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Tipificación de los linajes de T. cruzi basado en el gen 
que codifica la proteína de choque térmico de 70KDa.  

CONCLUSIONES

• Las poblaciones naturales de T. cruzi se constituyen de clones múltiples distribuidos en 6 Unidades Discretas de Tipificación (UDT) (TcI al TcVI), Tcbat de diferente distribución 

geográfica y circulación en los ciclos de transmisión.

• En los últimos años se ha avanzado en el estudio de la comprensión de la genética y diversidad del parásito, proporcionando información acerca de la evolución, el 

comportamiento biológico y los patrones epidemiológicos; la historia natural de la infección; y problemas relacionados con el diagnóstico y tratamiento de la enfermedad. Sin 

embargo aun existe un amplio debate sobre el tema. 

• Importante contar con métodos moleculares más simples y/o estrategias más sencilla y reproducible para la identificación de los linajes del parásito, que estén disponibles para 

su uso generalizado en áreas endémicas, manejable en cualquier laboratorio y puedan aplicarse directamente a muestras clínicas y biológicas. 

• El gen que codifica la hsp70 citoplasmática de T. cruzi constituye un marcador genético promisorio para la diferenciación de linajes, el análisis filogenético dentro de los 

aislamientos de T. cruzi, mostro cuatro grupos genéticos, correspondiente a las UDT: TcI, TcIII, TcIV y los DTUs TcII, TcV y TcVI que no forman entidades separadas. 

OBJECTIVO: Diseñar y evaluar un método de PCR-RFLP basado en el gen que codifica la hsp70 citoplasmatica de T. cruzi para la detección y 

diferenciación de las UDT a partir muestras clínicas, vectores y reservorios.
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METODOLOGIA

• El gen de la hsp70 citoplasmática constituye un blanco genético que permite la

diferenciación de los linajes de T. cruzi.

• La PCR hsp70 DTU permite la detección directamente en muestras clínicas con

alta sensibilidad y especificidad analítica.

• La PCR-RFLP hsp70 DTU permite la detección directa en muestras clínicas,

triatomas y reservorios de los principales linajes del parásito aunque necesita la

combinación con otro método molecular para diferenciar los linajes V y VI.
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RFLP hsp70 DTU Evaluación en muestras clínicas de humanos, triatomineos y reservorios

• Diseño de la PCR hsp70 DTU (Alineamiento de secuencias T. cruzi Banco de genes). Fraga et al., 2016

• Normalización de la PCR hsp70 DTU (MgCl2, Cebadores, Taq ADN pol, Temperatura de alineamiento). 

• Propuesta de enzimas de restricción (RFLP) para diferenciación de linajes (análisis in silico). 

• Sensibilidad y especificidad analítica de la PCR hsp70

• Evaluación de la PCR-RRFLP hsp70 DTU en un panel de 36 aislamientos de T. cruzi bien caracterizados. 

• Evaluación en muestras clínicas, vectores y reservorios de la PCR-RFLP hsp70 DTU (n=293), procedentes de diferentes países (Colombia, 

México, Argentina, Belice, Bolivia)
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