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Resumen

Introduccion: La fascioliasis humana es una enfermedad
emergente en muchas partes del mundo, que puede
presentar diferentes patrones epidemioldgicos. Las
especies de caracoles dentro del grupo Galba/Fossaria,
tales como Lymnaea cubensis, L. neotropica, L. viatrix y
Galba truncatula, aparecen frecuentemente involucradas
en la transmision de Fasciola hepatica en América Central
y Sur. No obstante la clasificacion morfoldgica y
anatdomica por especies es a menudo muy dificil. Objetivo:
El objetivo de este trabajo es estudiar el uso potencial de
anadlisis moleculares en la identificacién especifica de
caracoles vectores que podrian estar condicionando la
epidemiologia de la fascioliasis.

Materiales y métodos: Se secuenciaron regiones del
DNAr 18S, ITS-1 e ITS-2, y el gen codificante cox1 del
DNAmt de lymnaeidos silvestres de las especies L.
neotropica, L. viatrix y G. truncatula. Todas las muestras
de especies de América del Sur procedieron de las
respectivas localidades tipo. Las secuencias de ADNr vy
ADNmt fueron obtenidas mediante secuenciacién
automadtica, empleando cebadores oligonucleétidos
especificos. Resultados: La secuencia de ADNr 18S de L.
viatrix de Argentina presentd una longitud de 1860 pb y
un porcentaje de GC del 51,82%. Las secuencias del 18S
de L. neotropica proveniente de 2 localidades en Lima,
Peru, fueron idénticas base a base, y sélo difirieron en 1
sola base respecto de la de L. viatrix. Las secuencias del
ITS-2 de las especies de L. neotropica fueron idénticas,
difiriendo marcadamente de L. viatrix en 53 posiciones,

)
L @j’? UMaza

alcanzando un 11,67% de divergencia nucleotidica. Las
secuencias de cox1 de L. neotropica resultaron idénticas
pero diferian de L. viatrix en 29 posiciones, presentando
una divergencia nucleotidica de 4,31%.

Conclusiones: Las distancias genéticas observadas y los
resultados de los analisis filogenéticos mostraron que
existen 2 especies dentro de L. viatrix sensu lato. Ello
condujo a la diferenciacén de L. neotropica (= L. viatrix var.
B elongate) de Lima, Peru, respecto de L. viatrix (= L. viatrix
var. A ventricosa) de Frias, Rio Negro, Argentina, ademas
de L. cubensis y G. truncatula.
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