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Resumen 

 
La Amazonía peruana y en particular la región Loreto, alberga una gran diversidad de aves que han sido 
estudiadas en diferentes campos. Sin embargo, se conoce muy poco acerca de sus enfermedades. Una de las 
enfermedades de mayor frecuencia en aves es la malaria aviar, causada por los hemosporidios.  No obstante,  
existe una carencia de información sobre la prevalencia de malaria en esta zona, y de la interacción huésped-
parásito, los daños tisulares, la supervivencia y otros efectos que pueden causados por estos parásitos. El 
objetivo de esta investigación fue determinar la prevalencia de malaria en aves de sotobosque de la cuenca 
alta rio Itaya. Se obtuvieron muestras de sangre de 281 aves y se detectó malaria aviar mediante métodos 
moleculares. Se identificaron 66 especies de aves pertenecientes a 18 familias. Asimismo, se ha registrado una 
prevalencia global de malaria aviar de 60,1%, siendo la familia Thamnophilidae que mostró la mayor prevalencia 
de hemoparásitos (64,9%). En conclusión, la prevalencia de malaria en aves de sotobosque de la cuenca alta 
del rio Itaya es alta, pudiendo representar un riesgo para la conservación de la diversidad de la avifauna en la 
Amazonía peruana. 
                                                                          
Descriptores: malaria aviar, hemosporidios, prevalencia, métodos moleculares. 
 

Abstract 
 

The Peruvian Amazon and specifically the Loreto region harbours a great diversity of birds that have been 
studied in different fields. However, little is known about the diseases they afflict them. One type of disease 
disease is the avian malaria caused by hemosporidia. There is a gap of information regarding this and other 
diseases and valuable information such as host-parasite interactions, tissue damage, survival and other effects 
that can cause these parasites. The objective of this study was to determine the prevalence of malaria in 
understory birds of the upper Itaya river basin. Blood samples were obtained from 281 birds and the avian 
malaria parasites genetic material was detected by molecular methods. A total of 66 bird species belonging to 
18 families were identified. An overall prevalence of avian malaria of 60.1% was recorded, with the 
Thamnophilidae family showing the highest prevalence of hemoparasites (64.9%). In conclusion, the prevalence 
of malaria in understory birds in the upper Itaya river basin is high and could represent a risk for the conservation 
of avifaunal diversity in the Peruvian Amazon.  
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1. Introducción 
 
La Amazonía peruana y la región Loreto en 
particular, alberga una gran diversidad de aves, que 
han sido estudiadas a nivel de distribución, 
alimentación y ecología, pero muy poco se conoce 
acerca des las enfermedades que estas sufren. Un 
mejor conocimiento de las enfermedades que 
afectan  a estas aves, podrian explicar la alta 
frecuencia de mortalidad que enfrentan las aves [1].  
Dentro de este grupo de enfermedades, se 
encuentra la malaria aviar. Esta enfermedad es 
causada por un grupo diverso de parásitos 
protozoarios[2], estos son transmitidos por vectores 
dípteros hematófagos, que ejercen efectos 
patógenos en el ave provocando daño tisular [3], 

reduciendo su supervivencia y capacidad 
reproductiva [4] 
 
Además, de causar daños en la reproducción de las 
aves, una de las características más interesantes de 
los hemosporidianos es su capacidad de infectar 
una amplia  variedad de especies de aves [5], [6]. 
Varias investigaciones indican que estos patógenos 
están presentes en aves de casi todas las regiones 
biogeográficas del mundo, sin embargo los estudios  
en el neotrópico son fragmentarios y escasos [7]. 
Similarmente, en la Amazonía peruana y en la 
región Loreto los estudios sobre malaria aviar son 
limitados. Por tanto, el objetivo de esta investigación 
fue determinar la prevalencia de malaria en aves de 
sotobosque de la cuenca alta rio Itaya. 

2. Metodología 
 
2.1. Captura e identificación de aves 
 
Las aves fueron capturadas en el área de 
Concesión de Conservación Cuenca Alta Río Itaya 
(CCCARI) de la Universidad Científica del Perú – 
UCP ubicada entre los ríos Amazonas, Marañón y 
Nanay al sureste de la ciudad de Iquitos en el distrito 

de San Juan Bautista, provincia de Maynas y 
departamento de Loreto  [8] (Figura 1 ); utilizando 
redes de neblina colocadas a, nivel de sotobosque 
de forma individual o en sistemas de 2 o 3 redes, 
según las condiciones del terreno; estas se 
extrajeron manualmente evitando estresarlos e 
inmediatamente fueron colocados en bolsas de tela 
para ser trasladados al punto de procesamiento [9]. 
 

 
 

Figura 1: Área de muestreo en la Concesión de Conservación Cuenca Alta Río Itaya (CCCARI) de la 
Universidad Científica del Perú – UCP
2.2. Marcación y morfometría de aves 
 

Las aves capturadas fueron identificadas 
morfológicamente según Schulenberg et al. [10] y a 
nivel de especie según Plenge [11] , así mismo se 
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tomaron datos morfométricos básicos, se 
registraron fotográficamente y se marcaron para 
evitar duplicidad en los registros.  
 
2.3. Toma y conservación de muestras de 
sangre. 
 
Se obtuvo mediante punción de la vena braquial del 
ala [12]. La sangre fue colectada en capilares 
heparinizados para luego ser transferidos a tarjetas 
Whatman FTA (GE Heathcare, EE. UU.), se codificó 
y almacenó a temperatura ambiente dentro de un 
envase con gel de sílice, hasta la realización de las 
pruebas moleculares.  
 
2.4. Detección molecular de malaria aviar 
 
Se utilizó el protocolo de precipitación por sales 
(Salting-out) modificado [13], que consistió en 
extraer una pequeña parte de sangre impregnada 
en las tarjetas Whatman FTA, colocándolos en 

microtubos para adicionar 200 l de TNES a pH 8 y 

5 l de proteinasa K (10 mg/ml), llevándolo a incubar 

a 56°C por 5 horas, se agregó 85 l de Cloruro de 
sodio (NaCl) 5 M y se homogenizó por vortex 
(ISOLAB, modelo MX-S) a máxima revolución por 
15 segundos. Se centrifugó (Thermoscientific, 
modelo MicroCL21R ) a 21 000xg por 7 minutos, se 
decantó el sobrenadante en un nuevo microtubo de 
1,5 ml, agregando asimismo  500 µl de isopropanol 
al 95%, se volvió a centrifugar por 15 min y con la 
ayuda de una micropipeta, se descartó el 

isopropanol, agregando 500 l de Etanol frio al 70%, 
volviendo a centrifugar por 10 minutos, finalmente 
se descartó el sobrenadante para luego secarlo a 
55°C de 10-15 min en un termoblock (USA 
SCIENTIFIC, INC, modelo P.O.Box 3565) y 

finalmente se agregó 100 l de buffer IDTE. 
 
Luego se procedió a amplificar mediante la reacción 
en cadena de la polimerasa en tiempo real de 
acuerdo a Bell et al. [14]   empleando los cebadores 
R330F (5´-CGTTCTTAACCCAGCTCACG-3´)  y 
R480RL (5´-GCCTGGAGGTWAYGTCC-3´), 
amplificados bajo las siguientes condiciones en un 
termociclador: 95 ° C para30 s, seguido de 35 ciclos 
de 95 ° C durante 30 s y 53 °C   durante 35 s (con 
una lectura de placa) seguido de una curva de 
fusión final, utilizando la configuración 
predeterminada del instrumento. Se incluyeron 
controles negativos en todas las reacciones. 
 
2.5. Análisis y Procesamiento de Datos  
 

Para calcular la prevalencia se utilizó la formula 
citada por Bell, J.R.[15], los datos adquiridos fueron 
ordenados y analizados en Excel 2010.  
 
3. Resultados y Discusión de Resultados 
 
3.1. Identificación de las aves  
 
De un total de 281 aves capturadas se identificaron 
que pertenecen a 66 especies y 18 familias tales 

como: Thamnophilidae, furnariidae, pipridae, 

tyrannidae, troglodytidae, ramphastidae, 
thraupidae, onycorhynchidae, formicariidae, 
columbidae, cardinalidae, bucconidae, alcedinidae, 
galbulidae, turdidae, Capitonidae y Grallariidae.  
(Figura 2).  
 

 
 
Figura 2: Algunas especies de aves de sotobosque 
de la Cuenca Alta Río Itaya capturadas durante el 
estudio 
 
3.2. Prevalencia de malaria aviar  

 
Los resultados obtenidos mediante PCR en tiempo 
real (Figura 2), nos muestra que, de los 281 
ejemplares analizados, 169 individuos resultaron 
positivos con malaria aviar, representando una 
prevalencia global de 60,1% para la población 
estudiada. En  contraste,  un estudio sobre malaria 
aviar en la Reserva Nacional Allpahuayo Mishana 
reportó una prevalencia de 16,25% en un total de 
240 ejemplares analizados  [16]. 
 
Asimismo, en nuestro estudio se pudo observar que 
solo una familia no presentó infección (Grallariidae), 
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en contraposición, la familia con más individuos 
positivos para malaria aviar fue Tamnophilidae 
(n=50) lo cual indica una prevalencia de 64,9%, 
seguido de la familia Pipridae (63,2%) y la familia 
Furnariidae (49,1%) (Figura 3). Sin embargo, el 
estudio de prevalencia realizado por Ricopa & Villa 
[16] indica que la especie que presentó mayor 
prevalencia de malaria aviar fue Cacicus cela 
perteneciente a la familia Icteridae, dicha familia no 
fue analizada en el presente estudio. 
 
De la misma manera se diferencia de un estudio 
realizado en 2019 en 4 puntos del eje de la carretera 
Iquitos – Nauta [17] mediante el cual se determinó 
una prevalencia de malaria aviar de 83,1% en 
Cacicus cela. 
 
Existen otros estudios en la zona tropical y sub 
tropical que determinaron la prevalencia de malaria 
aviar, utilizando una metodología de análisis de 
muestra distinta al de este estudio. Como el caso 
del estudio realizado por Herrera et al. [18] en el que 
utilizan métodos microscópicos para analizar una 
comunidad de aves, por el cual 271 muestras de 
sangre fueron analizadas determinando la 
prevalencia de malaria aviar en 19,05%.  Si bien el 
número de muestras analizadas es similar en 
número a nuestro estudio, la prevalencia fue mucho 
menor, este ontraste, en nuestra opinión no podría 
ser explicada por el ambiente, ya que ambos 
estudios fueron realizados en áreas dentro de zonas 

tropicales.  La temperatura no sería un factor 
determinante para la proliferación de la infección en 
comunidades de aves. Sin embargo, podríamos 
inferir que el tipo de ensayo utilizado para el 
diagnóstico de la malaria, podria atribuirse a la gran 
diferencia observada. siendo el método molecular 
mucho más confiable y preciso, si arrojaría cifras 
mucho más reales acerca de la prevalencia en 
dichas comunidades. 
 
Se han realizado otras investigaciones sobre 
prevalencia de malaria aviar en otro tipos de 
regiones climatológicas en nuestro país y en el 
continente. Por ejemplo, un estudio realizado en 
2020 en la Reserva Nacional de Lachay (RNL) en la 
costa peruana sobre hemoparasitismo [19] 
determinaron prevalencia por hemosporidos de 
24,82%, resultado ligeramente superior al estudio 
realizado en la RNAM pero aún muy distante de la 
prevalencia del presente estudio 
 
Finalmente el estudio realizado por Musa et al. [20] 
en 2019 en la selva lluviosa de Madagascar es el 
que muestras resultados más próximos a los 
nuestros, en este se estudió una comunidad de 
aves del cual se extrajo y analizo 1067 muestras 
sanguíneas por métodos moleculares, pudiendo 
determinar una prevalencia de 52,9% para el 
género plasmodium en 55 especies de aves 
pudiendo observarse resultados similares a los de 
este estudio.

 

 
 

Figura 2:  Detección de malaria aviar mediante reacción en cadena de la polimerasa en tiempo real 
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Figura 3: Prevalencia de malaria aviar en la Cuenca Alta Río Itaya, Loreto, Perú 

 
4. Conclusiones 
 
La prevalencia de malaria en aves de sotobosque 
de la cuenca alta del rio Itaya es alta, pudiendo 
representar un riesgo para la conservación de la 
diversidad de la avifauna en la Amazonía peruana.  
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