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178. Polimorfismo genético del gen Pvmsp-3a de Plasmodium vivax
en areas con alto riesgo de malaria en Cérdoba, Colombia
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Introduccion. La diversidad genética de las pobla-
ciones naturales de parasitos de Plasmodium vivax
en areas con gran riesgo de malaria en Gordoba
(Colombia) fue estudiada mediante reaccion en
cadena de la polimerasa por el polimorfismo en la
longitud de los fragmentos de restriccion (PCR-
RFLP) de la region variable del gen Pvmsp-3a.

Materiales y métodos. Se recolectaron 125 mues-
tras de sangre a partir de pacientes con P. vivax
que residian en los municipios de Tierralta, Puerto
Libertador, Montelibano, Mofitos y Tuchin. Se
extrajo el ADN utilizando Chelex-100. La infeccion
por P. vivax se confirmé mediante PCR anidada
para amplificar un fragmento de 120 pb especifico
de P. vivax: en el caso de P. falciparum, el tamano
del producto de PCR que se debia obtener era
de 205 pb. En las muestras con confirmacion de
P. vivax, se practico la PCR-RFLP para el gen
Pvmsp-3a; las enzimas de restriccion utilizadas
fueron Alu | y Hha |.

Resultados. De las 125 muestras analizadas
por PCR anidada para el gen Pvmsp-3a, se
amplificaron 116. El tamafio de los productos de
PCR del gen Pvmsp-3a permitio evidenciar la
circulacion de tres diferentes genotipos (A, By
C). El 97,4 % de las muestras tenian infecciones
simples y, el 2, 6 %, infecciones policlonales. La
digestion de los productos de PCR del gen Pvmsp-
3x con la enzima Alu I, mostré 10 diferentes
patrones de restriccion y 9 con la enzima Hha |.
Los resultados de la restriccion enzimatica de las
113 muestras analizadas, revelaron que 35,3 %y
416 % de estas muestras presentaban infecciones
policlonales.

Conclusiones. El gen Pvmsp-3a exhibio gran
polimorfismo y las infecciones policlonales en ia
poblacion estudiada tienen una gran frecuencia.
Los resultados sugieren que este gen puede ser
utilizado en Colombia como un marcador molecular
epidemiolégico para la genotipificacion de P. vivax.
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Introduccién. El dengue se considera la enferme-
dad viral transmitida por vectores mas importante
en los seres humanos. La rapida expansion y la
distribucién del dengue hacen de esta enfermedad
un problema de salud publica con una gran carga
econdmica e impacto social en los paises donde
se producen grandes epidemias.

Objetivo. Detectar los serotipos del virus del
dengue presentes en el departamento de Sucre y
determinar la presencia de anticuerpos especificos
contra este virus.

Materiales y métodos. Se recolectaron 294
muestras sanguineas de personas con sindrome
febril indicativo de dengue, a las cuales se extrajo
el ARN viral. El genoma del virus se detectd por
reaccion en cadena de la polimerasa, gRT-PCR, con
cebadores dirigidos a la region 3BNC, conservada

en los cuatros serotipos. Se incluyeron cebadores
para la expresion del gen ANase P, como control
interno de la reaccion. A las muestras positivas se
les hizo tipificacién con cebadores especificos de
serotipos. Ademas, se detectaron los anticuerpos
IgM e IgG especificos contra dengue mediante
ELISA de captura.

Resultados. De las muestras analizadas, 53,4 %
fueron positivas para virus del dengue (DENV).
La deteccién de dengue por qRT-PCR se pudo
hacer en muestras tomadas de los 1 a 18 dias
de aparicion de los sintomas. Se encontraron
los serotipos 1, 2, y 3, siendo este Gltimo el mas
frecuente. Hubo niveles detectables de IgM en 158
(49,22 %) de las muestras de suero y, de IgG, en
112 (35 %). Los anticuerpos IgM e 1gG especi-
ficos para DENV se pudieron detectar desde los
5 hasta los 13 dias.
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