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Aunque es poco lo que se conoce acerca de la biología evolu-

tiva del hongo P. brasiliensis, varios estudios moleculares han demos-

trado que existen variaciones en secuencias de ADN entre sus aisla-

mientos, las que se correlacionan con el origen geográfico de las

mismas y con diferencias en su virulencia para modelos murinos (1,2).

Se desconoce si estas variaciones son el resultado final de un proceso

de especiación alopátrica que daría origen a especies aisladas

genéticamente provistas de características fenotípicas (patogenicidad,

inmunogenicidad) y genotípicas diferentes, las que podrían ser usa-

das como una alternativa para mejorar e innovar los métodos actua-

les de diagnóstico. Por lo tanto, proponemos como objetivo general

estudiar un aspecto fundamental de la biología evolutiva del hongo

patógeno  humano P. brasiliensis como es la especiación.
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Se contó con aislamientos clínicos y ambientales provenientes

de Brasil, Colombia, Paraguay, Venezuela y Argentina. La extracción

del ADN se realizó a partir de cultivos del hongo en fase de levadura,

seguida de la detección de loci polimórficos por secuenciación auto-

mática de los fragmentos amplificados a partir de genes selecciona-

dos. Finalmente, se procedió con el análisis filogenético por medio del

programa PAUP (Swofford DL, versión 4.0.0d62).

RESULRESULRESULRESULRESULTTTTTADOS PRELIMINARESADOS PRELIMINARESADOS PRELIMINARESADOS PRELIMINARESADOS PRELIMINARES

Hasta la fecha se han analizado 24 aislamientos, provenientes

de Brasil (n:14), Colombia (n:8) y Venezuela (n:1). El análisis

filogenético fue realizado contando con la información obtenida del
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fragmento amplificado del exón 2 del gen de la Gp43. Se evaluaron

los fragmentos amplificados provenientes de los genes glucano-

sintetasa, quitina-sintetasa, ITS, promotor de la Gp43, ornitina-

decarboxilasa y de la P27; estos genes mostraron baja variabilidad.

Los resultados obtenidos del análisis con máxima parsimonia usando

el exón 2 del gen de la Gp43 permitieron la construcción del árbol

consensus, en el que se observa una clara agrupación de los aislamien-

tos por regiones geográficas con un valor alto de bootstrap. Los

resultados señalaron que los aislamientos clínicos y ambientales estu-

diados se agrupaban de acuerdo con su origen geográfico. No obs-

tante, la elaboración de una hipótesis más sólida requiere del estudio

de otros genes provistos de un mayor número de caracteres infor-

mativos, así como también del análisis de aislamientos provenientes

de otros países.
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