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- Introduccion

Meccus dimidiatus es el principal vector de la enfermedad de Chagas en Guatemala,
transmitiendo el parasito Trypanosoma cruzi a los humanos. Conocer su distribucion
potencial es clave para implementar estrategias efectivas de vigilancia y control. Este
informe busca identificar las areas con condiciones ambientales favorables para la
presencia de M. dimidiatus en Guatemala, utilizando variables climaticas, geograficas y
ecoldgicas. Los resultados permitiran orientar esfuerzos en las zonas de mayor riesgo,
contribuyendo a la prevencién de esta enfermedad desatendida en poblaciones
vulnerables.

- Objetivo:

Conocer la distribucién potencial del insecto vector de la enfermedad de Chagas en
Chiquimula, Guatemala.

-Métodos

Obtencién y depuracion de datos de presencia:

Se descargaron registros de presencia de Meccus dimidiatus de GBIF, se filtraron
registros para evitar duplicados geograficos y ambientales para evitar sesgos. Se
verifico la calidad de los datos mediante visualizacion en Leaflet y se descartaron
registros mal georreferenciados.

Preparacion de variables ambientales:

Se utilizaron 19 variables bioclimaticas (WorldClim, resolucién 10 km), se recortaron las
capas al area de estudio (América Central: -115° a -60° longitud, -10° a 30° latitud) y se



genero un area de calibracion mediante un buffer de 300 km alrededor de los puntos de
presencia.

Seleccion de variables y modelado de nicho elipsoidal:

Se identificaron variables no correlacionadas (Spearman |r| < 0.8) para evitar
multicolinealidad y se ajustaron modelos de nicho elipsoidal, evaluando combinaciones
de 3 a 8 variables. Luego se seleccionaron los mejores modelos basados en tasas de
omision (< 5%) y AUC (Area Under the Curve).e generé un modelo de consenso
mediante la suma e interseccidn de las proyecciones binarias.

Modelado con Maxent:
Los datos se dividieron en 70% para entrenamiento y 30% para prueba.

Se aplico el algoritmo MaxEnt. Se mapearon las areas de idoneidad potencial utilizando
umbrales de presencia (percentil 10). Finalmente, se identificaron zonas de alta
concordancia entre modelos.

- Resultados

Datos empleados:

Se seleccionaron las siguientes variables que carecen de colinearidad: bio1, bio2, bio3,
bio5, bio12, bio14, bio18 y bio19. Con base en ello se obtuvieron los siguientes mejores
modelos basados en el modelado de nicho elipsoidal:
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De ellos se obtuvo el siguiente consenso:
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Haciendo un acercamiento a la region de México y Guatemala:
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Los resultados de Maxent son los siguientes:
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ELl mapa binarisado seria:

Los resultados muestran que aparece que la especie tiene una amplia distribucién en
Guatemala.

- Discusion de sus resultados

La distribucién de Meccus dimidiatus en Guatemala es un tema de relevancia tanto
epidemiolégica, dado su papel como vector principal de la enfermedad de Chagas
(OMS, 2022). Los estudios previos han demostrado que esta especie se distribuye
principalmente en regiones calidas y semiaridas, con una marcada preferencia por
habitats domésticos y peridomésticos (Dorn et al., 2009). En Guatemala, su presencia se
ha documentado en departamentos como Jutiapa, Zacapa y Chiquimula, donde las



condiciones climaticas y las viviendas rurales con paredes de adeobe o bajareque
favorecen su proliferacion (Monroy et al., 2012).

Sin embargo, la distribucién de M. dimidiatus no es homogénea, y factores como la
deforestacion, la urbanizacién y los cambios climaticos podrian estar influyendo en su
dispersidn hacia nuevas areas (Stevens et al., 2021). Un estudio reciente sugiere que el
aumento de temperaturas podria expandir su rango altitudinal, lo que representaria un
riesgo para poblaciones previamente no expuestas (Ramirez-Sierra et al., 2018).
Ademas, las practicas culturales contribuyen a su persistencia en comunidades rurales
(Panzera et al., 2015).

El conocimiento de su dispersién apoya al disefio de estrategias de control mas efectivas
(Lima-Cordon et al., 2019). Asimismo, es crucial fortalecer la vigilancia entomolégica en
zonas fronterizas, donde el movimiento migratorio podria facilitar su introduccion a
nuevas regiones.

Conclusiones

Los métodos empleados permiten estimar la distribucion potencial de la especie Meccus
dimidiatus en Guatemala.

Las estimaciones por los métodos de elipses y Maxent coinciden en una proyeccion de
potencial distribucion de la especie en la mayor parte del territorio de Guatemala.
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