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Obijetivo. Caracterizar molecularmente aislamien-
tos de Tcl responsables de seis brotes de
enfermedad aguda de Chagas en el departamento
de Santander durante el periodo 2008-2012.

Materiales y métodos. Se hizo la genotipificacion
de 12 aislamientos de T cruzi, obtenidos de
pacientes de cinco municipios de baja endemia y
clasificados como Tcl por amplificacion de siete
marcadores, mediante secuenciacion del motivo
(GTn (ATGT)n (AT)n (GT)n del gen miniexon y el
gen mitocondrial del citocromo B Las secuencias
se alinearon en BioEdit 7.2.0., usando la plata-

forma ClustalW.

Resultados. En cinco aislamientos s€ presento
homologia con él genotipo G2 y, en tres, con el
G11 (Tclb y Teld, respectivamente) del miniexon.

177. Polimorfismo de los g
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introduccion. Las poblaciones de Plasmodium
falciparum que s€ encuentran en un huésped son
genéticamente diversas y varian de una region a
otra. Su gran polimorfismo les permite evadir la
respuesta inmunolégica del huésped, diseminar
la resistencia y favorecer la transmision. Con mar-

cadores moleculares, COmo el gen que codifica la
proteina rica en glutamato (GLURP), y los genes
de las proteinas de superficie del merozoito 1y 2
(MSP 1, MSP2), se mide la diversidad genética de

P. falciparum.

Objetivo. Determinar el polimorfismo de los genes
P. falciparum,

nicipios de

Pfmsp-1, Pfmsp-2 Yy Pf-glurp de
en pacientes con malaria en tres mu
Cordoba.

Materiales y métodos. Se captaron 45 pacientes
febriles con sospecha clinica de malaria, pro-
los municipios de Montelibano,
Puerto Libertador y Tierralta. En las muestras
con confirmacion por reaccion en cadena de
la polimerasa (PCR) como positivas para P.

venientes de

188

s S R R S e

enes Pfmsp-1, Pfmsp-2y Pf-glurp en aislamientos
clinicos de Plasmodium falciparum en Cérdoba, Colombia
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Once aislamientos Sé clasificaron como ge v
C segun el citocromo B y un subgrupo de s
presento la variacion (SNP) T/C en la posicio:
Los demas aislamientos no mostraron homo
con los marcadores evaluados.

Conclusiones. Todos [0S genotipos de
identificados se han relacionado con el ©
de transmision selvatico. Sin embargo, en
residencias periurbanas y rurales de los pacie
no refieren vectores domiciliados. Esto Sug
que las poblaciones de T. cruzi circulantes
los cinco municipios, provienen de ecotop
externos y, debido a la superposicion de los ci
de transmision, los humanos podrian infe
con genotipos transportados por reservorios
vectores silvestres presentes en areas bosc

contiguas a las viviendas.
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falciparum, mediante PCR anidada, se buscaroe
las diferentes familias alélicas y el polimorfisma
en el tamafo de los fragmentos de amplificacion
de los genes Pfmsp-1, Pfmsp-2y Pf-glurp. Se ana&-
liz6 mediante estadistica descriptiva.

Resultados. En la poblacion estudiada se encorn-
traron las variantes alélicas MAD20 y RO33 para
el gen Pfmsp-1y predomino MAD20, con el 77,78
% (35/45). La variante alelica K1 no se encontré.
Para el gen Pfmsp-2 se evidencio la presencia de
las familias alélicas |Ic/3D7 y FG27, distribuidas
de manera similar en |a poblacion de estudio. B
polimorfismo del gen Pf-glurp permitio establecer
la circulacion de tres diferentes variantes alélicas.
(690 pb, 740 pb y 790 pb). :

Conclusiones. El polimorfismo  de los genes
pfmsp1, Pfmsp2 y Pf-glurp brinda informacion
valiosa que permite evidenciar facilmente las =
variaciones entre las poblaciones de P. falciparum -
que circulan en esta zona del pais, asi COMOs i
determinar la presencia de infecciones multiples.



