.

Los mapas de riesgo de enfermedades que 
involucran artrópodos o reservorios animales son el 

Los mapas de riesgo de enfermedades tras- producto de modelos basados en información espa-
mitidas por mosquitos buscan caracterizar la hetero- cial y temporal para describir dicha complejidad, 
geneidad espacial de la probabilidad de transmisión incorporando datos epidemiológicos, entomológi-
de una enfermedad o infección. Suelen usar informa- cos, climáticos y ambientales en variadas proporcio-
ción temporal y espacial, y pueden basarse en la nes. Suelen basarse en la epidemiología de paisaje 
asociación de casos a variables del entorno (mode- para estudiar la relación ecológica de los vectores y 
los estadísticos) o en modelos matemáticos que reservorios con el ambiente. La epidemiología de 
simulan los pasos de la transmisión (modelos meca- paisaje surgió de la teoría de nidos naturales (focos 
nísticos).  Entre los modelos que estiman el riesgo a naturales) de enfermedades (Pavlovsky, 1966). 
escala global o continental incluyendo a la Argentina, Dicha teoría plantea que las zoonosis se mantienen 
hay disponibles mapas sobre dengue, malaria y en determinadas condiciones de hábitat (suelo, 
dirofilariasis. A escala nacional, existen mapas de clima, pendiente, vegetación) dados por los requeri-
riesgo de dengue, malaria, dirofilariasis, chikun- mientos de los organismos involucrados en la trans-
gunya, y encefalitis de Saint Louis. Para algunas de misión (vectores, hospedadores, reservorios) y sus 
estas enfermedades existen también pronósticos relaciones con el ambiente físico (clima, vegetación, 
ante distintos escenarios de cambio climático. urbanización).

Las aproximaciones para modelar el riesgo 
Introducción siguen dos caminos principales. Uno que busca 

incorporar la mayor cantidad de elementos al siste-
Los mapas de riesgo de transmisión de una ma, comprendiendo cada relación en cada paso 

enfermedad suelen realizarse al comienzo de todo (modelo mecanístico o biológico), y otro basado en 
estudio sanitario y se utilizan para planear acciones asociar estadísticamente el producto de todos esos 
de control y evaluar sus efectos, dirigir recursos a las factores (ej. ocurrencia de la enfermedad) a variables 
zonas de mayor riesgo y generar hipótesis sobre los ambientales (modelo empírico o estadístico). Obvia-
mecanismos de transmisión. La evaluación de riesgo mente hay situaciones que permiten optar entre 
en salud es esencialmente una estimación de niveles estas aproximaciones y hasta usar ambas, mientras 
de exposición a un determinado factor. En el campo que otras fuerzan una única posible.
de la epidemiología se define al riesgo como la El modelado empírico requiere de una histo-
probabilidad de que ocurra un evento expresado en ria de casos. Por ejemplo, cuando se trata de enfer-

Mapas de riesgo de enfermedades transmitidas 
por mosquitos
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sión y sus diferentes eslabones. Un ejemplo clásico 
de esta aproximación es la ecuación de la capacidad 
vectorial utilizada en malaria. Esta ha sido extendida 
a otras enfermedades, y requiere el conocimiento de 
parámetros como preferencia alimentaria de los 
mosquitos, tasas de picadura, densidades, etc. Los 
modelos biológicos pueden usarse también para 
definir la extensión máxima de la transmisión de una 
enfermedad, o las tasas máximas en ausencia de 
factores limitantes (ej. sociales o climáticos).

En el presente capítulo nos proponemos 
hacer una actualización sobre los mapas de riesgo 
de enfermedades transmitidas por mosquitos que 
abarcan a la República Argentina; según nuestro 
conocimiento actual existe información para dengue, 
chikungunya, encefalitis de Saint Louis, malaria y 
dirofilariasis. Se entiende por mapa a una represen-
tación cartográfica, es decir, un modelo o represen-
tación sintética espacial relacionable al sistema de 
coordenadas de la superficie terrestre, y capaz de 
informar una probabilidad (aunque fuera relativa) de 
ocurrencia o de adquisición de una enfermedad para 
toda la superficie de estudio. Respecto al simple 
mapeo de casos, aunque en los inicios pueda servir 
como indicador, y pudiera considerarse parte de una 
revisión inicial para encarar un estudio mayor, no 
correspondería calificarlo como mapa de riesgo. En 
la selección de trabajos, tuvimos en cuenta que no 
basta un análisis de la disposición espacial de los 
casos, o estudios de correlación de los casos con 
variables ambientales. Es necesaria una propuesta 
espacial, un mapa que proponga diferentes probabi-
lidades en el espacio geográfico. Dejamos de lado los 
estudios de riesgo temporales, donde se proponen 
modelos en el tiempo para unos pocos puntos de la 
superficie. Respecto a los trabajos sobre distribución 
que hacían una propuesta espacial para la presencia 
o abundancia relativa de un vector, fueron incluidos 
si hacían una asociación al riesgo de la enfermedad. 

medades endémicas o crónicas el estudio del riesgo 
puede realizarse sobre factores de riesgo asociados 
a los casos ocurridos. Se pueden identificar los facto-
res de riesgo asociados a la transmisión aunque no 
se conozcan todos los mecanismos de transmisión 
(principio de caja negra). Se busca la asociación 
entre la ocurrencia de casos de la enfermedad y 
factores ambientales, demográficos o comporta-
mentales pero sin explorar la causalidad. Aunque 
pueda parecer desventajoso, por no incluir aspectos 
de la dinámica de transmisión, utilizar los casos 
explícitamente posee la ventaja de representar situa-
ciones reales donde ocurrió la enfermedad. Es decir, 
que en esos sitios se dieron todos los factores 
necesarios para la ocurrencia de la enfermedad 
(sepamos o no cuales sean). Este tipo de aproxima-
ción tiene cierta similitud con el modelado de la 
distribución de especies, ya que apunta a identificar 
restricciones ambientales; busca el rango de múlti-
ples variables en el cual ocurre un evento. Similar a 
un "nicho ecológico" donde puede existir la especie, o 
en este caso la enfermedad.

Por el contrario, para el caso de enfermeda-
des emergentes, no endémicas o con muy pocos 
casos, sólo puede estudiarse el riesgo analizando los 
factores indirectamente. En este caso, la escasez de 
eventos (sitios con casos de la enfermedad o regis-
tros de la especie vector) imposibilitan el análisis 
estadístico de asociación caso-ambiente. Por ello es 
necesario utilizar modelos teóricos relacionados a 
los mecanismos de transmisión, y parámetros previa-
mente medidos sobre la dinámica del proceso. Estos 
modelos se llaman mecanísticos o biológicos, ya que 
tratan de simular la mecánica de transmisión de la 
enfermedad incorporando ecuaciones que relacio-
nan los diferentes seres vivos involucrados en la 
transmisión y su relación con el ambiente. Claro que 
para poder realizar un modelo de este tipo, debe 
existir un conocimiento extensivo sobre la transmi-

Dengue

transmisión (1/mínimo número de hembras necesa-
rias para la transmisión) con las condiciones climáti-
cas de ese momento, también postularon mapas 
para potenciales aumentos fijos en todo el mundo de 
2 y 4 °C por cambio climático. Para validar su mode-
lo, compararon los casos de dengue ocurridos con los 
esperados en 5 ciudades del mundo. Aunque preca-
rios en su presentación gráfica y en su postulación de 
escenario de cambio climático, este trabajo fue un 
hito en el modelado de riesgo. Dada la ocurrencia de 
la gran epidemia de dengue en Argentina en 2009, 
es posible comparar los resultados propuestos por 

Los primeros mapas de riesgo de carácter 
global que incluyeron a la Argentina fueron de 
dengue. Jetten y Focks (1997) utilizaron un modelo 
mecanístico que incluye la ecuación de capacidad 
vectorial modificada para estimar el número mínimo 
de hembras necesarias para mantener la transmi-
sión. Esto lo hicieron incorporando la temperatura 
como efector de la supervivencia del vector, Aedes 
(Stegomyia) aegypti, de su tamaño, de la longitud del 
ciclo gonadotrófico y del periodo extrínseco de incu-
bación del virus. Además de proporcionar un mapa 
global de riesgo, que consiste en el potencial de 
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de las precipitaciones y la temperatura) para estimar 
el riesgo como probabilidad de ocurrencia de casos. 
También mapearon el riesgo bajo escenarios futuros 
obtenidos de modelos de circulación global. Estos 
mapas ya tuvieron una presentación más vistosa, y 
en el detalle para Argentina se apreciaba un gradien-
te desde el norte del país hacia el centro del mismo. 
Podría decirse que es el primer mapa a escala global 
que presenta información útil a escala local. La esti-
mación concuerda con lo ocurrido en 2009, ya que 
aunque el riesgo para Argentina va de 0,2 a 0,5 
podría adjudicarse a que la transmisión es epidémi-
ca y estacional (ej. un riesgo > 0,8 podría correspon-
der a zonas endémicas). La proyección por cambio 
climático para 2085 también es coherente, ya que 
postula transmisión hasta el Río Colorado, y riesgo > 
0,5 en el norte del país, donde quizás la transmisión 
podría sostenerse durante todo el año y transformar-
se en endémica.

Hopp y Foley (2003) modelaron la abundan-
cia global de Ae. aegypti en función de la temperatu-
ra, precipitaciones, humedad relativa y radiación 
solar basados en el modelo de Focks et al. (1993a, b) 
con una resolución mensual y de 100 km de tamaño 
de celda. Luego, calcularon la correlación entre las 
abundancias estimadas y los casos anuales de 
dengue en el periodo 1980-1997, para 32 países 
que presentaron casos de esa enfermedad. Solo 12 
mostraron correlación significativa, principalmente 
los países con más historia de casos. Los mapas de 
abundancia del vector para la Argentina que realiza-
ron estos autores, subestimaron la distribución que 
conocemos actualmente. 

Carbajo et al. (2004) estimaron la población 
bajo riesgo de dengue para la Ciudad de Buenos 
Aires mediante el análisis de tres años de monitoreo 
de oviposición de Ae. aegypti, identificando la zona 
centro y periférica de la ciudad como las menos y 
más riesgosas, respectivamente, y una zona entre 
ellas de riesgo intermedio. Mostraron la progresión 
de la actividad mensual, que se repetía durante los 
tres años de modo similar, iniciándose en la periferia 
de la ciudad y avanzando hacia el centro sin llegar a 
abarcarlo.

Rogers et al. (2006) realizaron modelos de 
riesgo globales para dengue y fiebre amarilla utilizan-
do una aproximación estadística con la clara inten-
ción de mejorar el detalle de los mapas. Mediante 
análisis discriminante describen los casos de las dos 
enfermedades entre 1960 y 2005 con variables 
explicativas climáticas obtenidas por sensores 
remotos a un detalle de unos 10 km de tamaño de 
celda. En el caso de este modelo, es posible que el 
detalle haya resultado excesivo, de modo que no 
puede apreciarse exactamente donde hay riesgo en 

Jetten y Focks (1997) con lo acaecido entonces. El 
mapa de situación para 1997 mostraba transmisión 
factible (intensidad 1) solo en el norte del país y no 
llegaba a un 0,001 de intensidad en el centro (i.e. 
Córdoba), donde ocurrió transmisión autóctona. Los 
pronósticos para cambio climático (esperados como 
mínimo para 2100) indicaban que el centro se trans-
formaba en nueva zona de transmisión y el norte 
aumentaba entre 2 a 5 veces el riesgo. En 2009 la 
transmisión se produjo en estas zonas y aún más al 
sur, adelantándose a lo pronosticado para fin del 
siglo 21.

Patz et al. (1998) retomaron el pronóstico 
utilizando escenarios de cambio climático resultan-
tes de modelos de circulación global, que indicaban 
un ascenso promedio de 1,16 °C para 2050. Este 
trabajo mejoró los mapas, aunque el nivel de detalle 
aun no permitía un análisis local. Una de las prin-
cipales conclusiones del trabajo fue que los extremos 
de las zonas de transmisión (ej. las templadas) serían 
las más afectadas en caso de cambios climáticos 
mientras que las endémicas saturarían el riesgo, y 
allí probablemente las variables demográficas serían 
definitorias del aumento o disminución del riesgo en 
vez de la temperatura. Es claro que un modelo basa-
do principalmente en la temperatura va a mostrar las 
mayores diferencias en las zonas proclives a cambios 
en la temperatura. Estos mapas mostraban un 
aumento del riesgo del 100 % para la Patagonia, y del 
50 % para el resto del país, pero estas comparacio-
nes no tienen utilidad si no se define un umbral de 
transmisión. Por ejemplo aunque aumentara un 100 
% el riesgo en la Patagonia, no habría transmisión. Y 
por otro lado no se puede interpretar sobre qué impli-
ca un aumento del 50 % en el resto del país, si aún no 
habían ocurrido epidemias.

Los primeros mapas de riesgo de dengue 
para Argentina fueron publicados por Carbajo et al. 
(2001). Estos autores utilizaron parte del modelo 
mecanístico de Jetten y Focks (1997) para estimar la 
cantidad de días de posible transmisión al año. Se 
generaron mapas estacionales y anuales conside-
rando diferentes expectativas de vida para el mosqui-
to. Además, se generó un mapa de hábitat favorable 
para el vector Ae. aegypti. Estos mapas ya ofrecían un 
índice relativo de la intensidad y estacionalidad de la 
transmisión en el país. Se postulaban máximos en el 
norte durante la mitad del año y posibilidad de trans-
misión hasta la mitad del territorio en el verano. La 
epidemia de 2009 se mantuvo dentro de lo estimado 
por estos mapas.

Hales et al. (2002) plantearon un modelo 
empírico global, utilizando una regresión logística 
para vincular datos de casos de dengue entre 1975 y 
1996 con la presión de vapor (variable dependiente 

C A P Í T U L O 1 6



204

Bhatt et al. (2013) generaron un nuevo mapa 
sobre el consenso de ocurrencia global de dengue. 
Luego, presentan un modelo mecanístico de aptitud 
térmica para la transmisión con un tamaño de celda 

2de 1 km  basado en los efectos de la temperatura 
sobre el PEI y la supervivencia de Ae. aegpti, basado 
en Focks et al. (1993a, b). Con un conjunto de mapas 
globales de variables explicativas, utilizan un árbol 
de regresión impulsado (boosted regression tree) en 
un modelo estadístico y encuentran que los casos 
son mejor explicados por las precipitaciones máxi-
mas, la aptitud térmica y la urbanización. El mapa 
provee un buen detalle, pero la validación interna no 
es particularmente buena. El riesgo en Argentina es 
ubicado al norte del paralelo de 30° lat. sur y en el 
centro de la Provincia de Córdoba, subestimando 
zonas que presentaron transmisión, como el sur de 
Santa Fe y conurbano bonaerense.

Rogers et al. (2014) realizaron un mapa de 
riesgo global de dengue con el fin de predecir el ries-
go para Europa. Para ello, modelaron la distribución 
de Ae. aegypti y Aedes albopictus y recopilaron todos 
los casos de dengue. La validación interna muestra 
buenos resultados, y entre las variables clave en-
cuentran temperaturas del día, de la noche, densi-
dad de población, y algunas variables relacionadas 
con las precipitaciones. La comparación de sus 
mapas con los de Hales et al. (2002) y Bhatt et al. 
(2013) mostró un ajuste moderado. El resultado en 
Argentina es bueno, en el sentido de identificar los 
núcleos urbanos más riesgosos (y donde hubo casos 
en 2009) pero pobre en cuanto a gradiente general 
de riesgo en la zona norte del país, de igual modo que 
su trabajo de 2006. También, Brady et al. (2014) 
realizaron un modelo mecanístico basado fuerte-
mente en la temperatura y sus efectos sobre la longe-
vidad de los vectores (Ae. aegypti y Ae. albopictus), la 
longitud del PEI y del ciclo gonadotrófico. Estos auto-
res proponen mapas de aptitud para la ovipostura, de 
frecuencia anual de posible transmisión de dengue y 
de probabilidad de que se propague la enfermedad 
ante la llegada de un sujeto virémico. Los mapas 
anuales para Argentina muestran aptitudes o proba-
bilidades muy bajas (cercanas a 0 en algunos casos) 
en sectores de conocida oviposición y transmisión. 
Sin embargo, los mapas diarios muestran resulta-
dos mucho más coherentes con la situación del país. 

el este de Argentina. Quizás el detalle redundó en que 
el mapa excluya las zonas rurales, y por eso se 
observa un anastomosado de riesgo apenas percep-
tible en los mapas, y la mayoría del país bajo un 
riesgo mínimo. De todos modos se observan parches 
de alto riesgo en algunas de las zonas que luego 
presentaron transmisión en 2009. Los autores 
trazan una línea que definiría la zona de riesgo, pero 
incluyen toda la provincia de Buenos Aires, y excluyen 
zonas donde en 2009 hubo transmisión autóctona, 
como Catamarca, La Rioja y Córdoba.

Siguiendo la cronología, Rotela et al. (2007) 
generaron un modelo estadístico para el riesgo en 
Tartagal, provincia de Salta. Mediante árboles de 
decisión generaron una predicción espacial de 
incidencia utilizando los casos ocurridos durante la 
epidemia de 2004 junto a capas de información 
provenientes de sensores remotos. Aunque involucró 
una sola localidad y un sólo evento de transmisión, es 
un trabajo pionero en el país. Posteriormente, 
Porcasi et al. (2012) construyeron un sistema muy 
completo, utilizando toda la información disponible 
hasta el momento. El sistema es actualizable, y 
puede estimar el riesgo de dengue para las ciudades 
del país (estimando la duración del periodo extrínse-
co de incubación [PEI]), modelar la distribución del 
mosquito vector a escala nacional (utilizando el 
software Maxent o regresiones logísticas), y también 
estimar el riesgo dentro de cada ciudad, quizás el 
eslabón más débil ya que se basa en los resultados 
previos de una sola ciudad o en interpolar presencia 
del vector sin análisis ad hoc. El sistema posee una 
potencialidad indudable y, al ser actualizable, permi-
te corregir detalles y salvar el problema ubicuo de los 
modelos de riesgo, de carecer de validación externa. 
Carbajo et al. (2012) se enfocaron en el modelado 
espacial del riesgo (modelo empírico con los casos 
de la epidemia de 2009) y una comparación del ries-
go teórico de las décadas de los 90 y del 2000 (meca-
nístico con el PEI en función de la temperatura). Con 
el objetivo de dilucidar el real efecto de la tempera-
tura, concluyen que esta variable podría determinar 
el riesgo relativo en el tiempo, mientras que la distri-
bución espacial del mismo estaría también relacio-
nada con variables demográficas (población, cambio 
poblacional) y geográficas (cercanía a cursos de 
agua, distancia a zonas endémicas). 
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Encefalitis de Saint Louis

Según nuestro conocimiento, no existen ma-
pas de alcance continental para el riesgo de transmi-
sión de ESL (virus encefalitis de St. Louis) que inclu-
yan a la Argentina, así como tampoco un mapa de 

alcance nacional como los descriptos para dengue y 
malaria. La inclusión de mapas de riesgo en los 
estudios referentes a esta enfermedad en el país es 
reciente. Rotela et al. (2011) realizaron un mapa para 
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la ciudad de Córdoba donde vincularon la ubicación 
de 35 casos de la epidemia de 2005 a variables 
ambientales derivadas de una imagen satelital 
mediante un modelo estadístico de árbol de deci-
sión. Encontraron una asociación inversa con la 
distancia a vegetación vigorosa, y estimaron el riesgo 
para toda la superficie de la ciudad. Vergara Cid et al. 
(2013) utilizaron un monitoreo serológico de toda la 
Ciudad de Córdoba, con 21 casos positivos y 120 
negativos como variable respuesta. Realizaron regre-

siones logísticas para modelar el riesgo de infección 
mediante variables ambientales de sensores remo-
tos y múltiples distancias a elementos de riesgo en la 
ciudad. Obtuvieron un modelo marginalmente signifi-
cativo cuyas variables son distancia a zonas vegeta-
das y residenciales de baja densidad. Si bien los 
resultados de ambos mapas no fueron comparados, 
se observan coincidencias en algunas zonas de la 
ciudad.

Chikungunya

Johansson et al. (2014) modelaron la expan-
sión de los casos del brote de chikungunya ocurrido 
en el Caribe entre diciembre de 2013 y abril de 2014. 
Utilizaron modelos de ramificación con partes meca-
nísticas e involucrando datos climáticos y de movi-
miento de personas obtenidos del tráfico aéreo para 
modelar la expansión de casos importados y ocurren-
cia de casos autóctonos en las ciudades del mundo. 
Los resultados fueron satisfactorios principalmente 
para los primeros meses de transmisión. Recien-
temente, Carbajo y Vezzani (2015) realizaron la 
primera estimación de riesgo para Argentina, basada 

en las temperaturas limitantes observadas para la 
transmisión de chikungunya en el mundo. Conside-
raron únicamente la potencial transmisión por Ae. 
aegypti (Ae. albopictus fue omitido por su limitada 
distribución) y, además de estimar el riesgo, actuali-
zaron la distribución nacional del vector para cada 
mes del año. En los mapas el riesgo muestra un 
patrón similar al de dengue pero con mayor intensi-
dad. Si bien es un trabajo precario debido a la 
escasez de información, el hecho de ser una enfer-
medad que demuestra expandirse más rápido que el 
dengue, justifica la elaboración de los mapas. 

Malaria

Aunque los estudios sobre malaria son muy 
abundantes en otras regiones, en Argentina existen 
escasos trabajos.  Al final de la década del 70, Dutta 
y Dutt (1978) realizaron un estudio sobre la ecología 
de la malaria que expone mapas globales de su 
distribución potencial y estacional. Aunque podría 
dudarse si es un mapa de riesgo, al comparar los 
mapas con la distribución de la malaria en la 
Argentina (Curto et al., 2003), no quedan dudas de la 
calidad y claridad del trabajo de estos autores. 
Martens et al. (1997), en un trabajo similar al men-
cionado para dengue, pero usando los mismos 
escenarios que Patz et al. (1998) generaron una 
predicción frente a cambio climático global sobre 
malaria, dengue y schistosomiasis utilizando mode-
los mecanísticos basados en temperatura y precipi-
taciones. Los mapas son muy poco detallados, 
ofreciendo un panorama general. Kiszewski et al. 
(2004) realizaron un modelo mecanístico derivado 
de la ecuación de capacidad vectorial, considerando 
supervivencia del vector, PEI, duración de la estación 
de transmisión y preferencia de picadura sobre 
humanos para los distintos vectores de malaria 
según la zona geográfica. Obtienen un mapa de 
riesgo, llamado de estabilidad de la transmisión que 

incluye al norte de Argentina dentro del área con 
riesgo. Guerra et al. (2006) mapearon la distribución 
de casos de malaria y fueron limitando sucesiva-
mente los rangos de distintas variables en los que 
estos ocurrieron, semejando un modelo estadístico 
utilizando variables climáticas, demográficas y 
altitud. Propusieron un mapa de posibilidad/impo-
sibilidad de transmisión con un detalle muy adecua-
do dentro de cada país. En Argentina, muestra solo la 
zona extrema norte de transmisión en el norte de 
Salta y Misiones, pero agrega Corrientes, en la cual 
no hay transmisión de malaria. 

En 2009, Carbajo (2015) modeló el riesgo de 
malaria y su proyección frente a escenarios de 
cambio climático hasta 2100. El trabajo se realizó 
con el fin de estimar los costos en salud pública 
frente a cambio climático para la CEPAL (Comisión 
Económica para América Latina y el Caribe). Se utilizó 
una mezcla de modelo estadístico y mecanístico. El 
modelo mecanístico, basado en Kiszewski et al. 
(2004), fue calibrado con los casos históricos de 
paludismo y la distribución de las tres especies de 
Anopheles conocidas como vectores (Curto y Car-
bajo, 2007). Los resultados fueron que, aunque la 
intensidad de transmisión aumentara, el área de 
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riesgo no presentaría un cambio substancial a futuro, 
manteniéndose en la zona del NEA y NOA donde se 
transmitió la enfermedad entre 1970 y 2000. Guerra 
et al. (2010) realizaron nuevamente una limitación 
sucesiva ambiental sobre la superficie para delimitar 
las zonas de transmisión pero en esta ocasión solo 
para Plasmodium vivax (Grassi y Feletti) (los trabajos 
en general consideran también Plasmodium falcipa-
rum Welch). Los resultados fueron similares a los 
obtenidos en 2006, pero sin incluir la provincia de 
Corrientes. 

Finalmente, Gething et al. (2011) se adjudi-
caron haber realizado el primer modelo mecanístico 
de malaria global detallado (espacial y en cuanto a 
temperatura diaria y estacional); sin embargo, podría 
discutirse que tal mérito lo tuvieron Kiszewski et al. 
(2004). Los mapas muestran detalle sobre Argenti-
na, que se corresponde satisfactoriamente con la 

distribución histórica de casos y en menor medida 
con la del periodo 1970-2000. Ese trabajo menciona 
numerosos mapeos de riesgo, en donde no se propo-
ne a la Argentina como zona de riego, en general por 
no considerar a P. vivax, sino solamente a P. 
falciparum. Caminade et al. (2014) comparan cinco 
modelos globales de malaria bajo distintos esce-
narios de cambio. El problema es que utilizan infor-
mación base del año 1900 y una segunda más actual 
que excluye a P. vivax. Tres de los modelos propues-
tos muestran las zonas actuales de transmisión, 
mientras que el resto sobreestiman la zona de riesgo 
hasta las provincias de Buenos Aires y Chubut, 
respectivamente. Los mapas de riesgo a futuro pro-
ponen estabilidad de la transmisión hasta diferentes 
latitudes según el escenario, llegando algunos de 
ellos hasta la provincia de Buenos Aires.

Filariasis

Entre las filarias trasmitidas por mosquitos, 
solo Dirofilaria immitis (Leidy) ha sido registrada en 
Argentina, infectando tanto perros (su hospedador 
principal) como félidos y cánidos salvajes (hospeda-
dores secundarios) y humanos (hospedador acciden-
tal). La dirofilariasis, producida por este parásito de 
gran importancia veterinaria, tiene una distribución 
cosmopolita. Sin embargo, no existen mapas de 
riesgo de alcance global, y en la literatura hay eviden-
cia de que la prevalencia en el hombre acompaña a la 
prevalencia en el perro pero con valores muy inferio-
res. Los primeros modelos que evaluaron el riesgo de 
transmisión de Dirofilaria Railliet y Henry se basan en 
un límite de temperatura por debajo del cual el desa-
rrollo de la filaria en el mosquito se detiene (14 °C; 
Fortin y Slocombe, 1981) y una cantidad de calor 
acumulado, o grados/día, necesario para que la 
filaria complete su desarrollo. Esta cantidad de calor, 
expresada como HDU (por sus siglas en inglés 
Heartworm Development Units) fue estimada en 130 
(Slocombe et al., 1989). El mapa de riesgo desarro-
llado por Slocombe et al. (1989) para Canadá utili-
zando dichos parámetros y asumiendo una supervi-
vencia máxima de 30 días para el mosquito vector es 
considerado como el primero en el mundo. Luego, 
Lok y Knight (1998) re-evalúan dicho modelo para 
Estados Unidos, y siguiendo el mismo concepto 
Genchi et al. (2005) presentan el primer mapa de 
riesgo para toda Europa. Varios autores realizaron 
posteriormente mapas a escala país o aún más local 
en Europa; por ejemplo Medlock et al. (2007) en 
Reino Unido y Simón et al. (2014) en España. 

El primer mapa de riesgo desarrollado para 

Argentina incluyó, además del límite de 14 °C y 130 
HDU, la distribución de los potenciales vectores para 
ponderar el riesgo (Vezzani y Carbajo, 2006). Básica-
mente, un tercio de Argentina tiene las condiciones 
apropiadas para la transmisión de D. immitis, siendo 
la región noreste la de mayor riesgo. Además, la 
transmisión es marcadamente estacional con el pico 
en verano, y ninguna región es apta para sostener la 
transmisión durante todo el año. Para la validación 
de los mapas obtenidos se utilizaron los valores de 
prevalencia canina disponibles de todo el país. 
Luego, Cuervo et al. (2013) confeccionaron mapas 
de riesgo de escala regional incluyendo Chile, Argen-
tina y Uruguay, arribando a resultados similares, y 
prediciendo además la posibilidad de transmisión en 
todo Uruguay y el norte de Chile. Más recientemente, 
los mismos autores comparan los efectos de estimar 
el riesgo con datos de temperatura diaria o mensual, 
sin encontrar diferencias significativas. Por consi-
guiente utilizan el cálculo mensual para realizar un 
mapa para toda Sudamérica (Cuervo et al., 2015). 
Los mapas obtenidos para Argentina y los países 
lindantes muestran el mismo patrón marcadamente 
estacional. Finalmente, el único mapa de riesgo de 
transmisión de Dirofilaria en Argentina a una escala 
de mayor detalle, corresponde a la región metropoli-
tana y sus alrededores (Vezzani et al., 2011). El 
resultado es un mapa sumamente fragmentado, que 
incluye como variables explicativas a la cobertura del 
suelo y la densidad poblacional. El modelo predice el 
máximo riesgo para valores intermedios de urbaniza-
ción.
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ble para enfermedades epidémicas. La escasa histo-
ria de casos hace difícil tener réplicas en extensión 
geográfica o en el tiempo para determinadas zonas, 
impidiendo la validación de los modelos desarrolla-
dos. Es decir, el mayor valor predictivo de un modelo 
es que prediga bien un conjunto de datos que no haya 
sido incluido en el desarrollo del mismo. Respecto a 
los modelos globales, también sorprende que las 
validaciones externas hayan tenido lugar solo en los 
primeros trabajos en la década de los 90 del siglo 
pasado. Se observa una preferencia a utilizar los 
trabajos locales como punto de partida del modelado 
global, y no como conjuntos de datos para su 
validación.

En la cronología de los modelos de riesgo en 
Argentina se observa un continuo avance, en parte 
por la mayor disponibilidad de información, en parte 
por el desarrollo de herramientas como los sistemas 
de información geográfica y los datos provenientes 
de teledetección. Sin embargo, la mayor limitante 
para el desarrollo de mapas de riesgo en nuestro país 
es posiblemente la baja disponibilidad de casos y de 
ocurrencia de epidemias. Suelen usarse modelos 
estadísticos que dependen de la ubicación de casos 
de la enfermedad. Estos modelos presuponen que 
esa ubicación responde al ambiente de modo cons-
tante, es decir que tiene un alto componente determi-
nístico y poco estocástico, lo cual es muy cuestiona-

Comentarios finales
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