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Resumen

Los hemosporidios del género Plasmodium son paréasitos transmitidos por mosquitos de la
familia Culicidae e infectan una amplia variedad de hospederos vertebrados, incluyendo
aves. La malaria aviar causada por Plasmodium tiene efectos negativos en tejidos y érganos,
ademas de alterar el ciclo de vida de las aves. En Colombia, se han registrado aves migratorias
y residentes infectadas por Plasmodium, pero el conocimiento sobre estas asociaciones es
limitado y fragmentado. En el departamento de Caldas, una region con alta diversidad de
aves, se desconoce la diversidad de Plasmodium en aves silvestres. Por lo tanto, el objetivo
de este estudio fue determinar la diversidad y prevalencia de Plasmodium en aves migratorias
neotropicales y residentes en los valles interandinos de los rios Cauca y Magdalena. Se
capturaron aves silvestres en seis localidades y se tomaron muestras de sangre. Se
identificaron parasitos del género Plasmodium mediante analisis morfol6gicos y moleculares
del gen mitocondrial citocromo b y se calcul6 la prevalencia de Plasmodium en las aves
examinadas. Se examinaron 257 aves (108 especies), con una prevalencia de Plasmodium de
6,61% (n = 17). Resultaron positivas para Plasmodium 14 especies de aves silvestres
residentes (n = 10) y migratorias neotropicales (n = 7; Vireo olivaceus, Catharus minimus,
Catharus ustulatus, Parkesia noveboracensis, Piranga rubra y Piranga olivacea). Se
encontraron 11 linajes de Plasmodium, incluyendo tres linajes nuevos. Este es el primer
estudio de presencia de parasitos del género Plasmodium en aves silvestres residentes y

migratorias en los valles interandinos del departamento de Caldas, Colombia.

Palabras clave: Aves migratorias, infeccion abortiva, linajes, malaria aviar y Plasmodium.
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Abstract

Avian hemosporidia of the genus Plasmodium are parasites transmitted by mosquitoes of the
family Culicidae and infect a wide variety of vertebrate hosts, including birds. Avian malaria
caused by Plasmodium has negative effects on tissues and organs, in addition to altering the
life cycle of birds. In Colombia, migratory and resident birds infected by Plasmodium have
been recorded, but knowledge about these associations is limited and fragmented. In the
department of Caldas, a region with high bird diversity, the diversity of Plasmodium in wild
birds is unknown. Therefore, the objective of this study was to determine the diversity and
prevalence of Plasmodium in neotropical migratory and resident birds in the inter-Andean
valleys of the Cauca and Magdalena rivers. Wild birds were captured in six localities and
blood samples were taken. Parasites of the genus Plasmodium were identified by
morphological and molecular analysis of the mitochondrial cytochrome b gene and the
prevalence of Plasmodium in the birds examined was calculated. A total of 257 birds (108
species) were examined, with a Plasmodium prevalence of 6.61% (n = 17). Fourteen species
of wild resident (n = 10) and neotropical migratory (n = 7; Vireo olivaceus, Catharus
minimus, Catharus ustulatus, Parkesia noveboracensis, Piranga rubra and Piranga
olivacea) birds tested positive for Plasmodium. Eleven Plasmodium lineages were found,
including three new lineages. This is the first study of the presence of parasites of the genus
Plasmodium in wild resident and migratory birds in the inter-Andean valleys of the

department of Caldas, Colombia.

Keywords: Migratory birds, abortive infection, lineages, avian malaria, and Plasmodium.
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1. Introduccidén

Los hemosporidios del género Plasmodium son un grupo de parasitos sanguineos que
infectan una amplia variedad de hospederos vertebrados como reptiles, anfibios, mamiferos
y aves en todo el mundo (Lourenco-de-Oliveira y Deane, 1995; Ricklefs y Fallon, 2002;
Valkitinas, 2005; Lian et al., 2009; Lacorte et al., 2013; Ellis et al., 2020). Estos parasitos
tienen ciclos de vida complejos con etapas de reproduccion sexual en mosquitos hematéfagos
(Culicidae) y asexuales en sus hospederos vertebrados (Santiago-Alarcon et al., 2012). En
las aves, la malaria aviar causada por Plasmodium puede presentar una alta patogenicidad,
con efectos negativos en diferentes tejidos y 6rganos como bazo, higado y cerebro (Atkinson
y van Riper, 1991; Palinauskas et al., 2008; Palinauskas et al., 2015; Ilgiinas et al., 2016).
Ademas, la malaria aviar puede alterar el éxito reproductivo, la supervivencia, la estructura
de las comunidades de aves e incluso causar la muerte (Van Riper et al., 1986; Atkinson et
al., 2000; Howe et al., 2011; Ilgtnas et al., 2016; Risely et al., 2018; Ellis et al., 2020). Sin
embargo, el ciclo de desarrollo de Plasmodium puede verse interrumpido dentro de un
hospedero aviar no competente, es decir no se generan las formas maduras del parasito
(gametocitos) que son infecciosas para el vector (Valkitnas y Lezhova, 2017). Este
fenomeno se conoce como “infeccion abortiva” (Valkitinas y Lezhova, 2017). No obstante,
el parasito en un hospedero aviar no competente puede tener efectos negativos e incluso ser
letal (Cannell et al., 2013; Valkitinas y Lezhova, 2017).

Plasmodium presenta una gran diversidad a escala global y algunas de sus especies utilizan
como hospedero a especies de aves de los oOrdenes Galliformes, Columbiformes y
Passeriformes, entre otros (Valkitnas, 2005). Particularmente, en Colombia se han
registrados aves migratorias neotropicales y residentes infectadas por diferentes especies y
linajes de Plasmodium (Mantilla et al., 2013; Alvarez-Londofio et al., 2022). Ademas, se ha
sugerido que las aves migratorias pueden jugar un papel importante en la dispersion de estos
parasitos a lo largo de sus rutas migratorias (Hellgren et al., 2007; DeBrock et al., 2021). No

obstante, el conocimiento de las asociaciones entre parasitos del género Plasmodium y aves
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silvestres residentes y migratorias en Colombia es escaso y fragmentado, con estudios
desarrollados en algunas localidades del Caribe, Orinoquia y en regiones Alto Andinas
(Gonzalez et al., 2015; Gonzalez-Quevedo et al., 2016; Alvarez-Londofio et al., 2022). Lo
anterior limita la comprension del rol de las aves en la epidemiologia de Plasmodium y de

sus posibles efectos en las poblaciones de las aves silvestres.

En Colombia se han registrado 1966 especies de aves de las cuales 7,12% son migratorias
neotropicales (Echeverry-Galvis et al., 2022). Al respecto, no menos de 85 especies
migratorias neotropicales recorren los valles interandinos de los rios Cauca y Magdalena del
departamento de Caldas durante su migracion de otofio y primavera (Corpocaldas y
Asociacién Calidris, 2010; Naranjo et al., 2012; Echeverry-Galvis et al., 2022). En este
contexto, el departamento de Caldas es una region altamente diversa en aves, de la que se
desconoce la diversidad de Plasmodium que infectan a las aves silvestres. Por lo tanto, el
objetivo de esta investigacion fue determinar la diversidad y prevalencia de Plasmodium en
aves silvestres residentes y migratorias en los valles interandinos de los rios Cauca y
Magdalena. Con el animo de ampliar el conocimiento del rol de aves silvestres en la

dispersion de paréasitos del género Plasmodium.

2. Materiales y Metodos

2.1. Area de Estudio

Las muestras de sangre de aves silvestres fueron colectadas en seis localidades del
departamento de Caldas, Colombia. Las localidades estan ubicadas sobre los valles
interandinos del rio Cauca (Municipio de Palestina) y Magdalena (Municipio de La Dorada,
Samana y Victoria) (Figura 1). Las seis localidades se encuentran en un rango de elevacion
de 126 y 1050 m.s.n.m. En el departamento de Caldas se presentan dos periodos lluviosos
(marzo - junio y septiembre - diciembre) y dos periodos menos lluviosos (enero - febrero y

julio — agosto) (Jaramillo, 2006). En particular, en las seis localidades de estudio las
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precipitaciones anuales promedio se encuentran entre 2000 y 4000 mm, con temperaturas
que oscilan entre 20 y 27°C (Martinez-Sanchez et al., 2018). Los muestreos realizados en las
cuatro localidades del valle interandino del rio Magdalena corresponden a dos localidades
que estan destinadas a usos agricolas, incluyendo ganaderia y cultivos, mientras que las otras
dos son bosques secundarios. Por otro lado, las dos localidades muestreadas en el valle
interandino del rio Cauca son fincas dedicadas a la produccion agricola de citricos y cacao
(Tabla 1).

Figura 1. Area de estudio. (A) Departamento de Caldas, Colombia. Localidades muestreadas
en los municipios de Palestina, Samana, Victoria y La Dorada. (1) Granja Luker, (2) Granja
Montelindo, (3) Berlin, (4) Finca El Edén, (5) Finca Alcaparroza, (6) Charca de Guarinocito.
(B) Colombia.
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Tabla 1. Descripcion de las localidades muestreadas en el departamento de Caldas.
Ubicaciones geograficas, datos climéaticos relevantes y descripciones de los habitats

predominantes.

Precipitacion

. _— Localizacion geogréafica (mm)/ L i

Localidad/Municipio (Latitud/Longitud/Altitud) Temperatura Descripcion del Habitat
0
L1: Granja Luker/Palestina 5.0735/-75.682/1050 2000/20 Agricola (cultivo de cacao)
L2: Granja Montelindo/Palestina 5.0753/-75.6730/1010 2000/20 Agricola (citricos)
L3: Berlin/Samana 5.6005/-74.9473/791 4000/25 Natural (Bosque secundario)
L4: Finca EI Edén/Victoria 5.3348/-74.9137/1000 3000/26 Agricola (eultivo de cacao y
aguacate)

L5: Finca Alcaparroza/La Dorada 5.5756/-74.6683/126 1433/27 Agricola (ganaderia)
IBg:r;:jr;arca de Guarinocito/La 5.3353/-74.7232/208 1433/27 Natural (Bosque secundario)

2.2. Tomay procesamiento de muestras

Para la captura de aves silvestres se extendieron seis redes de niebla (12 x 2.5 m x 36 mm)
en cada localidad durante cinco dias consecutivos, con una intensidad de muestreo total de
1980 horas/red. Las redes fueron operadas entre las 06:00 y las 17:00 horas. Las aves
capturadas fueron marcadas con un pequefio corte en la primera rectriz para evitar reconteos
(Martinez-Sanchez et al., 2018). Para identificar las aves capturadas se utilizaron las guias
de campo de Hilty y Brown (1986) y Ayerbe-Quifiones (2018). La taxonomia de las aves
sigui6 la nomenclatura de Remsen et al. (2023). A cada individuo capturado se le colectd una
muestra de sangre (aproximadamente 20 a 50 pl) por puncion de la vena braquial utilizando
agujas de calibre 25G y 27G (Busi et al., 2020). Para obtener la muestra de sangre de colibries
se realizé un pequefio corte de la ufia del dedo tres (Fair et al., 2010). Con las muestras de
sangre se realizaron extendidos sanguineos (al menos dos por individuo) que fueron fijados
en metanol absoluto por cinco minutos y tefiidos con solucion GIEMSA al 4%, pH 7,2
durante 45 min (Alvarez-Londofo et al., 2022). Adicionalmente, la sangre restante se
depositd en tarjetas FTA (Flinders Technology Associates) para posteriores analisis

moleculares.

11
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Esta investigacion se desarrollé bajo el permiso macro de la Universidad de Caldas otorgado
por la Autoridad Nacional de Licencias Ambientales de Colombia (ANLA) segln la
resolucion N° 00519 del 03 de marzo de 2022 y aprobado por el comité de bioética de la

Facultad de Ciencias Exactas y Naturales de la Universidad de Caldas en Julio 28 de 2021.
2.3. Analisis morfoldgico

Para identificar morfoldgicamente las especies de Plasmodium, se analizaron extendidos de
sangre por medio de microscopia de luz en el microscopio dptico Olympus BX43 bajo los
objetivos de 40x y 100x, entre 100 a 150 campos fueron visualizados por cada objetivo
(Valkitinas, 2005). Los paréasitos encontrados se identificaron utilizando guias taxonémicas
especializadas (Valkitinas, 2005; Valkitnas y Lezhova, 2018). Las imagenes de los parasitos
fueron tomadas con una cdmara digital Olympus DP28 y editadas con el software Olympus
CellSens Standard v3.22.11.

2.4. Analisis moleculares

La extraccion de ADN de las muestras de sangre almacenadas en tarjetas de FTA se realizo
con el kit Wizard Genomic DNA Purification (Promega Corporation, Madison, USA) de
acuerdo a las instrucciones sugeridas por el fabricante. Para detectar el ADN de Plasmodium
se realizaron pruebas de Reaccion en Cadena de la Polimerasa (PCR) anidada de un
fragmento del gen citocromo b (cyt b). En la PCR inicial se usaron los primers AE064/AE066
que amplifican un fragmento de 1109 pb, para los tres géneros de hemosporidios
(Plasmodium, Haemoproteus y Leucocytozoon) (Pacheco et al., 2018). Para la segunda PCR
se uso un microlitro de la PCR inicial, utilizando los primers HaemF/HaemR2 que amplifican
un fragmento del 525 pb para Plasmodium y Haemoproteus (Hellgren et al., 2004). Para
determinar Unicamente el ADN de Plasmodium se realiz6 una PCR anidada utilizando el
amplicon de la PCR inicial y los primers AE983/AE985 que amplifican un fragmento de 580
pb. Todas las PCR fueron acompafiadas de controles negativos (H-0d) y positivos. Para
visualizar los productos de PCR se realiz0 electroforesis horizontal en geles de agarosa al 1%
con tampén TBE 1X, coloreados con SYBR SAFE (Thermo Fisher Scientific, Waltham,
USA) vy visualizados en fotodocumentador UV. Las muestras positivas se enviaron a

Macrogen (Seoul, South Korea) para su purificacion y secuenciacion Sanger. Las secuencias
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obtenidas  fueron editadas en el programa Geneious Prime (2023.0.4.
https://www.geneious.com/) y alineadas en el software MEGAL1 (Tamura et al., 2021). Para
la identificacion de linajes genéticos de Plasmodium nuestras secuencias fueron comparadas
con secuencias depositadas en las bases de datos publicas MalAvi (Bensch et al., 2009) y
GenBank. Las secuencias que no coincidieron 100% con las secuencias de MalAvi se
consideraron nuevos linajes y se nombraron bajo la nomenclatura recomendada en esta base
de datos (Bensch et al., 2009). Todas las secuencias obtenidas fueron depositadas en MalAvi

y GenBank.

Se realizd la reconstruccion filogenética de Plasmodium por el método de méxima
verosimilitud en el software MEGA11l (Tamura et al., 2021). Se seleccioné el modelo
General Time Reversible (GTR+G) de acuerdo al criterio de informacion de Akaike
corregido sugerido por MEGA11 (Tamura et al., 2021). Los alineamientos incluyeron
nuestras secuencias y secuencias tomadas de la base de datos MalAvi que estuvieran
asociadas a una morfoespecie y se utilizé una secuencia de Leucocytozoon buteonis como
grupo externo. Para la construccién del arbol consenso se emplearon 500 arboles y se
visualizo en el software MEGAL1. (Tamura et al., 2021). Finalmente, para establecer el
porcentaje de prevalencia por Plasmodium en aves se realiz6 la siguiente ecuacion [(nimero

de individuos infectados/nimero de individuos examinados) * 100] (Bush et al., 1997).

3. Resultados

Se examinaron un total de 257 aves (27 familias y 108 especies) de las cuales 204 eran
residentes, 52 migratorias neotropicales y una especie introducida (Lonchura malacca)
(Anexo 1). Las familias con mayor numero de individuos examinados fueron Thraupidae (n
=59), seguida por Tyrannidae (n = 39). El 68,5% de las aves examinadas fueron capturadas
en areas agricolas, mientras que el 31,5% fueron capturadas en bosques secundarios. Las

familias con mayor nimero de especies examinadas fueron Tyrannidae (S = 23) y Thraupidae
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(S = 19). Se examinaron 13 especies de aves migratorias neotropicales de las familias
Tyrannidae (Empidonax virescens y Empidonax traillii), Vireonidae (Vireo olivaceus),
Turdidae (Catharus minimus y Catharus ustulatus), Parulidae (Parkesia noveboracensis,
Leiothlypis peregrina, Geothlypis philadelphia, Setophaga castanea, Setophaga ruticilla y

Setophaga petechia) y Cardinalidae (Piranga rubray Piranga olivacea).

Se identificaron parésitos del género Plasmodium en 14 especies del orden Passeriformes,
pertenecientes a las familias Thamnophilidae, Formicariidae, Troglodytidae, Turdidae,
Tyrannidae, Parulidae, Cardinalidae y Thraupidae (Tabla 2). EI 58,8% de las especies
parasitadas fueron residentes y el 41.2% restante eran migratorias neotropicales (i.e., V.
olivaceus, C. minimus, C. ustulatus, P. noveboracensis, P. rubra y P. olivacea). El 71% de
las aves migratorias neotropicales infectadas por Plasmodium fueron capturadas durante la
migracion otofio, es decir, entre octubre y noviembre de 2021. Se identifico
morfologicamente la infeccion de Plasmodium unalis en Turdus leucomelas en el Valle del
Magdalena (Figura 2). Asi mismo, se registré la infeccion de Plasmodium matutinum en C.
minimus, y de Plasmodium spp. en Epinecrophylla fulviventris, Formicarius analis, V.
olivaceus, Troglodytes aedon, C. ustulatus, P. rubra, Habia gutturalis, Coereba flaveola y
Thraupis episcopus. Sin embargo, en cinco aves (29%) pertenecientes a cuatro especies (C.
ustulatus, P. noveboracensis, H. gutturalis y Eucometis penicillata) no se encontraron formas

parasitarias en los extendidos sanguinos siendo consideradas infecciones abortivas.

Tabla 2. Hospederos aviares positivos para Plasmodium spp. en los valles interandinos de
los rios Cauca y Magdalena del departamento de Caldas por diagnéstico de PCR. En negrilla
los linajes obtenidos en el estudio. Las localidades corresponden a los nimeros presentados

enla Figura l.y Tabla 1.

No. infected . .
. Parasite species and [[GenBank
. » . birds/No. . . .
Localidad Familia Host species . . lineages from MalAvi  Accession] %
examined birds
(% similarity) similarity
(% prevalence)
. . . . Plasmodium sp. [KC680702.1]
L3 Thamnophilidae Epinecrophylla fulviventris ~ 1/4 (25)
THASCHO02(100%) 99.6%
L o . [MN459094.1]
L3 Formicariidae Formicarius analis 1/1 (100)

98.6%
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. . . . Plasmodium sp. [KY653769.1]
L1 Vireonidae Vireo olivaceus” 1/1 (100)
VIOL103(100%) 100%
. Plasmodium sp. [JX855282.1]
L1 Troglodytidae Troglodytes aedon 1/3 (33.3)
SETAUD23(100%) 100%
Plasmodium
. L . [MK652234.1]
L5 Turdidae Catharus minimus® 1/4 (25) matutinum
99.5%
LINN1(100%)
Plasmodium sp. [MN114076.1]
L5 Catharus ustulatus® 2/22 (9.09)
BT7(100%) 100%
L1 1A
Plasmodium unalis
L5 Turdus leucomelas 1/1 (100)
TULEU09*
Plasmodium sp.
L1 Parulidae Parkesia noveboracensis” 1/4 (25) PARNOV03*
1A
o . Plasmodium sp. [KJ910309.1]
L4 Cardinalidae Piranga rubra” 1/1 (100)
ZOCAP10(100%) 98.4%
. . Plasmodium sp.
L4 Piranga olivacea” 1/1 (100)
PIOLI05*
. . Plasmodium sp. [DQ659550.1]
L3 Habia gutturalis 3/5 (60)
EMBHERO01(100%)  100%
Plasmodium sp.
[DQ659550.1]
EMBHERO01(100%)
100%
1A
Plasmodium sp.
[DQ659550.1]
EMBHERO01(100%)
100%
1A
L3 Thraupidae Eucometis penicillata 1/3 (33.3) 1A
Plasmodium sp. [MF953287.1]
L1 Coereba flaveola 1/3 (33.3)
PADOMO09(100%) 100%
o Plasmodium sp. [IN819349.1]
L2 Thraupis episcopus 1/4 (25)
PADOMO09(100%) 100%

* Linajes nuevos de Plasmodium reportados en este estudio. “Aves migratorias neotropicales.

IA: muestras positivas con infeccion abortiva.

Figura 2. Parasitos del género Plasmodium encontrados en el estudio. (A-C) trofozoito,
meronte y macrogametocito de P. unalis en T. leucomelas (D) trofozoito de Plasmodium sp.
en V. olivaceus. (E) meronte de Plasmodium sp. en P. rubra. (F) trofozoito de P. matutinum
en C. minimus. Me: Merozoito Pg: Granulo de pigmento. Np: Nucleo del parasito. Barra de

escala = 25 um.
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Se identificaron un total de 11 linajes de Plasmodium. Solo uno de los linajes (LINN1) se
establecio a nivel de especie por similitud de identidad con los linajes de MalAvi. Se
determinaron ocho linajes de los que hay reporte previo en la base de datos de MalAvi (Tabla
2). No obstante, tres linajes se reportan como nuevos. Uno de los linajes nuevos (TULEUQ9)
se encontré en un ave residente (T. leucomelas), y los otros dos linajes (PARNOVO03 y
PIOLIO5) en aves migratorias neotropicales (P. noveboracensis, P. olivacea) (Tabla 2).
Adicionalmente, la reconstruccion filogenética revelé un alto grado de parentesco entre el
linaje LINNL1 vy el linaje asociado a la morfoespecie P. matutinum, respaldado por un valor
de bootstrap del 97%. Este valor de bootstrap indica una alta confianza estadistica en la
agrupacion de estos linajes en un clado unico (Figura 3). Para finalizar, la prevalencia general
Plasmodium fue de 6,61% (17/257), mientras que la prevalencia para los Valles del
Magdalena y el Cauca fueron del 4,28% (11/257) y 2,33% (6/257) respectivamente.
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Figura 3. Analisis de Maxima Verosimilitud de las secuencias parciales del gen citocromo

b para los linajes de Plasmodium spp. En negrilla, las secuencias obtenidas en el estudio. (A)

indica el clado del género Plasmodium. Los valores de bootstrap se muestran en las ramas y

representan el soporte del nodo interno,

Leucocytozoon buteonis BUTREGO1 fue usado como grupo externo.
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4. Discusion

Este es el primer estudio de presencia de parasitos del género Plasmodium en el departamento
de Caldas, Colombia. Se describe la presencia de Plasmodium en aves silvestres residentes y
migratorias neotropicales en el departamento. En esta investigacion se identificaron dos
especies y once linajes de Plasmodium asociados a aves residentes y migratorias
neotropicales en los valles interandinos del departamento de Caldas. La prevalencia general
de Plasmodium en aves silvestres registrada en este estudio se asemeja a la prevalencia de
Plasmodium reportada (4,29%) en un estudio realizado en tierras bajas tropicales en el
departamento de Arauca, Colombia (Alvarez-Londofio et al., 2022). Nuestros resultados son
consistentes con la hipotesis planteada por Clark et al. (2014), indicando que en Sudamérica
existe una mayor diversidad de linajes de Plasmodium. Lo anterior puede ser atribuido a las
caracteristicas intrinsecas del parésito y de la variedad de hospedadores y habitats en la region
(Lacorte et al., 2013; Fecchio et al., 2017).

Se registro por primera vez P. unalis en T. leucomelas en Colombia (Valle del Magdalena,
126 m.s.n.m.), este parasito ha sido previamente registrado infectando aves de la familia
Turdidae (Turdus fuscater) en Colombia (a 2560 m.s.n.m.) y a otras cuatro especies del
género Turdus en el bosque Atlantico de Brasil (Turdus rufiventris, T. leucomelas, Turdus
albicollis y Turdus flavipes) (Mantilla et al., 2013; Tostes et al., 2018). Adicionalmente, P.
unalis fue registrado en pingiinos (Spheniscus magellanicus) en un centro de rehabilitacion
de fauna silvestre en Brasil (Vanstreels et al., 2015). Al respecto, se ha sugerido que dentro
de esta especie de parésito se presenta un alto grado de polimorfismo intraespecifico y una
amplia diversidad de especies hospederas (Mantilla et al., 2013; Vanstreels et al., 2015;
Tostes et al., 2018). El registro de P. unalis en el valle del rio Magdalena permite ampliar el
rango de distribucion de este parasito en Sudamérica, que previamente estaba reportado en
los Andes Orientales de Colombia y en el Bosque Atlantico y costas de Brasil (Mantilla et
al., 2013; Vanstreels et al., 2015; Tostes et al., 2018).
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Por otra parte, se realizé el primer registro de P. matutinum LINN1 en un ave migratoria
neotropical (C. minimus) en Sudamérica. Esta morfoespecie de Plasmodium ha sido
previamente registrada en diversas especies de los drdenes Gruiformes, Charadriiformes
Strigiformes, Passeriformes, entre otros, en Norteamérica, Europa, Asia y Australia (Bensch
etal., 2009). En particular P. matutinum ha sido registrado en aves en los estados de Michigan
y New York (costa Este de Estados Unidos) (Bensch et al., 2009). Estas localidades hacen
parte de las rutas de migracion de C. minimus desde sus cuarteles de cria localizados en Asia
(Noreste de Siberia) y en Norteamérica (desde Alaska hasta la costa Este) (Udvardy y
Farrand, 1994). Por lo tanto, C. minimus podria actuar como un dispersor de P. matutinum
desde Eurasia y Norteamérica hasta Sudamérica. Asi mismo, se registro el linaje de
Plasmodium sp. BT7 en C. ustulatus (Turdidae), una especie de ave migratoria neotropical.
Este linaje tiene reportes en los ordenes Charadriiformes, Falconiformes, Passeriformes,
entre otros en América, Europa y Asia (Bensch et al., 2009). Sin embargo, este linaje en
Colombia unicamente se ha registrado en C. minimus (ave migratoria neotropical) (Pulgarin-
R. et al., 2019). En particular, el linaje BT7 ha sido reportado en C. ustulatus en su area de
reproduccion en Alaska (Loiseau et al., 2012a; Galen et al., 2018; Udvardy y Farrand, 1994).
Lo anterior, sugiere que las aves migratorias neotropicales pueden jugar un rol clave en la
dispersion de parasitos del género Plasmodium entre regiones templadas y tropicales de
América (Hellgren et al., 2007; Fecchio et al., 2017). Adicionalmente, se registré por primera
vez en Sudamérica el linaje de Plasmodium sp. SETAUD23 en T. aedon (Troglodytidae).
Este linaje habia sido previamente registrado en Norteamérica (Nuevo México) en Setophaga
coronata (ave migratoria neotropical que tiene por cuarteles de invierno la costa Caribe de
Colombia) (Ayerbe-Quifiones, 2022). Por lo tanto, se presenta una ampliacién en el rango de
distribucion de este linaje a través de la region Neotropical.

Nuevos linajes de Plasmodium se reportan en aves silvestres migratorias neotropicales y
residentes. El linaje TULEUQ9 registrado en T. leucomelas (residente) parece estar
estrechamente relacionado con el linaje TFUSO06 (Figura 3) que ha sido previamente
registrado en T. fuscater en Colombia (Mantilla et al., 2013). Asi mismo, el Linaje
PARNOVO03 presente en P. noveboracensis (migratoria neotropical), parece estar asociado

con otros linajes de Plasmodium sp. (GRW11 y PYSUNL1) previamente registrados en no
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menos de 30 especies de Passeriformes en Europa, Asia o Africa (Bensch et al., 2009). Por
otra parte, el linaje de Plasmodium sp. (PIOLIO5) registrado en P. olivacea (migratoria
neotropical) parece estar asociado al linaje de Plasmodium sp. ZOCAP10 (Figura 3). Este

altimo linaje, fue registrado previamente en Zonotrichia capensis en Peru (Jones et al., 2013).

Otros linajes de Plasmodium sp. encontrados en aves residentes y migratorias han sido
previamente reportados en Sudameérica, pero es la primera vez que se evidencian en
Colombia. El linaje THASCHO02 en E. fulviventris fue reportado en un ave residente
(Thamnophilus schistaceus) en Pert (Fecchio et al., 2017), sugiriendo una ampliacion en el
rango de distribucién para este linaje. Asi mismo, el linaje de EMBHERO1 encontrado en
tres aves de la especie H. gutturalis (Cardinalidae) Gnicamente tenia registros en Guyana en
dos especies de Passeriformes (Leistes militaris y Emberizoides herbicola) (Beadell et al.,
2006; Durrant et al., 2006). Ademas, el linaje PADOMO9 fue registrado por primera vez en
la familia Thraupidae (C. flaveola y T. episcopus), este linaje ha sido registrado en varios
ordenes de aves en América, con una amplia variedad de especies hospederas (Bensch et al.,
2009). Adicionalmente, en V. olivaceus (migratoria neotropical) se hall6 el linaje VIOLI03,
este linaje tiene registros en esta especie de ave y otras especies de la familia Vireonidae,
ademas de otras familias como Trochilidae (Bensch et al., 2009). Asi mismo, el linaje
ZOCAP10 fue registrado por primera vez en Colombia en un ave migratoria neotropical de
la familia Cardinalidae (P. rubra). Este linaje habia sido previamente registrado en Peru
(Jones et al., 2013). Por otra parte, las infecciones abortivas encontradas en cinco aves de las
especies P. noveboracensis, H. gutturalis, C. ustulatus y E. penicillata, podria significar que
se trata de hospederos no competentes, al no encontrarse formas infectivas “gametocitos” en
los extendidos sanguineos (Valkitinas y Lezhova, 2017). Este resultado deja en evidencia la

presencia de infecciones abortivas en aves silvestres residentes y migratorias neotropicales.
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5. Conclusiones

Este estudio contribuye al conocimiento de linajes y especies de Plasmodium presentes en
aves que habitan los valles interandinos de las cuencas de los rios Cauca y Magdalena en el
departamento de Caldas, Colombia. La presencia en el area de estudio de linajes de
Plasmodium sp. reportados previamente en Norteamérica en aves migratorias neotropicales
o0 de linajes Unicamente registrados en Sudamérica y ahora presentes en aves migratorias
neotropicales, sugiere el rol de estas aves en la circulacion de estos linajes a través de todo el
continente americano. Esto nos permitio establecer la posible ampliacién de la distribucion
de varios linajes de Plasmodium en América. No obstante, es necesario continuar
investigando en especies residentes la infeccion por linajes que circulan en aves migratorias.
Finalmente, la amplia variedad de hemoparasitos del género Plasmodium que infestan aves
silvestres podrian llegar a tener efectos negativos en sus poblaciones en Colombia. Por lo
tanto, para la conservacion de las aves es necesario continuar desarrollando investigaciones
que permitan establecer de manera pronta los posibles efectos de la malaria aviar en las

poblaciones de aves.

6. Anexos

Tabla suplementaria 1. Especies de aves examinadas en las seis localidades del
departamento de Caldas. Las localidades corresponden a la Figura 1. y Tabla 1.

Order Family Bird species Locality
1 2 3 4 5 6
Columbiformes  Columbidae Leptotila verreauxi X
Columbina passerina X
Columbina talpacoti X
Apodiformes Trochilidae Glaucis hirsutus X
Threnetes ruckeri X
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Charadriiformes
Coraciformes

Galbuliformes

Piciformes

Psittaciformes
Passeriformes

Charadriidae
Momotidae

Alcedinidae
Bucconidae

Ramphastidae
Picidae

Psittacidae
Thamnophilidae

Formicariidae

Furnariidae

Pipridae

Tityridae
Tyrannidae

Phaethornis striigularis
Phaethornis anthophilus
Phaethornis guy
Chlorostilbon gibsoni
Chalybura buffonii
Amazilia tzacatl

Polyerata amabilis
Vanellus chilensis
Hylomanes momotula
Momotus subrufescens
Chloroceryle aenea
Notharchus tectus
Hypnelus ruficollis
Pteroglossus torquatus
Melanerpes rubricapillus
Colaptes punctigula
Forpus conspicillatus
Epinecrophylla fulviventris
Cercomacra nigricans
Sipia palliata

Hafferia immaculata
Gymnopithys bicolor
Formicarius analis
Dendrocincla fuliginosa
Glyphorynchus spirurus
Xiphorhynchus triangularis
Lepidocolaptes souleyetii
Furnarius leucopus
Certhiaxis cinnamomeus
Synallaxis albescens
Lepidothrix coronata
Manacus manacus
Machaeropterus striolatus
Ceratopipra erythrocephala
Pachyramphus cinnamomeus
Mionectes oleagineus
Leptopogon amaurocephalus
Tolmomyias sulphurescens
Oncostoma olivaceum
Poecilotriccus sylvia
Todirostrum cinereum
Zimmerius chrysops
Camptostoma obsoletum
Elaenia flavogaster
Elaenia chiriquensis
Tyrannulus elatus
Phyllomyias griseiceps
Legatus leucophaius
Pitangus sulphuratus

X X X X X X

x

X X X X X X

x

%: Universidad de Caldas
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Vireonidae

Hirundinidae
Troglodytidae

Turdidae

Estrildidae
Fringillidae
Passerellidae
Icteridae
Parulidae

Mitrospingidae
Cardinalidae

Thraupidae

Phaeomyias murina
Myiodynastes maculatus
Myiozetetes cayanensis
Myiozetetes similis
Tyrannus melancholicus
Myiarchus panamensis
Empidonax virescens®
Empidonax traillii*
Contopus cinereus
Vireo leucophrys

Vireo olivaceus*
Stelgidopteryx ruficollis
Microcerculus marginatus
Troglodytes aedon
Catharus minimus*
Catharus ustulatus*
Turdus leucomelas
Turdus grayi

Turdus ignobilis
Lonchura malacca
Euphonia laniirostris
Arremon aurantiirostris
Icterus nigrogularis
Parkesia noveboracensis*
Leiothlypis peregrina*
Geothlypis philadelphia*
Setophaga castanea*
Setophaga ruticilla*
Setophaga petechia*
Basileuterus rufifrons
Mitrospingus cassinii
Piranga rubra*
Piranga olivacea*
Habia gutturalis
Cyanoloxia brissonii
Sicalis flaveola
Volatinia jacarina
Eucometis penicillata
Ramphocelus dimidiatus
Dacnis lineata

Dacnis cayana
Sporophila minuta
Sporophila crassirostris
Sporophila intermedia
Sporophila nigricollis
Sporophila schistacea
Saltator maximus
Saltator striatipectus
Coereba flaveola

X

X X X
X
X
X
X
X
X X X
X X X X
X
X
X
X X
X
X X
X
X
X
X
X
X
X
X X
X
X
X
X
X
X X
X
X X
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Stilpnia vitriolina X
Stilpnia cyanicollis X
Tangara inornata X
Thraupis episcopus X

Thraupis palmarum X

"Aves migratorias neotropicales.
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