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A Reina?, F Samudio?, A, Suarez?, JC Calzada?, A Saldaia
1Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud
(ICGES)

Entre las zoonosis parasitarias endémicas en Panama,
la Leishmaniasis Cutanea (LC) presenta las incidencias
mas altas con 1,000-3,000 casos anuales. El diagndsti-
co parasitolégico de esta infeccion se basa por lo gene-
ral en la deteccion microscépica del parasito en frotis
tefiidos de las lesiones y en cultivos. Sin embargo, con
frecuencia estos analisis resultan negativos aun cuando
las pruebas moleculares (PCR) confirman la infeccion.
Si bien Leishmania Viannia panamensis es el agente
causal de la mayoria de los casos de LC en Panama,
recientemente se ha identificado una variante genética
de esta especie presente en cerca del 20% de los casos
hasta ahora evaluados. De igual manera nuevos analisis
moleculares sugieren que el 1% de los casos de LC
estan asociados a otras especies de leishmanias como:
L.V. brasiliensis, L.V. guyanensis y L. V. naiffi o varian-
tes genéticas de las mismas. El objetivo principal de es-
te trabajo fue detectar y caracterizar molecularmente los
parasitos del género Leishmania presentes en lesiones
cutaneas con frotis y cultivo negativos. Para ello se eva-
luaron 100 muestras de ADN procedentes de lesiones
de LC de pacientes que hayan asistido a la Clinica de
Medicina Tropical del ICGES en los ultimos 4 afios. Las
muestras fueron evaluadas inicialmente con 3 técnicas
de PCR que amplifican las siguientes regiones: KDNA-
Viannia especifico, KDA-Género especifico y Hsp70-

Género especifico. Las muestras positivas en el PCR-
Hsp-70 fueron caracterizadas a nivel de especie me-
diante analisis RFLP con las enzimas Haelll y Bccl. Los
productos de amplificacion del PCR-Hsp-70 fueron puri-
ficados y secuenciados. Luego se realizé un analisis de
homologia con otras secuencias accesibles (BLAST).
Las especies o variantes genéticas encontradas fueron
evaluadas con respecto a las caracteristicas clinico/epi-
demiolégicas de los pacientes. Se analizaron las 100
muestras por las tres técnicas de PCR, resultaron positi-
vos el 100% por KDNA-Viannia especifico, 78% por
KDA-Género especifico y 66% por Hsp70-Género es-
pecifico. Hasta el momento se ha podido caracterizar a
nivel de especie 7 muestras (7%), 4 correspondieron a
L. V. panamensis y 3 a L V. panamensis/L. V. guyanen-
sis. Estos resultados preliminares sugieren el predomi-
nio de L. V. panamensis en lesiones cutaneas con frotis
y cultivo negativos. Sin embargo, algunas variantes
genéticas de esta especie también pueden estar asocia-
das.

Among the endemic parasitic zoonoses in Panama, Cu-
taneous Leishmaniasis (LC) has the highest incidences
with 1,000-3,000 cases per year. The parasitological
diagnosis of this infection is usually based on the mi-
croscopic detection of the parasite in stained smears of
the lesions and in cultures. However, these tests are of-
ten negative even when molecular tests (PCR) confirm
the infection. Although Leishmania Viannia panamensis
is the causative agent of most LC cases in Panama, a
genetic variant of this species has recently been identi-
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fied, present in about 20% of the cases so far evaluated.
Similarly, new molecular analyzes suggest that 1% of LC
cases are associated with other leishmanial species
such as: L.V. brasiliensis, L.V. guyanensis and L. V.
naiffi or genetic variants thereof. The main objective of
this work was to detect and characterize molecularly the
parasites of the genus Leishmania present in skin le-
sions with smears and negative culture. For this, 100
DNA samples from LC lesions of patients who have at-
tended the ICGES Tropical Medicine Clinic in the last 4
years were evaluated. The samples were initially eva-
luated with 3 PCR techniques that amplify the following
regions: KDNA-specific Viannia, KDA-specific genus and
Hsp70-specific genus. The positive samples in the PCR-
Hsp-70 were characterized at the species level by
means of RFLP analysis with the enzymes Haelll and
Bccl. The amplification products of the PCR-Hsp-70 we-
re purified and sequenced. Then a homology analysis
performed with other sequences
(BLAST). The genetic species or variants found were
evaluated with respect to the clinical / epidemiological
characteristics of the patients. The 100 samples were
analyzed by the three PCR techniques, 100% positive
for specific KDNA-Viannia, 78% for specific KDA-Genus
and 66% for Hsp70-Specific genus. So far it has been
possible to characterize at the species level 7 samples
(7%), 4 corresponded to L. V. panamensis and 3 to L.
panamensis / L. V. guyanensis. These preliminary re-
sults suggest the predominance of L. V. Panamensis in
skin lesions with smears and negative cultures. Howe-
ver, some genetic variants of this species may also be
associated.

was accessible

A Saldaia
Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud
(ICGES), Panama

Rhodnius pallescens nace como especie hace aproxi-
madamente 5 millones de afios. Se acepta su estrecha
relacion filogenética con R. pictipes y R. prolixus, que
tuvieron sus origenes en la region amazénica. Llega a
territorio panamefio hace unos 2 millones de anos, pe-
ro no fue descrito formalmente hasta hace solo 87
afios por H.G. Barber. Desde entonces ha sido objeto

de numerosos estudios que lo confirman como una es-
pecie de triatomino exitosa/dominante pero tristemente
vinculada con la mayoria de los casos de enfermedad
de Chagas reportadas en Panama. Durante esta pre-
sentacion se hara una sinopsis de los principales ha-
llazgos efectuados en el ICGES relacionados con este
vector. Fue a finales de la década de 1970 cuando se
descubrié el principal habitat de este triatomino, las
palmas reales (Attalea butyracea). En afios recientes
también se han encontrado infestaciones en Acrocomia
aculeata y Elaeis oleifera. El ciclo biolégico de R. pa-
llescens transcurre en las coronas de estas palmas,
donde encuentra microclimas apropiados (alta hume-
dad) y fuentes de alimentacién (sangre de mamiferos).
La identificacién del tipo de ingesta sanguinea median-
te pruebas de dot blot y recientemente por secuencia-
cion de nueva generacion (NGS), nos ha permito
estudiar los patrones de alimentacion de R. pallescens.
La zarigieya comun (Didelphys marsupialis) es su
principal fuente de alimentacién en el ambiente peri-
doméstico. Dado que este marsupial es también el re-
servorio mas importante de Trypanosma cruzi, los
indices de infeccion con este parasito llegan a ser has-
ta del 90% para este triatomino. Actualmente investi-
gamos la dinamica de las poblaciones de R. pallescens
en relacién con la estructura de la red alimentaria pre-
sente en A. butyracea, este conocimiento puede utili-
zarse para el control biolégico del vector. R. pallescens
debe desplazarse hasta las viviendas humanas para
que se de la transmision de la enfermedad de Chagas
al humano, ;Pero qué tanto puede volar este chinche?
Parte de la respuesta fue encontrada hace poco al uti-
lizar un ingenioso sistema (Flight Mill) que no sélo de-
terminé la distancia promedio de vuelo antes de
fatigarse, sino también la velocidad alcanzada. Desde
una perspectiva ecolégica, hemos también encontrado
que los habitats perturbados (deforestacién) se asocian
con una mayor abundancia de vectores en compara-
cion con los habitats relativamente no perturbados. El
estudio de la microbiota de R. pallescens es un nuevo
campo de investigacion, resultados iniciales sugieren
diferencias en la composicidon microbiana entre pobla-
ciones de R. pallescens de diferentes regiones bio-
geograficas del pais. Esto también coincide con una
variante cromatica (mas oscura) de esta especie en-
contrada en la region montanosa del norte de la pro-
vincia de Veraguas. ;Sera esta ultima una variante
fenotipica u otra especie de triatomino surgida a partir
de nuestro ya parcialmente conocido R. pallescens?
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Rhodnius pallescens (1932) was born as a species
about 5 million years ago. It is accepted its close phylo-
genetic relationship with R. pictipes and R. prolixus,
which had their origins in the Amazon region. It reaches
Panamanian territory about 2 million years ago, but it
was not formally described until only 87 years ago by
H.G. Barber. Since then it has been the object of nume-
rous studies that confirm it as a successful / dominant
triatomine species but sadly linked to the majority of ca-
ses of Chagas disease reported in Panama. During this
presentation a synopsis of the main findings made in the
ICGES related to this vector will be made. It was in the
late 1970s that the main habitat of this triatomine, the ro-
yal palms (Attalea butyracea), was discovered. In recent
years, infestations have also been found in Acrocomia
aculeata and Elaeis oleifera. The biological cycle of R.
pallescens takes place in the crowns of these palms,
where it finds appropriate microclimates (high humidity)
and food sources (blood of mammals). The identification
of the type of blood intake by dot blot tests and recently
by new generation sequencing (NGS), allowed us to
study the feeding patterns of R. pallescens. The com-
mon opossum (Didelphys marsupialis) is its main source
of food in the peridomestic environment. Given that this
marsupial is also the most important reservoir of Trypa-
nosma cruzi, infection rates with this parasite reach up to
90% for this triatomine. We are currently investigating
the dynamics of R. pallescens populations in relation to
the structure of the food web present in A. butyracea,
this knowledge can be used for the biological control of
the vector. R. pallescens must move to human dwellings
to transmit the Chagas disease to the human, but how
much can this bug fly? Part of the answer was found re-
cently by using an ingenious system (Flight Mill) that not
only determined the average flight distance before fati-
gue, but also the speed achieved. From an ecological
perspective, we have also found that disturbed habitats
(deforestation) are associated with a higher abundance
of vectors compared to relatively undisturbed habitats.
The study of the microbiota of R. pallescens is a new
field of research, initial results suggest differences in the
microbial composition between populations of R. palles-
cens from different biogeographic regions of the country.
This also coincides with a chromatic variant (darker) of
this species found in the mountainous region of the north

of the province of Veraguas. Will the latter be a phenoty-
pic variant or another species of triatomine arising from
our already partially known R. pallescens?

A Santamaria?, C Riggs?, M Perea?, V Vasquez?, A Rey-
na:, D Moreno?, J Lasso3, A Saldanaz, J Calzada:.
Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud
(ICGES)1, Laboratorio Central de Referencia de Salud Pu-
blica (LCRSP)2, Ministerio de Salud, (MINSA)3.

En Panama, la malaria es considerada un problema de
salud publica. Siendo P. vivax y P. falciparum las espe-
cies prevalentes del parasito. Las infecciones por P. vi-
vax representan el 90% de los casos reportados.
Distribuidos en las comarcas de Guna Yala, Madugandi,
Ngobe Buglé) y localidades de las provincias de Chiri-
qui, Panama Este, Bocas del Toro, Veraguas y Darién.
Sin embargo, P. falciparum se reporta en zonas fronteri-
zas con Colombia y casos reportados como importados.
La Microscopia (gota gruesa y frotis sanguineo) es la
prueba diagnostico de referencia. El diagnéstico mo-
lecular apoya la calidad de la prueba de referencia, prin-
cipalmente para detectar:
sitemias bajas, recaidas, reinfecciones, recrudescencia
y la relacion de cepas del parasito con el grado de en-
demicidad de la regién. Debido a que la Microscopia
puede ser limitada para estos analisis. Sin embargo, el
diagnodstico molecular es costoso y se requiere infraes-
tructura, equipos y personal altamente capacitado. Re-
cientemente, durante la Jornada Mundial de la Juventud
(JMJ) el diagndstico molecular para malaria fue funda-
mental. Contribuyendo con la identificacion de infeccio-
nes mixtas por P. vivax y P. falciparum con bajas
parasitemias. Siendo dificil la deteccién con las pruebas
diagnosticas tradicionales. Panama, es una zona de
transito para diferentes paises y sus fronteras son afec-
tadas constantemente por la migracion. Nuestro objetivo
principal es fortalecer la metodologia del diagnéstico de
referencia (Microscopia por gota gruesa y frotis sangui-
neo). Utilizando marcadores moleculares (Pvcrt, Pvmdr-
1, Pvcs y Pvmsp-3) para P. vivax y (Pfmsp-2, Pf glurp,
Pfmdr y K13) para P. falciparum para determinar resis-

infecciones mixtas, para-
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tencia antimalarica y la genotipificacion del parasito en
muestras de pacientes reportados como casos importa-
dos de malaria en Panama. Esperamos aportar toda la
evidencia relacionada con el perfil molecular y epide-
mioldgico de las cepas de P. vivax y P. falciparum anali-
zadas y contribuir con el fortalecimiento del programa de
la erradicacién de la enfermedad en nuestro pais.

In Panama, malaria is considered a public health problem.
P. vivax and P. falciparum being the prevalent species of
the parasite. The infections by P. vivax represent 90% of
the cases reported. Distributed in the counties of Guna
Yala, Madugandi, Ngobe Buglé) and localities in the pro-
vinces of Chiriqui, East Panama, Bocas del Toro, Vera-
guas and Darién. However, P. falciparum is reported in
border areas with Colombia and cases reported as impor-
ted. Microscopy (thick blood smear and blood smear) is
the reference diagnostic test. The molecular diagnosis
supports the quality of the reference test, mainly to detect:
mixed infections, low parasitemias, relapses, reinfections,
recrudescence and the relationship of strains of the para-
site with the degree of endemicity of the region.
Nevertheless, microscopy can be limited for these analy-
zes. However, molecular diagnosis is expensive and re-
quires infrastructure, equipment and highly trained
personnel. Recently, during the World Youth Day (WYD)
the molecular diagnosis for malaria was fundamental,
contributing to the identification of mixed infections with P.
vivax and P. falciparum with low parasitemia. Being diffi-
cult to detect with traditional diagnostic tests. Panama is a
transit zone for different countries and its borders are
constantly affected by migration. Our main objective is to
strengthen the methodology of the reference diagnosis
(thick-film microscopy and blood smear). We used mo-
lecular markers (Pvcrt, Pvmdr-1, Pvcsp and Pvmsp-3)
for P. vivax and (Pfmsp-2, Pf glurp, Pfmdr and K13) for
P. falciparum to determine antimalarial resistance and
the genotyping of the parasite in samples of patients
reported as imported cases of malaria in Panama. We
hope to provide all the evidence related to the mo-
lecular and epidemiological profile of the strains of P.
vivax and P. falciparum analyzed and contribute to the
strengthening of the program for the eradication of the
disease in our country.

A Castro?, B Henriquez?, A Valderrama?, S. Lopez-Verges?
iDepartamento de Investigacion en Entomologia Médi-
ca,2Departamento de Investigacion en Virologia. Instituto

Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud.

Culex flavivirus es un miembro del grupo de virus es-
pecificos de insectos perteneciente al género Flavivi-
rus. La organizacion de su genoma es conservado a
través del género, siendo este, monocatenario de ARN
de polaridad positiva. Estos virus se caracterizan por
replicarse sélo en células de invertebrados. Se aislo
por primera vez en el 2007 en mosquitos Culex pipiens
en Japon y posteriormente, se ha detectado en dife-
rentes regiones del mundo entre las que destacan
Asia, América del Norte, América Central y Africa. Su
estudio es de interés pues hallazgos previos sugieren
que pueden alterar la competencia de los insectos vec-
tores mediante la modulacién de respuestas inmunita-
rias del hospedero,
temprana de la replicacién de arbovirus por la infeccion
persistente, lo cual constituye un interesante objeto de
estudio por sus posibles aplicaciones como agentes de
control biolégico o para la posible generacién de vacu-
nas. Por lo que, con la finalidad de detectar y caracte-
rizar Flavivirus en mosquitos, se analizaron 256 grupos
(pools) de mosquitos colectados en el 2016, utilizando
trampas centinelas BG en las localidades de Tocumen,
Ancon, San Miguelito y Arraijan, areas con casos de
arbovirosis (Dengue y Zika) en Panama. Para la detec-
cién de los Flavivirus se realizo la técnica de RT- PCR
con primers que reconocen el gen no estructural 5
(NS5), cuyos productos amplificados fueron secuencia-
dos y posteriormente analizados filogenéticamente uti-
lizando MEGA v.6.0. Se detectd Culex flavivirus en 7
grupos pertenecientes a las especies Culex (culex) in-
terrogator y Culex (culex) quinquefasciatus, lo cual de-
muestra insecto
especifico en estas areas donde previamente se han
reportado arbovirosis en humanos. Futuros estudios
son necesarios para determinar si la presencia de este
Flavivirus especifico de mosquito interfiere o no con la
transmision de Flavivirus que causan enfermedad en
humanos, como el virus Zika que ha sido detectado en
mosquitos Culex en otros paises.

atribuyéndole una supresion

la circulacion de estos flavivirus
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Culex flavivirus is a member of the group of specific vi-
ruses of insects belonging to the genus Flavivirus. The
organization of its genome is conserved through the ge-
nus, being this, single-stranded RNA of positive sense.
These viruses are characterized by replicating only in in-
vertebrate cells. It was isolated for the first time in 2007
in Culex pipiens mosquitoes in Japan and later, it has
been detected in different regions of the world among
which Asia, North America, Central America and Africa
stand out. Their study is of interest because previous
findings suggest that they can alter the competence of
insect vectors by modulating the host's immune respon-
ses, attributing an early suppression of arbovirus repli-
cation by persistent infection, which is an interesting
object of study by its possible applications as biological
control agents or for the possible generation of vaccines.
Therefore, in order to detect and characterize Flavivirus
in mosquitoes, 256 groups (pools) of mosquitoes collec-
ted in 2016 were analyzed, using BG sentinel traps in
the localities of Tocumen, Ancén, San Miguelito and
Arraijan, areas with cases of arbovirosis (Dengue and
Zika) in Panama. For the detection of Flaviviruses, the
RT-PCR technique was performed with primers that re-
cognize the non-structural gene 5 (NS5), whose ampli-
fied products were sequenced and later analyzed
phylogenetically using MEGA v.6.0. Culex flavivirus was
detected in 7 groups belonging to Culex (culex) interro-
gator and Culex (culex) quinquefasciatus, demonstrating
the circulation of these specific insect flaviviruses in the-
se areas where arboviruses have previously been repor-
ted in humans. Future studies are needed to determine
whether the presence of this mosquito-specific Flavivirus
interferes or does not interfere with the transmission of
flaviviruses that cause disease in humans, such as the
Zika virus that has been detected in Culex mosquitoes in
other countries.

A Valderrama Cumbrera
Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud

La fauna de mosquitos para Panama fue documentada
antes de la construccion del canal, desde entonces, han
sido muchos los cambios que se han registrado desde
esa época hasta la actualidad en las areas donde se
realizaron los trabajos pioneros sobre estos mosquitos.
Debido a la falta de estudios sistematicos sobre los
mosquitos de la tribu Sabethini no se ha tiene una di-
mensién de la influencia de los cambios paisajisticos
sobre las especies de importancia médica. Nuestro in-
terés fue identificar y reportar las especies de mosquitos
de esta tribu cuyos habitos son diurnos, en una localidad
donde se han registrado brotes por arbovirus. Durante
16 meses realizamos muestreos uno de los bosques re-
manente cerca de la comunidad de Aruza Abajo, Darién.
Utilizando contenedores naturales como olla de mono y
bambu para su ovoposicidn, se colectaron larvas y se
dejaron completar el ciclo biolégico en el insectario del
Instituto Conmemorativo Gorgas. La distribucién de las
especies de mosquitos para cada trampa fue significati-
vamente diferente (X? = 210.23; df = 14; P ;<0.001) y de
las trampas emergieron varias especies, pero la mas
abundantes fueron Sabethes aurescens y Sabethes un-
dosus. La captura de estas especies de mosquitos es un
indicador y nos permite alertar sobre el escenario epide-
miolégico que son areas vulnerables a la transmisién
enzoodtica. Por lo tanto, los resultados obtenidos permi-
ten proponer la utilidad de usar trampas naturales (mo-
no-olla y bambl) para monitorear programas de
vectores de control.

The fauna of mosquitoes in Panama was documented
before the construction of the canal, since then, there
have been many changes that have been recorded from
that time to present at the same historical sites. Due to
the lack of systematic studies on mosquitoes of the Sa-
bethini tribe, there has not been a dimension of the in-
fluence of landscape changes on species of medical
importance. Our interest was to identify and report the
mosquito species of this tribe whose habits are diurnal,
in a locality where there have been outbreaks of arbovi-
ruses. For 16 months we sampled one of the remaining
forests near the community of Aruza Abajo, Darién.
Using natural containers such as monkey pot and bam-
boo for their oviposition, larvae were collected and the
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biological cycle was allowed to complete in the insectary
of the Gorgas Memorial Institute. The distribution of
mosquito species for each trap was significantly different
(X? = 210.23, df = 14, P ;<0.001) and several species
emerged from the traps, but the most abundant were
Sabethes aurescens and Sabethes undosus. The captu-
re of these mosquito species is an indicator that warned
us of the epidemiological scenario that are areas vulne-
rable to enzootic transmission. Therefore, the results ob-
tained allow us to propose the utility of using natural
traps (mono-pot and bamboo) to monitor control vector
programs.

A Valderrama Cumbrera?, M Santos?, L Collado?, N Batis-
ta?, E Rodriguez:

iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud
(ICGES) | Departamento de Investigaciones en Entomo-

logia Médica

Por los elevados niumeros de casos y su progresiva ex-
pansion geografica la leishmaniasis es considerada por
la OMS (Organizacién Mundial de la Salud), una enfer-
medad parasitaria de caracter emergente o reemergente
de alto impacto. A raiz de esta expansion la vulnerabili-
dad de la poblacién se ha visto afectada por los cambios
en su ciclo de transmision que se ha diversificado a dis-
tintos ambientes y reservorios mamiferos vertebrados,
hasta domésticos como el perro, hospederos del parasi-
to. En el marco de las observaciones anteriores, realiza-
mos colectas desde el 2013 hasta finales del 2014, para
determinar la infeccion de Leishmania en flebétomos e
identificar las especies que coexisten en los distintos fo-
cos de infeccién utilizando oligonucleétidos F-R de la re-
gién espaciador transcrito (ITS-1).
amplificaciones de esta region espaciadora fueron se-
cuenciada y comparada mediante un blast utilizando la
pagina web de NCBI (ftp:/ftp.ncbi.nim.nih.gov/blast/db/ ).
También se determino la tasa minima de infeccién por
especies calculada con la formula MIR = numero de
grupos positivos . 100 / nimero total de insectos. Las
especies mas abundantes en los sitios muestreados
fueron: Lutzomyia trapidoi, Lutzomyia gomezi, Lutzom-
yia panamensis, Lutzomyia y lephiletor, ya reportados

interno -1 Las

como vectores de la leishmaniasis cutanea en Panama.
Las muestras positivas sugieren que Leishmania ( Vian-
na) panamensis, Leishmania (Vianna) naiffi y otras es-
pecies de Leishmania spp. fueron los mas comunes y se
confirmo la co-circulacion de ellas. La tasa minima de
infeccion en cuanto a especie y local resultando un total
48.15% de hembras infectadas y dandose las mayores
prevalencias en individuos de la especie. Lutzomyia pa-
namensis (65.96%) vy
(89.15%). Se comprobd una fuerte y significativa corre-
lacién entre el numero de hembras procesadas e infec-
tas (Rs = 0.83, p < 0.05). Nuestros datos muestran el
estado actual del ciclo de transmision de la leishmania-
sis, necearia para la implementacion de los planes es-
tratégicos para una intervencién sostenible en el tiempo,
y que corresponda a una disminucién de los numero de
casos en Panama.

la comunidad de Valdeza

Due to the high number of cases and its progressive
geographical expansion, leishmaniasis is considered by
the WHO (World Health Organization), a parasitic disea-
se of emergent or reemerging nature of high impact. As
a result of this expansion, the vulnerability of the popula-
tion has been affected by changes in its transmission
cycle that has diversified to different environments and
vertebrate mammal reservoirs, even domestic ones such
as the dog, host of the parasite. In the framework of the
previous observations, we carried out collections from
2013 to the end of 2014, to determine the infection of
Leishmania in sandflies and to identify the species that
coexist in the different foci of infection using FR oligonu-
cleotides from the internal transcribed spacer region -1 (
ITS-1). The amplifications of this spacer region were se-
quenced and compared using a blast using the NCBI
website (ftp://ftp.ncbi.nlim.nih.gov/blast/db/). The mini-
mum rate of infection by species calculated with the
formula MIR = number of positive groups was also de-
termined. 100 / total number of insects. The most abun-
dant species in the sites sampled were: Lutzomyia
trapidoi, Lutzomyia gomezi, Lutzomyia panamensis, Lut-
zomyia y lephiletor, already reported as vectors of cuta-
neous Positive samples
suggest that Leishmania (Vianna) panamensis, Leish-
mania (Vianna) naiffi and other species of Leishmania

leishmaniasis in Panama.
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spp. they were the most common and the co-circulation
of them was confirmed. The minimum infection rate in
terms of species and location resulting in a total of
48.15% of infected females and giving the highest pre-
valence in individuals of the species: Lutzomyia pana-
mensis (65.96%) the community of Valdeza
(89.15%). A strong and significant correlation was found
between the number of females processed and infected
(Rs = 0.83, p ;<0.05). Our data show the current status
of the transmission cycle of leishmaniasis, it would be
necessary for the implementation of strategic plans for a
sustainable intervention over time, and that corresponds
to a decrease in the number of cases in Panama.

and

B Henriquez?, L Saenz?, A Valderrama?, S. Lopez-
Vergés?, F Samudios3

1Departamento de Investigacion en Entomologia Médi-
ca,2Departamento de Investigacion en Virologia y Biotec-
nologia, y3Departamento de Investigacion en
Parasitologia, ICGES, Panama.

La amenaza mundial a la salud publica por la propaga-
cién de arbovirus como Chikungunya y Zika aumenta la
necesidad de mejores planes de vigilancia, como la
deteccidon temprana de virus transmitidos por mosqui-
tos que co-circulan dentro del mismo vector en Pa-
importante  implementar
moleculares sensibles-especificas capaces de detectar
cargas virales muy bajas en mosquitos capturados en
campo. Hemos desarrollado un RT-gPCR basado en la
amplificacion especifica del gen de la ARN polimerasa
del virus Chikungunya (NSP4) y del virus Zika (NSP5),
mediante la obtencion y analisis de todos los genomas
completos de ZIKV y CHIKV de américa disponibles en
el GenBank. En ambos ensayos se establecieron con-
por RT-gPCR utilizando
SYBR Green y siguiendo los lineamientos de informa-
cion minima para la publicacion de experimentos de
gPCR (MIQE). Los ensayos in silico de inclusividad/ex-
clusividad indicaron especificidad; confirmandose tanto
por RT-PCR conven- cional como por secuenciacién de
los amplicones obtenidos de 175 pb y 164 pb que mos-
traron temperaturas de melting promedio de 81° C y
80° C para los primers de ZIKV y CHIKV, respectiva-

nama. Es herramientas

diciones independientes,

mente. No se detectaron dimeros de primers ni pro-
ductos inespecificos o cambios de Ct en la reaccién o
en la curva de melting durante los ensayos individuales
de RT-gPCR. Se disefaron sondas especificas Tag-
man a través del software primer3 y realizamos un en-
sayo Tagman utilizando
probados con SYBR Green, cuyas caracteristicas se
evaluaron in silico (software Primer-BLAST). Los resul-
tados in silico sefialan que ambos ensayos Tagman
detectan especificamente cada virus, y las sondas no
hibridan con ningun gen inespecifico o genes de la
ARN polimerasa de otros virus relacionados como el
Dengue. También se realizaron constructos plasmidia-
les de cada producto para verificar el Limite de detec-
cién (LOD), detectandose en cada caso de 1 a 1x108
copias (Tagman). Ensayos como HRM, gradientes de
concentracion de magnesio, transcripcion in vitro se
estan realizando para evaluar la sensibilidad de ambas
metodologias (SYBR Green/Tagman), o en RT-gPCR
multiplex para detectar y cuantificar la carga viral de
ambos virus en mosquitos Aedes spp.

los primers previamente

The global threat to public health from the spread of ar-
boviruses such as Chikungunya and Zika increases the
need for better surveillance plans, such as the early
detection of mosquito-borne viruses co-circulating wit-
hin the same vector in Panama. It is important to imple-
ment sensitive-specific molecular tools capable of
detecting very low viral loads in mosquitoes captured in
the field. We have developed an RT-qPCR based on
the specific amplification of the RNA polymerase gene
of Chikungunya virus (NSP4) and Zika virus (NSP5), by
obtaining and analyzing all the complete genomes of
ZIKV and CHIKV from America available in the Gen-
Bank. In both trials independent conditions were esta-
blished, by RT-gPCR using SYBR Green and following
the minimum information guidelines for the publication
of gqPCR experiments (MIQE). The in silico tests of in-
clusivity / exclusivity indicated specificity; confirming
both conventional RT-PCR and sequencing of the ob-
tained amplicons of 175 bp and 164 bp that showed
average melting temperatures of 81 ° C and 80 ° C for
the primers of ZIKV and CHIKV, respectively. No pri-
mer dimers or nonspecific products or changes in Ct
were detected in the reaction or in the melting curve
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during the individual RT-gPCR assays. Tagman speci-
fic probes were designed through primer3 software and
we performed a Tagman test using primers previously
tested with SYBR Green, whose characteristics were
evaluated in silico (Primer-BLAST software). The in sili-
co results indicate that both Tagman assays specifically
detect each virus, and the probes do not hybridize with
any nonspecific gene or RNA polymerase genes from
other related viruses such as Dengue. Plasmidial cons-
tructs of each product were also made to verify the de-
tection limit (LOD), detecting in each case from 1 to
1x108 copies (Tagman). Tests such as HRM, magne-
sium concentration gradients, in vitro transcription are
being performed to evaluate the sensitivity of both met-
hodologies (SYBR Green / Tagman), or multiplex RT-
gPCR to detect and quantify the viral load of both viru-
ses in Aedes spp. Mosquitoes.

C Munoz
Region de Salud de Los Santos Ministerio de Salud

Durante el mes de diciembre de 1999 y enero febrero
de 2000, en la provincia de Los Santos, se dio un brote
de neumonias de muy rapida evoluciéon hacia insufi-
ciencia respiratoria aguda, con cuadros de gran grave-
dad, en personas jovenes sin distingo de sexo que
rapidamente produjo tres decesos. Se dio la voz de
alerta y se inicié una investigacion en busqueda de la
causa pues no se identificaba. A fines de febrero de
2000, con la colaboracion de CDC de Atlanta, Georgia,
se pudo confirmar que se trataba de los primeros ca-
sos de enfermedad producida por Hantavirus en esta
region del pais. Con las investigaciones se logré identi-
ficar dos nuevos Hantavirus que se denominaron virus
Choclo en la rata Oligoryzomys fulvescenes y virus Ca-
labazo en el Zygodontomys brevicadua, el primero se
demostré en las personas enfermas mientras que el
segundo solo en ratones, por lo que se pudo estable-
cer que el causante de la enfermedad en humanos es
el virus Choclo. El cuadro clinico inicia con fiebre, ma-
lestar general, cefalea, en menor proporciéon sintomas
gastrointestinales. Alrededor de un tercio de los pa-
cientes se quedan en este cuadro general y se clasifi-
can como fiebre por Hantavirus si se confirman con

pruebas de laboratorio. Los otros dos tercios de pa-
cientes comienzan a presentar tos que evoluciona en
poco tiempo a disnea y franca insuficiencia respiratoria
aguda en diversos grados, desde oxigenacién suple-
mentaria por catéter nasal hasta ventilacion asistida
con shock no cardiogénico importante. La provincia de
Los Santos acumula desde finales de 1999 hasta la fe-
cha entre 65 a 70 % de los casos que han ocurrido en
Panama. En esta provincia, ubicada al sur del pais en
el extremo de la peninsula de Azuero, el distrito ma-
yormente afectado es Tonosi.

During the month of December 1999 and January -
February 2000, in the province of Los Santos, there
was an outbreak of pneumonias of very rapid evolu-
tion towards acute respiratory failure, with very se-
rious symptoms, in young people without distinction of
sex. It quickly produced three deaths. The warning
was given and an investigation was initiated to identify
the possible causes. At the end of February 2000, with
the collaboration of the CDC of Atlanta-Georgia, it was
confirmed that these were the first cases of Hantavi-
rus disease in this region of the country. With this in-
vestigation, it was possible to
Hantaviruses that were named Choclo virus in the rat
Oligoryzomys fulvescenes and Calabazo virus in the
Zygodontomys brevicadua, the first one was shown in
sick people while the second one was only in mice, so
it could be established that The cause of the disease
in humans is the Choclo virus. The clinical picture be-
gins with fever, malaise, headache, in a lesser propor-
tion, gastrointestinal About a third of
patients stay in this general picture and are classified
as Hantavirus fever if they are confirmed with labora-
tory tests. The other two thirds of patients presented
cough that evolved in short time to dyspnea and frank
acute respiratory failure in various degrees, requiring
supplementary oxygenation by nasal catheter and as-
sisted ventilation with significant non-cardiogenic
shock. The province of Los Santos accumulated from
the end of 1999 to date between 65 to 70% of the ca-
ses that occurred in Panama. In this province, located
in the south of the country at the end of the Azuero
peninsula, the most affected district, Tonosi.

identify two new

symptoms.
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1M Castillo,2L Abrego,*D Mojica,* J Castillo,2JM Pascale,2G
Parra,2 J Arbiza.

1Departamento de Investigacion en Virologia y Biotecno-
logia, Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la
Salud. Ciudad de Panama, Panama.>Seccion Virologia, Fa-
cultad de Ciencias, Universidad de la Republica. Ciudad de

Montevideo, Uruguay.

Rotavirus es el agente patéogeno entérico mas importan-
te para los seres humanos y el grupo A es el mas
comun causante de gastroenteritis severa en lactantes y
nifios menores de 5 afios. Sus genotipos se definen por
la glicoproteina VP7, que describe el tipo G, y la protei-
na proteasa-sensible VP4 que determina el tipo P. En un
estudio realizado en Panam4, con muestras del 2002 al
2003, la distribucion de genotipos de rotavirus humanos
fue: 61% G1P [8], 7% G1P [6] y G3P [8], 3% G1P [4],
2% G2P [8], 1% G2P [4] y un 19% no tipificable. Para
marzo del 2006, se introdujo la vacuna para rotavirus
humano Rotarix® que contiene el genotipo G1P[8]. El
presente estudio tiene por objetivo la caracterizacion
molecular de los genes VP7 y VP4 de las cepas de rota-
virus humanos que circulan en Panama después de la
aplicacion de esta vacuna. Se extrajo el ARN total de
muestras positivas por ELISA para rotavirus de nifios
con diarrea aguda entre el 2010 y el 2014, y se aplico la
transcripcion reversa y amplificacién por PCR utilizando
cebadores especificos de los genes VP7 y VP4 respec-
tivamente con posterior secuenciacion de ambos ge-
nes.En estas muestras las frecuencias de los genotipos
detectados fueron las siguientes: 22% G1P [6], 16%
G1P [4], 3.5 % G2P [4] y 2% G1P [8]. Siendo G1P [6] ¥
G1P [4], los genotipos mas frecuentes encontrados en
Panama después de la aplicacion de la vacuna con una
frecuencia muy baja de 7% y 3% respectivamente. De
estos resultados se puede deducir que la vacuna aplica-
da fue eficaz ya que el genotipo G1P [8] disminuyé de
61% a sblo 2% de los genotipos circulantes en el pais.

Rotavirus is the most important enteric pathogen for hu-
mans and group A is the most common cause of severe
gastroenteritis in infants and children under 5 years of
age. Their genotypes are defined by the glycoprotein
VP7, which describes type G, and the protease-sensitive
protein VP4 that determines type P. In a study conduc-
ted in Panama, with samples from 2002 to 2003, the dis-
tribution of human rotavirus genotypes was : 61% G1P
[8], 7% G1P [6] and G3P [8], 3% G1P [4], 2% G2P [8],
1% G2P [4] and 19% non-typeable. By March 2006, the
Rotarix® human rotavirus vaccine containing the G1P
genotype was introduced [8]. The objective of this study
is the molecular characterization of the VP7 and VP4
genes of the human rotavirus strains that circulate in Pa-
nama after the application of this vaccine. Total RNA
was extracted from ELISA-positive samples from chil-
dren with acute diarrhea between 2010 and 2014; re-
verse transcription and PCR amplification were applied
using specific primers of the VP7 and VP4 genes res-
pectively FOLLOWED BY sequencing of both genes . In
these samples, the frequencies of the genotypes detec-
ted were the following: 22% G1P [6], 16% G1P [4], 3.5%
G2P [4] and 2% G1P [8]. Being G1P [6] and G1P [4], the
most frequent genotypes found in Panama after the ap-
plication of the vaccine with a very low frequency of 7%
and 3% respectively. From these results it can be dedu-
ced that the applied vaccine was effective since the ge-
notype G1P [8] decreased from 61% to only 2% of the
genotypes circulating in the country.

C A Rigg?, JE Calzada?, A Saldana?, M Perea?, L F Cha-
ves2y A Valderrama*

iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud,
Ciudad de Panama, Panama;2Instituto Costarricense de
Investigacion y Enseiianza en Nutricion y Salud, Tres Rios,
Costa Rica.

La leishmaniasis tegumentaria americana (LTA) es una
zoonosis causada por protozoos del género Leishmania.
En Panama, el principal agente etiologico es Leishmania
panamensis. Las manifestaciones clinicas van desde ul-
ceras cutaneas simples hasta formas mucocutaneas. Pa-
nama es un area endémica a LTA, en el periodo 2000 al
2019 se reportaron 37,576 casos, siendo los afios 2006
(3,774) y 2010 (3,221) los de mayor incidencia. Las re-
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giones con mayor registro son Bocas del toro (29%),
Coclé (16%), Colon (11%) y Panama Oeste (16%). La in-
feccién es transmitida por la picadura de pequenos dipte-
ros chitras del género Lutzomyia, los cuales adquieren la
infeccion al alimentarse de sangre de reservorios silves-
tres, Choloepus hoffmanni es el principal reservorio. La
abundancia y diversidad de estos vectores en Panama es
alta con 76 especies descritas, pero solo seis son antro-
pofilicas. La comunidad de Trinidad de Las Minas, es un
area rural y montafiosa donde los casos de LTA son fre-
cuentes. A fin de iniciar un programa de prevencién y
control de LTA en esta region del pais se realizé un estu-
dio para identificar los flebotominos presentes, determinar
las tasas de infecciéon con Leishmania spp. y los tipos de
ingesta sanguinea antes y después de una intervencién
con insecticida. Utilizando trampas de luz se colectaron
chitras en el domicilio y peridomicilio de 24 viviendas, por
3 dias consecutivos. La infeccion con Leishmania sp. y ti-
po de ingesta sanguinea se determinaron mediante ana-
lisis de PCR (ITS-1/CytB). Se capturaron 5,628 chitras del
género Lutzomyia de 24 especies. Las especies mas
abundantes fueron: Lutzomyia trapidoi, Lu. gomezi, Lu.
panamensis, Lu. triramula y Lu. dysponeta. Con una tasa
de infeccién estimada (95% IC) de 0.096 antes de la in-
tervencion con deltametrina, que levemente aumenté a
0.116 pero no significativamente (P> 0.05) después de la
intervencién. En la deteccion de ingesta sanguinea las
aves, cerdos, humanos y perros fueron las principales
fuentes de alimentacién. Los resultados confirman la in-
feccion de las principales especies de flebotominos an-
tropofilicos con Leishmania spp. y una estrecha
asociacion entre estas especies, los humanos y los ani-
males domésticos en este foco de transmision.

American tegumentary leishmaniasis (ATL) is a zoonosis
caused by protozoa of the genus Leishmania. In Pana-
ma, the main etiologic agent is Leishmania panamensis.
The clinical manifestations range from simple cutaneous
ulcers to mucocutaneous forms. Panama is an endemic
area to LTA, in the period from 2000 to 2019 37,576 ca-
ses were reported, being the years of 2006 (3,774) and
2010 (3,221) the ones with the highest incidence. The re-
gions with the highest registry are Bocas del toro (29%),
Coclé (16%), Colon (11%) and Panama Oeste (16%).
The infection is transmitted by the bite of small diptera
‘chitras' of the genus Lutzomyia, which acquire the infec-

tion by feeding on blood from wild reservoirs, Choloepus
hoffmanni is the main reservoir. The abundance and di-
versity of these vectors in Panama is high with 76 descri-
bed species, but only six are anthropophilic. The
community of Trinidad de Las Minas is a rural and moun-
tainous area where ATL cases are frequent. In order to
initiate a ATL prevention and control program in this re-
gion of the country, a study was carried out to identify the
phlebotomines present, to determine the rates of infection
with Leishmania spp. and the types of blood intake before
and after an intervention with insecticide. Using light traps
chitras were collected in the home and peridomicilio of 24
homes, for 3 consecutive days. The infection with Leish-
mania sp. and type of blood intake were determined by
PCR analysis (ITS-1/ CytB). 5,628 chitras of the Lutzom-
yia genus of 24 species were captured. The most abun-
dant species were: Lutzomyia trapidoi, Lu. gomezi, Lu.
panamensis, Lu. triramula and Lu. dysponeta. With an
estimated infection rate (95% CI) of 0.096 before the in-
tervention with deltamethrin, which slightly increased to
0.116 but not significantly (P> 0.05) after the intervention.
In the detection of blood intake, birds, pigs, humans and
dogs were the main sources of food.The results confirm
the infection of the main anthropophilic phlebotomine
species with Leishmania spp. and a close association
between these species, humans and domestic animals in
this transmission focus.

1D Franco,L Abrego,*E Valdespino,*M Castillo,*M
Gaitan,*S Lopez-Verges,*B Moreno,2Y de Molt6,2L More-
no,*A Martinez

iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud
Centro Nacional de Influenza (NIC), Panama;2Departa-
mento de Epidemiologia, Ministerio de Salud, Panama.

El Virus de la Influenza A (vIinfA) es un patégeno que
afecta a las vias respiratorias y que causa una alta tasa
de morbilidad y mortalidad a nivel mundial. Su incidencia
generalmente se da durante el segundo cuatrimestre del
afo, coincidiendo con la temporada lluviosa. A pesar
que la vacunacién es importante para la prevencion de
la enfermedad, esta cuenta con limitaciones debido a la
alta variabilidad de este virus. Esto resalta la importan-
cia de la terapia antiviral como un elemento fundamental
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en la prevencion. En la actualidad existen dos familias
de antivirales contra este virus, los adamantanos y los
inhibidores de la neuraminidasa (NAls, siglas en inglés).
En nuestro pais contamos con el Centro Nacional de In-
fluenza (NIC, siglas en inglés) quien publica datos sobre
la circulacion del virus; sin embargo, es poca la informa-
cion conocida sobre el nivel de resistencia a los farma-
cos empleados. Con este estudio buscamos determinar
el porcentaje de cepas de viInfA resistentes a los ada-
mantanos y a los NAls durante el afo 2018. Ciento
ochenta y seis muestras positivas a vinfA se recolecta-
ron durante el afio 2018 a Nivel Nacional y recibidas por
el NIC, mediante la técnica de secuenciacién de ADN se
analiz6 el gen de la Matriz (M) y de la Neuraminidasa
(N); genes implicados en resistencia a Adamantanos y
NAls respectivamente. Se evalu6 la presencia de muta-
ciones de resistencia a través de la herramienta de ano-
tacion de Influenza del Centro Nacional para la
Informacién Biotecnoldgica (NCBI, siglas en inglés), y
luego se verifico visualmente en el alineamiento. El ana-
lisis ha demostrado que un alto porcentaje tiene la susti-
tucion S31N que confiere resistencia a Adamantanos.
Sin embargo, no se ha encontrado aun sustituciones
previamente descritas que confieren resistencia a los
NAls. La deteccion de cepas del virus Influenza con re-
sistencia a los adamantanos o/y oseltamivir (NAls) su-
giere evaluacién y un monitoreo permanente. Si la
circulaciéon de cepas resistentes a estos antivirales se
vuelve mas generalizada las opciones de tratamiento
estarian muy limitadas, especialmente en nifios pe-
quefios y para pacientes con enfermedad severa. Es
muy probable que en el futuro se utilicen nuevos agentes

antivirales y nuevas estrategias para la terapia antiviral.

The Influenza A Virus (vInfA) is a pathogen that affects
the respiratory tract and causes a high rate of morbidity
and mortality worldwide. Its incidence usually occurs du-
ring the second quarter of the year, coinciding with the
rainy season. Although vaccination is important for the
prevention of the disease, it has limitations due to the
high variability of this virus. This highlights the importan-
ce of antiviral therapy as a fundamental element in pre-
vention. Currently there are two families of antivirals
against this virus, adamantanes and neuraminidase inhi-
bitors (NAIs). In our country we have the National In-

fluenza Center (NIC) who publishes data on the circula-
tion of the virus; however, there is little known information
about the level of resistance to the drugs used. With this
study we seek to determine the percentage of vinfA
strains resistant to adamantanes and NAls during the
year 2018. One hundred and eighty-six positive samples
to vInfA were collected during 2018 at the National Level
and received by the NIC, using the technique of DNA se-
quencing analyzed the gene of the Matrix (M) and of the
Neuraminidase (N); genes involved in resistance to Ada-
mantans and NAls respectively. The presence of resis-
tance mutations was evaluated through the Influenza
annotation tool of the National Center for Biotechnology
Information (NCBI), and then visually verified in the align-
ment. The analysis has shown that a high percentage has
the substitution S31N that confers resistance to Adaman-
tanes. However, no previously described substitutions ha-
ve been found that confer resistance to NAls. The
detection of strains of Influenza virus with resistance to
adamantanes and / or oseltamivir (NAls) suggests eva-
luation and permanent monitoring. If the circulation of
strains resistant to these antivirals becomes more wides-
pread, treatment options would be very limited, especially
in young children and for patients with severe disease. It
is very likely that new antiviral agents and new strategies
for antiviral therapy will be used in the future.

D Bernal, A Valderrama
Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud

Los insectarios surgen de la necesidad de contar con
material biolégico éptimo, principalmente para fines de
estudio e investigacion, o para contar con una coleccién
de insectos vivos o disecados que se guardan para ex-
hibicion. En octubre de 1998, por Resuelto Ministerial N°
6542 del 28 de noviembre de 1997, y con el objetivo de
reforzar las actividades de investigacion de las enfermeda-
des transmitidas por vectores, el Departamento de Ento-
mologia Médica del Ministerio de Salud de Panama
(MINSA) se traslada al Instituto Conmemorativo Gorgas de
Estudios de la Salud (ICGES), para reactivar la Seccion de
Entomologia Médica como unidad docente y de investiga-
cion cientifica en materia de salud publica, a la vez de con-
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tribuir como ente asesor y de apoyo técnico al MINSA, en
los programas de control vectorial. El insectario que esta
funcionando en el Departamento de Investigacion de Ento-
mologia Médica (DIEM) del ICGES, actualmente mantiene
colonias de insectos transmisores de enfermedades que
representan un problema para la salud publica de Panama.
En la actualidad, el Insectario del DIEM es el uUnico que
existe en el pais para el apoyo en investigaciones cientifi-
cas. Brinda colaboracién a trabajos técnicos y operativos de
investigadores, estudiantes y principalmente al Ministerio de
Salud, en su lucha contra diferentes insectos vectores de
enfermedades, que tienen un gran impacto social y generan
una gran carga econdmica. Dentro de sus nuevas instala-
ciones, se encuentran varias colonias de mosquitos de las
especies Aedes aegypti, Anopheles albimanus y en ocasio-
nes para estudios especificos de Aedes albopictus, colecta-
das de diferentes regiones endémicas de dengue y malaria
del pais. También se incluyen colonias de referencia sus-
ceptibles a insecticidas, de Panama, Cuba, Puerto Rico,
Guatemala y México, las cuales son atendidas de forma
permanente, desde su apertura. Las colonias estableci-
das en el insectario, necesitan atencion y supervision dia-
ria (mantenimiento, limpieza y alimentacién), particular-
mente, las de An. albimanus debido a su alta sensibilidad
a la contaminacion. Estas actividades son desarrolladas
por insectaristas y personal responsable de los diferentes
proyectos entrenados para tal fin, esto permite una pro-
duccion de material biolodgico de calidad, que garantiza el
cumplimiento de los objetivos de los estudios que alli se
realizan. Es de interés para el DIEM, que se conozcan los
trabajos que se han realizado a lo largo de los afios en el
insectario, a fin de demostrar la importancia y valor cienti-
fico para el pais.

Insectaries arise from the need to have optimum biological
material, mainly for study and research purposes, or to ha-
ve a collection of live or dissected insects that are stored for
display. In October 1998, by mINISTERIAL rESOLUTION
No. 6542 of November 28, 1997, and with the objective of
strengthening the research activities of vector-borne disea-
ses, the Department of Medical Entomology of the Ministry
of Health of Panama (MINSA) moved to the Gorgas Me-
morial Institute for Health Studies (ICGES), to reactivate
the Medical Entomology Section as a teaching and scienti-
fic research unit in the field of public health, while at the sa-

me time contributing as an advisory body and technical
support to MINSA, in vector control programs. The insec-
tary that is functioning in the Medical Entomology Research
Department (DIEM) of ICGES, currently maintains insect
colonies that transmit diseases AND represent a problem
for Panama's public health. Currently, the Insectarium of
DIEM is the only one that exists in the country for scientific
research proposed. It provides collaboration to technical
and operative works of researchers, students and supports
to the Ministry of Health, in its fight against different insect
vectors and diseases, with a great social impact and gene-
rate a great economic burden. Within its new facilities, the-
re are several colonies of mosquitoes of the species Aedes
aegypti, Anopheles albimanus and sometimes for specific
studies of Aedes albopictus, collected from different ende-
mic regions of dengue and malaria in the country. Referen-
ce colonies susceptible to insecticides are also included,
from Panama, Cuba, Puerto Rico, Guatemala and Mexico,
which are maintained, since their opening. The colonies
established in the insectary need daily attention and super-
vision (maintenance, cleaning and feeding), particularly
those of An. Albimanus due to their high sensitivity to con-
tamination. These activities are carried out by insectarians
and trained personnel for the different projects. This allows
quality biological material, which guarantees the fulfilment
of the objectives of the studies carried out there. It is of in-
terest to the DIEM that the works that have been carried
out over the years in the insectary be known, in order to
demonstrate the importance and scientific value for the
country.

D Moreno?, C Justo?, Y Samudio?, F Ruiz?, F Tuloch?, R
Kant3, D Santana3, V Putaturo?, H Cedeiio4, B Armién?,
ESVEs.

1Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud,
2Hospital Santos,3Caja de Seguro Social, “Ministerio de Salud
ysEquipo del Sistema de Vigilancia Epidemiolodgica de Pa-
nama.

La leptospirosis es considerada una de las zoonosis mas
importantes a nivel mundial. Es una enfermedad desa-
tendida y ocasionada por una bacteria del género Lep-
tospira. En Panama, reportes aislados de infeccién por
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Leptospira se realizaron en la década de 1960 en solda-
dos norteamericanos. Hasta el momento no existe una
caracterizaciéon de esta infeccién en la poblacién general.
El objetivo de este estudio fue caracterizar la infeccion
por Leptospira spp. entre los pacientes que fueron referi-
dos de los hospitales publicos y privados de Panama al
Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud
entre enero de 2000 y diciembre de 2017. Se incluyé a
todos los pacientes hospitalizados en instituciones publi-
cas y privadas captados a través del sistema de vigilancia
epidemioldgica de las 14 regiones de salud con un cua-
dro compatible con infecciéon por Leptospira. Las mues-
tras de suero (en la medida de lo posible pareadas),
inicialmente fueron evaluadas con la técnica de ELISA
IgM (Panbio) y luego se les realizo la técnica de referen-
cia, MAT, recomendada por la OPS con un panel de 15
serogrupos. Se observa al microscopio de campo oscuro
para estimar el 50% de aglutinacién como punto final de
la reaccién Ag/Ac. Incrementos de titulo de Ac en sueros
pareados de dos a cuatros diluciones con respecto a la
primera muestra se considera positiva. Se detectaron 331
casos con leptospirosis y el 91.5%(303/331) fueron notifi-
cados entre el 2006-2017. La relacién hombre:mujer fue
de 3:1, la media de edad es de 34.0 (DE + 20.3) y el ran-
go oscil6 entre 1 y 83 afios de edad. El 76% de los casos
se presentaron entre los meses de abril-diciembre, es de-
cir, en la estacion lluviosa. Las provincias mas afectadas
fueron Panama (39.9%), Los Santos (7.6%), Chiriqui
(7.3%), Coclé (6.9%) y Colon (6.6%). La situacion de la
leptospirosis no esta debidamente caracterizada en Pa-
nama por lo que existe un importante subregistro de esta
enfermedad. Es necesario mejorar la recoleccion oportu-
na de muestras para analisis de laboratorio, fortalecer la
capacidad de diagnostico de laboratorio, mejorar la in-
vestigacion epidemiolégica con el objetivo de proponer y
adoptar las medidas de prevencion y control correspon-
dientes.

Leptospirosis is considered one of the most important
zoonoses worldwide. It is an unattended disease and
caused by a bacterium of the genus Leptospira. In Pa-
nama, isolated reports of Leptospira infection were made
in the 1960s in American soldiers. So far there is no cha-
racterization of this infection in the general population.
The objective of this study was to characterize infection

with Leptospira spp. among patients who were referred
from public and private hospitals in Panama to the Gorgas
Memorial Institute of Health Studies between January
2000 and December 2017. All patients hospitalized in pu-
blic and private institutions with a diagnosis compatible
with leptospirosis were recruited through the system from
14 regions. The serum samples (paired when possible)
were initially evaluated with the IgM ELISA technique
(Panbio) and then the reference technique, MAT, recom-
mended by the PAHO with a panel of 15 serogroups. It is
observed under a dark field microscope to estimate 50%
agglutination as the end point of the Ag / Ac reaction. Ac
title increments in the paired sera from two to four dilu-
tions with respect to the first sample is considered positi-
ve. 331 cases with leptospirosis were detected and 91.5%
(303/331) were notified between 2006-2017. The male:
female ratio was 3: 1, the average age is 34.0 (SD + 20.3)
with a range of 1 to 83 years of age. 76% of the cases
occurred between the months of April-December, that is,
in the rainy season. The provinces most affected were
Panama (39.9%), Los Santos (7.6%), Chiriqui (7.3%),
Coclé (6.9%) and Coldn (6.6%). The situation of leptospi-
rosis is not properly characterized in Panama, so there is
a significant underreporting of this disease. It is necessary
to improve the timely collection of samples for laboratory
analysis, strengthen laboratory diagnostic capacity, im-
prove epidemiological research with the aim of proposing
and adopting the corresponding prevention and control
measures.

D Moreno?, Y Samudio?, C Justo?, B Armién?, D Espino?, H
Cedeno?, | B de Moscaz.

Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud,
Ministerio de Salud=

La leptospirosis es producida por la espiroqueta Leptos-
pira spp., se clasifican las especies en base al analisis
genético, junto con los serogrupos mas comunmente
presentes en estas especies. Esta enfermedad, se esti-
ma causa aproximadamente 1.0 millén de casos y 10%
de muertes cada afio en todo el mundo. Segun la OMS,
la morbi-mortalidad a nivel mundial, se reportan mas de
500,000 casos de leptospirosis graves, alcanzando una
tasa de letalidad mayor del 30%. El objetivo de este tra-
bajo es describir los datos finales de la investigacion del
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Sindrome Febril Inespecifico Fatal ocurrido en Coclé-
Membrillo, Pajonal en el afio 2014. Entre la Semana
Epidemiolégica N° 33 a la N° 38 de ese afo, se presen-
taron 5 defunciones en adultos (una del género femeni-
no y cuatro masculinos) entre 27-74 afios de edad. Se
enviaron al ICGES muestras humanas de dos fallecidos:
Sangre total con EDTA, Suero en fase aguda y convale-
ciente; Tejido Post (Rifidn, Bazo, Pulmén y Cerebro).
Ademas se enviaron muestras de aguas no potables, de
grifos de las viviendas. A los sueros se les realizd prue-
bas seroldgicas, ELISA IgM marca PanBio y Técnica de
Microaglutinacion con 20 serogrupos como antigenos; la
sangre total con EDTA se cultivé en medio selectivo li-
quido (Difco Leptospira Medium Base EMJH) y a los te-
jidos post mortem se les realizé prueba molecular
utilizando los primers LipL32, G1/G2. Solo en el pacien-
te de 27 afios se detectd Leptospira patdgena por prue-
ba molecular, en el de 74 afios se detectd por serologia,
anticuerpos contra Leptospira borgpetersenii (patdégena),
diagnosticados en el ICGES; las demas muestras post
mortem no fueron enviadas al laboratorio para confirma-
cion. Entre los signos y sintomas el 100% (5/5) presento
fiebre, el 60% (3/5) escalofrios, el 40% (2/5) cefalea, do-
lor abdominal. Las aguas fueron cultivadas en medio de
cultivo selectivo liquido (Difco Leptospira Medium Base
EMJH), obteniendo crecimiento de espiroquetas los
cuales fueron confirmados como Leptospiras patdgenas
mediante pruebas moleculares, con los primers LipL32,
G1/G2. Determinando que posiblemente la causa del
Sindrome Febril Fatal en Membrillo, Pajonal en el afo
2014 con 5 defunciones fue por Leptospirosis, debido a
la ingesta de agua contaminada con Leptospiras spp.
Patdgenas.

Leptospirosis is produced by the spirochete Leptospira
spp., Species are classified based on genetic analysis,
together with the serogroups most commonly present in
these species. This disease is estimated to cause ap-
proximately 1.0 million cases and 10% of deaths every
year worldwide. According to WHO, global morbidity and
mortality more than 500,000 cases of severe leptospiro-
sis are reported, reaching a case-fatality rate of over
30%. The objective of this work is to describe the final
data of the Fertile Unspecific Fetal Syndrome occurred
in Coclé-Membrillo, Pajonal in 2014. Between the Epide-
miological Week N ° 33 and N ° 38 of that year, 5 deaths

occurred in adults (one female and four male) between
27-74 years of age. Human samples from two deceased
were sent to ICGES: Total blood with EDTA, serum in
acute and convalescent phase, and tissue (Kidney,
Spleen, Lung and Brain). In addition, water samples
from non-potable water, taps from the homes were sent.
Sera were subjected to serological tests as PanBio IgM
ELISA and Microagglutination Technique with 20 sero-
groups as antigens; the whole blood with EDTA was cul-
tured in liquid selective medium (Difco Leptospira
Medium Base EMJH) and molecular tests were done on
postmortem tissue using the primers LipL32, G1 / G2.
Only the 27-year-old patient resulted as having a patho-
genic Leptospira detected by molecular test. In the 74
years old patient, antibodies against Leptospira borgpe-
tersenii (pathogen), were detected by serology at
ICGES; the other post-mortem samples were not sent to
the laboratory for confirmation. Among the signs and
symptoms 100% (5/5) presented fever, 60% (3/5) chills,
40% (2/5) headache, abdominal pain. The waters were
cultivated in selective liquid culture medium (Difco Lep-
tospira Medium Base EMJH), obtaining growth of spiro-
chetes which were confirmed as pathogenic Leptospira
by means of molecular tests, with the primers LipL32,
G1 / G2. Determining that possibly the cause of Febrile
Fatal in Membrillo, Pajonal in 2014 with 5 deaths was
due to Leptospirosis, due to the intake of water contami-
nated with Leptospiras spp. Pathogenic

D Aralz, C Gonzalez, J Castillo, L Abrego, M Chen, L
Saenz, Y Diaz, B Moreno, Sandra Léopez-Verges, J M Pas-
cale, A Martinezz.

iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud
(ICGES), Ciudad de Panama, Panama.

Panama es un pais de transito por excelencia, con un
flujo constante de personas que utilizan el pais como
escala o para realizar turismo. Ademas, nuestra proximi-
dad geografica a los paises vecinos y la region fronteriza
relativamente porosa facilita la introduccion de nuevos vi-
rus emergentes. El aumento de patdégenos emergentes
destaca la importancia de disponer de métodos precisos
y novedosos para su caracterizacion e identificacion. La
vigilancia genémica de cepas circulantes de Zika permite
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una gestion eficiente de los recursos hacia una disminu-
cibn de los medios de propagacion,
ademas informacion clave sobre el origen del virus, per-
mitira la caracterizacion de las cepas involucradas en el
brote y evaluar eventos de introducciéon o reintroduccién
del virus. Para este analisis, utilizamos muestras de la vi-
gilancia epidemiolégica recibidas en el ICGES desde di-
ciembre de 2015 a diciembre de 2018 de diferentes
regiones de Panama, ponderando areas con menos inci-
dencia para evitar el sesgo causado por una mayor re-
presentacion de casos en el area de Guna Yala, donde
comenzo el brote de Zika. Las muestras de PCR positivas
para el virus Zika se aislaron utilizando células Vero y se
realizé la extraccion de ARN por métodos comerciales.
Cinco fragmentos que cubren 11500 pb del genoma de
ZIKV se amplificaron. La secuenciacion se realizd de dos
formas: utilizando MinlON de Oxford Nanopore Techno-
logies (ONT) y el sistema MiSeq illumina. Un total de 10
GB de pares de secuencias de bases fueron usadas para
construir el consenso y para el analisis de las variantes.

proporcionara

Las lecturas obtenidas se alinearon en base a una se-
cuencia de referencia (KU926309) con el paquete bwa-
mem. Actualmente tenemos 4 secuencias de genoma
completo, el andlisis tuvo 100 por ciento de cobertura de
todos los fragmentos y de todos los genes. Por ahora el
linaje predominante es el asiatico. La vigilancia continua
de infecciones por el virus Zika es importante debido a la
posibilidad de transmisién en bancos de sangre o por las
afectaciones en neonatos. Con genomas completos, rea-
lizaremos estudios filogenéticos y futuros estudios filo-
geograficos para ver si hay una seleccion positiva en el
tiempo de una secuencia especifica.

Panama is a transit country with a constant flow of people
who use the country for tourism. In addition, our geograp-
hical proximity to neighboring countries and the relatively
open border region facilitates the introduction of new
emerging viruses. The increase in emerging pathogens
highlights the importance of having precise and novel
methods for their characterization and identification. The
genomic surveillance of circulating strains of Zika allows
an efficient management of resources towards a decrease
in the means of propagation, it will also provide key infor-
mation on the origin of the virus, allow the characterization
of the strains involved in the outbreak and evaluate intro-

duction or reintroduction of the virus. For this analysis, we
used samples from epidemiological surveillance received
at the ICGES from December 2015 to December 2018
from different regions of Panama, pondering areas with
less incidence to avoid the bias caused by a greater re-
presentation of cases in the area of Guna Yala, where the
Zika outbreak began. Samples positive by PCRfor Zika
virus were isolated using Vero cells and RNA extraction
was performed by commercial methods. Five fragments
covering 11500 bp of the ZIKV genome were amplified.
The sequencing was performed in two ways: using Minion
from Oxford Nanopore Technologies (ONT) and the Mi-
Seq illumina system. A total of 10 GB of base sequence
pairs were used to build the consensus and for the analy-
sis of the variants. The obtained readings were aligned
based on a reference sequence (KU926309) with the
bwa-mem package. We currently have 4 complete geno-
me sequences, the analysis had 100 percent coverage of
all fragments and all genes. For now, the predominant li-
neage is Asian. The continuous surveillance of Zika virus
infections is important due to the possibility of transmis-
sion in blood banks or the affectations in neonates. With
complete genomes, we will carry out phylogenetic studies
and future phylogeographic studies to see if there is a po-
sitive selection over time of a specific sequence.

E Juarez:, P Gonzalez?, P Gutiérrez, JM Montenegro?, J
Pinedaz, J Tello?, J Garzon:, H Cedefio?, C Cubillaz, A Me-
paquito?, E Dos Santos3, M Barreto Almeida3, B Armién:
1Red de Vigilancia Integral de la Fiebre Amarilla
1|CGES.2Ministerio de Salud, Panama.3Secretaria de Sa-
lud, Estado de Rio Grande do Sul, Brasil

En Panama la existencia de Fiebre Amarilla (FA) ha sido
comprobada en distintas épocas. A inicios del Siglo XX,
W. Gorgas control6 eficientemente el Aedes aegypti, co-
mo resultado la erradicacion de FA urbana reportando el
ultimo caso en 1905. Entre 1906 y 1919 se encontraron
17 casos importados de FA, serologia positiva en huma-
nos en varias ocasiones entre 1929 y 1949. Los ultimos
casos de FA silvestre en humanos se dieron en 1974 en
las cercanias del Bayano y en primates no humanos
(PNH), documentados en 1978 por parte del Laboratorio
Conmemorativo Gorgas. A partir de los 90s la seccion de
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Epidemiologia del Ministerio de Salud (MINSA) lleva a ca-
bo el seguimiento rutinario de la vigilancia pasiva (VP) de
PNH en regiones priorizadas, sin embargo, esta fue limita-
da e intermitente. En el 2004, el MINSA publicé la guia
operativa integral para el abordaje de la FA. Aunque se
dieron avances entre el 2000-2010 persiste el sub-registro
de informacion. Desde 2014 el MINSA-ICGES establece el
objetivo de fortalecer la Vigilancia Integral de la FA en
PNH. Capacitacion de personal del DIEEZ-ICGES, evalua-
cién de las fichas notificadas del 2008-2014, seleccion de
sitios y personal, capacitacion de personal seleccionado
(tedrico-practico), entrega de equipos (GPS, binoculares,
kit de toma de muestras), y supervisién. Desde 2016 se
realizaron capturas en la provincia de Darién con trampas
tomahawk vy rifles propulsores de dardos anestésicos, para
toma de muestras para su posterior analisis por FA y otros
arbovirus. Se capacité 41 personas (asistentes, vectores y
voluntarios) en tres areas de Darién: Grupo Cémaco, Gru-
po Santa Fe y Grupo Tuira Arriba. Se tomaron muestras de
dos primates que se encontraron muertos en la via Intera-
mericana (Rio Castrigandi y Quebrada Onda). Se lograron
tomar muestras de 16 machos de Alouatta palliata captu-
rados, la cual todas dieron negativo por FA. Es importante
destacar que durante el periodo 2016-2018, la red VP de
PNH establecida en Darién no ha notificado casos de PNH
enfermos, ni muertos en ausencia de violencia en las dis-
tintas areas. Hemos logrado fortalecer la red de vigilancia
de PNH, sin embargo, para que la implementacion de esta
sea de manera sostenible, es necesario de recursos que
aseguren su éxito a futuro. Luego de 38 afios se imple-
menté la VA de PNH por FA en Darién, como parte del
programa de apoyo del ICGES al MINSA para fortalecer la
vigilancia de un virus que los Ultimos tres afios ha sido un
problema de salud en Suramérica en principalmente en
Brasil.

In Panama, the existence of Yellow Fever (YF) has been
proven at different times. At the beginning of the twentieth
century, W. Gorgas efficiently controlled the Aedes aegypti,
resulting in the eradication of urban AF, reporting the last
case in 1905. Between 1906 and 1919 17 imported cases
of AF were found, positive serology in humans on several
occasions between 1929 and 1949. The last cases of wild
FA in humans occurred in 1974 in the vicinity of the Bayano

and in non-human primates (NHP), documented in 1978 by
the Gorgas Memorial Laboratory. From the 90s the Epide-
miology section of the Ministry of Health (MINSA) carries
out the routine monitoring of passive surveillance (VP) of
PNH in prioritized regions, however, it was limited and in-
termittent. In 2004, MINSA published the comprehensive
operational guide for the approach to YF. Although pro-
gress was made between 2000-2010, the sub-registration
of information persists. Since 2014, the MINSA-ICGES has
established the objective of strengthening the Comprehen-
sive Monitoring of FMD in PNH. Training of DIEEZ-ICGES
personnel, evaluation of the notified sheets of 2008-2014,
selection of sites and personnel, training of selected per-
sonnel (theoretical-practical), delivery of equipment (GPS,
binoculars, sampling kit), and supervision. Since 2016,
captives were made in the province of Darien with to-
mahawk traps and anesthetic dart propeller rifles, to get
samples for further analysis by YF and other arboviruses.
41 people (assistants, vectors and volunteers) were trained
in three areas of Darién: Grupo Cémaco, Grupo Santa Fe
and Grupo Tuira Arriba. Samples were taken of two prima-
tes that were found dead in the Interamerican Highway
(Castrigandi River and Quebrada Onda). Samples were
taken from 16 captured Alouatta palliata males, which were
all negative for FA. It is important to note that during the
2016-2018 period, the PNH VP network established in Da-
rién has not reported cases of sick PNH or deaths in the
absence of violence in the different areas. We have mana-
ged to strengthen the PNH surveillance network; However,
for this implementation to be sustainable, resources are
necessary to ensure its success in the future. After 38
years, the PNH VA was implemented by YF in Darién, as
part of the ICGES to support MINSA programs and to
strengthen the surveillance of a virus that has been a
health problem in South America in the last three years,
mainly in Brazil.

E Juarez:, P Gonzalez?, P Gutiérrez2, JM Montenegro?, J
Pineda?, J Tello2, J Garzon, H Cedefo?, C Cubillaz, A Me-
paquito?, E Dos Santos3, M Barreto de Almeidas, B Ar-
mién?

iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud,
Panama,2Ministerio de Salud, Panama,3Secretaria de Sa-
lud, Estado de Rio Grande do Sul, Brasil.
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Introduccion: En 1978 el Instituto Conmemorativo Gorgas
de Estudios de la Salud (ICGES) documenté por Ultima vez
la circulacién de la Fiebre Amarilla (FA) selvatica, por sero-
logia en primates no humanos (PNH) de Darién, a través
de la vigilancia activa (VA). Panama, es clasificado en la
lista de la OMS, como un pais en transicion en relacién al
riesgo de FA y segun la International Travel and Health
(ITH) queda clasificado como de vacunacion recomendada
para los viajeros que se dirijan a la region este del Canal
de Panama que
Wounaan y Guna Yala, la provincia de Darién y areas de la
provincia de Colon y Panama. Durante el 2013 se invita a
personal de Brasil con experiencia en vigilancia de la FA
para dictar un curso a personal de diferentes instituciones
de Panama, que incluia talleres de abordaje de vigilancia
de febriles hemorragicos, vigilancia entomoloégica (Vecto-
res), vigilancia en PNH vy vigilancia en laboratorios (Huma-
nos). Objetivo: Implementar la VA de PNH por FA y otros
arbovirus en Darién. Método: En el 2014 el ICGES, me-
diante el Departamento de Investigacion de Enfermedades
Emergentes y Zoondticas (DIEEZ), logré adquirir insumos
necesarios para iniciar la VA de PNH, como rifles propul-
sores de dardos anestésicos, dardos, anestesias, redes,
trampas tomahawk, etc. Inicia la exploracion de sitios para
establecer los puntos que serian claves para la VA de
PNH. Durante 2016 el DIEEZ recibié entrenamiento en la
captura de PNH por expertos brasilefios (MBA y EDS).
Hasta 2018 se realizaron capturas en la provincia de Da-
rién (distritos de Chepigana, Pinogana y Cémaco), colec-
tando muestras de sangre para su posterior analisis por FA
y otros arbovirus. Resultado: Se lograron capturar 16 ma-
chos de Alouatta palliata (mono aullador) de diferentes tro-
pas; Chepigana (n=13), Cémaco (n=2) y Pinogana (n=1).
Los mismos se encontraban descansando y alimentando-
se, se veian en buen estado, y con poca presencia de ec-
toparasitos (torsalo); Estos se capturaron en bosques de
galeria (n=8), bosques secundarios (n= 7) y bosque madu-
ro (n=1). Conclusién: Luego de 38 afios se implement la
VA de PNH por FA en Darién, como parte del programa de
apoyo del ICGES al MINSA para fortalecer la vigilancia de
un virus que esta causando actualmente estragos en Su-
rameérica, principalmente en Brasil.

incluye la comarcas Embera-

Introduction: In 1978, the Gorgas Memorial Institute for
Health Studies (ICGES) documented for the last time the
circulation of sylvatic yellow fever (AF), by serology in non-

human primates (NHP) of Darién, through active survei-
llance (GOES). Panama, is classified in the WHO list, as a
country 'in transition' in relation to the risk of AF and accor-
ding to the International Travel and Health (ITH) is classi-
fied as 'recommended vaccination' for travelers who are
directed to the This region of the Panama Canal includes
the Embera-Wounaan and Guna Yala counties, the provin-
ce of Darién and areas of the province of Colon and Pana-
ma. During 2013, personnel from Brazil with experience in
FM surveillance were invited to teach a course to personnel
from different institutions in Panama, which included fever-
hemorrhagic surveillance surveillance workshops, entomo-
logical surveillance (vectors), surveillance in NHP and sur-
veillance in laboratories (Human). Objective: Implement the
NHP VA by FMD and other arboviruses in Darién. Method:
In 2014 the ICGES, through the Research Department of
Emerging and Zoonotic Diseases (DIEEZ), managed to
acquire necessary supplies to start the PNH VA, such as
anesthetic dart propelling rifles, darts, anesthesia, nets, to-
mahawk traps, etc. . Start the exploration of sites to esta-
blish the points that would be key for the VA of NHP.
During 2016, DIEEZ received training in the capture of
NHP by Brazilian experts (MBA and EDS). Up to 2018,
catches were made in the province of Darién (districts of
Chepigana, Pinogana and Cémaco), collecting blood sam-
ples for further analysis by YF and other arboviruses. Re-
sult: We managed to capture 16 males of Alouatta palliata
(howler monkey) of different troops; Chepigana (n = 13),
Cémaco (n = 2) and Pinogana (n = 1). They were resting
and feeding, they looked in good condition, and with little
presence of ectoparasites (take them); These were captu-
red in gallery forests (n = 8), secondary forests (n = 7) and
mature forest (n = 1). Conclusion: After 38 years, the NHP
VA was implemented by YF in Darién, as part of the IC-
GES support program to MINSA to strengthen surveillance
of a virus that is currently causing havoc in South America,
mainly in Brazil.

iE Pile,*P Gonzalez,>M AvilaE Juarez,*JM Montene-
gro,2P Gutiérrez,3AG Armién,+G Glass,B Armién,5EEH.
iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Sa-
lud,2Ministerio de Salud,3University of Minnesota,“Uni-

versity of Florida,5Equipo de Ecologia de Hantavirus
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Se ha documentado que en roedores de la familia Criceti-
dae, reservorios de hantavirus, la transmision puede ocurrir
en areas doméstica y peridoméstica. El objetivo del trabajo
determinar la distribuciéon espacial y temporal del Oligory-
zomys fulvescens y establecer su relacion con la presencia
de la infeccion entre los roedores en diferentes habitats. El
estudio fue realizado en Agua Buena, Tonosi, Los Santos,
Panama3, situada en la costa sur de la peninsula de Azue-
ro, region de tierras bajas. Alli se registra la presencia de
dos estaciones, la seca (enero a marzo) y la lluviosa (mayo
a noviembre). La producciéon mecanizada de arroz es la
principal actividad agricola, registrandose también agricul-
tura de subsistencia, cultivos de exportacion y pastos. Los
datos fueron colectados de 2006 a 2019, con capturas
mensuales, cuatro noches por mes, usando el método de
captura-marcado-recaptura, con trampas tipo Sherman.
Las cuadriculas de capturas fueron espaciadas entre 700m
y su localizacion georeferenciada. De los roedores captu-
rados se obtuvo una muestra de sangre y se registré la in-
formacion de especie, edad, sexo, medidas morfométricas
y tipo habitat. La serologia se analizé6 mediante inmunoblot.
La elaboracién de graficos fue realizada usando los pa-
quetes ggplot2 y ggmap. Los indices de abundancia, di-
versidad, riqueza, disimilaridad fueron calculados usando
el paquete Vegan, en el ambiente computacional R. Anali-
sis de correlacion de la frecuencia de roedores positivos en
los diferentes habitats en funcion del tiempo también fue-
ron realizados. Los resultados demostraron mayores indi-
ces de prevalencia para la infeccion por hantavirus en O.
fulvescens. La diseminacion de roedores ocurrié de la flo-
resta y rastrojos a las areas de pastos y cultivos, aumen-
tando la densidad en esos habitats. En las areas de
intervencion humana, la presencia regular de roedores es-
tuvo localizada en los pastizales. La estacionalidad de los
roedores positivos se dio en los cultivos. La poblacién de
O. fulvescens fue estacional e influenciada por su presen-
cia en las tierras bajas. La deteccion de roedores positivos
fue irregular e incrementandose en los ultimos afios. La
baja diversidad y riqueza de las especies aumento6 la pro-
babilidad de la transmision del virus entre roedores.

It has been documented that in rodents of the family Cri-
cetidae, reservoirs of hantavirus, transmission can occur
in domestic and peridomestic areas. The objective of the

work was to determine the spatial and temporal distribution
of Oligoryzomys fulvescens and establish its relationship
with the presence of infection among rodents in different
habitats. The study was conducted in Agua Buena, Tonosi,
Los Santos, Panama, located on the southern coast of the
Azuero peninsula, a lowland region. There the presence of
two seasons is recorded, the dry (January to March) and
the rainy (May to November). The mechanized production
of rice is the main agricultural activity, also registering sub-
sistence agriculture, export crops and pastures. The data
were collected from 2006 to 2019, with monthly catches,
four nights per month, using the capture-mark-recapture
method, with Sherman traps. The catch grids were spaced
between 700m and their georeferenced location. A blood
sample was obtained from the captured rodents and infor-
mation was recorded on species, age, sex, morphometric
measurements and habitat type. Serology was analyzed by
immunoblot. The elaboration of graphics was done using
the ggplot2 and ggmap packages. The indices of abundan-
ce, diversity, richness, dissimilarity were calculated using
the Vegan package, in the computational environment R.
Correlation analysis of the frequency of positive rodents in
different habitats as a function of time were also performed.
The results showed higher prevalence rates for hantavirus
infection in O. fulvescens. The dissemination of rodents oc-
curred from the forest and stubble to pasture and crop
areas, increasing density in these habitats. In the areas of
human intervention, the regular presence of rodents was
located in the pastures. The seasonality of the positive ro-
dents occurred in the crops. The population of O. fulves-
cens was seasonal and influenced by its presence in the
lowlands. The detection of positive rodents was irregular
and increased in recent years. The low diversity and rich-
ness of the species increased the likelihood of virus trans-
mission among rodents.

E Rodriguez, J Salazar, K Miranda, F Ruiz, C Muiioz, D
Gonzalez, D Moreno, B Armién
Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud

La leptospirosis es probablemente la zoonosis bacteria-
na de mas amplia distribucion mundial, con gran impac-
to en la salud publica y en la economia. Mamiferos
domésticos y salvajes, reptiles y anfibios pueden servir
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como hospederos de mantenimiento para el género
Leptospira spp. La clasificacion de este género se basa
a sus determinantes antigénicos en 21 especies, la ma-
yoria de leptospiras patdégenas se agruparon dentro de
las especies interrogans y borgpetersenii. Las especies
de leptospirosis han sido divididas en numerosos sero-
vares y los homodlogos antigénicamente han sido agru-
pados en serogrupos. El objetivo de este estudio es
identificar los serogrupos de Leptospira spp. presentes
en muestras de suero de personas no enfermas con
riesgo epidemiologico de leptospirosis de comunidades
rurales de la republica de Panama. Para este estudio se
realizé6 una técnica indirecta, que es la técnica de mi-
croaglutinacion (MAT), se emple6é un cepario de refe-
rencia que contenia 17 serovariedades pertenecientes a
15 serogrupos de especies patdgenas y saprofitas de
Leptospira spp. Para ello se procedid a analizar 96
muestras de sueros que resultaron positivos previamen-
te por Leptospira ELISA IgM comercial. Estos sueros re-
presentan el 10% de los positivos totales de 22
comunidades alrededor del pais. Se han analizado 86
muestras séricas hasta el momento. Para la MAT el titu-
lo fue dado por la dilucion del suero que presentaba
50% de aglutinacion, se tomdé como criterio de confirma-
cion la presencia de un titulo por microaglutinacion ma-
yor o igual a 1:20. Hasta el momento el 90.6% (78/86)
de las muestras resultaron positivas a por lo menos uno
de los serogrupos. Siendo de mayor frecuencia L. borg-
petersenii serogrupo Tarassovi 62% (53/86), seguido L.
biflexa serogrupo Semaranga y L. Borgpetersenni sero-
grupo Ballum con 49% (42/86). Los titulos maximos de
aglutinaciéon a un serogrupo patégeno fueron de 1:1280
para Sejroe/Wolffi, Grippotyphosa y Pomona. Un total de
44 muestras mostraron reaccién cruzada entres varios
serogrupos. En este estudio hemos observado que la
seropositividad a los grupos patdégenos de Leptospira
spp en Panama tiene un valor de consideracién, por otra
parte, nuestro pais carece de la informacién suficiente
que nos permita comprender mejor el comportamiento
de esta enfermedad.

Leptospirosis is probably the most widely distributed
bacterial zoonosis in the world, with great impact on pu-
blic health and the economy. Domestic and wild mam-
mals, reptiles and amphibians can serve as maintenance

hosts for the genus Leptospira spp. The classification of
this genus is based on its antigenic determinants in 21
species, most of the pathogenic leptospires were grou-
ped within the interrogans and borgpetersenii species.
The species of leptospirosis have been divided into nu-
merous serovars and the antigenically homologous ones
have been grouped into serogroups. The objective of
this study is to identify the serogroups of Leptospira spp.
present in serum samples from non-ill people with epi-
demiological risk of leptospirosis in rural communities of
the Republic of Panama. For this study, an indirect tech-
nique was carried out, which is the microagglutination
technique (MAT), using a reference strain containing 17
serovars belonging to 15 serogroups of pathogenic and
saprophytic species of Leptospira spp. To this end, 96
serum samples that were positive previously were
analyzed by commercial Leptospira ELISA IgM. These
sera represent 10% of the total positives of 22 communi-
ties around the country. 86 serum samples have been
analyzed so far. For the MAT, the title was given by the
dilution of the serum that presented 50% agglutination.
The confirmation of the presence of a titer by microag-
glutination greater than or equal to 1:20 was taken as
confirmation criterion. So far, 90.6% (78/86) of the sam-
ples tested positive for at least one of the serogroups.,
being more frequent L. borgpetersenii serogroup Taras-
sovi 62% (53/86), followed by L. biflexa serogroup Se-
maranga and L. Borgpetersenni serogroup Ballum with
49% (42/86). The maximum agglutination titers to a pat-
hogenic serogroup were 1: 1280 for Sejroe / Wolffi,
Grippotyphosa and Pomona. A total of 44 samples sho-
wed cross reaction among several serogroups. In this
study we have observed that the seropositivity to the
pathogenic groups of Leptospira spp in Panama has a
value of consideration, on the other hand, our country
lacks sufficient information that allows us to better un-
derstand the behavior of this disease.

E Rodriguez, S Montilla, E Suarez, P Gonzalez, ] Monte-
negro, P Gutiérrez, J Pineda, B Armién
Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud

Los analisis de sangre son una herramienta muy valiosa
en la clinica de animales silvestres o en cautividad, ya
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que proporcionan una informacién muy amplia sobre el
estado de salud del individuo. Estos facilitan el diagnos-
tico y seguimiento de ciertas patologias como enferme-
dades infecciosas. El analizador Portatil VetScan i-STAT
de Abaxis es un analizador de gases, electrolitos, he-
matologia y bioquimica sanguinea que da resultados
exactos en minutos a partir de 2-3 gotas de la sangre
entera en un paquete totalmente portable. Un equipo
practico para viajes y la operacion en campo. El objetivo
fue evaluar la eficacia del analizador Portatil VetScan i-
STAT procesando muestras de primates no humanos
tanto en campo como en el laboratorio. Se adquirié el
Analizador Portatil y dos tipos de cartuchos, de los 10
disponibles en el mercado, que miden diferentes para-
metros de la bioquimica sanguinea. Se analizaron
muestras de sangre de 20 primates no humanos en to-
tal. Entre los primates no humanos estaban 18 Aotus
zonalis en cautiverio (8 machos y 10 hembras) y 2 ma-
chos Alouatta palliata silvestres los cuales fueron mues-
treados en campo e inmovilizados con zoletil a dosis de
20mg intramuscular. Para las muestras se utilizé tubos
heparinizados. Se analizaron 18 muestras en laboratorio
y 2 muestras en campo con el equipo. Todas las mues-
tras se leyeron de manera satisfactoria. Se pudo obser-
var a un Aotus zonalis en cautiverio con niveles de
creatinina de 2.5mg/dl, valor normal (0.6-1.5), que pre-
viamente habia mostrado decaimiento y a dos con ane-
mia severa, con parametros de hemoglobina (Hb) de
5.4g/dl y 5.1g/dl, valor normal (11.7-18.4). Aunque el
manual sefiala que funciona bien a temperaturas de en-
tre 16 y 30°C, en la practica en campo observamos que
a mas de 28°C no funcionaba correctamente, lo cual es
un inconveniente en la selva panamefa. Los resultados
demuestran la eficacia del equipo en la medicién para-
metros fisiolégicos en sangre. Es posible procesar sue-
aunque
hematocrito, no estarian disponibles. Por otra parte, a
una temperatura superior a 28°C se requiere un manejo
del equipo en un ambiente controlado.

ros, los parametros de hemoglobina vy

Blood tests are a very valuable tool in the clinic of wild
animals or in captivity, because they provide a very
broad information about the health status of the indivi-
dual. These facilitate the diagnosis and monitoring of
certain diseases such as infectious diseases. The Por-
table Analyzer VetScan i-STAT from Abaxis is a gas,

electrolyte, hematology and blood biochemistry analy-
zer that gives accurate results in minutes from 2-3
drops of whole blood in a fully portable package. A
practical team for travel and field operation. The objec-
tive was to evaluate the effectiveness of the VetScan i-
STAT portable analyzer processing non-human primate
samples both in the field and in the laboratory. The
Portable Analyzer was purchased and two types of car-
tridges (10 available in the market) that measure diffe-
rent parameters of the blood biochemistry. Blood
samples from 20 nonhuman primates were analyzed in
total. Among the non-human primates were 18 Aotus
zonalis in captivity (8 males and 10 females) and 2 wild
Alouatta palliata males, which were sampled in the field
and immobilized with zoletil at a dose of 20mg intra-
muscularly. Heparinized tubes were used for the sam-
ples. 18 samples were analyzed in the laboratory and 2
samples in the field with the equipment. All samples
were read satisfactorily. We observed an Aotus zonalis
in captivity with creatinine levels of 2.5mg / dl, normal
value (0.6-1.5), which previously had shown decay and
two with severe anemia, with hemoglobin (Hb) parame-
ters of 5.4g / dl and 5.1g / dI, normal value (11.7-18.4).
Although the manual states that it works well at tempe-
ratures between 16 and 30°C, in practice in the field we
observed that at over 28°C it did not work properly,
which is an inconvenience in the Panamanian jungle.
The results demonstrate the effectiveness of the equip-
ment in the measurement of physiological parameters
in blood. It is possible to process sera, although hemo-
globin and hematocrit parameters would not be availa-
ble. On the other hand, at a temperature higher than
28°C, equipment management is required in a contro-
lled environment.

F Ruiz, D Moreno, Y Samudio, E Tejeira, L Samudio
Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud

La conservacion de bacterias del género Leptospira spp.
requiere para su mantenimiento, pases seriados en me-
dios de cultivos EMJH (Ellinghausen-McCollough-John-
son-Harris), incluyendo replicas de cepas de cultivos,
descontaminacién y demanda en cortos periodos de
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tiempo. Por lo que resulta ser una labor costosa, rigurosa
y requiere personal capacitado lo que puede generar pér-
didas de caracteri sticas genéticas, contaminacién cruza-
da entre los diferentes cultivos o pérdida de la
antigenicidad. El objetivo de este estudio fue estandarizar
una técnica de crioconservacion para el panel de referen-
cia de Leptospira spp. que cuenta con 18 serogrupos (uti-
lizadas como anti geno para la realizacion de la técnica
de microaglutinacion como método de confirmacion) per-
tenecientes a la seccion de Parasitologi a y Malaria del
Laboratorio Central de Referencia en Salud Publica del
ICGES. Metodologi a: Se utilizaron 18 serogrupos de cul-
tivos puros con crecimiento entre 5 a 7 di as en medio
EMJH evaluando su motilidad, esterilidad y densidad bajo
el microscopio de campo oscuro. Se evalud la capacidad
crioprotectora de tres agentes:el glicerol a una concentra-
cion final de 1%, 2.5% y 5% , La leche descremada al
5%, mezcla de glicerol con leche descremada y medio
EMJH directo. Las mezclas del cultivo y crioprotector fue-
ron alicuotadas en volumen de 1ml sumergidas en un
frasco con alcohol a -94° C y congeladas a -70° C. La
viabilidad de cada Serogrupo crioconservada fue evalua-
da después de la descongelacion (7, 14, 21 di as) y luego
un seguimiento por un afio, en cada evaluacion se incluyo
como control de crecimiento un cultivo en medio EMJH
de cada cepa no crioconservada. La antigenicidad de ca-
da cepa fue evaluada antes y después de la descongela-
cién con la técnica de microaglutinacion. Conclusion:
como resultado del presente estudio se describe un mé-
todo sencillo para la conservacion a largo plazo para los
serogrupos de Leptospiras spp. a -70° C con un apropia-
do agente crioprotector en este caso el glicerol; que per-
mitié estabilidad en viabilidad, antigenicidad con el panel
de 18 serogrupos de Leptospira spp.

The conservation of bacteria of the genus Leptospira spp.
requires serial passes in EMJH (Ellinghausen-McCo-
llough-Johnson-Harris) culture media, replications of crop
strains, decontamination and demand in short periods of
time. it turns out to be a laborious, rigorous task and re-
quires trained personnel to prevent losses of genetic
characteristics, cross contamination between different
crops or loss of antigenicity. The objective of this study

was to standardize a cryopreservation technique as a re-

ference panel of Leptospira spp. It has 18 serogroups
(used as an antigen for carrying out the microagglutina-
tion technique as a confirmatory method) from the Parasi-
tology and Malaria section of the Central Public Health
Reference Laboratory of ICGES. Methodology: We used
18 serogroups of pure cultures grown on 5 to 7 days in
medium EMJH and evaluation of their motility, sterility
and density under the dark field microscope. The cryopro-
tective capacity of three agents we evaluated: glycerol at
a final concentration of 1%, 2.5% and 5%, skim milk at
5%, glycerol mixture with skimmed milk and direct EMJH
medium. The cultures and cryoprotectant mixtures were
aliquoted in 1ml volume submerged in a bottle with al-
cohol at -94° C and frozen at -70° C. The viability of each
cryopreserved serogroup was evaluated after thawing (7,
14, 21 days) and then a one-year follow-up, in each eva-
luation, a culture was included as growth control in EMJH
medium of each non-cryopreserved strain. The antigeni-
city of each strain was evaluated before and after thawing
with the microagglutination technique. Conclusion: As a
result of the present study we describe a simple method
for long-term conservation for the serogroups of Leptospi-
ras spp. at -70° C with a suitable cryoprotective agent in
this case glycerol; which allowed stability in viability, anti-
genicity with the panel of 18 serogroups of Leptospira

spp.

J Salazar?, T Salinas?, G Garcia?, C Lyons?, K Miranda?, E
Rodriguez?, F Ruiz?, D Moreno?, V Pineda?, A Saldafiaz, A
Alvarez:, D Gutiérrez2, D Gonzalez:, C Dominguez?, B
Armiénz.

iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud

Las interacciones entre humanos y animales han dado
lugar a brotes de distintas enfermedades zoonéticas de
importancia a nivel global. EI Hantavirus, la Rickettsio-
sis, la Enfermedad de Chagas (causada por T. cruzi) y
la Leptospirosis son algunos ejemplos, y existen en Pa-
nama. El objetivo es determinar la prevalencia de anti-
cuerpos contra estas zoonosis en comunidades rurales
de Panama. Un equipo aplicé encuestas y tomé mues-
tras de sangre previo consentimiento/asentimiento infor-
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mado escrito a participantes de dos o mas afos de
edad, durante los afios 2006, 2011, 2012, 2014, 2015,
2018. Se obtuvieron mas de 3000 muestras de suero,
tomadas en 22 comunidades de nueve provincias y una
comarca. Se analizaron por diferentes técnicas en el IC-
GES: Hantavirus mediante técnica de Inmunoblot IgG,
Rickettsia por inmunofluorescencia indirecta-lgG para R.
rickettsii y R. amblyomii; T. cruzi mediante ELISA IgG;
Leptospira, por tamizaje mediante ELISA IgM y 10%
(96/959) de los positivos por anticuerpos aglutinantes
(MAT). Los resultados muestran que para Hantavirus,
analizado en 22 comunidades, excluyendo area endé-
mica de Agua Buena, Los Santos (60%) (Dato publica-
do, Armién et al., 2011), la mayor prevalencia se obtuvo
en Llano Bonito, Colon con un 34.7% (25/72). Rickettsia,
de 15 comunidades analizadas, en Pirre 1y 2, Darién la
prevalencia es de 80.8% (21/26). Para T. cruzi, analiza-
do en 16 comunidades, la mayor prevalencia de anti-
cuerpos es en Cafiazas, Panama Oeste con un 10.3%
(14/136). Leptospira, dentro de 22 comunidades inclui-
das en el tamizaje de anticuerpos IgM, en Pirre 1y 2 de
Darién se encontrd la mayor prevalencia, 61.5% (16/26).
Hasta el momento en los resultados de MAT para leptos-
pira se ha obtenido mayor reaccion al serogrupo Taras-
sovi en el 61.6% (53/86) de las muestras. Se llego a la
conclusion de que la mayor prevalencia de anticuerpos a
nivel nacional es contra Rickettsia sp., 42.3% (1008/2382),
seguido de Leptospira sp., 29.1% (959/3291), Hantavirus,
7.1% (242/3427) y T. cruzi en menor grado con 1.4%
(37/2629). Las regiones de salud respectivas deben tomar
las medidas para alertar a la comunidad de aplicar las me-
didas adecuadas de prevencion y control de estas infec-
ciones por sus potenciales riesgos.

The interactions between humans and animals have led
to outbreaks of various zoonotic diseases of global im-
portance. The Hantavirus, the Rickettsiosis, the Chagas
Disease (caused by T. cruzi) and the Leptospirosis are
some examples, and exist in Panama. The objective is
to determine the prevalence of antibodies against these
zoonoses in rural communities of Panama. A team ap-
plied surveys and took blood samples with written infor-
med consent to participants that were two or more years
old, during the years 2006, 2011, 2012, 2014, 2015,

2018. More than 3000 serum samples were obtained,
taken in 22 communities of nine provinces and one re-
gion. They were analyzed by different techniques in the
ICGES: Hantavirus by IgG Immunoblot technique, Ric-
kettsia by indirect immunofluorescence-IgG for R. ric-
kettsii and R. amblyomii; T. cruzi by ELISA IgG;
Leptospira, by ELISA screening IgM and 10% (96/959)
of the positive by binding antibodies (MAT). The results
show that for Hantavirus, analyzed in 22 communities,
excluding endemic area of Agua Buena, Los Santos
(60%) (Data published, Armién et al., 2011), the highest
prevalence was obtained in Llano Bonito, Colén with
34.7 % (25/72). Rickettsia from 15 communities were
analyzed, in Pirre 1 and 2. In Darién the prevalence is
80.8% (21/26). T. cruzi analyzed in 16 communities
showed the highest prevalence of antibodies in Cafa-
zas, Panama Oeste with 10.3% (14/136). Leptospira, in
22 communities included in IgM antibody screening, in Pi-
rre 1 and 2 of Darién the highest prevalence was found,
61.5% (16/26). So far in the MAT results for leptospira, a
greater reaction to the Tarassovi serogroup has been ob-
tained in 61.6% (53/86) of the samples. It was concluded
that the highest prevalence of antibodies at the national
level is against Rickettsia sp., 42.3% (1008/2382), follo-
wed by Leptospira sp., 29.1% (959/3291), Hantavirus,
71% (242 | 3427) and T. cruzi to a lesser extent with
1.4% (37/2629). The respective health regions must take
measures to alert the community to apply appropriate
measures for the prevention and control of these infec-
tions due to their potential risks.

J Salazar?, Y Diaz:, D Gonzalez?, D Gutiérrez:, J Monte-
negro:, A Alvarez:, C Dominguez?, D Castillot, R Tu-
lloch?, E Rodriguez?, P Gutiérrez?, E Juarez?, J Pineda?, P
Gonzalez?, ] M Montenegro, C Cubillaz, B Moreno?, B
Armién?

iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud,
2Ministerio de Salud de Panama

La fiebre amarilla (FA) es una enfermedad zoondtica
causada por un arbovirus transmitido por mosquitos. En
América es mas frecuente el ciclo de transmision selva-
tico, donde el humano se infecta por la picadura de un
mosquito ( Haemagogus sp. o Sabethes sp.) previa-
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mente alimentado de un primate no humano (PNH) infec-
tado. Es por eso que se recomienda la vacunacion en 13
paises: Argentina, Bolivia, Brasil, Colombia, Ecuador,
Guyana, Guyana Francesa, Panama, Paraguay, Perq,
Surinam, Isla de Trinidad y Venezuela. En Panama los
ultimos casos de FA selvatica se dieron en el area de Ba-
yano en 1974. Esto conlleva a la vacunacion rutinaria en
poblacion de Panama Este, Darién y Guna Yala. Debido
a movimientos migratorios de personas desde Suraméri-
ca y que la region cuenta con todos los componentes del
ciclo de transmision, existe la posibilidad de una re-intro-
duccion del virus a Panama. Nuestro estudio busca ge-
nerar evidencia cientifica que confirme que la regién
determinada como endémica, se mantiene a un nivel de
bajo riesgo para la circulaciéon del virus FA (VFA); anali-
zando el grado de cobertura vacunal en la poblacion hu-
mana y la vigilancia de la circulacién del virus en PNH.
Para la estimacion de cobertura vacunal contra VFA se
obtuvieron sueros de participantes durante giras de sero-
prevalencia en el afo 2012 en las comunidades de Ta-
marindo, Aruza, El Real de Santa Maria, Mercadeo,
Pijivasal, y Pirre 1 y 2 ubicadas en Darién. En la vigilancia
activa de PNH realizada entre 2016 y 2018 se colectaron
16 sueros de Alouatta palliata en las regiones de Meteti,
El Comun, Platanilla, Aguas Claras, Maach Pdb&oér, Cen-
tro Regional Universitario, Canglén, EI Mamey y 1 suero
de Cebus capucinus en Parque Municipal Summit. Los
sueros humanos y de PNH fueron analizados por PRNT
contra VFA. El 73.3% (220/300) de los sueros humanos
fueron positivos a la presencia de anticuerpos neutrali-
zantes. Para descartar reaccion cruzada, estos mismos
sueros se analizaron por Dengue IgG. Se encontré que el
53.3% era positivo solo por FA y 20% positivo para am-
bos. No se analizaron por Zika debido al afio de colecta
(2012, pre-Zika). Los 17 sueros de PNH colectados no
mostraron reactividad contra VFA. Hasta la fecha los da-
tos obtenidos demuestran que no hay evidencia de la cir-
culacién del VFA en Darién.

Yellow fever (YF) is a zoonotic disease caused by an ar-
bovirus transmitted by mosquitoes. In America the sylvatic
transmission cycle is more frequent, where the human is
infected by the bite of a mosquito (Haemagogus sp. or
Sabethes sp.) Previously fed from an infected non-human
primate (NHP). That is why vaccination is recommended
in 13 countries: Argentina, Bolivia, Brazil, Colombia,

Ecuador, Guyana, French Guiana, Panama, Paraguay,
Peru, Suriname, Island of Trinidad and Venezuela. In Pa-
nama, the last cases of sylvatic FMD occurred in the Ba-
yano area in 1974. This leads to routine vaccination in the
population of East Panama, Darién and Guna Yala. Due
to migratory movements of people from South America
and that the region has all the components of the trans-
mission cycle, there is the possibility of a re-introduction of
the virus to Panama. Our study seeks to generate scienti-
fic evidence that confirms that the region determined to be
endemic remains at a low risk level for the circulation of
the YF virus (YFV); analyzing the degree of vaccination
coverage in the human population and monitoring the cir-
culation of the virus in NHP. For the estimation of vaccine
coverage against YFV, participants' sera were obtained
during seroprevalence tours in 2012 in the communities of
Tamarindo, Aruza, El Real de Santa Maria, Mercadeo,
Pijivasal, and Pirre 1 and 2 located in Darién. In the active
surveillance of NHP carried out between 2016 and 2018,
16 sera of Alouatta palliata were collected in the regions
of Meteti, EI Comun, Platanilla, Aguas Claras, Maach
Poboor, University Regional Center, Canglén, EI Mamey
and 1 serum of Cebus capucinus in Summit Municipal
Park. The human and NHP sera were analyzed by PRNT
against YFV. 73.3% (220/300) of the human sera were
positive for the presence of neutralizing antibodies. To ru-
le out cross-reaction, these same sera were analyzed by
Dengue IgG. It was found that 53.3% were positive only
for YF and 20% positive for both. They were not analyzed
by Zika due to the year of collection (2012, pre-Zika). 17
NHP sera collected showed no reactivity against YFV. To
date, the data obtained show that there is no evidence of
the circulation of YFV in Darién.

J E Moreno?, W Castilloz, N Garciat, R Ramos*

Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud*

Introduccion La resistencia a los antimicrobianos consti-
tuye el principal problema de salud publica de nuestros
tiempos, la falta de nuevos farmacos y la rapida propaga-
cion de cepas multi-resistentes aumentan la morbi-morta-
lidad en hospitales a nivel mundial P. aeruginosa es uno
de los principales organismos que presenta estas carac-
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teristicas y en Panama su comportamiento microbiolégi-
co-molecular es poco conocido hasta ahora. Objetivos
Determinar los mecanismos de multiresistencia antibiética
en aislamientos clinicos de P. aeruginosa y proponer un
esquema basados en comportamiento de sensibilidad al
mejor indicador de carbapenemasas, que lo pueda dife-
renciar de alteraciones membranales. Métodos Se anali-
zaron durante abril 2017 hasta abril 2018, 147 cepas de
P. aeruginosa procedentes de 4 hospitales publicos de
Panama con erfiles de multi-resistencia antibidtica referi-
dos al ICGES para estudios de genes carbapenemasas
Metalo-beta- lactamasas VIM-IMP y mecanismos de
membrana. Se utilizaron métodos microbioldgicos auto-
matizados como antibiograma y PCR tiempo real-Sybr-
GREEN para los genes de resistencia. Los analisis
estadisticos fueron realizados mediante Linux Open calc,
Whonet 5.6, Epiinfo7 y OpenEpi. Resultados De las 147
cepas de P. aeruginosa el 65% pertenecian mujeres y
35% a hombres, las muestras mas comunes fueron se-
creciones 52%, orina 20%, sangre 14%, esputo 5%, flui-
dos 5% vy tejidos 4%. Los mayores porcentajes de
resistencia fueron para imipenem 92%, meropenem 85%,
ciprofloxacina 57%, ceftazidima 46%, cefepima 45%, pi-
peracilina- tazobactama 34%, amicacina 30%, gentamici-
na 27% y colistina 2%. Los mecanismos de resistencia
detectados correspondian a un 67% mediado por altera-
ciones de membrana y 33% por enzimas MBL. Los me-
canismos membranales eran en un 83% combinacién de
déficit de OprD- y eflujo, 10% OprD- y 7% por MexAB-
OprM. Las MBL predominantes fueron VIM 90%, IMP 6%
y coexistencia de ambas 4%. La mejor correlacion fue de
cefepima y ceftazidima con PCR del 71% Conclusiones
Las antibi6tico-resistencias mas comunes encontradas en
P. aeruginosa de Panama son las mediadas por altera-
ciones de membrana y luego carbapenemasas de tipo
VIM. No existe un indicador ideal para diferenciarlas uni-
camente por fenotipo, porque la mayoria de los antibioti-
cos analizados fueron afectados de manera similar a
excepcion de ceftazidima y cefepima. Este estudio aporta
la primera evidencia cientifica de las causas de antibioti-
co-resistencia en P. aeruginosa.

Introduction Antimicrobial resistance is the main public
health problem of our times, the lack of new drugs and the
rapid spread of multi-resistant strains increase morbidity
and mortality in hospitals worldwide P. aeruginosa is one

of the main organisms that presents these characteristics
and in Panama AND its microbiological-molecular beha-
vior is little known until now. Objectives: To determine the
mechanisms of antibiotic multiresistance in clinical isola-
tes of P. aeruginosa and to propose a scheme based on
sensitivity behavior to the best indicator of carbapenema-
ses, which can differentiate it from membrane alterations.
Methods During April 2017 to April 2018, 147 strains of P.
aeruginosa from 4 public hospitals in Panama were
analyzed with antibiotic multi-resistance stacks referred to
ICGES to be studied for carbapenemase genes Metalo-
beta-lactamases VIM-IMP and membrane mechanisms.
Automated microbiological methods such as antibiogram
and real-time PCR-SybrGREEN were used for the resis-
tance genes. Statistical analyzes were done using Linux
Open calc, Whonet 5.6, Epiinfo7 and OpenEpi. Results Of
the 147 strains of P. aeruginosa 65% belonged to women
and 35% to men, the most common samples were 52%
secretions, 20% urine, 14% blood, 5% sputum, 5% fluids
and 4% tissues. The highest percentages of resistance
were for imipenem 92%, meropenem 85%, ciprofloxacin
57%, ceftazidime 46%, cefepima 45%, piperacillin-tazo-
bactam 34%, amicacin 30%, gentamicin 27% and colistin
2%. The detected resistance mechanisms corresponded
to 67% mediated by membrane alterations and 33% by
MBL enzymes. The membrane mechanisms were 83%
combination of OprD- and efflux deficit, 10% OprD- and
7% by MexAB-OprM. The predominant MBL were VIM
90%, IMP 6% and coexistence of both 4%. The best co-
rrelation was of cefepime and ceftazidime with 71% PCR.
Conclusions The most common antibiotic-resistance
found in P. aeruginosa from Panama are those mediated
by membrane alterations and then VIM-type carbapene-
mases. There is no ideal indicator to differentiate them
solely by phenotype, because most of the antibiotics
analyzed were affected in a similar way except for ceftazi-
dime and cefepime. This study provides the first scientific
evidence of the causes of antibiotic-resistance in P. aeru-
ginosa.

JP Carrera

Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud

Los Alfavirus son importante causas de enfermedad
zoonotica y febril en las Américas. Entre los miembros
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mas importantes se encuentran el virus dentro del
complejo del virus la encefalitis equina venezolana
(VEEV) y el virus de la encefalitis equina del este. El
primero circula principalmente en ciclos enzodticos que
causan enfermedad febril y encefalitis, y a veces es
capaz de emerger en una cepa epizoodtica y causar
grandes epidemias via mutaciones moquito-equinas,
adaptativas. Por otra parte, el virus Madariaga (MADV,
antes conocido como la encefalitis equina del este) se
ha asociado recientemente con una enfermedad hu-
mana grave en Panama, donde también circula el
VEEV. Ambos virus causan brotes anuales en la pro-
vincia de Darién en el este de Panama, con una letali-
dad del 10%. Recientemente nosotros hemos
demostrado que el riesgo de infeccion con VEEV se in-
crementa en zonas boscosas mientras que el riesgo
con MADV en zonas deforestadas. Lo que sugiere que
estos alfavirus podrian diferir en el riesgo de infeccion
a nivel espacial. Nosotros llevamos a cabo una investi-
gacion de brotes en seccidn transversal y colecciones
de mosquitos en julio de 2017, con el objetivo de de-
tectar anticuerpos contra alfavirus y ARN viral. Se rea-
lizé un andlisis estadistico para identificar los factores
de riesgo, los sintomas asociados y se reconstruyo la
dinamica de la epidemia de alfavirus en Mogue y se
comparé con un estudio de seroprevalencia realizado
en el 2012 en la misma regién. La seroprevalencia de
MADV y VEEV IgM fue de 1.62% y 4.42%, respectiva-
mente. Mientras que la prevalencia de anticuerpos IgG
en 2017 fue MADV: 13.2%, VEEV: 16.8%, Una virus
(UNAV): 16.0%; y virus Mayaro (MAYV): 1.1%. Se en-
contraron evidencias de infeccion por MADV y UNAV
cerca del hogar y plantean preguntas sobre el vector y
el ciclo de transmision de estos virus en Panama. El
insomnio, la depresion y la debilidad general se aso-
ciaron con la infeccion por MADV. El insomnio y los
mareos se asociaron con la infeccion por VEEV. Mien-
tras que el mareo se asocié con infeccion UNAV. Se
encontraron infecciones endémicas de MADV, VEEV y
UNAV, con un aumento en la ultima década. El bajo
numero de casos neurolégicos adicionales sugiere que
las infecciones graves por MADV y VEEV solo repre-
sentan una pequefia proporcién de las infecciones en
general. Nuestros resultados sugieren que las infeccio-
nes por Alphavirus han ocurrido mas de 50 afos en el
este de Panama, pero que las infecciones por MADV y
VEEV han aumentado recientemente, posiblemente
durante la ultima década.

Alfaviruses are important causes of zoonotic and febrile
disease in the Americas and are among the most im-
portant members are the virus within the Venezuelan
equine encephalitis virus (VEEV) virus complex and the
eastern equine encephalitis virus. The first circulates
mainly in enzootic cycles that cause febrile illness and
encephalitis, and it is sometimes able to emerge in an
epizootic strain causing epidemics via muquito-equine,
adaptive mutations. On the other hand, the Madariaga
virus (MADV, formerly known as eastern equine encep-
halitis) has recently been associated with a serious hu-
man disease in Panama, where VEEV also circulates.
Both viruses cause annual outbreaks in the province of
Darien in eastern Panama, with a lethality of 10%. Re-
cently we have shown that the risk of infection with
VEEV increases in forested areas while the risk with
MADYV in deforested areas. This suggests that these
alphaviruses may differ in the risk of infection at the
spatial level. We carried out an investigation of cross-
sectional outbreaks and mosquito collections in July
2017, with the aim of detecting antibodies against alp-
haviruses and viral RNA. A statistical analysis was ca-
rried out to identify risk factors, associated symptoms
and the dynamics of the alpha virus epidemic in Mogue
was reconstructed and compared with a seroprevalen-
ce study conducted in 2012 in the same region. The
seroprevalence of MADV and VEEV IgM was 1.62%
and 4.42%, respectively. While the prevalence of 1gG
antibodies in 2017 was MADV: 13.2%, VEEV: 16.8%,
One virus (UNAV): 16.0%; and Mayaro virus (MAYV):
1.1%. Evidence of infection by MADV and UNAV was
found near the homes and they raise questions about
the vector and the transmission cycle of these viruses
in Panama. Insomnia, depression and general weak-
ness were associated with MADV infection. Insomnia
and dizziness were associated with VEEV infection.
While dizziness was associated with UNAV infection.
Endemic infections of MADV, VEEV and UNAV were
found, with an increase in the last decade. The low
number of additional neurological cases suggests that
severe MADV and VEEV infections only account for a
small proportion of infections in general. Our results
suggest that Alphavirus infections have occurred more
than 50 years in eastern Panama, but MADV and
VEEV infections have recently increased, possibly du-
ring the last decade.
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J. M. Montenegro?, P. Gonzélez, M. Avila?, J. Salazar?, C.
Justo?, D. Moreno?, A. Armiens, J. M. Pascale?, B. Armién?,
EEH«

1|nstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud,
2Ministerio de Salud, 3Universidad de Minnesota y 4Equipo

de Ecologia de Hantavirus.

Las Areas protegidas de Panama cubren el 40% de la
superficie del pais, albergan aproximadamente 255 es-
pecies de mamiferos y de estas 54 especies son roedo-
res empero desconocemos pueden ser
reservorios de patégenos causantes de diferentes zoo-
nosis. El objetivo de este estudio fue identificar nuevas
especies y subespecies de reservorios los cuales pue-
den servir para mantener en circulacién agentes infec-
ciosos en focos endémicos por largos periodos de
tiempo. Se muestrearon 20 sitios en areas protegidas.
Se colocaron aproximadamente 30,000 trampas/noches
tipo Sherman(3x3x9") durante el periodo 2000-2018 el
95.7% fueron colocadas en ordenamiento cuadricular y
adicionalmente colocamos 4 trampas Tomahawk
(7x7x20") para la captura de mamiferos de mediano ta-
manfo. Se realizaron pruebas seroldgicas para la detec-
cion de anticuerpos |gG contra hantavirus, encefalitis y
cultivo de rifion de algunos individuos de diferentes es-
pecies para la identificacion de Leptospira spp. En este
estudio se capturaron 1433 individuos agrupados en 29
especies, 7 familias y 2 6rdenes desde la localidad de
Jurutungo (PILA) hasta el Parque Nacional (PN) Darién.
Los roedores de la familia Cricetidae fueron los mas
capturados. Heteromys desmarestianus de la familia
Heteromyidae fue el de mayor distribucion,
en 8 de los 20 sitios. Se detectd anticuerpos IgG contra
hantavirus en las especie Oligoryzomys fulvescens,
7.4% (4/54) y Zygodomtomys brevicauda 5% (10/197)
capturadas en Isla Canas en Los Santos, PN Sarigua en
Herrera y PN Cerro Hoya en Veraguas; en Jurutungo y
Las Nubes las especies Reithrodontomys mexicanus
29% (24/82), R. creeper 10% (7/70), Peromiscus nudi-
pes 5.5% (6/109, también se le detecto presencia de
anticuerpos IgG contra hantavirus. El 19% (31/164) de
los Transandinomys bolivaris y el 8% (19/219) de los
Zygodontomys brevicauda capturados en Darién fueron
positivos por encefalitis. Los animales seleccionados

cuales

colectado

para identificacion de Leptospira spp. No tuvieron creci-
miento de espiroquetas. Documentamos por primera
vez, la presencia del O. fulvescens por arriba de los 500
msnm en el PNGD Omar Torrijos Herrera el Copé pro-
vincia de Coclé. Los virus Choclo y Calabazo, cuyos re-
servorios son O. fulvescens y Z. brevicauda, respec-
tivamente, han sido detectados en las areas protegidas.
La especie de hanta detectada en los Reitrodontomys y
Peromiscus nudipes. Aun precisa por ser caracterizada
genéticamente.

The Protected Areas of Panama cover 40% of the
country's surface, house approximately 255 species of
mammals and of these 54 species are rodents but we do
not know which can be reservoirs of pathogens that cau-
se different zoonoses. The objective of this study was to
identify new species and subspecies of reservoirs which
can serve to keep infectious agents in circulation in en-
demic foci for long periods of time. 20 sites were sam-
pled in protected areas. Approximately 30,000 Sherman
traps / nights (3x3x9") were placed during the period
2000-2018, 95.7% were placed in a grid and additionally
we placed 4 Tomahawk traps (7x7x20") to capture me-
dium-sized mammals. Serological tests were performed
for the detection of IgG antibodies against hantaviruses,
encephalitis and kidney culture of some individuals of
different species for the identification of Leptospira spp.
This study captured 1433 individuals grouped into 29
species, 7 families and 2 orders from the town of Juru-
tungo (PILA) to the Darién National Park (PN). Rodents
of the Cricetidae family were the most caught. Hete-
romys desmarestianus of the Heteromyidae family was
the most widely distributed, collected in 8 of the 20 sites.
IgG antibodies against hantavirus were detected in the
species Oligoryzomys fulvescens, 7.4% (4/54) and Zy-
godomtomys brevicauda 5% (10/197) captured in lIsla
Canas in Los Santos, Sarigua NP in Herrera and Cerro
Hoya NP in Veraguas; in Jurutungo and Las Nubes, the
species Reithrodontomys mexicanus 29% (24/82), R.
creeper 10% (7/70), Peromiscus nudipes 5.5% (6/109,
the presence of IgG antibodies against hantavirus was
also detected. 19% (31/164) of the Transandinomys bo-
livaris and 8% (19/219) of the Zygodontomys brevicauda
captured in Darién were positive for encephalitis. The
animals selected for identification of Leptospira spp.
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They had no spirochete growth. We documented for the
first time. Tthe presence of O. fulvescens above 500
meters above sea level in the PNGD Omar Torrijos He-
rrera el Copé province of Coclé. The Choclo and Cala-
bazo viruses, whose reservoirs are O. fulvescens and Z.
brevicauda, respectively, have been detected in the
areas protected species of hanta detected in the Reitro-
donfomys and Peromiscus nudipes, it still needs to be
genetically characterized.

JP Carrera?, ND Gundackerz, M Castillo?, Y Diaz?, D
Beltran, J Valenzuela?, A Tamhane2, B Moreno?, JM
Pascalez, RB Teshs, S. Lopez- Vergés:

1|CGES, Panama;2University of Alabama at Birmingham,
E.U.A.;3University of Texas Medical Branch, E.U.A.

El diagndstico diferencial de enfermedades febriles agu-
das similares a Dengue en las Américas se dificulta por
la variedad de arbovirus y otros patégenos que pueden
causarlas. La vigilancia epidemioldgica y viroldgica en la
region es necesaria para poder determinar la proporcién
de los diferentes agentes, detectar arbovirus emergen-
tes o reemergentes, y caracterizar los sintomas y signos
que estos puedan causar. De las muestras agudas de
suero de pacientes sospechosos por dengue recibidas
en el ICGES, alrededor de un 30% son negativas para el
virus dengue (DENV). Por esta razén, realizamos un es-
tudio retrospectivo en muestras sospechosas por den-
gue pero DENV negativas por laboratorio, recibidas
entre 2008 y 2014, para buscar la presencia de otros ar-
bovirus de los géneros flavivirus, alfavirus, flebovirus y
ortobunyavirus, utilizando técnicas moleculares. Se ana-
lizaron alrededor de 200 muestras al afio de todo el te-
rritorio nacional. Se detectdé que durante la epidemia de
dengue del 2009, co-circuld un virus del grupo Punta
Toro (PTV) (género Flebovirus, familia Bunyaviridae)
causando casos febriles. PTV fue descrito inicialmente
en 1966, después de ser aislado de un soldado nortea-
mericano en Panama, que tenia fiebre, dolor de cabeza,
mialgia y leucopenia. En los ultimos afos, los virus del
grupo Punta Toro han sido secuenciados y caracteriza-
dos filogenéticamente, sin embargo, poco se sabe de
los signos, sintomas y del curso clinico. Los virus detec-
tados en el 2009 eran cercanos al virus Coclé del grupo

PTV. La comparaciéon clinica entre los pacientes con
PTV y con DENV no mostré diferencias significativas,
solo que los pacientes con PTV tenian menos probabili-
dad de desarrollar exantema. Ningun paciente con PTV
reportd sintomas severos. Varios casos fueron reporta-
dos en zonas urbanas, a pesar de que se concideraba
un virus transmitido por picadas de Lutzomyia en zonas
rurales o forestales. Desde 2014, se realiza por vigilan-
cia la busqueda de flebovirus y otros arbovirus en las
muestras negativas por dengue, o que ha permitido de-
tectar a PTV en pacientes febriles en el 2014, 2017 y
2018, lo que demuestra la importancia de la vigilancia
virologica para detectar y monitorear arbovirus que cau-
san enfermedad febril similar a dengue.

The differential diagnosis of acute febrile diseases simi-
lar to Dengue in the Americas is hampered by the variety
of arboviruses and other pathogens that can cause
them. Epidemiological and virological surveillance in the
region is necessary to be able to determine the propor-
tion of the different agents, detect emerging or reemer-
ging arboviruses, and characterize the symptoms and
signs that they may cause. Of the acute serum samples
of patients suspected of dengue received in the ICGES,
around 30% are negative for dengue virus (DENV). For
this reason, we conducted a retrospective study on sus-
picious samples for dengue but negative DENV by labo-
ratory, received between 2008 and 2014, to look for the
presence of other arboviruses of the flavivirus, alphavi-
rus, flebovirus and orthobunyavirus genera, using mo-
lecular techniques. Approximately 200 samples were
analyzed per year from the entire national territory. It
was detected that during the 2009 dengue epidemic, a
virus from the Punta Toro group (PTV) (genus Flebovi-
rus, family Bunyaviridae) co-circulated causing febrile
cases. PTV was initially described in 1966, after being
isolated from an American soldier in Panama, who had
fever, headache, myalgia and leukopenia. In recent
years, the viruses of the Punta Toro group have been
sequenced and characterized phylogenetically, however,
litle is known about the signs, symptoms and clinical
course. The viruses detected in 2009 were close to the
Coclé virus of the PTV group. The clinical comparison
between patients with PTV and with DENV did not show
significant differences, only that patients with PTV were
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less likely to develop rash. No patient with PTV reported
severe symptoms. Several cases were reported in urban
areas, despite the fact that a virus transmitted by Lut-
zomyia bites was considered in rural or forest areas.
Since 2014, the search for fleboviruses and other arbo-
viruses in negative samples for dengue has been carried
out by surveillance, which has enabled the detection of
PTV in febrile patients in 2014, 2017 and 2018, demons-
trating the importance of virological surveillance to detect
and monitor arboviruses that cause febrile illness similar
to dengue.

L Abrego?, A Delfraro3, D Franco*,2J Castillo?, M Castillo?,
B Moreno?, S Lépez-Vérges?, J M Pascale*2y J Arbiza3
iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud;
2Escuela de Medicina, Universidad de Panama; 3Secccidn
de Virologia, Escuela de Ciencias, Universidad de la Repu-
blica, Montevideo, Uruguay

El virus respiratorio sincitial humano (VRSH) es un vi-
rus que afecta el sistema respiratorio bajo, ocasiona-
aguda (IRAG),
principalmente en nifios menores de 5 afos; pero
también afecta a adultos mayores y personas inmu-
nocomprometidas. Segun la Organizacién Mundial de
la salud (OMS), el VRSH es el principal virus causan-
te de neumonias en nifios menores de 5 afos, enfer-

do infeccién respiratoria grave

medad que ocupa el segundo lugar como causante de
muerte en infantes a nivel mundial. EI VRSH ha mos-
trado una alta variabilidad genética en su gen G, que
codifica para la proteina de membrana, involucrada
en la unién a la célula hospedera y esto ha generado
la existencia de 42 genotipos descritos a la fecha. En
este trabajo de investigacion se realizé la caracteriza-
cién molecular y analisis de variabilidad genética del
VRSH aislados en Panama, durante los afios 2008-
2012. Los genotipos encontrados tanto para el grupo
A como para el B; presentaron una variante de 60
(BA) -72 (ON1) nucledtidos de insercién en el gen G
de este virus, mundialmente reportados como genoti-
pos emergentes predominantes. El analisis filogenéti-
co mostré que las cepas del grupo A, pertenecieron
mayoritariamente al genotipo ON1, mientras que un
grupo minoritario estuvo emparentado con cepas re-

portadas como NA1, que carecen de la insercion de
72 nucledtidos. En cuanto al analisis de cepas del
grupo B (VHSH-B), 12 muestras agruparon en un cla-
do monofilético separado con un valor de soporte de
0,92; cumpliendo con los criterios para ser considera-
do un nuevo genotipo, al que denominamos BA14.
Las otras seis cepas mostraron estar estrechamente
relacionadas con los genotipos BA9, BA11, o el nuevo
BA14. El desarrollo de vacunas contra el VRSH ha
progresado durante medio siglo, dando un extraordi-
nario numero de candidatos vacunales, pero hasta la
fecha no se cuenta con una vacuna aprobada, situa-
cién que hace necesaria la vigilancia epidemioldgica
molecular a nivel mundial que permita conocer las va-
riantes de este virus que se generen en el tiempo.

The human respiratory syncytial virus (HRSV) is a vi-
rus that affects the lower respiratory system, causing
severe acute respiratory syndrome (SARS), mainly in
children under 5 years old; but it also affects older
adults and immunocompromised people. According to
the World Health Organization (WHO), HRSV is the
main virus causing pneumonia in children under 5
years of age, a disease that is the second cause of
death in infants worldwide. The HRSV has shown a
high genetic variability in its G gene, which codes for
the membrane protein, involved in the binding to the
host cell and this has generated the existence of 42
genotypes described to date. In this research work,
the molecular characterization and analysis of genetic
variability of HRSV isolated in Panama was carried
out during the years 2008-2012. The genotypes found
for both group A and group B; presented a variant of
60 (BA) -72 (ON1) insertion nucleotides in the G gene
of this virus, worldwide
emerging genotypes. The phylogenetic analysis sho-
wed that the strains of group A, mostly belonged to
the genotype ON1, while a minority group was related
to strains reported as NA1, lacking the insertion of 72
nucleotides. Regarding the analysis of strains of group
B (HRSV-B), 12 samples were grouped in a separate
monophyletic clade with a support value of 0.92; fulfi-
lling the criteria to be considered a new genotype,

reported as predominant

which we call BA14. The other six strains showed to
be closely related to genotypes BA9, BA11, or the

Enviado: 2019-07-30; Publicado: 2020-01-02

DOI: http://dx.doi.org/10.37980/im.journal.rmdp.2019830



Publicacién de La Academia Panamena de Med. y Cirugia. Editorial Informedic Intl. Para uso individual. Prohibida su distribuciéon. Derechos reservados.

new BA14. The development of vaccines against the
HRSV has progressed for half a century, giving an ex-
traordinary number of vaccine candidates, but to date
there is no approved vaccine, a situation that makes
epidemiological
worldwide to know the variants of This virus will be
generated over time.

molecular surveillance necessary

L Samudio, R Salazar, J Pinzén, L Romero, G Garcia, Y
Samudio?, F Ruiz?, D Moreno=.

1Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud
(ICGES)

Las filariasis son un conjunto de enfermedades infec-
ciosas que afectan fundamentalmente al tejido linfati-
co y la piel. Estan causadas por distintas especies de
nematodos. El diagnéstico se basa en la demostra-
cion de las microfilarias correspondientes en muestras
de sangre o de piel. La M. ozzardi se cifie a América
Central y América del Sur y es de gran importancia en
Panama; esta especie se transmite mediante la pica-
dura de moscas del género Culicoides y no presenta
periodicidad. En 1984, se presenté un articulo sobre
Manzonellosis en indigenas que habitaban a lo largo
del rio Chucunaque-Darién. A la fecha no se cuenta
con nuevas publicaciones al respecto. El objetivo de
este trabajo es presentar la prevalencia de Filariasis
en Panama a partir del ano 2013 hasta el 2016. Son
casos obtenidos de muestras enviadas al ICGES sos-
pechosas de malaria tomadas por los técnicos de
vectores desde el afio 2013 hasta el 2016. Se inclu-
yeron las muestras Positivas por Microfilmaria regis-
tradas a través del sistema de vigilancia epide-
mioldgica de diferentes regiones de salud. Las mues-
tras utilizada fueron de Gota gruesa con tincion
GIEMSA, las cuales inicialmente fueron evaluadas por
sospecha de Malaria y diagnosticadas con Microfila-
rias positivas, el diagnostico se dio mediante observa-
cion microscopica. Dentro de este periodo se
detectaron 108 casos positivos por Microfilaria. La re-
lacion hombre:mujer fue de 2:1, el rango de edad os-
cil6 entre 1 y 88 afios . No se cuenta con tasa de
letalidad. El 57% de los casos presentaron fiebre. Las
regiones mas afectadas fueron Panama, Embera-
Waunan, Darién, Wargandi. En Panama no existe re-
gistro de Microfilaria de importancia. Sin embargo

existe la necesidad de mejorar la recoleccion de
muestras para analisis de laboratorio, enfatizar la
creacion de estrategias para eliminar la filariasis y de
igual forma darle mayor importancia a la busqueda de
casos de la misma, para que esta forma existan ma-
yor cantidad de registros epidemiolégicos que nos
permitan establecer estrategias de prevencién en las
regiones afectadas de nuestro pais.

Filariasis is a group of infectious diseases that mainly
affect the lymphatic tissue and the skin. They are cau-
sed by different species of nematodes. The diagnosis
is based on the demonstration of the corresponding
microfilariae in blood or skin samples. M. ozzardi
sticks to Central and South America and is of great
importance in Panama; This species is transmitted th-
rough the bite of flies of the genus Culicoides and
does not present periodicity. In 1984, an article on
Manzonellosis was presented to indigenous people li-
ving along the Chucunaque-Darién River. To date the-
re are no new publications regard. The
objective of this work is to present the prevalence of
Filariasis in Panama from 2013 to 2016. These are
cases obtained from samples sent to ICGES suspec-
ted of malaria taken by vector technicians from 2013
to 2016. The following were included: Positive sam-
ples by Microfilmaria registered through the epidemio-
logical surveillance system of different health regions.
The samples used were Gout thick with GIEMSA
stain, which were initially evaluated for suspicion of
Malaria and diagnosed with positive microfilariae, the
diagnosis was given by microscopic observation. Wit-
hin this period, 108 positive cases were detected by
Microfilaria. The male: female ratio was 2: 1, the age
range ranged from 1 to 88 years. There is no lethality
rate. 57% of the cases presented fever. The most af-
fected regions were Panama, Embera-Waunan, Da-
rien, Wargandi. In Panama there is no record of
Microfilaria of importance. However, there is a need to
improve the collection of samples for laboratory analy-
sis, emphasize the creation of strategies to eliminate
filariasis and likewise give greater importance to the
search of cases of the same, so that this form there
are more records epidemiological that allow us to es-
tablish prevention strategies in the affected regions of
our country.

in this
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nama, «Crop Bioprotection Research Unit, National Center
for Agricultural Utilization Research, Agricultural Research
Service, United States Department of Agriculture, Peoria,
Illinois, USA.5sEpidemiology Department of the Darién Re-
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La malaria siempre ha sido endémica en la regién del
Darién, la evaluacidon de los diferentes factores que de-
terminan la epidemiologia de la malaria es crucial para
el desarrollo de estrategias adecuadas de vigilancia,
prevencion y control de la enfermedad. El objetivo de
este estudio fue determinar los factores eco-epidemiolo-
gicos asociados con la frecuencia y distribucion de la
transmision de la malaria en la region de Darién. Se di-
sefo un estudio observacional, descriptivo, retrospecti-
vos y transversal para determinar los principales
factores asociados con la prevalencia, incidencia y dis-
tribucién de la malaria en la region de Darién en el pe-
riodo 2015 a 2017. los indicadores
malariométricos (incidencia parasitaria anual, indice de
laminas positivas e indice anual de examenes de mues-
tras de sangre, la distribucion de la enfermedad y la in-
cidencia por grupo de edad y sexo, diagndstico,
tratamientos, las medidas de control y se examiné de
forma general la actividad migratoria interfronteriza y su
posible contribucion en la distribucién y mantenimiento
de la malaria. Se concluye que los resultados de este
estudio proporcionan una vision adicional sobre el com-
portamiento de la malaria en la regién del Darién, se re-
quieren mayores esfuerzos para intensificar la vigilancia
para lograr un control efectivo y acercarse al objetivo de
la eliminacién de la malaria. Igualmente, se necesitan
mas estudios ecoepidemiolégicos, entomoldgicos y mi-
gratorios para determinar como estos factores contribu-
yen en los patrones de transmision, distribucion vy
mantenimiento de la enfermedad.

Evaluamos

Malaria has always been endemic in the Darién region,
and the evaluation of the different factors that determi-
ne the epidemiology of malaria is crucial for the deve-
lopment
prevention and control of the disease. The objective of
this study was to determine the eco-epidemiological
factors associated with the frequency and distribution of
malaria transmission in the Darien region. An observa-
tional, descriptive, retrospective and cross-sectional
study was designed to determine the main factors as-
sociated with the prevalence, incidence and distribution
of malaria in the Darien region in the period 2015 to
2017. We evaluated the malariometric indicators (an-
nual parasitic incidence, index of positive sheets and
annual index of examinations of blood samples, the
distribution of the disease and the incidence by age
group and sex, diagnosis, treatments, control measures
and a general examination of the cross-border migra-
tory activity and its possible contribution in The distri-
bution and maintenance of malaria It is concluded that
the results of this study provide additional insight into
the behavior of malaria in the Darien region, greater ef-
forts are needed to intensify surveillance to achieve ef-
fective control of the
elimination of malaria. more ecoepidemiological, ento-
mological and migratory studies to determine how the-
se factors contribute to the patterns of transmission,
distribution and maintenance of the disease.

of adequate strategies for surveillance,

and to approach the goal

M C Collins?, V Pinedaz, P Gonzalez:, B Armién?, A Sal-
dafaz.

iDepartamento de Investigacion de Enfermedades Emer-
gentes y Zoondticas,2Departamento de Investigaciones en
Parasitologia. Instituto Conmemorativo Gorgas de Estu-
dios de la Salud (ICGES). Panama.

El parasito flagelado Trypanosoma cruzi es el respon-
sable de la enfermedad de Chagas o tripanosomiasis

Enviado: 2019-07-30; Publicado: 2020-01-02

DOI: http://dx.doi.org/10.37980/im.journal.rmdp.2019830



Publicacién de La Academia Panamena de Med. y Cirugia. Editorial Informedic Intl. Para uso individual. Prohibida su distribuciéon. Derechos reservados.

americana. Esta infeccion zoondtica es endémica en
muchas regiones de la Republica de Panama. La
transmiten chinches hematéfagos y tiene como princi-
pales reservorios a mamiferos silvestres. Didelphis
marsupialis (zarigleya comun) es considerado el prin-
cipal reservorio en nuestro pais. El hallazgo de estos
marsupiales
parasito en una determinada area geografica. El objeti-
vo principal de este estudio fue determinar la prevalen-
cia de la
capturadas en diferentes regiones de Panama. La
captura de D. marsupialis se llevd a cabo empleando
trampas tipo Sherman y Tomahawk con distribucién al
azar en varios puntos de la provincia Panama Oeste.
La toma de muestra se realizé bajo anestesia a partir
de la sangre venosa de la pata trasera (3-5ml). En las
provincias de Bocas del Toro, Colon, Herrera, Los
Santos, Panama, Coclé, Veraguas, Darién, Chiriqui, in-
cluyendo la Comarca Ngabe Buglé se emplearon tram-
pas Tomahawk (2x2) donde los mamiferos fueron
sacrificados y la sangre se obtuvo mediante puncién
intracardiaca (3-5ml). En total se muestrearon 30 pun-
tos a lo largo de pais. El diagnéstico molecular de la
infeccion con T. cruzi se realizé utlizando el kit
QIAamp DNA Mini and Blood para extraccion de ADN a
partir de muestras de sangre. Posteriormente se rea-
lizé un PCR convencional con los primers S35: 5-AAA
TAA TGT ACG GGG GGG GAG ATG CAT GA y S36:
5-GGG TTC GAT TGG GGT TGG TGT. En el 38%
(62/163) de las muestras sanguineas analizadas se
detectd la presencia de T. cruzi. La prevalencia vario
del 8-52% segun la provincia. Las provincias con ma-
yor prevalencia fueron Panama Oeste [52% (12/23)],
seguido Colon [48% (31/64)] y Coclé [44% (8/18)]. En
la pronvincia de Los Santos y la comarca Ngabe Buglé
s6lo fue posible capturar un ejemplar en cada sitio,
ambos analisis resultaron negativos. El 64% de las
capturas se concentraron en tres provincias, esto se
debe a que en un principio estas muestras no estaban
destinadas a ser utilizadas en esta investigacion. Sin
embargo, los resultados confirman el papel de D. mar-
supialis como reservorio de T. cruzi en estas zonas y la
circulacién del parasito en areas de las provincias de
Panama Oeste, Colén y Coclé en donde se reportan
casos humanos de enfermedad de Chagas. Este tipo
de vigilancia epidemioldgica sirve de base para el es-
tablecimiento de medidas de prevencion y control de la
transmision de T. cruzi en regiones geograficas parti-
culares.

infectados confirma la circulacion del

infeccion con T. cruzi en zarigleyas

The flagellated parasite Trypanosoma cruzi is responsible
for Chagas disease or American trypanosomiasis. This
zoonotic infection is endemic in many regions of the Repu-
blic of Panama. It is transmitted by blood-sucking bugs and
its main reservoirs are wild mammals. Didelphis marsupia-
lis (common opossum) is considered the main reservoir in
our country. The finding of these infected marsupials con-
firms the circulation of the parasite in a certain geographi-
cal area. The main objective of this study was to determine
the prevalence of infection with T. cruzi in opossums cap-
tured in different regions of Panama. The capture of D.
marsupialis was carried out using Sherman and Tomahawk
traps with random distribution in several points of the pro-
vince of Panama Oeste. The sample was taken under
anesthesia from the venous blood of the hind paw (3-5ml).
In the provinces of Bocas del Toro, Colon, Herrera, Los
Santos, Panama, Coclé, Veraguas, Darién, Chiriqui, inclu-
ding the Ngabe Buglé District, Tomahawk traps (2x2) were
used where the mammals were sacrificed and the blood
was obtained by intracardiac puncture. (3-5ml). In total, 30
points were sampled throughout the country. The mo-
lecular diagnosis of T. cruzi infection was made using the
QlAamp DNA Mini and Blood kit for DNA extraction from
blood samples. Subsequently, a conventional PCR was
performed with the primers S35: 5-AAA TAA TGT ACG
GGG GGG GAG ATG CAT GA and S36: 5-GGG TTC
GAT TGG GGT TGG TGT. In 38% (62/163) of the blood
samples analyzed, the presence of T. cruzi was detected.
The prevalence varied from 8-52% according to the provin-
ce. The provinces with the highest prevalence were Pana-
ma West [52% (12/23)], followed by Colon [48% (31/64)]
and Coclé [44% (8/18)]. In the province of Los Santos and
the Ngabe Buglé comarca, it was only possible to capture
one specimen in each site, both analyzes were negative.
64% of the catches were concentrated in three provinces,
this is because at first these samples were not intended to
be used in this investigation. However, the results confirm
the role of D. marsupialis as a reservoir of T. cruzi in these
areas and the circulation of the parasite in areas of the pro-
vinces of Panama Oeste, Colén and Coclé, where human
cases of Chagas disease are reported. This type of epide-
miological surveillance serves as the basis for the establis-
hment of measures to prevent and control the transmission
of T. cruzi in particular geographic regions.
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La leishmaniasis tegumentaria es una zoonosis causada
por el protozoo flagelado del género Leishmania, cuyo
vector es un diptero hematéfago del género Lutzomyia en
el continente americano . En Panama esta parasitosis al-
canza una prevalencia estimada de 930 a 3000 nuevos
casos anuales, lo que la convierte en un problema de sa-
lud publica. El desarrollo de técnicas moleculares para
determinacién de especie ha sido necesario debido a que
los estadios de este parasito son morfolégicamente indis-
tinguibles entre especies. La determinacion de especies
es esencial para un tratamiento especifico y hacer un
pronostico adecuado de la enfermedad. L. panamensis
es el principal agente etiolégico de Leishmaniasis en
nuestro pais, aunque se han reportado con menor fre-
cuencia otras especies del subgénero Viannia. El gen del
Citocromo b (Cytb), que se encuentra el en maxicirculo
del cinetoplasto ha demostrado eficiencia para el analisis
filogenético y la determinacion de especies de Leishma-
nia del Viejo y Nuevo Mundo. Por tratarse de un gen mi-
tocondrial codificante para una subunidad enzimatica que
media la cadena respiratoria, esté cuenta con una regién
no editada de aproximadamente (1087 bp). La cual varia
entre diferentes especies del mismo subgénero, lo que le
hace util para la discriminacion de especies; sin embargo,
no se ha evaluado su potencial para discriminar y encon-
trar variacion en la estructura poblacional de las especies
del subgénero Viannia. Para este ensayo se efectudé un
analisis in silico, mediante el cual se analizdé por medio de
la plataforma bioinformatica Ugene las secuencias del
subgénero Viannia disponibles en el GenBank con (1078
bp); se pudo constatar que un fragmento de aproximada-
mente (900 bp) posee regiones bien conservadas y re-
giones con suficiente variacién para discriminar entre
especies. Se disefd una estrategia de PCR convencional
utilizando iniciadores especificos para dicha region, se
amplificaron y secuenciaron un total de 100 aislados de
Leishmania procedente de la regién Este y Oeste del
pais. Los resultados preliminares con el 77% de las ce-

pas, indican que el segmento del (Cytb) empleado en es-
te estudio es capaz de discriminar las diferentes especies
del subgénero Viannia, se logro identificar L. braziliensis y
L. guyanensis en menor frecuencia, ademas de inferir va-
riacion de la estructura poblacional de aislados locales de
L. panamensis.

Tegumentary leishmaniasis is a zoonosis caused by the
flagellated protozoan of the genus Leishmania, whose
vector is a hematophagous diptera of the genus Lutzom-
yia in the Americas. In Panama, this parasitosis reaches
an estimated prevalence of 930 to 3000 new cases per
year, which makes it a public health problem. The deve-
lopment of molecular techniques for species determina-
tion has been necessary because the stages of this
parasite are morphologically indistinguishable between
species. The determination of species is essential for a
specific treatment and to make an adequate prognosis of
the disease. L. panamensis is the main etiological agent
of Leishmaniasis in our country, although other species of
the subgenus Viannia have been reported less frequently.
The Cytochrome b (Cytb) gene, which is found in the ki-
netoplast maxicircle, has shown efficiency for the phylo-
genetic analysis and determination of Leishmania species
of the Old and New World. Because it is a mitochondrial
gene coding for an enzymatic subunit that mediates the
respiratory chain, it has an unedited region of approxima-
tely (1087 bp). Which varies between different species of
the same subgenus, which makes it useful for the discri-
mination of species; however, its potential to discriminate
and find variation in the population structure of subgenus
Viannia species has not been evaluated. For this test an
in silico analysis was carried out, through which the se-
quences of the subgenus Viannia available in the Gen-
Bank with (1078 bp) were analyzed through the Ugene
bioinformatics platform; it was found that a fragment of
approximately (900 bp) has well conserved regions and
regions with sufficient variation to discriminate between
species. A conventional PCR strategy was designed
using specific primers for said region, a total of 100 Leish-
mania isolates from the eastern and western regions of
the country were amplified and sequenced. The prelimi-
nary results with 77% of the strains indicate that the seg-
ment of the (Cytb) used in this study is able to
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discriminate the different species of the subgenus Vian-
nia, it was possible to identify L. braziliensis and L. guya-
nensis in a lower frequency, in addition to infer variation in
the population structure of local isolates of L. panamensis.

M Perea?, V Vasquez?, V Pineda?, F Samudio?, J E Calza-
da?, A Saldanaz,2

iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud
(ICGES),2Centro de Investigacion y Diagnéstico de Enfer-
medades Parasitarias (CIDEP), Facultad de Medicina, Uni-
versidad de Panama.

Blastocystis sp. es un parasito intestinal emergente,
comun en el hombre y animales en todo el mundo. A
pesar de haber sido descubierto hace alrededor de 100
afios y ser el parasito intestinal mayormente identificado
en todo el planeta, la prevalencia y el impacto de esta
infeccion en la salud publica de las comunidades rurales
aun no esta completamente determinado. Los analisis
filogenéticos describen al menos 17 subtipos para este
parasito, 9 de ellos se han encontrado en humanos. El
objetivo de este estudio transversal fue evaluar la pre-
valencia, los subtipos y los factores epidemioldgicos re-
lacionados con la infeccion por Blastocystis en nifios de
una pequefia comunidad rural en el area central de Pa-
nama. Para esto, se analizaron inicialmente 66 muestras
fecales de nifios (de 1 a 12 afos) para determinar la
presencia de parasitos mediante la técnica de formalina-
acetato de etilo (Microscopia/concentracion). La detec-
cion molecular (PCR) y la identificacion de los subtipos
de Blastocystis, se llevaron a cabo mediante amplifica-
cion y secuenciaciéon de un fragmento parcial del gen de
ARN ribosomal de subunidad pequefia. A través de una
encuesta, se realizaron analisis de las condiciones epi-
demioldgicas potencialmente asociadas con la transmi-
sion de Blastocystis. El diagndstico microscépico mostro
que el 33,3% (22/66) de las muestras analizadas pre-
sentaron enteroparasitos. Entre los parasitos encontra-
dos, Blastocystis sp fue el mas frecuente con 21.2%
(14/66), seguido de Entamoeba histolytica/dispar com-
plex 4.5% (3/66), Giardia lamblia 1.5% (1/66) y Strongy-
loides stercoralis 1.5% (1/66). Sin embargo, los analisis
basados en PCR detectaron una prevalencia de infec-
cion por Blastocystis del 74,2% (49/66) en nifios apa-

rentemente sanos. El analisis filogenético revelé dos
subtipos diferentes de este parasito: ST1 con 42.2%
(28/66) y ST3 con 31.8% (21/66). Estos subtipos se han
reportado en paises de América como Colombia, Brasil
y también en paises de Europa. No se encontraron aso-
ciaciones estadisticamente significativas entre la infec-
cion por Blastocystis y ninguna de las caracteristicas
epidemiolégicas evaluadas durante la encuesta aplica-
da. Los resultados resaltan la alta sensibilidad para la
deteccion de Blastocystis mediante la técnica de PCR
como una alternativa potencial para su diagndstico.
Ademas, de la necesidad de investigar los cuadros clini-
cos de las infecciones por Blastocystis sp en esta comu-
nidad, para evaluar su presencia en las fuentes de agua
y el papel de los animales domésticos en la transmision
de este enteroparasito.

Blastocystis sp. is an emerging intestinal parasite, common
in humans and animals throughout the world. Despite ha-
ving been discovered around 100 years ago and being the
most identified intestinal parasite in the entire planet, the
prevalence and impact of this infection on the public health
of rural communities is not yet completely determined.
Phylogenetic analyzes describe at least 17 subtypes for
this parasite, 9 of which have been found in humans. The
objective of this cross-sectional study was to evaluate
the prevalence, subtypes and epidemiological factors re-
lated to Blastocystis infection in children from a small ru-
ral community in the central area of Panama. For this, 66
fecal samples from children (from 1 to 12 years old) we-
re initially analyzed to determine the presence of parasi-
tes by means of the formalin-ethyl acetate technique
(Microscopy / concentration). Molecular detection (PCR)
and identification of Blastocystis subtypes were carried
out by amplification and sequencing of a partial fragment
of the small subunit ribosomal RNA gene. Through a
survey, analyzes of the epidemiological conditions po-
tentially with
mission were conducted. The microscopic diagnosis
showed that 33.3% (22/66) of the samples analyzed
presented enteroparasites. Among the parasites found,
Blastocystis sp was the most frequent with 21.2%
(14/66), followed by Entamoeba histolytica / dispar com-
plex 4.5% (3/66), Giardia lamblia 1.5% (1/66) and
Strongyloides stercoralis 1.5% ( 1/66). However, PCR-

associated Blastocystis trans-
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based analyzes detected a prevalence of Blastocystis
infection of 74.2% (49/66) in apparently healthy children.
The phylogenetic analysis revealed two different subty-
pes of this parasite: ST1 with 42.2% (28/66) and ST3
with 31.8% (21/66). These subtypes have been reported
in countries of the Americas such as Colombia, Brazil
and also in European countries. No statistically signifi-
cant associations were found between the Blastocystis
infection and any of the epidemiological characteristics
evaluated during the applied survey. The results highlig-
ht the high sensitivity for the detection of Blastocystis
using the PCR technique as a potential alternative for its
diagnosis. In addition, the need to investigate the clinical
pictures of Blastocystis sp infections in this community,
to assess their presence in water sources and the role of
pets in the transmission of this enteroparasite.

M Chen-German?, B Armién?, S C Weaverz, AY Vittor4, JP
Carrera

iInstituto Conmemorativo Gorgas Estudios de la Salud;
2University of Texas Medical Branch, Galveston, TX;
3University of Florida, Gainsville, Florida

Antes de 2010, todas las pruebas sugerian que el virus
Madariaga (MADV), antiguamente conocido como En-
cefalitis Equina del Este suramericana), no representaba
una amenaza para la salud humana en América Latina.
Sin embargo en el 2010, se produjo un aumento de ca-
sos de encefalitis humana en Panama donde se asocio
con el virus de la Encefalitis Equina Venezolana (VEEV)
endémico en Panama y por primera vez con MADV
nunca antes reportado en humanos. El analisis filogené-
tico de MADV y VEEV aislados en este brote indicé que
ambos virus eran de linajes enzodticos previamente
identificados en Panama. Por lo que nuestra hipétesis
es que los casos humanos de MADV en Panama, son el
resultado de los cambios ecoldgicos que se producen en
esta area y aumentan el contacto del humano con el ci-
clo de transmision enzodtica que todavia no esta bien
descrito para MADV. Para probar esta hipotesis en
2012, se realizé un estudio transversal en 700 personas
en Darién y se tom6 una muestra de sangre para reali-

zar la deteccion de anticuerpos contra MADV y VEEV.
Con el propésito de controlar el nivel de la correlacién
espacial los datos a nivel de individuo se agrupardn en
223 hogares unicos, y determinamos la proporcién de
area absoluta de cada categoria de uso / cobertura del
suelo dentro areas de amortiguacién circulares de dife-
rentes tamafos (100 m, 250 m, 500 m, 1000 m) segun
la imagen del satélite Landsat TM de 2012. Luego reali-
zamos un analisis de multiples variables mediante la re-
gresion de Poisson. EI modelo mas parsimonioso se
realizd con la adiciéon de variables significativas a partir
de un analisis univariado. Luego de estos analisis con-
cluimos que las tierras de cultivo de pastos son un ries-
go significativo para la exposicion a MADV vy los
bosques secundarios y maduros son significativos para
VEEV a nivel multivariado, mientras que el area poblada
parece ser un factor protector tanto para la exposicion a
MADV como a la VEEV. Ademas se encontré que los
habitats de las especies de roedores coinciden con las
areas asociadas con el riesgo de infecciéon humana, es
posible que los ciclos de transmision de estos dos virus
difieran espacialmente ya que con estos resultados su-
gerimos que MADV ocupa un ciclo rural mientras que
VEEV es un ciclo selvatico.

Before 2010, all the tests suggested that the Madariaga
virus (MADV), formerly known as Eastern Equine En-
cephalitis of South America), did not represent a threat
to human health in Latin America. However, in 2010,
there was an increase in cases of human encephalitis in
Panama where it was associated with the Venezuelan
Equine Encephalitis virus (VEEV) endemic in Panama
and for the first time with MADV never before reported in
humans. The phylogenetic analysis of MADV and VEEV
isolated in this outbreak indicated that both viruses were
from enzootic strains previously identified in Panama. So
our hypothesis is that the human cases of MADV in Pa-
nama, are the result of ecological changes that occur in
this area and increase human contact with the enzootic
transmission cycle that is not yet well described for
MADV. To test this hypothesis in 2012, a cross-sectional
study was conducted on 700 people in Darién and a
blood sample was taken to detect antibodies against
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MADV and VEEV. In order to control the level of spatial
correlation, data at the individual level was grouped into
223 single households, and we determined the absolute
area ratio of each category of land use / coverage within
circular buffer areas of different sizes (100 m, 250 m,
500 m, 1000 m) according to the image of the Landsat
TM satellite 2012. Then we performed a multiple variable
analysis using Poisson regression. The most parsimo-
nious model was made with the addition of significant
variables from a single variant. After these analyzes we
conclude that pasture lands are a significant risk for ex-
posure to MADV and secondary and mature forests are
significant for VEEV at multivariate level, while the popu-
lated area seems to be a protective factor for both expo-
sure to MADV as to the VEEV. It was also found that the
habitats of the rodent species coincide with the areas
associated with the risk of human infection. It is possible
that the cycles of transmission of these two viruses differ
spatially since with these results we suggest that MADV
occupies a rural cycle while VEEV is a sylvan cycle.

J Martinez-Mandiche?,L Domingue.2, C Gonzalez.2, B Mo-
reno3, S Bermudez.2, A Martinez*

iDepartamento de Genomica y ProtedmicazDepartamento
de Investigacion en Entomologia Médica,3Departamento
de Virologia, Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios
dela Salud

El complejo Rhipicephalus sanguineus tiene una distri-
buciéon cosmopolita, que se extiende sobre diferentes
continentes, con énfasis en paises de elevada hume-
dad. Es una especie de considerable importancia para la
salud publica debido a que transmiten varios tipos de
patdgenos a perros y humanos. El objetivo del estudio
fue la determinacién del patégeno causante de una
muerte en el corregimiento de Don Bosco en abril del
2017, y luego analizar el perfil microbiano en Rhipicep-
halus sanguineus usando metodologia de secuencia-
miento de ultima generacion. Los datos fueron obtenidos
en el lugar de residencia del caso analizado. Evaluamos
garrapatas adultas ubicadas en paredes, ventanas, y
cortinas del hogar. Los adultos se identificaron siguiente

el criterio taxonémico de Fairchild et al. 1966. EI ADN
fue extraido individualmente por garrapata. Las mues-
tras fueron esterilizadas con etanol grado molecular y
lavadas en solucion PBS al 1x. Posteriormente, fueron
extraidas por un método de purificacién en columnas si-
guiendo el protocolo del fabricante (Qlagen) para tejido.
Se realizaron 3 PCRs, una para deteccién de 16s mito-
condrial, deteccion de genes OmpA de bacterias pato-
genicas y gltA de Rickettsia spp. Las muestras positivas
a 16s seguidamente fueron secuenciadas con MiSeq V3
de lllumina y analizadas usando basespace. Se analiza-
ron 50 garrapatas, en todas se obtuvo un fragmento pa-
ra 16S. La secuenciacion proporcioné >10 millones de
lecturas para la clasificacion a nivel de reino hasta es-
pecie de las muestras analizadas. Excluyendo las co-
pias no clasificadas, en el rango de clasificacion por
género, los 3 géneros abundantes fueron Coxiella
82.3% (n=7492971), Rickettsia 11.0% (n=10004821) y
Staphylococcus 3.1% (n=282146). Al nivel de especie,
Rickettsia massiliae 31.9% (n=374881), Rickettsia aes-
chilimannii 19.2% (n=226438) y Coexiella burnetii 17.9%
(n=210259). 16 otras especies clasificadas al nivel de
género fueron detectadas. Estos analisis evidencian la
circulaciéon de diversas bacterias potencialmente pa-
togénicas en las muestras analizadas. El alto porcentaje
de organismos tipo-coxiella y Coxiella burneitti en las
lecturas indican la necesidad de tomar a esta bacteria
en cuenta en casos de enfermedad relacionada en hu-
manos susceptible.

The Rhipicephalus sanguineus complex has a cosmo-
politan distribution, which extends over different conti-
nents, with emphasis on high humidity countries. It is a
species of considerable importance for public health be-
cause they transmit various types of pathogens to dogs
and humans. The objective of the study was the determi-
nation of the pathogen causing a death in the village of
Don Bosco in April 2017, and then to analyze the micro-
bial profile in Rhipicephalus sanguineus using the latest
generation sequencing methodology. The data was obtai-
ned in the place of residence of the case analyzed. We
evaluated adult ticks located on walls, windows, and hou-
sehold curtains. Adults were identified following the taxo-
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nomic criteria of Fairchild et al. 1966. The DNA was ex-
tracted individually by tick. The samples were sterilized
with molecular grade ethanol and washed in 1x PBS so-
lution. Subsequently, they were extracted by a column
purification method following the manufacturer's protocol
(Qlagen) for tissue. Three PCRs were carried out, one for
the detection of mitochondrial 16s, the detection of OmpA
genes of pathogenic bacteria and the gltA of Rickettsia
spp. . The positive samples at 16s were then sequenced
with lllumina's MiSeq V3 and analyzed using basespace.
Fifty ticks were analyzed, all of them obtained a fragment
for 16S. The sequencing provided> 10 million readings for
the classification at the kingdom level up to species of the
samples analyzed. Excluding unclassified copies, in the
rank of classification by gender, the 3 abundant genera
were Coxiella 82.3% (n = 7492971), Rickettsia 11.0% (n =
10004821) and Staphylococcus 3.1% (n = 282146). At the
species level, Rickettsia massiliae 31.9% (n = 374881),
Rickettsia aeschilimannii 19.2% (n = 226438) and Coe-
xiella burnetii 17.9% (n = 210259). 16 other species clas-
sified at the genus level were detected. These analyzes
show the circulation of several potentially pathogenic bac-
teria in the samples analyzed. The high percentage of co-
xiella-type organisms and Coxiella burneitti
readings indicate the need to take this bacterium into ac-
count in cases of susceptible human-related disease.

in the

M R Pachar*, D Ara0z2*, N D Gundacker3, M Suarez?, J A
Suarez?, B Moreno?, S Lopez-Vérges2- AB Arauz?,3

1. Hospital Santo Tomas, Ciudad de Panama, Panama.z. Gor-
gas Memorial Institute of Health Studies, Ciudad de Panama,

Panamas. Colegio Médico de Wisconsin, Milwaukee, WI.

ZIKV es un Flavivirus, familia Flaviviridae, que se de-
tectd por primera vez en las Américas en 2015. Los pri-
meros 50 casos confirmados por ZIKV informados en
Panama ocurrieron en una comunidad indigena ubicada
en la regién de Guna Yala en el lado del Caribe cerca de
Colombia en noviembre de 2015. En estos momentos
DENV y CHIKV co-circulaban en esa region. ZIKV se
manifiesta tipicamente con erupcion difusa, fiebre y con-
juntivitis. Puede causar microcefalia congénita y Sindro-
me de Guillain-Barré (GBS),
manifestaciones neurolégicas como encefalitis y encefa-

sin embargo, otras

lomielitis aguda son complicaciones conocidas, pero
ZIKV asociada a cerebelitis o la respuesta inmune de
ZIKV aun no se ha informado en la literatura. Presenta-
mos un caso de cerebelitis en una paciente de la regién
de Guna Yala infectada con ZIKV con una posible infec-
cion de DENV previa, sin historial médico desarrollado.
La paciente desarroll6 cefalea frontal severa y vértigo en
el tercer dia de enfermedad, disartria y ataxia. Fue tras-
ladada al Hospital Santo Tomas en la ciudad de Pa-
nama en el quinto dia y después de una semana de
hospitalizacion la paciente se recuperd por completo. En
admision se presenté con dolor de cabeza, dificultad pa-
ra caminar y hablar, erupcién macular, y mareos. En el
examen estaba alerta y orientada con examenes cardio-
pulmonares y abdominales normales, sin embargo, su
examen neurolégico revel6 disartria, disdiadococinesia,
signo de Babinski positivo a la izquierda, marcha inesta-
ble y signo de romberg positivo. El diagndstico fue com-
plicado debido a la deteccion de anticuerpos contra el
dengue, lo que sugiere una Infeccién secundaria por fla-
vivirus. En el dia 8, el ARN de ZIKV se detecté mediante
gRT-PCR en suero, y ambos se detectaron y cultivaron
en la orina el dia 9. DENV, CHIKV, alfavirus y las prue-
bas moleculares de flebovirus fueron negativas en todas
las muestras. Las pruebas moleculares indicaron infec-
cion activa por ZIKV. La RT-PCR para ZIKV en suero y
orina es altamente especifica, lo que sugiere una aso-
ciaciéon entre la infecciéon por ZIKV y la Sintomas neu-
rolégicos observados. No esta claro si la cerebelitis
descrita fue causada por El ZIKV en si mismo o por la
respuesta inmune inducida por la infeccion.

ZIKV is a Flavivirus, family Flaviviridae, which was first
detected in the Americas in 2015. The first 50 cases con-
firmed by ZIKV reported in Panama occurred in an indi-
genous community located in the region of Guna Yala on
the Caribbean side near Colombia in November 2015. At
the moment DENV and CHIKV co-circulated in that re-
gion. ZIKV typically manifests with diffuse rash, fever
and conjunctivitis. It can cause congenital microcephaly
and Guillain-Barré syndrome (GBS), however, other
neurological manifestations such as encephalitis and
acute encephalomyelitis are known complications, but
ZIKV associated with cerebelitis or the immune response
of ZIKV has not yet been reported in the literature. We
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present a case of cerebellitis in a patient from the region
of Guna Yala infected with ZIKV with a possible previous
DENV infection, without a developed medical history.
The patient developed severe frontal headache and ver-
tigo on the third day of illness, dysarthria and ataxia. She
was transferred to the Santo Tomas Hospital in the city
of Panama on the fifth day and after a week of hospitali-
zation the patient recovered completely. On admission
he presented with headache, difficulty walking and
speaking, macular rash, and dizziness. During the exa-
mination, she was alert and oriented with normal cardio-
pulmonary and abdominal examinations, however, her
neurological examination revealed dysarthria, dysdiado-
chokinesia, positive Babinski's sign on the left, unstable
gait and positive Romberg sign. The diagnosis was
complicated due to the detection of antibodies against
dengue, which suggests a secondary infection by flavivi-
rus. On day 8, ZIKV RNA was detected by qRT-PCR in
serum, and both were detected and cultured in the urine
on day 9. DENV, CHIKV, alphavirus and molecular tests
of fleboviruses were negative in all samples. Molecular
tests indicated active ZIKV infection. The RT-PCR for
ZIKV in serum and urine is highly specific, suggesting an
association between ZIKV infection and the observed
neurological symptoms. It is not clear whether the des-
cribed cerebellitis was caused by ZIKV itself or by the
immune response induced by the infection.

N Batista?, B Henriquez?, A Castro?, N Rios?, N Sando-
val?, A Valderrama:

1Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Sa-
lud,2Universidad de Panama

La identificacién de fuentes alimenticias en insectos he-
matéfagos da informacion sobre capacidad vectorial, pa-
trones de alimentacion y datos de posibles reservorios de
enfermedades. Se usan técnicas de identificacion como
coaglutinaciéon, prueba de precipitina y técnicas mole-
culares. La reaccion en cadena de polimerasa (PCR) del
gen mitocondrial citocromo b (cyt b), conocida como PCR
Blood Meal, ha mostrado alta sensibilidad y especificidad,
detectando e identificando otras especies de vertebrados.
Los mosquitos tienen la habilidad de mezclar sangre de
diferentes fuentes para obtener los nutrientes necesarios

para su reproduccion. En zonas rurales hay mayor varie-
dad de alimento, comparada a zonas urbanas en donde
las fuentes de alimentacion son limitadas. Esto conlleva a
la busqueda de fuentes mas nutritivas en el entorno.
Nuestra propuesta fue detectar las fuentes de alimenta-
cion de mosquitos de areas urbanas de la Ciudad de Pa-
nama que puedan posibles
enfermedades. Se realizaron colectas en diferentes areas
urbanas de ciudad Panama, lograndose 68 grupos de
mosquitos hembras gravidas con sangre (aproximada-
mente 40 mosquitos por grupo), de las especies Culex
quinquefasciatus, Culex interrogator y Aedes aegypti; las
cuales se procesaron para la extraccion de ADN y se
analizaron mediante PCR Blood Meal. Primero, se realizé
la construccién de una escalera de controles positivos a
través de la colecta de sangre de mamiferos domésticos
como perro, vaca, cabra, cerdo y humano, para la extrac-
cion de su ADN, los cuales fueron diluidos seriadamente
para la amplificacion del cyt b, hasta obtener amplicones
legibles en la escalera. Con la escalera obtenida se co-
menzaron los analisis de cada grupo de mosquitos, de los
cuales se encontré aproximadamente un 40% de prefe-
rencia por la sangre de caninos domésticos y un 20% pa-
ra sangre humana, mostrando a Culex quinquefasciatus
como la especie zoofilica en areas urbanas y Aedes
aegypti con preferencia a la sangre humana. Concluyen-
do, se presume que los perros podrian ser un tipo de re-
servorio en el ciclo de transmisién de arbovirosis en
zonas urbanas. Se propone un posterior analisis de
muestras de caninos domésticos que presenten sintomas
febriles reportados por una clinica veterinaria, para deter-
minar si la hipotesis de este reservorio es plausible.

ser reservorios de

The identification of food sources in hematophagous in-
sects gives information on vectorial capacity, feeding
patterns and data of possible reservoirs of diseases.
Identification techniques such as coagglutination, preci-
pitin test and molecular techniques are used. The poly-
merase chain reaction (PCR) for the mitochondrial
cytochrome b (cyt b) gene, known as PCR Blood Meal,
has shown high sensitivity and specificity, detecting and
identifying other vertebrate species. Mosquitoes have
the ability to mix blood from different sources to obtain
the nutrients necessary for their reproduction. In rural
areas there is a greater variety of food, compared to ur-
ban areas where sources of food are limited. This leads
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to the search for more nutritious sources in the environ-
ment. Our proposal was to detect the feeding sources of
mosquitoes from urban areas of Panama City that could
be possible reservoirs of diseases. Collections were ma-
de in different urban areas of Panama City, obtaining 68
groups of female mosquitoes gravid with blood (approxi-
mately 40 mosquitoes per group), of the species Culex
quinquefasciatus, Culex interrogator and Aedes aegypti;
which were processed for DNA extraction and analyzed
by PCR Blood Meal. First, the construction of a ladder of
positive controls through the collection of blood of do-
mestic mammals such as dog, cow, goat, pig and hu-
man, for the extraction of their DNA, which were diluted
serially for the amplification of the cyt b, until legible am-
plicons are obtained on the ladder. With the obtained
ladder the analysis of each group of mosquitoes was
started, of which approximately 40% was found prefe-
rably by the blood of domestic canines and 20% for hu-
man blood, showing Culex quinquefasciatus as the
zoophilic species in urban areas and Aedes aegypti in
preference to human blood. Concluding, it is presumed
that dogs could be a type of reservoir in the transmission
cycle of arbovirosis in urban areas. We propose a sub-
sequent analysis of samples of domestic canines that
present febrile symptoms reported by a veterinary clinic,
to determine if the hypothesis of this reservoir is plausible.

P Gonzalez, M Avila?, E Broce?, J Salazar-Bravo3, L Rue-
das4, G Suzan4, D Gonzalez?, A G Armiens, J Pascalez, J
Dunnums4, J Cooks, T Yates4, B Armién?, EEH5

iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud,
2Ministerio de Salud, 3Universidad de Texas Tech,4Univer-
sidad de Nuevo Mexico,5Universidad de Minnesota, y
6Equipo de Ecologia de Hantavirus.

Diversos autores coinciden que en nuestro pais la com-
ponen existen 54 especies de roedores. Debido a la
apariciéon de casos de neumonias atipicas durante el
afio 2000, los estudios en este grupo se intensificaron
con el fin de dar respuesta a los casos presentados en
la provincia de Los Santos. A medida que las investiga-
ciones avanzaban, aparecieron nuevos casos de en Ve-
raguas, Coclé, Panama y Bocas del Toro. Por tales
motivos, se estableci® como objetivo caracterizar la
ecologia de los roedores en Panama. Trampas Sherman

fueron colocadas en un sistema cuadricular de 10x10
cubriendo una hectarea; asi como al azar y transeptos
lineales en areas boscosas, rurales, urbanas en zona
contiental y las islas Coiba y Cébaco. Respetando las
normas de bioseguridad, los animales fueron sacrifica-
dos siguiendo las normas bioéticas de manejo y se co-
lectaron muestras de sangre y tejidos. Las muestras
fueron conservadas en nitrégeno liquido y las carcasas
preservadas en etanol al 95%. Se realizé cultivo de
rindn de algunos individuos de diferentes especies para
la identificacion de Leptospira sp. Se realizaron pruebas
serologicas en los roedores para identificar IgG contra
hantavirus. Se incluyeron 148 localidades, 44 distritos,
11 provincias y una comarca. Del total de especies
identificadas para Panama, en el periodo comprendido
entre 2000 y 2019, hemos capturado 36 especies, dos
de las cuales aun no han sido descritas (una capturada
en Cerro Hoya y ofra en Isla Coiba). De estas capturas
logramos identificar 18 especies en la provincia de Los
Santos, 17 en Veraguas y Chiriqui; 16 en Coclé; 15 en
Panama; 12 en Darién; 11 en Bocas del Toro; 9 en
Colon y Herrera; y 5 en la Comarca Ngabe Bugle. ElI R.r.
rattus, Z. brevicauda y O. fulvescens, son las especies
con mayor distribucion nacional. Las especies mas
abundantes fueron el Z. brevicauda (58.9%), S. hirsutus
(13.4%), L. adspersus (10.4%) y O. fulvescens (10.1%).
Siete especies de roedores han sido IgG positivo a Han-
tavirus de los cuales sélo dos virus han sido secuencia-
dos. La diversidad se ha visto afectada por causas
antropogénicas dependiendo del agroecosistema y esto
posiblemente explique la aparaciéon de enfermedades
zoonoticas como es el caso del hantavirus en Panama.

Several authors agree that there are 54 species of ro-
dents in our country. Due to the appearance of cases of
atypical pneumonias during the year 2000, studies in this
group were intensified in order to respond to the cases
presented in the province of Los Santos. As the investiga-
tions progressed, new cases appeared in Veraguas,
Coclé, Panama and Bocas del Toro. For these reasons,
the objective was to characterize the ecology of rodents in
Panama. Sherman traps were placed in a 10x10 grid sys-
tem covering one hectare; as well as random and linear
transepts in forested, rural, urban areas in contiental zone
and the islands Coiba and Cébaco. Respecting the biose-
curity norms, the animals were sacrificed following the

Enviado: 2019-07-30; Publicado: 2020-01-02

DOI: http://dx.doi.org/10.37980/im.journal.rmdp.2019830



Publicacién de La Academia Panamena de Med. y Cirugia. Editorial Informedic Intl. Para uso individual. Prohibida su distribuciéon. Derechos reservados.

bioethical norms of handling and samples of blood and
tissues were collected. The samples were preserved in li-
quid nitrogen and the carcasses preserved in 95% etha-
nol. Kidney culture of some individuals of different species
was performed for the identification of Leptospira sp. Se-
rological tests were performed in rodents to identify IgG
against hantavirus. 148 localities, 44 districts, 11 provin-
ces and one district were included. Of the total of species
identified for Panama, in the period between 2000 and
2019, we have captured 36 species, two of which have
not yet been described (one captured in Cerro Hoya and
another in Isla Coiba). From these captures we were able
to identify 18 species in the province of Los Santos, 17 in
Veraguas and Chiriqui; 16 in Coclé; 15 in Panama; 12 in
Darién; 11 in Bocas del Toro; 9 in Colén and Herrera; and
5 in the Comarca Ngabe Bugle. The R. rattus, Z. brevi-
cauda and O. fulvescens, are the species with the grea-
test national distribution. The most abundant species
were Z. brevicauda (58.9%), S. hirsutus (13.4%), L. ads-
persus (10.4%) and O. fulvescens (10.1%). Seven spe-
cies of rodents have been IgG positive to Hantavirus of
which only two viruses have been sequenced. Diversity
has been affected by anthropogenic causes depending on
the agroecosystem and this may explain the appearance
of zoonotic diseases such as Hantavirus in Panama.

P Gonzalez?, T Salinas?, J Salazar?, Y Mendoza?, J Dun-
num?, J Cook?, E Pile3, A Armien4, M Avilas, G Glass§, B Ar-
miénz.

iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud.
2University of New Mexico, 3Universidad de Panama, 4Uni-
versity of Minnesota, sMinisterio de Salud, éUniversity of
Florida

El Oligoryzomys fulvescens reservorio del virus Choclo
que produce Sindrome Pulmonar por Hantavirus, identi-
ficado en el afio 2000 en la Provincia de Los Santos.
Nuestro objetivo fue determinar la distribucion espacial y
filogenia del Oligoryzomys fulvescens, adicionalmente
se realizd un analisis de filogenia del CHOV en su re-
servorio y humanos. Se realizaron capturas con trampas
Sherman en diversos habitats a nivel nacional (2000-
2018), a cada individuo capturado se le tomé muestra
de sangre y tejidos. Utilizamos inmunoblot para la de-

teccidon de anticuerpos IgG contra hantavirus. Para la fi-
logenia realizamos PCR en tiempo final y secuenciamos
el citocromo b de la especie de roedor y el segmento S
para el CHOV en muestras de roedores y humanos. Uti-
lizamos el Arc Gis10.3 para generar los mapas de distri-
bucion. De los 817 O. fulvescens capturados el 62%
fueron machos. El porcentaje de captura por tipo de ha-
bitat fue mayor en el pasto con 38.3%, area de cultivo
con 28.5% y area doméstica 25.8%. El 15,5% (118/763)
de los individuos analizados reaccionaron positivamente
a la prueba de inmunoblot de los cuales el 75,4%
(89/118) fueron machos. Respecto a los habitats con
mayor prevalencia de infeccién, fueron los cultivos
21.2% (47/) y el mas bajo fue el rastrojo con 10.7%
(3/28). Ecolégicamente es una especie de tierras bajas,
el 92% capturada por debajo de100 msnm, que coinci-
den con areas de alta influencia antropogénica y cuyos
habitats predominantes son pastizales, cultivos, rastro-
jos y areas domésticas. La distribuciéon espacial de esta
especie se ha ampliado al este de Panama, encontran-
dose en la provincia de Darién (n =5) y la distribucién
del oeste en la provincia de Bocas del Toro (n =9). Se
determind que la especie Oligoryzomys fulvescens no
tiene variacion genética en el gen del citocromo b, por lo
tanto, todos los individuos secuenciados corresponden a
la misma especie. Tampoco hubo variacion genética del
CHOV en Panama en su reservorio ni en humanos. El
area endémica de CHOV coincide con el sitio de gran
influencia antropogénica en las provincias de Coclé, He-
rrera, Los Santos y Veraguas, por lo tanto, en esta zona
existe mayor riesgo de infeccion de este virus a humanos.

The Oligoryzomys fulvescens reservoir of the Choclo vi-
rus that produces Hantavirus Pulmonary Syndrome, iden-
tified in the year 2000 in the Province of Los Santos. Our
objective was to determine the spatial distribution and
phylogeny of Oligoryzomys fulvescens in its reservoir and
humans was carried out. Captures were made with Sher-
man ftraps in various habitats nationwide (2000-2018),
each individual captured was taken blood and tissue
samples. We use immunoblot for the detection of IgG an-
tibodies against hantavirus. For phylogeny, we performed
PCR in the final time and sequenced the cytochrome b of
the rodent species and the S segment for the CHOV in
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rodent and human samples. We use the Arc Gis10.3 to
generate the distribution maps. Of the 817, O. fulvescens
captured 62% were males. The percentage of capture by
type of habitat was greater in the pasture with 38.3%,
area of cultivation with 28.5% and domestic area 25.8%.
15.5% (118/763) of the individuals analyzed reacted posi-
tively to the immunoblot test, of which 75.4% (89/118)
were male. Regarding the habitats with the highest preva-
lence of infection, the crops were 21.2% (47 /) and the lo-
west was stubble with 10.7% (3/28). Ecologically, it is a
kind of lowland with 92% captured below 100 msmn,
which coincide with areas of high anthropogenic influence
and predominant habitats with pastures, crops, stubble
and domestic areas. The spatial distribution of this spe-
cies has been extended to the east of Panama, found in
the province of Darién (n = 5) and west into the province
of Bocas del Toro (n = 9). It was determined that the spe-
cies Oligoryzomys fulvescens does not have genetic va-
riation in the cytochrome b gene, therefore, all the
individuals sequenced correspond to the same species.
There was also no genetic variation of the CHOV in Pa-
nama in its reservoir or in humans. The endemic area of
CHOQV coincides with the site of great anthropogenic in-
fluence in the provinces of Coclé, Herrera, Los Santos
and Veraguas, therefore, in this area there is a greater
risk of infection of this virus in humans.

P Gutiérrez:, P Gonzalez?, JF Tello?, J Garzon?, E Jua-
rez?, JM Montenegro?, J Pineda?, C Cubillaz, E de Lednz?,
S Vega?, J Valencia?, M Quintana?, H Cedefo? E Dos
Santos3, M Barreto de Almeida3, B Armién?, Equipo de
Vigilancia integral de la Fiebre Amarilla.

1lCCES-DIEEZ Panama,2Ministerio de Salud, Panama,3Se-

cretaria de Salud, Estado de Rio Grande do Sul, Brasil.

Introduccion: La Fiebre amarilla (FA) es una zoonosis
propia de algunas regiones tropicales de América del
Sur y Africa, siendo la mayoria de los primates no hu-
manos (PNH) neotropicales susceptibles a ella. Desde
los 90s el Ministerio de Salud (MINSA) lleva a cabo el
seguimiento de la vigilancia de PNH en regiones priori-
zadas. En el 2004, el MINSA publica la guia operativa
integral para el abordaje de la FA. Donde aparece la fi-
cha de notificacion semanal que se utilizé6 hasta 2015,
sin embargo, esta informacién se recibié de manera in-

termitente y en ocasiones limitada. En el periodo 2000-
2010 se dieron avances, pero aun persiste la falta de in-
formacién en areas sensitivas. Desde el 2014, el MIN-
SA-ICGES establece el objetivo de fortalecer la
Vigilancia de PNH y mejorar la red de vigilancia integral
de la FA y otros arbovirus en Darién. Método: Capacita-
cion de personal del DIEEZ-ICGES, se evaluaron las fi-
chas del 2008-2014, se realizaron giras exploratorias a
puestos de salud evaluados y seleccionados previa-
mente, se capacité al personal en la Vigilancia Pasiva,
en el uso de la nueva ficha de notificacion, identificacion
en campo de los PNH, uso de dispositivos de georrefe-
renciacién y en la toma de muestras de tejidos en caso
de que se registre una muerte de primates, se le entregé
equipos (GPS, binoculares, insumos para la toma de
muestras) y se realiza supervisidon capacitante y audito-
rias in situ. Resultados: Se capacité a 41 personas
(asistentes, vectores y voluntarios) en tres areas de Da-
rien: Grupo Cémaco, Grupo Santa Fe y Grupo Tuira
Arriba. En el periodo 2016-2018 se han recibido un total
de 2344 fichas de notificacion, esto abarca 7693 notifi-
caciones de primates, distribuidos en las siguientes es-
(67%), Saguinus geoffroyi
(28%), Cebus capucinus (2%), Aotus zonalis (1%) y
Ateles fusciceps (0.9%) .
destacar que durante el periodo 2016-2018, la red vigi-
lancia pasiva de PNH establecida en Darién no ha notifi-
cado casos de PNH enfermos, ni muertos en ausencia
de violencia en las distintas areas. Hemos logrado forta-
lecer la red de vigilancia de PNH, sin embargo, para que
la implementacion de esta sea de manera sostenible, es

pecies: Alouatta palliata

Conclusion: Es importante

necesario de recursos que aseguren su éxito a futuro.

Introduction: Yellow fever (YF) is a zoonosis typical of so-
me tropical regions of South America and Africa, being
the maijority of neotropical primates (NHP) susceptible to
it. Since the 90s, the Ministry of Health (MINSA) carries
out monitoring of NHP surveillance in prioritized regions.
In 2004, the Ministry of Health published the com-
prehensive operational guide for the approach to YF.
Where the weekly notification form that was used until
2015 appears, however, this information was received
intermittently and sometimes limited. In the 2000-2010
period, progress was made, but the lack of information in
sensitive areas still persists. Since 2014, the MINSA-IC-
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GES has established the objective of strengthening the
NHP Surveillance and improving the comprehensive
surveillance network of YF and other arboviruses in Da-
rien. Method: Training of DIEEZ-ICGES personnel, the
2008-2014 records were evaluated, exploratory tours
were conducted to health posts evaluated and previously
selected, personnel were trained in Passive Surveillan-
ce, in the use of the new notification form, identification
in the field of the NHP, use of georeferencing devices
and in the sampling of tissues in case of a death of pri-
mates, was given equipment (GPS, binoculars, supplies
for sampling) and performs training supervision and on-
site audits. Results: 41 people (assistants, vectors and
volunteers) were trained in three areas of Darién: Grupo
Cémaco, Grupo Santa Fe and Grupo Tuira Arriba. In the
2016-2018 period, a total of 2344 notification cards were
received, this includes 7693 notifications of primates,
distributed in the following species: Alouatta palliata
(67%), Saguinus geoffroyi (28%), Cebus capucinus
(2%), Aotus zonalis (1%) and Ateles fusciceps (0.9%).
Conclusion: It is important to highlight that during the
2016-2018 period, the NHP passive surveillance network
established in Darién has not reported cases of sick
PNH or deaths in the absence of violence in the different
areas. We have managed to strengthen the NHP survei-
llance network, however, so that the implementation of
this is sustainable, resources are necessary to ensure its
success in the future.

P Gonzélez, M Avila2, Jorge Salazar-Bravo3, A G Armiens, B
Armién?, EEHs

iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud,
2Ministerio de Salud, 3Universidad de Texas Tech,4Universi-

dad de Minnesota, y5Equipo de Ecologia de Hantavirus.

En este estudio hemos monitoreado dos especies de
roedores silvestres con alta capacidad de proliferar en
ambientes antropogénicos bajo intensa actividad agricola
y a la vez son reservorios de Hantavirus. Se realizaron
capturas con trampas Sherman en diversos habitats en
Agua Buena, Tonosi, Los Santos (2004-2010). Seleccio-
namos animales con peso mayor a 10 gramos. Utilizamos
inmunoblot para la deteccién de anticuerpos IgG contra
hantavirus. La morfometria se registré en hojas de cam-

po. La radiotelemetria es una de las técnicas utilizadas en
biologia para conocer, el ambito hogarefio y de accion,
movimientos estacionales, y etologia. Los animales se-
leccionados se les colocé alrededor del cuello un trans-
misor de 2.0 gramos de peso para después ser liberados
en su ambiente de captura respectivo. Monitoreamos du-
rante 3-7 noches a intervalos de 30 minutos en promedio
de seis horas por noche. La sefal captada por el recep-
tor, ubica la posicién del animal, la cual es sefalada con
una marca en el terreno. Caracterizamos altura y espesu-
ra de la vegetacion, tipo de cultivo y suelo. Toda la infor-
macion fue registrada en formularios para su posterior
tabulacion y analisis. Los individuos fueron recapturados
para retirar el collar y dejados en libertad. Los datos de
ambito de hogar, los analizamos con el software Biotas
1.03 alpha. Monitoreamos 97 individuos (70 Zygodon-
tomys brevicauda y 37 Oligoryzomys fulvescens), pero
s6lo 64 individuos (61.3%) cumplieron con el minimo de
lecturas y noches de seguimiento. 45 Zb (30 machos y 15
hembras) y 19 Of (13 machos y 6 hembras); hemos esti-
mado el tamano territorial de estas dos especies,
568.06m? para el Zb y 433.85m2 para el Of. En el area
domeéstica el promedio del Of 330.94m2, mientras que en
el area peridomiciliar, presentaron en promedio, un ta-
mafio territorial 627.42m2. Esto demuestra que el Of es-
tablece su nicho en cualquier habitat y tiene mayor
adaptabilidad a los cambios que causan los humanos a
los ambientes naturales donde ellos viven. Durante la es-
tacion lluviosa, la abundancia de alimento y los refugios
son mayores, mientras que en la estacion seca los ani-
males se ven obligados a desplazarse mayores distan-
cias para suplir sus necesidades. Determinamos que los
habitats con vegetacion por encima de los 30 cm de altu-
ra, proveen refugio, alimento y sitios para anidacion, con-
diciones necesarias para el aumento de la abundancia de
una especie.

In this study we have monitored two species of wild ro-
dents with a high capacity to proliferate in anthropogenic
environments under intense agricultural activity and at the
same time they are reservoirs of Hantavirus. Captures
were made with Sherman traps in various habitats in
Agua Buena, Tonosi, Los Santos (2004-2010). We select
animals weighing more than 10 grams. We use immuno-
blot for the detection of IgG antibodies against hantavirus.
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The morphometry was recorded in field sheets. Radiote-
lemetry is one of the techniques used in biology to know,
home and action, seasonal movements, and ethology.
The selected animals were placed around the neck a
transmitter of 2.0 grams of weight to be released in their
respective capture environment. We monitor for 3-7 nights
at 30-minute intervals on average of six hours per night.
The signal captured by the receiver locates the position of
the animal, which is marked with a mark on the ground.
We characterize height and thickness of the vegetation,
type of crop and soil. All information was recorded in
forms for later tabulation and analysis. The individuals
were recaptured to remove the collar and released. The
data of household scope, we analyze them with the soft-
ware Biotas 1.03 alpha. We monitored 97 individuals (70
Zygodontomys brevicauda and 37 Oligoryzomys fulves-
cens), but only 64 individuals (61.3%) met the minimum
number of readings and follow-up nights. 45 Zb (30 males
and 15 females) and 19 Of (13 males and 6 females); we
have estimated the territorial size of these two species,
568.06m? for the Zb and 433.85m? for the Of. In the do-
mestic area the average of Of 330.94 m?, while in the pe-
ridomiciliar area, presented on average, a territorial size of
627.42 m?. This shows that the Of establishes its niche in
any habitat and has greater adaptability to the changes
that humans cause to the natural environments where
they live. During the rainy season, the abundance of food
and shelter are greater, while in the dry season the ani-
mals are forced to travel greater distances to meet their
needs. We determined that habitats with vegetation above
30 cm in height, provide shelter, food and nesting sites,
necessary conditions for increasing the abundance of a
species.

R Viveros
Médico Veterinario Especialista en Medidas Sanitarias y
Fitosanitarias Ministerio de Desarrollo Agropecuario

El concepto One Health esta previsto e implementado
por la OIE como un enfoque global de colaboracién pa-
ra comprender los riesgos para la salud humana y ani-
mal (incluidos los animales domésticos y la vida
silvestre) y la salud de los ecosistemas en general. El
control de patdégenos zoonéticos en su origen animal,

es decir, patdgenos que pueden transmitirse de anima-
les a humanos y viceversa, es la forma mas efectiva y
econdémica de proteger a las personas. En consecuen-
cia, se deben desarrollar estrategias globales para pre-
venir y controlar los patdgenos si queremos proteger la
salud publica. Estos deben coordinarse en la interfaz
entre humanos, animales y ecosistemas y aplicarse a
nivel nacional, regional y mundial, mediante la imple-
mentacion de politicas adecuadas. Panama es miem-
bro oficial de la OIE desde 1975, con lo que se
compromete a informar sobre las enfermedades de los
animales que detecte en su territorio, que también in-
cluye enfermedades transmisibles a los seres humanos
y la introduccién intencional de patégenos. La legisla-
cién nacio-nal establece la obligatoriedad de la notifi-
cacion de enfermedades que afectan a los animales
por los entes involucrados directa o indirectamente en
la produccion animal; asi como también la adopcién de
las normas y directrices internacionales de la OIE en
materia de Salud Animal. En ese sentido entre las prin-
cipales enfermedades que afectan a la poblacion ani-
mal con caracter zoondético estan las virales: Rabia
paralitica bovina y las Encefalitis equina principalmente
la del Este y las bacterianas Brucelosis y Tuberculosis
bovina. La Rabia bovina es endémica en todo el terri-
torio nacional, con mayor incidencia en Darién, Pa-
nama Este, Colén y Panama Oeste. Las Encefalitis
equina se ha incrementado su presentacién en los ulti-
mos afos, principalmente la del Este, relacionada con
los periodos posteriores a la migracion de aves en el
sentido sur-norte, iniciando en Darién, Panama Este y
finalizando en provincias centrales Herrera y Coclé. En
las enfermedades bacterianas la Brucelosis bovina es
endémica actualmente en las provincias de Coclé y
Chiriqui; en esta ultima provincia a partir de 2017 a teni-
do un incremento importante en el numero de focos
nuevos lo que justifico la intensificacion de la campafa
de control y erradicacion. La Tuberculosis bovina poste-
rior al sacrificio sanitario de las fincas focos en la provin-
cia de Bocas del Toro en el afo 2010, solo se
detectaron nuevos casos en el 2013 en hatos relaciona-
dos con una importacion de bovinos de Centroamérica.

The 'One Health' concept is planned and implemented
by the OIE as a collaborative global approach to un-
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derstand the risks to human and animal health (including
domestic animals and wildlife) and the health of ecosys-
tems in general. The control of zoonotic pathogens in their
animal origin, that is, pathogens that can be transmitted
from animals to humans and vice versa, is the most effec-
tive and economic way to protect people. Consequently,
global strategies must be developed to prevent and con-
trol pathogens if we want to protect public health. These
must be coordinated at the interface between humans,
animals and ecosystems and applied at the national, re-
gional and global levels, through the implementation of
appropriate policies. Panama has been an official mem-
ber of the OIE since 1975, committing itself to reporting
on animal diseases detected in its territory, which also in-
cludes diseases transmissible to humans and the inten-
tional introduction of pathogens. The national legislation
establishes the obligatory nature of the notification of di-
seases that affect animals by entities directly or indirectly
involved in animal production; as well as the adoption of
the OIE international standards and guidelines on Animal
Health. In this sense, among the main diseases that affect
the zoonotic animal population are the viral ones: Bovine
paralytic rabies and equine encephalitis, mainly Eastern
and bacterial Brucellosis and bovine tuberculosis. Bovine
rabies is endemic throughout the national territory, with
the highest incidence in Darién, Eastern Panama, Colon
and Panama Oeste. Equine encephalitis has increased its
presentation in recent years, mainly in the East, related to
the periods after the migration of birds in the south-north
direction, starting in Darién, East Panama and ending in
central provinces Herrera and Coclé. In bacterial disea-
ses, bovine Brucellosis is currently endemic in the provin-
ces of Coclé and Chiriqui; In this last province, as of 2017,
there has been a significant increase in the number of
new outbreaks, which justified the intensification of the
control and eradication campaign. Bovine tuberculosis af-
ter the slaughter of the farms in the province of Bocas del
Toro in 2010, only new cases were detected in 2013 in
herds related to cattle imports from Central America.

R Torres?, R Samudio?, J P Carrera?, J Young?, R Marquez?,
L Hurtado?, S C Weavers3, L Fernando Chaves%, R Teshs, L
Caceres Carrera®.

Departamento de Entomologia Médica del Instituto Con-

memorativo Gorgas de Estudios de la Salud®, Sociedad de
mastozoologia de Panamaz, Intitute for Human Infections
and Immunity, University of Texas Medical Branch, USA3,
Centro de Investigacion de Enfermedades Tropicales, Uni-
versidad de Costa Rica4

En focos enzodticos con transmision de arbovirus, es de
gran importancia identificar las especies de mosquitos
vectores incriminados, conocer su ecologia, riesgo de
transmision y aportar evidencias a las autoridades de sa-
lud publica para el desarrollo de estrategias de preven-
cién y control de la transmision del VEE. El objetivo de
este estudio fue lograr identificar las especies de mosqui-
tos incriminadas en el mantenimiento y circulaciéon del
subtipo enzodtico, su abundancia y diversidad en tres re-
giones de transmision del complejo de EE. En este estu-
dio se realizaron capturas de mosquitos en la estacién
seca y lluviosa con trampas de luz tipo CDC con octanol,
EVs con CO, y Trinidad No. 10 con cebo animal (hams-
ter) distribuidas en areas del peridomicilio y extradomicilio
en horario de las 18:00 a 06:00 horas. Se estimaron los
indices de diversidad de Simpson y Shannon-Wiener pa-
ra comparar los patrones de diversidad y abundancia de
especies en los sitios seleccionados. En 28 muestreos se
capturaron 4 868 mosquitos, distribuidos en 11 géneros y
45 especies. Se logré la capturar e identificas las espe-
cies Culex (Mel) pedroi, Cx. (Mel) pedroi, adamesi, Cx.
(Mel) crybda, Cx. (Mel) ocossa, Cx. (Mel) spissipes, Cx.
(Mel) taeniopus, Cx. (Mel) vomerifer Ae. scapularis, Ae.
anqustivittatus, C. venezuelensis, Cx. nigripalpus, Cx. de-
clarator, M. titillans, M. pseudotitillans y Ps. ferox. Todas
estas especies han sido reportadas como especies vec-
toras de arbovirus pone en alerta sobre la posibilidad de
transmision en la zona. Se concluye que la diversidad y
abundancia de mosquitos en la zona de estudio es alta.
Las caracteristicas ecoldgicas, registros de casos de en-
cefalitis en equinos y humanos mas los reportes previos
de capacidad vectorial de algunas de las especies regis-
tradas, permiten indicar que en la zona se pueden pre-
sentar brotes periddicos o estacionales del subtipo
enzootico del complejo de EEV y EEE.

In an enzootic outbreak with arboviral transmission, it is
very important to identify the mosquito vectors that are
associated to know their ecology, the risk of transmis-
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sion and to provide evidence to the public health aut-
horities for the development of prevention strategies
and control of the transmission of the VEE. . The objec-
tive of this study was to identify the species of mosqui-
toes associated in the maintenance, and circulation of
the enzootic subtype, its abundance and diversity in th-
ree regions. In this study, mosquitoes were captured in
the dry and rainy season with CDC light traps with oc-
tanol, EVs with CO2 and Trinidad No. 10 with animal
bait (hamster) distributed in areas around homes and
outside at 18 o'clock: 00 to 06:00 hours. The diversity
indices of Simpson and Shannon-Wiener were estima-
ted to compare the patterns of diversity and abundance
of species in the selected sites. In 28 samplings, 4 868
mosquitoes were captured, distributed in 11 genera
and 45 species. The capture and identification of the
species Culex (Mel) pedroi, Cx. (Mel) pedroi, adamesi,
Cx. (Mel) crybda, Cx. (Mel) ocossa, Cx. (Mel) spissi-
pes, Cx. (Mel) taeniopus, Cx. (Mel) vomerifer Ae. sca-
pularis, Ae. angustivittatus, C. Cx.
nigripalpus, Cx. declarator, M. titillans, M. pseudotiti-
llans and Ps. ferox. All these species have been repor-
ted as vector species of arboviruses put on alert about
the possibility of transmission in the area. It is conclu-
ded that the diversity and abundance of mosquitoes in
the study area is high. The ecological characteristics,
records of cases of encephalitis in equines and humans
plus previous reports of vector capacity of some of the
registered species, indicate that seasonal or seasonal
outbreaks of the enzootic subtype of the EEV and EEE
complex may occur in the area.

venezuelensis,

S. Lopez-Vergeés
Dpto. de Investigacion en Virologia y Biotecnologia, IC-

GES, Panam3a, Panama

El virus del Chikungunya (CHIKV), genotipo Asiatico,
fue introducido en las Américas en el 2013, y fue de-
tectado en Panama en mayo del 2014. Panama es un
pais endémico para el virus del dengue (DENV) desde
su reintroduccién en el pais en 1993, después de 35
afios sin casos autéctonos reportados. DENV es el ar-
bovirus de mayor importancia en salud publica en el
mundo; sin embargo, en los ultimos afos la reemer-
gencia mundial de CHIKV y del virus Zika (ZIKV), asi

como los brotes de fiebre amarilla en Africa y las Amé-
ricas, y de Marayo y Oropouche en esta ultima, mues-
tra el gran potencial emergente de los arbovirus. Se
presentara y la historia del DENV y del control de sus
vectores mosquitos, principalmente Aedes aegypti y
Ae. albopictus, en Panama. Igualmente analizaremos,
con los datos existentes, como la alerta epidemioldgica
y la vigilancia pasiva de arbovirus logré detectar casos
importados de CHIKV, y cémo la respuesta coordinada
pudo haber jugado un papel en el hecho que Panama
no reporté un gran nimero de casos, y no hubo casos
atipicos ni fatales, como fue en el caso en otros paises
de la regidn. La epidemiologia de CHIKV desde su in-
troduccién hasta principios del 2018, permitira discutir
la necesidad de estudios multidisciplinarios con impac-
to a nivel transdisciplinario para poder tomar decisio-
nes de salud publica basada en conocimientos para la
deteccién de nuevos virus emergentes y su manejo.

The Chikungunya virus (CHIKV), Asian genotype, was
introduced in the Americas in 2013, and was detected
in Panama in May 2014. Panama is an endemic
country for the dengue virus (DENV) since its reintro-
duction in the country. In 1993 and after 35 years wit-
hout reported autochthonous cases. DENV is the most
important arbovirus in public health in the world; Howe-
ver, in recent years the global re-emergence of CHIKV
and the Zika virus (ZIKV), as well as outbreaks of ye-
llow fever in Africa and the Americas, and Marayo and
Oropouche in the latter, shows the great emerging po-
tential of arboviruses and shows the importance of
controlling the mosquito vectors, mainly Aedes aegypti
and Ae. albopictus, in Panama. We will also analyze,
with the existing data, how the epidemiological alert
and the passive surveillance of arboviruses managed
to detect imported cases of CHIKV, and how the coor-
dinated response could have played a role in reducing
the number of reported cases, while there were atypical
or fatal cases, as was the case in other countries in the
region. The epidemiology of CHIKV from its introduc-
tion until the beginning of 2018, allowed the discussion
needed for multidisciplinary studies with a transdiscipli-
nary impact in order to make knowledge-based public
health decisions for the detection of new emerging vi-
ruses and their management.
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Las enfermedades transmitidas por mosquitos de la fa-
milia Culicidae, constituyen uno de los principales pro-
blemas de salud publica en las regiones tropicales. Los
cambios ecoldgicos resultado de las actividades antro-
pogénicas, favorecen la emergencia o re-emergencia
de algunas enfermedades endémicas de la region. En
este estudio se propuso determinar la riqueza de mos-
quitos distribuidos en esta zona de emergencia de en-
cefalitis equina e identificar los vectores que han sido
incriminados. El estudio se desarrolld entre el periodo
del 2015 al 2017, en donde se seleccionaron cuatro
parcelas de una hectarea con diferente vegetacion. Las
muestras de mosquitos se colectaron con trampas de
luz CDC vy se preservaron en hielo seco, para los anali-
sis viroldgicos. Se identificaron 83 especies, de las
cuales 15 se han incriminado como vectores de arbovi-
rosis. Nueve especies se encontraron en los cuatro si-
tios de muestreo; el sitio de muestreo con mayor
rigueza de especie fue la parcela de bosque maduro
intervenido, encontrandose especies de importancia
médica como Culex spissipes, Culex pedroi, Culex
adamesi, Culex ocossa, Culex vomerifer y Culex dunni,
todos reportados como vectores de encefalitis equina;
mientras la parcela de pasto mejorado fue el sitio de
muestreo con menor riqueza de especies, sin embargo
se capturaron especies de interés como Culex declara-
tor, Culex coronator y Culex interrogator, reportados
como vectores del virus de la encefalitis de San Luis,
Dirofilaria immitis y el virus del Oeste del Nilo. La reali-
zacion de este trabajo nos permiti6 ademas, identificar
otras especies del subgénero Melanoconion como Cu-
lex jubifer, Culex taeniopus, Culex crybda, Culex corni-
ger, Culex erraticus, relacionados con otros arbovirus
de interés para la salud pubica. La importancia de co-
nocer estos vectores, es que nos permite establecer el
riesgo de transmisién de las arbovirosis y aportar reco-
mendaciones sobre la prevencién, vigilancia y control a
las autoridades en salud; por lo que se recomienda,

ademas, continuar con este tipo de estudios de vigilan-
cia entomoldgica y la realizacién de nuevos estudios
que nos permitan conocer los virus especificos que pu-
dieran estar transmitiendo otras especies de mosquitos.

Diseases transmitted by mosquitoes of the Culicidae
family are one of the main public health problems in
tropical regions. The ecological changes resulting from
anthropogenic activities favor the emergence or re-
emergence of some endemic diseases in the region. In
this study it was proposed to determine the variety of
mosquitoes distributed in this endemic zone of equine
encephalitis and identify the vectors that have been in-
criminated. The study was carried out between the pe-
riod of 2015 to 2017, on four plots of one hectare each,
with different vegetation. Mosquito samples were co-
llected with CDC light traps and preserved in dry ice for
virological analyzes. We identified 83 species, of which
15 have been incriminated as vectors of arbovirosis.
Nine species were found in the four sampling sites; The
sampling site with the highest species richness was the
mature forest plot, with species of medical importance
such as Culex spissipes, Culex pedroi, Culex adamesi,
Culex ocossa, Culex vomerifer and Culex dunni, all re-
ported as vectors of equine encephalitis; while the im-
proved grass plot was the sampling site with the lowest
species richness, however species of interest were
captured such as Culex declarator, Culex coronator
and Culex interrogator, reported as vectors of the St.
Louis encephalitis virus, Dirofilaria immitis and the
West Nile virus. The realization of this work also allo-
wed us to identify other species of the subgenus Mela-
noconion such as Culex jubifer, Culex taeniopus, Culex
crybda, Culex corniger, Culex erraticus, related to other
arboviruses of interest for public health. The importan-
ce of knowing these vectors is that it allows us to esta-
blish the risk of transmission of arboviruses and provide
recommendations on prevention, surveillance and con-
trol to health authorities; so it is recommended, in addi-
tion, to continue with this type of studies of
entomological surveillance and the realization of new
studies that allow us to know the specific viruses that
may be transmitting other species of mosquitoes.
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Antecedentes: La enfermedad de Chagas es causada
por el Trypanosoma cruzi el cual se transmite a los hu-
manos por el contacto con chinches triatominos. Estos
parasitos estan adaptados a varias especies de mami-
feros silvestres (zariglieyas, perezosos, primates, ma-
paches, armadillos y roedores) que actian como
reservorios. Sin embargo, las zariglieyas son los reser-
vorios silvestres mas importantes, debido a ciertas ca-
racteristicas ecologicas (omnivoros, prolificas vy
sumamente adaptables). Pueden acercarse a las vi-
viendas humanas actuando como vehiculo entre areas
silvestres y peri domésticas, siendo entonces un im-
portante factor de riesgo. En Panama existen reportes
sobre zarigleyas infectadas con T. cruzi, sin embargo,
no se conoce su distribucién geograficas, las tasas de
infeccion segun su ubicacién y su papel como reservo-
rio silvestre de este hemoflagelado. Objetivo: Detectar
y caracterizar las UDTs de T. cruzi en didélfidos de di-
ferentes areas geograficas de la Republica de Pa-
nama. Metodologia: Las extracciones de ADN se
realizaron a partir de una muestra de sangre de didélfi-
dos capturados durante los ultimos 3 afios en diferen-
tes regiones del pais. Para la deteccién de T. cruzi se
empled la region del minicirculo del cinetoplasto (kD-
NA). La genotipificacion de unidades discretas de tipifi-
cacion (UDT) fue realizada por la amplificacion de los
genes mini-exén, 18S y 24S rRNA. Resultados: Se
analizaron 210 didélfidos: 201 Didelphis marsupiales, 5
Metachirus nudicaudatus y 4 Phylnader oposum me-
diante PCR kDNA para la deteccion de T. cruzi. Los
analisis indican que 91/210 (43.3%) de las muestras
presentaron infeccién por T. cruzi y 8/210 (3.8%) T.
rangeli. Se analizaran las 91 muestras positivas em-
pleando marcadores genéticos como mini-exén, 18S vy
24S7? rRNA. Inicialmente se ha encontrado (17.5%) co-

mo Tcl1 y (2.1%) como Tcll/IV/VI. Conclusiones: Se
confirma la alta frecuencia de infeccion por T. cruzi en
didélfidos (43.3%), hasta el momento se conoce un
17.5% presenta Tcl y 2.1% presenta Tcll/TcV/TcVI. Esta
es la primera vez que se reporta un UDTs diferente a
Tcl en Panama.

Background: Chagas disease is caused by Trypanoso-
ma cruzi, which is transmitted to humans by contact
with triatomine bugs. These parasites are adapted to
several species of wild mammals (opossums, sloths,
primates, raccoons, armadillos and rodents) that act as
reservoirs. However, opossums are the most important
wild reservoirs, due to certain ecological characteristics
(omnivores, prolific and highly adaptable). They can
approach human dwellings acting as a vehicle between
wild and peri-domestic areas, being then an important
risk factor. In Panama there are reports of opossums
infected with T. cruzi, however, its geographical distri-
bution, infection rates according to its location and its
role as a wild reservoir of this hemoflagellate are not
known. Objective: To detect and characterize T. cruzi
DTU in didelphids from different geographical areas of
the Republic of Panama. Methodology: DNA extrac-
tions were performed from a blood sample of didelphids
captured during the last 3 years in different regions of
the country. For the detection of T. cruzi, the region of
the kinetoplast minicircle (kDNA) was used. Genotyping
of discrete typing units (DTU) was performed by amplif-
ying the mini-exon, 18S and 24S genes rRNA Results:
210 didelphids were analyzed: 201 Didelphis marsu-
pials, 5 Metachirus nudicaudatus and 4 Phylnader
opossum by kDNA PCR for the detection of T. cruzi.
The analyzes indicate that 91/210 (43.3%) of the sam-
ples presented infection by T. cruzi and 8/210 (3.8%) T.
rangeli. Will the 91 positive samples be analyzed using
genetic markers such as mini-exon, 18S and 24S rRNA
Initially it was found (17.5%) as Tc1 and (2.1%) as Tcll
/ IV [ V1. Conclusions: The high frequency of infection
by T. cruzi in didelphids (43.3%) is confirmed, until now
17.5% have Tcl and 2.1% have Tcll / TcV / TcVI. This
is the first time that a different UDTs have been repor-
ted to Tcl in Panama.
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La leishmaniasis tegumentaria es la segunda parasitosis
transmitidas por vectores de mayor prevalencia en
nuestro pais. En Panama la leishmaniasis tegumentaria
es la forma clinica mas comun que causa ulceras en las
partes expuestas del cuerpo y dependiendo de la grave-
dad deja cicatrices o compromete el tracto orofaringeo
de por vida. Esta enfermedad es causada por varios
parasitos del género leishmania spp. siendo la especie
Leishmania panamensis la responsable de un 80% de
los casos de Leishmaniasis en nuestro pais. Sin embar-
go, otras especies del subgénero Viannia como L. guya-
nensis, L. brasilienzis y L. naiffi circulan en menor
frecuencia y también son responsables de la forma
cutanea de la enfermedad. La estructura poblacional de
este parasito es heterogénea formado por clones con
caracteristicas bioldgicas diferentes y cepas hibridas re-
sultado de la recombinacion de diferentes especies del
mismo género. Entre los atributos bioldgicos inherentes
de estas cepas se encuentran diferentes respuestas al
tratamiento, capacidad de evasion a la respuesta inmu-
ne, patogenicidad y virulencia lo cual amerita el estudio
exhaustivo de la estructura poblacional del parasito en
cualquier escenario epidemiolégico de modo que se
puedan tomar las medidas de control y vigilancia perti-
nentes. Por tal motivo, desarrollamos un estudio cuyo
propdsito principal es estudiar la estructura poblacional
de Leishmanias del subgénero Viannnia en Panama
mediante la técnica de multilocus Typing (MLST) para lo
cual seleccionamos cuatro genes nucleares esenciales
(Aconitasa, Glucosa-6-fosfato deshidrogenasa, Glucosa
fosfato Isomerasa y Alanino amino transferasa) para
evaluarlos utilizando 100 aislados de Leishmania spp.
procedentes de diferentes areas geograficas del pais.
La determinacion inicial de especie de estos aislados se
realiz6 mediante la estandarizacion de un PCR que tie-
ne como diana molecular el citocromo b de estos para-
sitos. Los resultados preliminares indican que la mayoria
de los aislados son de L. panamensis aunque también
se encontraron en baja frecuencia L. guyanensis y L.
brasilienzis. Los resultados de la evaluacion del gen de

aconitasa sefialan varias diferencias en composicion
nucleotidica de este gen en L. panamensis que lo hacen
un fuerte candidato para evaluar la estructura poblacio-
nal de esta especie de Leishmania mediante MLST.

Tegumentary leishmaniasis is the second parasitic di-
sease transmitted by vectors of greater prevalence in
our country. In Panama, tegumentary leishmaniasis is
the most common clinical form that causes ulcers on the
exposed parts of the body and depending on the severity
leaves scars or compromises the oropharyngeal tract for
life. This disease is caused by several parasites of the
genus Leishmania spp. being the Leishmania panamen-
sis species responsible for 80% of cases of Leishmania-
sis in our country. However, other species of the
subgenus Viannia such as L. guyanensis, L. brasilienzis
and L. naiffi circulate less frequently and are also res-
ponsible for the cutaneous form of the disease. The po-
pulation structure of this parasite is heterogeneous
formed by clones with different biological characteristics
and hybrid strains resulting from the recombination of
different species of the same genus. Among the inherent
biological attributes of these strains are different respon-
ses to treatment, ability to evade the immune response,
pathogenicity and virulence, which warrant the exhausti-
ve study of the population structure of the parasite in any
epidemiological scenario so that measures can be taken
of control and monitoring. For this reason, we developed
a study whose main purpose is to evaluate the popula-
tion structure of Leishmanias of the subgenus Viannnia
in Panama using the Typing multilocus technique
(MLST) for which we selected four essential nuclear ge-
nes (Aconite, Glucose-6-phosphate dehydrogenase,
Glucose phosphate Isomerase and Alanino amino trans-
ferase) for 100 isolates of Leishmania spp. coming from
different geographical areas of the country. The initial
determination of the species of these isolates was ca-
rried out by means of the standardization of a PCR that
has as a molecular target the cytochrome b of these pa-
rasites. Preliminary results indicate that most of the iso-
lates are L. panamensis although L. guyanensis and L.
brasilienzis were also found in low frequency. The re-
sults of the evaluation of the aconitase gene indicate se-
veral differences in the nucleotide composition of this
gene in L. panamensis that make it a strong candidate to

Enviado: 2019-07-30; Publicado: 2020-01-02

DOI: http://dx.doi.org/10.37980/im.journal.rmdp.2019830
47



Publicacién de La Academia Panamefia de Med. y Cirugia. Editorial Informedic Intl. Para uso individual. Prohibida su distribucién. Derechos reservados.

evaluate the population structure of this Leishmania
species by means of MLST.

Y Diaz?, J P Carrera?, D Arauz?, J Cisneros?, L Cerezoz, A
Valderrama?, B Armién?, B Morenoy S. Lopez-Vergeés:.
iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud:
2Departamento de Epidemiologia, Ministerio de Salud de
Panama.

Chikungunya (CHIKV) es un patégeno transmitido por
mosquitos, endémico de Africa y el sur de Asia hasta
2006. En las Américas, el virus inicié circulacion por las
islas del Caribe en diciembre de 2013. En Panama los
primeros 2 casos febriles fueron detectados en mayo de
2014, el primero fue importado desde Haiti y el segundo
desde Republica Dominicana. Luego de varios casos
importados, el primer caso autéctono se dio en agosto
del mismo afo. Se detecté el RNA viral y se aislé el vi-
rus a partir del suero de pacientes infectados. El analisis
filogenético revel6 que el virus pertenecia al genotipo
Asiatico, clado del Caribe y que se relacionaba con ce-
pas de las islas del Caribe, China y Filipinas. Este virus
causo epidemias explosivas de fiebre, rash y poli-artral-
gia en paises como Colombia, Republica Dominicana y
Colombia. En Panama, pocos casos autdctonos se han
reportado en un brote limitado en la ciudad de Panama y
Puerto Obaldia, cerca de la frontera con Colombia en
2015. Con el objetivo de determinar porque Panama tu-
VO pocos casos comparado con los paises vecinos, rea-
lizamos un analisis epidemioldgico y vectorial de los
casos reportados en Panama desde mayo 2014 a julio
2015. Un total de 413 casos sospechosos de CHIKV
fueron reportados. La tasa de incidencia fue de 0.5y 0.7
por 100,000 habitantes en 2014 y 2015 respectivamen-
te. Durante este periodo, 38.6% de los casos fueron
autoctonos y presentaron rash y artralgia como sintoma
predominante. Las tasas de incidencia de CHIKV y
DENV fue de 1:306 y 1:34 respectivamente. El analisis
filogenético de los segmentos E1/E2, indican que todas
las cepas durante esos brotes fueron del genotipo Asia-
tico y se relacionaban con cepas de otros paises del
continente que circularon en el mismo periodo. El anali-
sis estadistico vectorial, muestra que los indices de in-
festacion fueron bajos y medios en los sitios donde

CHIKV circulo en el pais. El entrenamiento clinico, de
laboratorio y de control vectorial en periodos previos a la
deteccion de los primeros casos, permitié una buena
captacion y deteccidén oportuna de los casos, asi como
una intervencion rapida. Es posible que los niveles de
infestacion bajos y medios puedan explicar en parte el
bajo numero de infeccion de CHIKV en Panama.

Chikungunya (CHIKV) is a mosquito-borne pathogen,
endemic to Africa and southern Asia until 2006. In the
Americas, the virus began circulation in the Caribbean
islands in December 2013. In Panama, the first 2 febrile
cases were detected in May 2014, the first was imported
from Haiti and the second from the Dominican Republic.
After several imported cases, the first autochthonous ca-
se occurred in August of the same year. Viral RNA was
detected and the virus was isolated from the serum of
infected patients. The phylogenetic analysis revealed
that the virus belonged to the Asian genotype, clade of
the Caribbean and that it was related to strains from the
Caribbean islands, China and the Philippines. This virus
caused explosive epidemics of fever, rash and poly-arth-
ralgia in countries such as Colombia, the Dominican Re-
public and Colombia. In Panama, few indigenous cases
have been reported in a limited outbreak in Panama City
and Puerto Obaldia, near the border with Colombia in
2015. In order to determine why Panama had few cases
compared to neighboring countries, we conducted an
epidemiological and vectorial analysis report in Panama
from May 2014 to July 2015. A total of 413 suspected
cases of CHIKV were reported. The incidence rate was
0.5 and 0.7 per 100,000 inhabitants in 2014 and 2015
respectively. During this period, 38.6% of the cases were
autochthonous and presented rash and arthralgia as the
predominant symptom. The incidence rates of CHIKV
and DENV were 1: 306 and 1:34 respectively. The phy-
logenetic analysis of the segments E1 / E2, indicate that
all the strains during these outbreaks were of the Asian
genotype and were related to strains from other coun-
tries of the continent that circulated in the same period.
The vectorial statistical analysis shows that the indices
of infestation were low and medium in the places where
CHIKYV circulated in the country. The clinical training, la-
boratory and vector control in periods prior to the detec-
tion of the first cases, allowed a good and timely
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detection of cases, as well as a rapid intervention. It is pos-
sible that low and medium infestation levels may explain in
part the low number of CHIKV infection in Panama.

Y Diaz?, M. Chen-German?, J Cisneros?, E Quirozz, B Mo-
reno?, J P Carrera?, L Cerezo3, A.O. Martinez-Torres?, L
Moreno3, | B de Mosca3, B Armien?, R Chen4, N Vasilakiss,
S. Lopez-Veérges:

iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud:
2Universidad de Panama, 3 Ministerio de Salud de Panama:
4. Universidad de Galveston en Texas.

Los datos filogenéticos de Dengue en la regién Centroa-
mericana, se basan en las secuencias generados por
Nicaragua y algunas islas del Caribe, poco se conoce
acerca de la distribucion geoespacial del Dengue en Pa-
nama. En este estudio, analizamos retrospectivamente
los datos epidemiolégicos obtenidos de la vigilancia del
Dengue los pasados 25 afios en Panama vy la filogenia
del gen de la proteina de envoltura ( E ) de aislados del
virus obtenidos de suero de pacientes infectados. Se
obtuvieron secuencias de los cuatro serotipos de Den-
gue de 1994 a 2017. Cuatro arboles filogenéticos se ge-
neraron con Maximum Likehood, modelo GTR+l+
gamma, usando MEGAY. En el andlisis estadistico, las
relaciones univariadas y multivariadas se expresaron en
odds ratio (ORs), usando regresion logistica, en donde
los valores P; <0.05 fueron considerados significantes.
Este analisis estadistico se realizé con STATA14.1.
Desde la re-emergencia en 1993 del Dengue en Pa-
nama, se han registrado 67,834 casos, de los cuales el
2.9% (1,974) han sido dengue hemorragico y 73 defun-
ciones. La incidencia fue mayor en el grupo de 10-19
afios. Un alto porcentaje de casos fueron confirmados
por laboratorio (68.0%), de 1999 a 2017. Desde enton-
ces varios brotes epidémicos se han dado, destacando
el brote de 2011, con un CFR de 0.44, el mas alto en la
region centroamericana y el cual se relacionan con la in-
troduccion del serotipo 2. Los cuatro serotipos del virus
han circulado caracterizandose por el re-emplazamiento
yl/o co-circulacién de los mismos. Filogenéticamente, las
cepas de DENV-1 pertenecen al genotipo V y forman
varios clusters con cepas de otros paises de la region
dependiendo del afo de circulacién. Las cepas de
DENV-2pertenecen al genotipo Asiatico-Americano,

siendo relevante la mutaciéon encontrada en las cepas
introducidas en 2010 y que se relacionan con el brote de
2011. DENV-3 y DENV-4, pertenecen a los genotipos lll
y Il respectivamente. En conclusion, las cepas de Den-
gue en Panama, genéticamente son diversas y se rela-
cionan con cepas de diversas partes del continente,
sugiriendo una continua re-introduccién de estas desde
Suramérica, el Caribe y América Central.

The phylogenetic data of Dengue in the Central Ameri-
can region are based on the sequences generated by
Nicaragua and some Caribbean islands. Little is known
about the geospatial distribution of Dengue in Panama.
In this study, we retrospectively analyzed the epidemio-
logical data obtained from the surveillance of Dengue for
the past 25 years in Panama and the phylogeny of the
envelope protein gene (E) of virus isolates obtained from
serum from infected patients. Sequences of the four
Dengue serotypes from 1994 to 2017 were obtained.
Four phylogenetic trees were generated with Maximum
Likehood, model GTR + | + gamma, using MEGAY. In
the statistical analysis, the univariate and multivariate
relationships were expressed in odds ratio (ORs), using
logistic regression, where the P values; <0.05 were con-
sidered significant. This statistical analysis was perfor-
med with STATA14.1. Since the 1993 re-emergence of
Dengue in Panama, 67,834 cases have been registered,
of which 2.9% (1,974) have been dengue hemorrhagic
and 73 deaths. The incidence was greater in the group
of 10-19 years. A high percentage of cases were confir-
med by laboratory (68.0%), from 1999 to 2017. Since
then several epidemic outbreaks have occurred, highlig-
hting the 2011 outbreak with a CFR of 0.44, the highest
in the Central American region and which they are rela-
ted to the introduction of serotype 2. The four serotypes
of the virus have circulated characterized by the re-pla-
cement and / or co-circulation of these. Phylogenetically,
the strains of DENV-1 belong to genotype V and form
several clusters with strains from other countries of the
region depending on the year of circulation. The strains
of DENV-2 belong to the Asian-American genotype,
being relevant the mutation found in the strains introdu-
ced in 2010 and related to the outbreak of 2011. DENV-
3 and DENV-4 belong to genotypes Il and Il respecti-
vely. In conclusion, the strains of Dengue in Panama are
genetically diverse and are related to strains from diffe-
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rent parts of the continent, suggesting a continuous re-
introduction of these strains from South America, the
Caribbean and Central America.

Y. Llamas-Gonzalez2, D Campos?, S Navarro?, M Sugastity
J Gonzalez-Santamariaz,2

1Grupo de Biologia Celular y Molecular de Arbovirus, Insti-
tuto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud, Pa-
nama, 2Direccion de Investigacion, Universidad
Interamericana de Panam3d, Panama

Los arbovirus son virus transmitidos por artrépodos y
en los ultimos afos, algunos de ellos han provocado
importantes epidemias a nivel local o regional. Este
es el caso de los virus Chikungunya, Zika y dengue,
que han sido bastante estudiados. Por otro lado, hay
evidencia seroldgica o virolégica que indica la circula-
cién de otros virus como Mayaro, Una y Punta Toro,
cuya biologia y patogénesis no ha sido caracterizada
en profundidad. Los virus son patégenos intracelula-
res obligados que dependen de la maquinaria bio-
sintética de la células que infectan para replicarse
eficientemente. En este sentido, los virus son capaces
de activar distintas vias de sefializacion celular o blo-
quear los mecanismos de defensa celular, lo que al fi-
nal
bloqueo de vias de senalizacion o factores celulares
con compuestos quimicos, es una herramienta que
podria permitir la identificacion de posibles blancos
antivirales de amplio espectro. El objetivo de este tra-
bajo es evaluar el efecto antiviral de una serie com-
puestos quimicos que bloquen
diversos factores celulares. Para llevar a cabo esto,
analizaremos la produccién de particulas virales me-
diante la técnica de formaciéon de placas en los sobre-
nadantes de células
ausencia de los compuestos quimicos y evaluaremos
la sintesis de proteinas virales mediante inmunoblot.
Nuestros resultados apuntan a que la inhibicion de
factores celulares con los compuestos quimicos, pro-
voca una disminucién significativa en la produccién de
particulas virales y en la sintesis de proteinas de los

favorece su replicaciéon. Es por ello, que el

la actividad de

infectadas en presencia o

virus.

Arboviruses are viruses transmitted by arthropods and
in recent years, some of them have caused major epi-
demics at the local or regional level. This is the case
of the Chikungunya, Zika and Dengue viruses, which
have been well studied. On the other hand, there is
serological or virological evidence that indicates the
circulation of other viruses such as Mayaro, Una and
Punta Toro, whose biology and pathogenesis has not
been characterized in depth. Viruses are obligate in-
tracellular pathogens that depend on the biosynthetic
machinery of the cells they infect to replicate effi-
ciently. In this sense, viruses are capable of activating
different cellular signaling pathways or blocking cell
defense mechanisms, which in the end favors their re-
plication. That is why the blocking of signaling path-
ways or cellular factors with chemical compounds is a
tool that could allow the identification of possible anti-
viral targets of broad spectrum. The objective of this
work is to evaluate the antiviral effect of a series of
chemical compounds that block the activity of various
cellular factors. To carry out this, we will analyze the
production of viral particles by means of the technique
of plaque formation in the supernatants of infected
cells in the presence or absence of the chemical com-
pounds and we will evaluate the synthesis of viral pro-
teins by immunoblot. Our results suggest that the
inhibition of cellular factors with chemical compounds
causes a significant decrease in the production of viral
particles and in the synthesis of virus proteins.

L Sdenzz, M Chen German?, B Henriquez?, D Arauz?, Y Diaz?,
B Moreno Az, A Valderrama?, F Samudio?, S Lopez-Verges.
iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud,
Panama.

El virus Chikungunya (CHIKV) es un Alfavirus, familia
Togaviridae; que se detectd por primera vez en Pa-
nama en mayo 2014 y circulé al mismo tiempo que el
virus del Dengue (DENV) que es endémico a nuestro
pais. Ambos virus causan sintomas similares por lo
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tanto, la confirmacion por laboratorio es crucial para
identificar el agente causal y cualquier nueva intro-
duccion. Al momento de la introduccion de CHIKV en
Panama, nos percatamos que las RT-PCR en tiempo
real segun los protocolos del CDC no lograban detec-
tar todos los casos positivos. Por lo cual, se decidio
realizar la deteccion de CHIKV por la RT-PCR genéri-
ca del género Alfavirus (CHIKV, virus de la Encefalitis
equina Venezolana, virus Madariaga, virus Mayaro,
etc.) en tiempo final complementando con la secuen-
ciacion de los fragmentos amplificados. Esta técnica
es sensible, sin embargo toma tiempo y es mas cos-
tosa, por lo tanto no es viable para un programa de
vigilancia a largo plazo. Es importante implementar
herramientas moleculares especificas y sensibles ca-
paces de detectar una carga viral baja. Desarrollamos
un ensayo RT-PCR en tiempo real basado en la am-
plificacion especifica del gen de polimerasa de ARN
de CHIKV (NSP4), analizando todos los genomas
completos de CHIKV descritos en América disponibles
en el GenBank. Ademas, hemos construido un vector
que contiene el gen nsp4 de CHIKV para poder cuan-
tificar el minimo de copias que pueda detectar esta
nueva técnica y comparar su sensibilidad con relacion
a las anteriores. Esperemos que esta técnica pueda
detectar una copia de genoma viral mostrando alta
sensibilidad, lo que ayudaria a la deteccion de este
virus en pocas cantidades tanto en muestras de pa-
cientes como en mosquitos vectores.

The Chikungunya virus (CHIKV) is an Alphavirus, fa-
mily Togaviridae; which was detected for the first time
in Panama in May 2014 and circulated at the same ti-
me as the Dengue virus (DENV) that is endemic to our
country. Both viruses cause similar symptoms therefo-
re, confirmation by laboratory is crucial to identify the
causative agent and any new introduction. At the time
of the introduction of CHIKV in Panama, we realized
that real-time RT-PCR according to CDC protocols
failed to detect all positive cases. Therefore, it was
decided to perform the detection of CHIKV by the ge-
neric RT-PCR of the genus Alfavirus (CHIKV, Vene-
zuelan equine encephalitis virus, Madariaga virus,
Mayaro virus, etc.) in final time, complementing the
sequencing of the amplified fragments. This technique

is sensitive, takes time and is more expensive; there-
fore, it is not viable for a long-term surveillance pro-
gram. It is important to implement specific and
sensitive molecular tools capable of detecting a low
viral load. We developed a real-time RT-PCR assay
based on the specific amplification of the CHIKV RNA
polymerase gene (NSP4), analyzing all the complete
genomes of CHIKV described in America available in
GenBank. In addition, we have constructed a vector
containing the nsp4 gene of CHIKV in order to quan-
tify the minimum number of copies that this new tech-
nique can detect and compare its sensitivity with
respect to the previous ones. Hopefully this technique
can detect a viral genome copy showing high sensiti-
vity, which would help the detection of this virus in
small quantities in both patient samples and mosquito
vectors.

YY DiazL
Depto. de Investigacion en Virologia y Biotecnologia ICGES

Histéricamente, Panama ha sido escenario de impor-
tantes avances en la medicina tropical para el control
de Arbovirosis donde se destaca el control del virus
de la fiebre amarilla durante la construccion del Canal
de Panama, la cual establecid las bases para el con-
trol vectorial como herramienta principal en la erradi-
caciéon de esta enfermedad en las Américas. A pesar
de que Panama es el punto que delimita la zona de
riesgo de infeccidén por fiebre amarilla en las Améri-
cas, los Ultimos casos del ciclo urbano fueron reporta-
dos en 1905; y de fiebre amarilla selvatica en 1974.
Desde entonces, otros Arbovirus de los géneros: Alp-
havirus, Orthobunyavirus, Phlebovirus y Flavivirus han
sido detectados. Mediante la técnica de RT-PCR
tiempo final, usando cebadores genéricos y el aisla-
miento viral como prueba gold standard para la identi-
ficacion viral, se pudieron detectar los primeros casos
importados y autéctonos de Chikungunya y Zika. A
partir de enero de 2014 todas las muestras negativas
por RT-PCR tiempo real para Dengue fueron testadas
para la deteccion de Alphavirus, Phlebovirus y Flavivi-
rus. En mayo de 2014 fueron reportados dos casos
importados de Chikungunya, mediante RT-PCR para
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Alphavirus. En agosto del mismo afno, esta vigilancia
pasiva, identificé los primeros casos autdctonos por
Chikungunya. La deteccién temprana de estos casos
permitié la intervencion efectiva de las autoridades de
salud lo cual contuvo una probable epidemia de ese
virus. La vigilancia pasiva para Flavivirus permitié de-
tectar en 2015 los primeros casos de Zika en la region
de Guna Yala y el posterior brote epidémico en Puerto
Obaldia. Otros Arbovirus, con sintomatologia similar a
Dengue, también han sido captados por estos méto-
dos. La circulacion del virus Punta Toro, un Phlebovi-
rus, se ha encontrado en 2009, 2014, 2017 y 2018,
asociada siempre a un aumento en los casos de Den-
gue. Esto pone en manifiesto la necesidad de estu-
dios vectoriales para conocer si otro vector, diferente
a las chitras, esta transmitiendo este virus. Hasta la
fecha no se conocen casos severos ni con manifesta-
ciones neuroldgicas u otras secuelas causadas por
este virus. Actualmente, la vigilancia pasiva de Arbo-
virus en Panama ha testado 10403 muestras para los
cuatro géneros descritos anteriormente. En la zona de
riesgo para la transmision de este virus (Darién, Em-
bera-Wounaan, Kuna Yala y Panama Este) se han proce-
sado aproximadamente 800 (60%) muestras negativas por
Dengue, Zika y Chikungunya prevenientes de estas zona,
y en ninguno de los casos se ha detectado la circulacion
del virus de la fiebre amarilla.

Historically, Panama has been the scene of important ad-
vances in tropical medicine for the control of Arbovirosis,
where yellow fever virus control during the construction of
the Panama Canal established the basis for vector con-
trol as the main tool in the eradication of this disease in
the Americas. Although Panama is the point that delimits
the zone of risk of infection by yellow fever in the Ameri-
cas, the last cases of the urban cycle and jungle yellow
fever were reported in 1905 and 1974, respectively. Sin-
ce then, other Arboviruses of the genera: Alphavirus, Ort-
hobunyavirus, Phlebovirus and Flavivirus have been
detected. RT-PCR technique, with generic primers and vi-
ral isolation as a 'gold standard’ test for viral identification
of the first imported and native Chikungunya and Zika ca-
ses. As of January 2014, all negative RT-PCR samples
for Dengue were tested for Alphavirus, Phlebovirus and
Flavivirus. In May 2014, two imported cases of Chikun-
gunya were reported by RT-PCR for Alphavirus. In August

of the same year, this passive surveillance identified the
first indigenous cases by Chikungunya. The early detec-
tion of these cases allowed the effective intervention of
the health authorities which contained a probable epide-
mic of that virus. The passive surveillance for Flavivirus
allowed to detect in 2015 the first cases of Zika in the re-
gion of Guna Yala and the subsequent epidemic outbreak
in Puerto Obaldia. Other Arboviruses, with symptoms si-
milar to Dengue have also been captured by these met-
hods. The circulation of the Punta Toro virus, a
Phlebovirus, has been found in 2009, 2014, 2017 and
2018, always associated with an increase in Dengue ca-
ses. This highlights the need for vector studies to reveal if
another vector, different from the chitras is transmitting
this virus. To date there are no known severe cases or
neurological manifestations or other sequelae caused by
this virus. Currently, the passive surveillance of Arboviru-
ses in Panama has tested 10,403 samples for the four
genera described above. In the zone of risk for the trans-
mission of this virus (Darién, Embera-Wounaan, Kuna
Yala and Panama East), approximately 800 (60%) nega-
tive samples have been processed for Dengue, Zika and
Chikungunya from these areas, and in none of the Cases
have been detected circulation of yellow fever virus.

Y.Samudio?, D. Moreno?, F Ruiz?, E. Tejeira?, L. Samudio?,
Domicio Espino=.
iInstituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud,

2Ministerio de Salud -Epidemiologia Region de Coclé.

La leptospirosis es una enfermedad zoondtica de poten-
cial epidémico, principalmente después de lluvias fuertes,
causada por una bacteria del género Leptospira el cual
incluye especies patogénicas y saprofitas. Las especies
que son patégenas para el hombre y los animales son
capases de producir infecciones potencialmente mortales
de los rifiones, el higado, el cerebro, los pulmones y/o el
corazén. Hay dos maneras comunes de contraer la lep-
tospirosis: Al beber o tener contacto con agua o tierra que
haya sido contaminada por orina o liquidos corporales de
animales infectados. Al estar expuesto a orina o liquidos
corporales de animales infectados. En este estudio se
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pretendia detectar la presencia de Leptospiras patégenas
en las muestras de agua de la residencia de un paciente
diagnosticado positivo por leptospirosis mediante la técni-
ca de microaglutinacion (MAT), enviadas por Epidemio-
logia de la region de Coclé como posible fuente de
infeccion. El procedimiento consistia en inocular 1000 pl
de la muestra de agua, previamente filtrada a través de
filtros Nalgene® de membrana estéril de 0.2 ym, en 5mL
de medio liquido Ellinghausen-McCullough-Johnson-Ha-
rris (EMJH) enriquecido e incubado a 30°C. Los cultivos
fueron examinados semanalmente bajo microscopia de
campo oscuro en busqueda de la presencia de espiro-
quetas. Al cabo de 2 semanas se demostré la presencia
de espiroquetas caracteristicas de Leptospira. Para con-
firmar que las espiroquetas observadas eran Leptospiras
patégenas se le realizo el método de PCR punto final. Se
utilizaron cebadores especificos para Leptospira patége-
na dirigidos a amplificar un fragmento de 423 pb del
gen LipL32 unico y altamente conservado en la Leptospi-
ra patdégena. Los resultados confirmaron que las espiro-
quetas vistas en el cultivo eran Leptospira patdgena.
Como conclusion este estudio resalta la importancia de
llevar a cabo estudios mas profundos sobre la prevalen-
cia de Leptospira patdgenas spp., en agua de consumo
humano y/o recreacionales cerca de pacientes positivos
con leptospirosis, como posibles fuentes de infeccion e
integrar la vigilancia de Leptospira en futuros programas
de salud publica para areas recreativas de agua dulce.

Leptospirosis is a zoonotic disease of epidemic potential,
mainly after heavy rains, caused by a bacterium of the
genus Leptospira which includes pathogenic species
and saprophytes. Species that are pathogenic to hu-
mans and animals are capable of producing life-threate-
ning infections that affect the kidneys, liver, brain, lungs
and / or heart. There are two common ways to contract
leptospirosis: drinking or having contact with water or
soil that has been contaminated by urine or body fluids
of infected animals, or exposed to urine or body fluids of
infected animals. The aim of this study was to detect the
presence of pathogenic Leptospiras in water samples
from the residence of a patient diagnosed positive for
leptospirosis using the microagglutination (MAT) techni-
que. The procedure consisted of inoculating 1000 pl of

the water sample, previously filtered through Nalgene®
sterile membrane filters of 0.2 pm, in 5 ml of liquid me-
dium Ellinghausen-McCullough-Johnson-Harris (EMJH)
enriched and incubated at 30°C . The cultures were exa-
mined weekly under dark field microscopy in search of
the presence of spirochetes. After 2 weeks the presence
of spirochetes characteristic of Leptospira was demons-
trated. To confirm that the spirochetes observed were
pathogenic Leptospiras, the endpoint PCR method was
performed. Specific primers for pathogenic Leptospira
were used to amplify a fragment of 423 bp of the unique
and highly conserved LipL32 gene in the pathogenic
Leptospira. The results confirmed that the spirochetes
seen in the culture were pathogenic Leptospira. In con-
clusion, this study highlights the importance of carrying
out more in-depth studies on the prevalence of pathoge-
nic Leptospira spp., in human consumption water and /
or recreational near positive patients with leptospirosis,
as possible sources of infection and integrate the survei-
llance of Leptospira in future public health programs for
recreational areas of fresh water.

D Aralz

Departamento Nacional de Epidemiologia, Instituto Con-
memorativo Gorgas de Estudios de la Salud y Ministerio
de Salud.

El virus de Zika es un flavivirus, familia Flaviviridae,
transmitido por mosquitos que se identificd por vez pri-
mera en macacos (Uganda, 1947). Posteriormente, en
1952, se identific6 en el ser humano en Uganda y la
Republica Unida de Tanzania. En marzo de 2015 Brasil
notificd un gran brote de enfermedad exantematica que
rapidamente se identific6 como consecuencia de la in-
feccion por el virus de Zika, después de lo cual el virus
se propago rapidamente a través de Américas. En Pa-
nama se registraron los primeros casos de enfermedad
exantematica asociada a Zika en noviembre del 2015 en
la region de Guna Yala, en el este de Panama, frontera
con Colombia. Durante el inicio de este brote los pa-
cientes presentaron principalmente fiebre y exantema,
ademas de uno de los siguientes sintomas: cefalea, ar-
tralgia, mialgia o conjuntivitis. La caracterizacién inicial
se realizé6 mediante rRT-PCR especifica para Flavivirus
seguido de secuenciacion donde se pudo identificar al
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virus del Zika como causante de este brote. En el afio
2015 tuvimos un total de 39 casos de Zika, distribuidos
principalmente en el area de Guna Yala. A finales de di-
ciembre del 2015 el virus Zika se fue dispersando rapi-
damente hacia el area metropolitana de la ciudad,
causando pequefos brotes en el area de San Miguelito
y Panama Oeste. Durante el 2016, aparecen los prime-
ros casos de microcefalia (5 casos) y Guillain Barré (3
casos) asociados a el virus Zika, se registraron un total
de 771 casos de Zika, de los cuales 48 corresponden a
mujeres embarazadas. Para el afio 2017 los casos de
Zika empiezan a disminuir teniendo un total de 457 ca-
sos; pero el virus se disperso hacia el interior del pais,
encontrandose la provincia de Los Santos en el segundo
lugar con mas casos, se observaron ademas 47 emba-
razadas positivas, 2 casos de Guillain Barré y 12 recién
nacidos con microcefalia asociada a Zika y 7 madres po-
sitivas cuyo producto presentaban microcefalia u otra
malformacion. Durante el 2018 sélo se detectaron un total
de 83 casos de Zika, de los cuales 2 eran mujeres emba-
razadas, cinco presentaron microcefalia y dos casos de
sindromes neurolégicos asociados a Zika. Las areas de
mayor prevalencia son el area metropolitana de la ciudad,
Panama Oeste y la provincia de Herrera las de mayor in-
cidencia. Hasta la semana 22 del 2019 solo tenemos 5
casos positivos por Zika, sin embargo, creemos que esto
se debe a que el paciente acude tardiamente a la consul-
ta, la carga viral de Zika es muy baja o en su gran ma-
yoria (80%) los casos son asintomaticos. Los datos
presentados son una recopilacién delos resultados obte-
nidos por parte del Instituto Conmemorativo Gorgas de
Estudios de la Salud, en conjunto con el Departamento
de Epidemiologia del MINSA.

Zika virus is a flavivirus, family Flaviviridae, transmitted by
mosquitoes that was first identified in macaques (Uganda,
1947). Later, in 1952, he identified himself as a human
being in Uganda and the United Republic of Tanzania. In
March 2015, Brazil reported a large outbreak of rash that
was quickly identified as a result of Zika virus infection,
after which the virus spread rapidly throughout the Ameri-
cas. In Panama, the first cases of Zika-associated rash
disease were registered in November 2015 in the Guna

Yala region, in eastern Panama, bordering Colombia. Du-
ring the onset of this outbreak patients presented mainly
fever and rash, in addition to one of the following symp-
toms: headache, arthralgia, myalgia or conjunctivitis. The
initial characterization was performed by rRT-PCR speci-
fic for Flavivirus followed by sequencing where the Zika
virus could be identified as the cause of this outbreak. In
2015 we had a total of 39 cases of Zika, distributed mainly
in the area of Guna Yala. At the end of December 2015,
the Zika virus spread rapidly towards the metropolitan
area of the city, causing small outbreaks in the San Mi-
guelito and Panama Oeste area. During 2016, the first
cases of microcephaly (5 cases) and Guillain Barré (3 ca-
ses) associated with the Zika virus appear, a total of 771
cases of Zika were registered, of which 48 correspond to
pregnant women. By 2017, Zika cases begin to decrease
with a total of 457 cases; but the virus spread to the inte-
rior of the country, being the province of Los Santos in the
second place with more cases, there were also 47 positi-
ve pregnant women, 2 cases of Guillain Barré and 12
newborns with Zika-associated microcephaly and 7 positi-
ve mothers whose product presented microcephaly or ot-
her malformation. During 2018, only a total of 83 cases of
Zika were detected, of which 2 were pregnant women, fi-
ve had microcephaly and two cases of neurological syn-
dromes associated with Zika. The areas with the highest
prevalence are the metropolitan area of the city, Panama
Oeste and the province of Herrera, with the highest inci-
dence. Until the 22th week of 2019, we only have 5 positi-
ve cases for Zika; however, we believe that this is
because the patient delays getting medical care. Zika's vi-
ral load is very low or the vast majority (80%). cases are
asymptomatic. The data presented are a compilation of
the results obtained by the Gorgas Memorial Institute for
Health Studies, together with the Department of Epide-
miology of the MINSA.

G Garciay4, D. Gonzaleza, M. Avila?, E. Lopez3, J. Salazar®,
T. Salinas?, P.Gonzalez?, L. Mejia3 4, B. Armién*

Instituto Conmemorativo Gorgas de Estudios de la Salud,
2Ministerio de Salud, 3INDICASAT-AIP, «Universidad de
Panama.
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El analisis metagenémico basado en técnicas de secuen-
ciacion de ADN de nueva generacion (NGS) se ha apli-
cado a la caracterizacion taxonémica y funcional de
comunidades microbianas en diferentes ecosistemas.
Estas técnicas se han aplicado recientemente a la inves-
tigacion de agentes infecciosos asociados a hospederos
humanos y animales. Los animales silvestres, particular-
mente los roedores, son considerados los principales re-
servorios de patégenos responsables de numerosas
enfermedades zoondticas emergentes en humanos y
otras especies animales. En Panama no existen estudios
que permitan conocer la diversidad de especies y com-
posicion taxonémica de comunidades de bacterias pre-
sentes en poblaciones de roedores. En este sentido, el
analisis metagendmico de bacterias basado en NGS pro-
vee una herramienta util para la identificacién taxonémica
rapida de bacterias presentes en roedores. El objetivo de
este estudio fue realizar un analisis metagenémico de co-
munidades de bacterias asociadas a seis especies de
roedores de Panama usando NGS de amplicones del gen
que codifica para ADNr 16S, a fin de establecer un listado
de taxones bacterianos y estimar la diversidad y abun-
dancia relativa de bacterias de cada especie de roedor.
Para los analisis moleculares, se extrajo ADN de bazo de
49 roedores recolectados en ocho localidades del pais y
se amplificd con cebadores universales las regiones V5 y
V6 del gen 16S. Los amplicones fueron secuenciados
empleando la plataforma lllumina MiSeq y las secuencias
resultantes se analizaron bioinforma-ticamente con el
programa QIIME. Se logré secuenciar amplicones de un
total de 24 roedores y se generaron un total de 387,038
secuencias de 250pb. Los dos Phyla de bacterias mas
abundantes fueron Firmicutes y Proteobacteria. Se de-
tectaron los siguientes géneros con potencial zoonético
cuya abundancia relativa varié desde 0.1% hasta 64.9%:
Bacillus, Bartonella, Clostridium, Coxiella, Dermatophilus,
Francisella, Haemophilus, Helicobacter, Klebsiella, Liste-
ria, Myco-bacterium, Neisseria, Nocardia, Proteus, Provi-
dencia, Rickettsia, Serratia. En conclusion, este estudio
ha mostrado la presencia de bacterias que poseen po-
tencial zoonotico en poblaciones de roedores en Panama
y ha permitido generar informacién para prever futuros
riesgos de transmision o brotes de enferme-dades trans-
mitidas por roedores entre humanos y diversos hospede-
ros animales. Ademas servird como base para trabajos
posteriores en otros hospederos.

Metagenomic analysis based on new generation DNA se-
qguencing techniques (NGS) has been applied to the taxo-
nomic and functional characterization of microbial
communities in different ecosystems. These techniques
have recently been applied to the investigation of infec-
tious agents associated with human and animal hosts.
Wild animals, particularly rodents, are considered the
main reservoirs of pathogens responsible for numerous
emerging zoonotic diseases in humans and other animal
species. In Panama there are no studies that allow to
know the diversity of species and taxonomic composition
of bacteria communities present in rodent populations. In
this sense, the metagenomic analysis of bacteria based
on NGS provides a useful tool for the rapid taxonomic
identification of bacteria present in rodents. The objective
of this study was to perform a metagenomic analysis of
bacterial communities associated with six species of Pa-
nama rodents using NGS of amplicons of the gene that
encodes 16S rDNA, in order to establish a list of bacterial
taxa and estimate the relative diversity and abundance of
bacteria from each species of rodent. For molecular
analyzes, spleen DNA from 49 rodents collected in eight
locations in the country was extracted and regions V5 and
V6 of the 16S gene were amplified with universal primers.
The amplicons were sequenced using the lllumina MiSeq
platform and the resulting sequences were analyzed
bioinformatically with the QIIME program. Amplicons of a
total of 24 rodents were sequenced and a total of 387,038
250 bp sequences were generated. The two most abun-
dant bacteria Phyla were Firmicutes and Proteobacteria.
The following genera with zoonotic potential were detec-
ted whose relative abundance varied from 0.1% to 64.9%:
Bacillus, Bartonella, Clostridium, Coxiella, Dermatophilus,
Francisella, Haemophilus, Helicobacter, Klebsiella, Liste-
ria, Mycobacterium, Neisseria, Nocardia, Proteus, Provi-
dencia, Rickettsia Serratia. In conclusion, this study has
shown the presence of bacteria that have zoonotic poten-
tial in rodent populations in Panama and has allowed the
generation of information to anticipate future risks of
transmission or outbreaks of
among humans and various animal hosts. It will also ser-
ve as a basis for further work in other hosts.

rodent-borne diseases
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En Panama, el sindrome pulmonar por hantavirus
(SPH) se debe a una infeccion con el virus Choclo,
que se transmite por la rata de arroz (Oligoryzomys
fulvescens). La infeccién por hantavirus es endémica
en las zonas rurales del centro-oeste de Panama, un
area caracterizada por una combinacion muy dinami-
ca de agricultura de subsistencia e industrial. Esta re-
gion contiene una de las prevalencias mas altas de
anticuerpos contra el hantavirus (16-62%) en huma-
nos en el continente, pero con baja mortalidad (17%)
en la poblacion afectada. Las personas se infectan
dentro y alrededor del area del hogar. La evidencia
apunta al aumento y la naturaleza dinamica de la acti-
vidad agricola en esta region como las causas princi-
pales del aumento de la infeccidn por hantavirus en
humanos en Panama. Este estudio se realizé con una
alta resolucién temporal-espacial que captura mejor la
rapidez con la que cambian las abundancias de las
poblaciones de reservorios, alterando este aspecto de
la propagacion zoondtica de patdgenos. Practicamen-
te, los resultados demuestran un desafio importante
en el monitoreo o prediccidén de brotes de enfermeda-
des zoondticas a nivel de poblaciones de reservorios.
Estas poblaciones estan sujetas a fluctuaciones en el
tiempo (tanto dentro como entre afos). Las poblacio-
nes mismas estan geograficamente restringidas, in-
cluso dentro de su rango mas amplio. Los habitats
adecuados para los roedores pueden cambiar, pero
son poco conocidos. Nuestros resultados son valiosos
para comprender la dinamica del hantavirus en Pa-
nama y en muchos otros paises de Norte a Sudaméri-
ca en los que los hantavirus son endémicos en las

poblaciones de huéspedes.

In Panama, hantavirus pulmonary syndrome (HPS) is
due to infection with the Choclo virus, which is trans-
mitted by the rice rat (Oligoryzomys fulvescens). Han-
tavirus Central-West
Panama, an area characterized by a very dynamic
combination of subsistence and industrial agriculture.
This region contains one of the highest hantavirus an-
tibody prevalence (16-62%) in humans on the conti-
nent, but with low mortality (17%) in the affected
population. People become infected in and around the
household area. Evidence points to the increase in
and dynamic nature of agricultural activity in this re-
gion as the primary causes of increased hantavirus in-
fection This study was
conducted on a high spatio-temporal resolution that
better captures how rapidly the abundances of reser-
voir populations shift-altering this aspect of zoonotic
spillover of pathogens. Practically, the results de-
monstrate an important challenge in monitoring or
predicting zoonotic disease outbreaks at the level of
reservoir populations. These populations are subject
to fluctuations over time (both within and among
years). The populations themselves are geographi-
cally restricted, even within their broader range. Suita-
ble habitats for rodents may change but are poorly
understood. Our results are valuable to understand
hantavirus dynamics in Panama and the many other
countries from North to South America in which hanta-
viruses are endemic in host populations.

infection is endemic in rural,

in humans in Panama.
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El Hantavirus fue detectado en Panama en el afo 2000
durante brote en la Peninsula de Azuero donde pacien-
tes presentaban una neumonia atipica caracterizada por
insuficiencia respiratoria, fiebre y trombocitopenia, por o
que se requirid una prueba para el adecuado diagnésti-
co diferencial. La infeccion por hantavirus se puede de-
tectar mediante pruebas seroldgicas en conjunto con el
analisis clinico que solicite el médico, sin embargo el
diagndéstico molecular es capaz de determinar, en
muestras agudas, la presencia del virus Choclo, Hanta-
virus circulante en Panama y que causa Sindrome Car-
diopulmonar por Hantavirus (SCPH) o Fiebre por
Hantavirus (FH). En el afio 2016 se publicé la Guia para
el Manejo de la Enfermedad por Hantavirus en Panama
para fortalecer la vigilancia epidemioldgica y entre otras
cosas, sensibilizar al sistema para la deteccion tempra-
na de la enfermedad. Objetivo: Presentar el proceso de
diagnodstico que realiza el ICGES para responder de
manera oportuna las solicitudes del personal médico
que se encuentra a cargo de pacientes con un diagnos-
tico clinico dudoso y que proceden de areas de riesgo
de transmisién del Hantavirus. Metodologia: Para el
diagndstico seroldgico se utilizan dos técnicas, un kit de
ELISA IgM comercial contra Hantavirus y la técnica de
Inmunoblot mediante tiras con proteina N de virus Sin
Nombre, que se produce en el ICGES. Para el diagnds-
tico molecular se utiliza PCR tiempo final que consiste
en una RT-PCR y una Nested PCR especifica para virus
Choclo. Se recurre a la secuenciacion en algunos casos
especiales. Resultados: Las pruebas de laboratorio junto
con la Guia de Manejo de la Enfermedad por Hantavirus
en Panama han ayudado a detectar la enfermedad de
manera oportuna mediante el diagndstico médico/clinico
y de manera precisa mediante el diagndstico de labora-
torio. El Inmunoblot (IgM-1gG), técnica seroldgica confir-
matoria, tras ser mejorada y estandarizada en los
ultimos afos ha logrado una mejor visualizacion del re-
sultado, siendo utilizada también para detectar anticuer-
pos IgG en roedores capturados en areas donde se dan
casos en humanos y detectar el posible lugar de trans-
mision del virus. Conclusién: Tener un método de
diagnéstico fiable y rapido es esencial a la hora de de-
terminar un brote. La sensibilizacién del personal de sa-
lud juega un papel importante para que la informacién
de prevencion llegue a las poblaciones con riesgos po-
tenciales de la transmision del Hantavirus.

Hantavirus was detected in Panama in 2000 during an
outbreak in the Azuero Peninsula where patients pre-
sented atypical pneumonia characterized by respiratory
failure, fever and thrombocytopenia, so a test was requi-
red for proper differential diagnosis. Hantavirus infection
can be detected by serological tests in conjunction with
the clinical analysis requested by the doctor; however,
the molecular diagnosis is able to determine, in acute
samples, the presence of Choclo virus, circulating Han-
tavirus in Panama and causing Cardiopulmonary Syn-
drome by Hantavirus (SCPH) or Hantavirus Fever (HF).
In 2016, the Guide for the Management of Hantavirus
Disease in Panama was published to strengthen epide-
miological surveillance and among other things, sensiti-
ze the system for the early detection of the disease.
Objective: Here, we present the diagnostic process ca-
rried out by ICGES to respond in a timely manner to the
requests of medical personnel who are in charge of pa-
tients with a doubtful clinical diagnosis and who come
from areas of risk of transmission of Hantavirus. Metho-
dology: For the serological diagnosis, two techniques are
used, a commercial IgM ELISA kit against Hantavirus
and the Immunoblot technique using strips with N-pro-
tein of Unnamed virus, which is produced in ICGES. For
the molecular diagnosis, end-time PCR is used, which
consists of an RT-PCR and a specific PCR for Choclo
virus. Sequencing is used in some special cases. Re-
sults: Laboratory tests together with the Hantavirus Di-
sease Management Guide in Panama have helped to
detect the disease in a timely manner through medical /
clinical diagnosis and precisely through laboratory diag-
nosis. The Immunoblot (IgM-IgG), confirmatory serologi-
cal technique, after being improved and standardized in
recent years has achieved a better visualization of the
result, being also used to detect IgG antibodies in ro-
dents captured in areas where human cases occur and
detect possible place of transmission of the virus. Con-
clusion: Having a reliable and fast diagnostic method is
essential when determining an outbreak. Awareness of
health personnel plays an important role so that preven-
tion information reaches populations with potential risks
of Hantavirus transmission.
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