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INTRODUCCION

Durante muchos afnos, se pensd que el agente etiolo-
gico de la esporotricosis era Sporothrix schenckii var.
schenckii o S. schenckii var. luriei. Sin embargo, pos-
teriormente, usando técnicas de biologia molecular,
se demostrd que existian diferencias genéticas, feno-
tipicas, geograficas y de virulencia entre aislamien-
tos clinicos o ambientales; diferencias que mediante
estudios de sistematica molecular con la region ITS-
1+5.8SADNr+ITS-2 o secuencias parciales de genes
como el de la B-tubulina, la quitina sintasa o la calmo-
dulina, confirmaron que S. schenckii es un complejo
de especies cripticas integrado por S. brasiliensis, S.
schenckii sensu stricto, S. globosa y S. luriei. Entre
estas especies, ademas, se han observado diferencias
en la susceptibilidad antifiungica. En consecuencia, es
importante hacer una correcta identificacion de los
aislamientos clinicos en cada Iugar. En Colombia, a
pesar de que la esporotricosis es la micosis de inocu-
lacion més frecuente, no se han publicado estudios
que describan las especies de Sporothrix que causan
infeccién en humanos o en animales. Consideran-
do lo anterior, el objetivo de este trabajo fue tipificar
aislamientos clinicos de Sporothrix spp mediante un
analisis filogenético con tres marcadores moleculares.
METODOLOGIA

Se estudiaron 30 aislamientos clinicos de Sporothrix
spp recolectados entre 1996 y 2010, en el Laboratorio
de Micologia de la Facultad de Medicina de la Univer-
sidad de Antioquia, asi como cuatro de la coleccién
de la Facultad de Medicina de la Universidad Nacional
Autdnoma de México (UNAM).

Para Ia identificacién y el anélisis taxondmico, se am-
plificd y secuencio la regién ITS-1+5.8SADNr+ITS-2, el
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fragmento que contiene los exones 3 y 4 del gen de la
B-tubulina y el fragmento que contiene los exones 3y 5
del gen de la calmodulina. Las secuencias obtenidas se
editaron con el software FinchTV v 1.4.0., se construye-
ron alineamientos multiples con cada marcador usando
el software ClustalW y se corrigieron manualmente. Los
andlisis filogenéticos se realizaron usando el software
MEGA v.7 con el modelo evolutivo de maxima verosi-
militud, el método de sustitucién Tamura 3 pardmetros
y 1000 bootstraps. Ademas, para el anélisis se incluye-
ron secuencias ex-tipo del GenBank.de las especies que
conforman los complejos S. schenckiiy S. pallida.

RESULTADOS ESPERADOS Y OBTENIDOS

El anélisis filogenético con cada uno de los tres mar-
cadores permitio agrupar 22 aislamientos en el clster
que incluia la secuencia ex-tipo de S. schenckii sensu
stricto dentro del cual se observaron subagrupos: 3
con ITS-1+5.8SADNr+ITS-2 y 4 tanto con B-tubulina
como con calmodulina. Sin embargo, se observd di-
ferencia entre los soportes de las ramas siendo infe-
rior al 70% con los dos primeros marcadores y mayor
al 90% con el ultimo. Los demas aislamientos (8) se
ubicaron el cltster S. globosa con un soporte del su-
perior al 80% con los tres marcadores.

DISCUSION Y CONCLUSIONES PRELIMINARES (SI SE TIENEN)
Adiferencia de lo observado por otros autores que
consideran a ITS-1+5.8SADNr+ITS-2 como barco-
ding para la identificacién de Sporothrix spp, no-
sotros observamos que este marcador tiene bajo
poder resolutivo debido a que la rama que soporta
la divisidn entre S. schenckii sensu stricto y S. glo-
bosa tiene un boostrap menor al 70%, de manera
contraria el boostrap con la secuencia parcial de la
calmodulina fue del 91% lo que indica mayor poder
resolutivo.

Por otra parte, los resultados de este estudio fueron si-
milares a los de otros trabajos en donde también han
observado subgrupos dentro de S. schenckii sensu
stricto, posiblemente debido a la variabilidad genéti-
ca demostrada dentro de especie.

IATREIA / YVOLUMEN 32 / SUPLEMENTO 1 / JULIO / 2019



