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Resultados

ENFERMEDAD DE CHAGAS

Consideraciones de importancia

A. Prevalencia y rutas de transmision !
Enfermedad de Chagas (EC) afecta entre 6-8 millones de
personas en el mundo.

B. Distribucion geografica!

. Paises endémicos

Rutas de
-==» diseminacion de
la EC

' Paises no endémicos
con la EC

Triatomine

E. Uso parcial del gen hsp70 para la diferenciacion
entre 7. cruziy T. rangeli y aplicacion en la
discriminacion de DTUs*
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ODbjetivo

Evaluar la variabilidad genética de DTUI del gen HSP70 citoplasmatico de
T. cruzi en Individuos infectados en el Estado de Morelos
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GACAACCAGCCQGGCGTGCACATCCAGGTCTT tGAGGGqGAGCGtGCGAT

A FN395027.1 L donovani IACAACCAICCC. I ICACATCCA.TCTTCIA 3¢ C'AI ' I l
FN395039.1 L braziliensis (i@ s 8 s ACCAGCCC CACATCCAGGTCTTCGAGGGCEA
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Consensus:

B HC960005.7 Trangell 1GACAACCAGCCCGGCGTGCACATCCAGGTCTTC 3CGTGCGAT
RC96001T.1 Tc marinkellel  1GACAACCAGCCGGGCOGTGCACATCCAGGTCTTC
KC959992.1 T cruziM5631 1GACAACCAGCCGGGCGTGCACATCCAGRTCTTT 3COTGCGAT
KC959993.1 T cruzi M6241 1GACAACCAGCCGGGCOGTGCACATCCAGGTCTTT CGTGCGAT
RC959994.1 T eruzi CMT7 LG ACAACCAGCCGGGCGTGCACATCCAGGTCTTT

c MEXICO0TLMTE TC 001 'GACAACCAGCCGGGCETGCACATCCAGGRTCTTT
MEXiCO02 LMTETC 029 1GACAACCAGCCEGEGCETECACATCCAGRTICTTT
MEXICO03 LMTE TC 030 1GACAACCAGCCEGGCETORCACATCCAGRTCTTT 3CGTGCGAT
Mexicoo4 LMTETC 032 AGACAACCAGCCOEGCETGCACATCCAGRTCTTT 3CETGCGAT]
MEXICOO5 LMTETC 033 1GACAACCAGCCGGGCOGTGCACATCCAGGTCTTT CGTGCGAT]
MEXICO06 LMTE TC 034 GACAACCAGCCGEGCETGCACATCCAGRTCTTT CETGCGAT
Mexicoo7 LMTE TC 036 IGACAACCAGCCOGGCOTGCACATCCAGRTCTTT
mexicoos LMTE TC 037  LGACAACCAGCCEGGCETGCACATCCAGGTCTTT CETGCGAT

Figura 1. Alineacion de un fragmento del gen hsp70 de cepas de T. cruzi. No se observan diferencias
en la alineacion en ninguna de las muestras analizadas de Morelos (C), con respecto a las cepas de
referencia (B). (A) cepas utilizadas como grupo externo.
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Figura 2. Arbol de inferencia Bayesiana obtenido del andlisis filogenético de los aislados de T. cruzi
en personas del Estados de Morelos

Conclusiones

» Los resultados de la filogenia confirman los resultados previos de RFLPs
para linaje especifico.

* Se observa que los aislados de Mexico tienen un origen cercano a los
aislados de Brasil.

» Se concluye que la region analizada del gen HSP70 no es viable para
determinar la variabilidad intra-linaje DTUI debido a que es altamente
conservada
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