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Introduccion

Objetivos

‘Ba

Las garrapatas del género
Ixodes se consideran los
principales vectores de

agentes infecciosos como

Borrelia (grupo Borreliosis
\ de Lyme) y Babesia. ‘

En Chile, el pudu (Pudu puda)
y el roedor
Oligoryzomys longicaudatus
son hospederos de Ixodes
stilesi, el primero es
parasitado por adultos y
ninfas, y el segundo solo por
ninfas.

Estos microorganismos

generan infecciones con
gran importancia en salud
' publica y veterinaria a nivel

incluyen especies que

mundial.

Los cérvidos se han
identificado como
importantes hospederos de
garrapatas y de los agentes
infecciosos transmitidos
por estos artropodos.

La presencia de Borrelia
chilensis VA1 en |I. stilesi,
sugiere que esta garrapata
puede desempefiar un papel
en la persistencia local
de esta Borrelia. Sin
embargo, no se ha analizado
Si estas garrapatas poseen
ADN de Babesia.

Verdugo et al. 2017;
Razanske et al. 2019;
Milnes et al. 2019;
Hrazdilova et al. 2020.

Determinar la presencia de ADN de Borrelia y
besia en I. stilesis colectadas de pudu en Chiloég,
Chile.

Evaluar el posicionamiento filogenético de las
secuencias generadas para Borrelia y Babesia,
amplificadas de /. stilesi recolectadas desde P. puda en
Chiloé.




Material y métodos

Las garrapatas /. stilesi se colectaron entre enero vy junio del 2021 en la isla de Chiloé, estas fueron extraidas

de cinco pudus silvestres que ingresaron al Centro de Rescate Chiloé silvestre y fueron depositadas en

microtubos con alcohol absoluto grado molecular y rotulados por cada hospedero y almacenados hasta su
posterior extraccion de ADN.
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Resultados

Se recogieron un total de 26 garrapatas las cuales fueron identificadas como Ixodes stilesi (4 machos, 17 hembras, 4 ninfas)

Babesia

Se encontraron 4 positivos (2 ninfasy 2

hembras). Los analisis filogenéticos de IB

basados en 18S (Fig. 1) y COIl, indican que nuestros genotipos ISB5 y ISB8
pertenecen al grupo de Babesia sensu stricto (s.s.), y se encuentran en un clado
monofilético con secuencias de Babesia detectadas en diferentes ungulados

principalmente en cérvidos.

Asi mismo nuestros genotipos se
relacionaron mas estrechamente con
Babesia  odocoilei  (AY661510) vy
Babesia sp. isolate RD61 (AF411337).
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Fig. 1. Arbol filogenético de IB basado en secuencias de 185 de Babesia spp. asociadas a cérvidos (Clados
para Babesia sp. de cérvidos propuestos por Burgess et al. (2020).
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Borrelia

Se encontrd una hembra positiva. El
anadlisis filogenético de IB basado en

Borrelia sp. Haplotype A

Borrelia sp. Haplotype B

. . . 087! Borretia sp. Haplotype C
secuencias del gen flaB (Fig. 2) indica _ orela sp. Haplotype

que nuestra secuencia pertenece al
grupo de Borrelia de Lyme.

Nuestro
estrechamente  relacionado  con
Borreliella  chilensis  strain VA1l
(CP009910).
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Fig. 2. Arbol filogenético de IB basado en secuencias del gen flaB de Borrelia spp.




* Esta investigacion detecta por primera vez a Borrelia y Babesia
en garrapatas /. stilesi en la Isla de Chiloé.

* Los genotipos de Babesia encontrados en las garrapatas estan
estrechamente relacionados con Babesia spp. de otras
especies de cérvidos. Probablemente, pudues e |I. stilesi,
estarian manteniendo ciclos enzodticos de estos piroplasmidos

COHC‘USK)neS en la isla.

« Se desconoce sobre la ecoepidemiologia y el potencial
zoonotico y patologico de los agentes detectados, por lo que
es importante continuar investigando estos microorganismos,
el tipo de interaccion que mantienen con pudues y comprobar
si la garrapata /. stilesi esta actuando como vector de ellos.
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