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Introducción
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El pudú (Pudu puda) es una de
las especies más pequeñas de
la familia Cervidae y está
presente en Chile y Argentina.
En Chile se encuentra
distribuido entre las regiones del
Maule y Aysen, incluida la isla
grande de Chiloé.

En Chile, el pudú es hospedador
de dos garrapatas, Ixodes stilesi
e Ixodes taglei, dos de las 16
especies de Ixodes que existen
en Sudamérica.

En Sudamérica, los
microorganismos transmitidos
por garrapatas asociadas a
animales silvestres han sido
menos estudiados en
comparación con agentes
transmitidos por garrapatas de
animales domésticos.

Anaplasma y Babesia sólo han 
sido reportados en Chile en 

animales domésticos, 
principalmente el perro. Sin 

embargo, los ciclos enzoóticos
de microorganismos de estos 

géneros son desconocidos en el 
país.

Objetivos

1) Detectar la presencia de ADN de bacterias del género Anaplasma y protozoos del 
género Babesia en sangre de pudú provenientes de Chiloé. 

2) Evaluar el posicionamiento filogenético de las secuencias generadas para 
Anaplasma y Babesia generadas.



• kit DNeasy
Blood & Tissue
(QIAGEN)

Extracción de 
ADN

Para evaluar la 
cantidad y la 

calidad de ADN

•PCR 
convencional 
dirigida al gen 
GADPH de la 
sangre de 
pudúes (50 
muestras)

Control 
interno

•Anaplasma: 
Fragmento del gen 
16S rRNA.

•Babesia: Fragmentos 
de genes 18S

PCR 

Electroforesis 
en gel de 
agarosa

Purificar y 
secuenciar en 
ambas direcciones 
a MACROGEN

Purificar y 
secuenciar   

•Inferencias filogenéticas de 
inferencia Bayesiana (IB) 
con selección de modelo 
bajo el criterio de 
información bayesiana (BIC), 
MrBayes 3.2.6

Análisis 
filogenéticos

Material y métodos
Se obtuvieron 50 muestras de sangre de pudú (cervatillos, juveniles y adultos) provenientes de Chiloé, 

colectadas entre los años 2017 y 2020.



Resultados
Del total de muestras se seleccionaron los 26 positivos a GADPH para continuar con el estudio con los genes 16S para Anaplasma, y 18S de Babesia.

Siete muestras fueron positivas en el PCR para 18S
de Babesia. Dos muestras (28 y 45) fueron
secuenciadas. El análisis filogenético de IB (Fig. 2)
demuestra que el genotipo de Babesia sp.
caracterizado se relaciona con Babesia odocoilei,
una especie que parasita a ciervos en el norte
América.

BabesiaAnaplasma

De las 26 muestras analizadas, seis fueron positivas en el PCR para 16S 
rRNA. Dos de estas muestras fueron secuenciadas (muestra 35 y 45). El 
análisis filogenético de IB demuestra que el genotipo detectado se 
relaciona con cepas de Anaplasma phagocitophylum y  de Asia y norte 
América (Fig.1) 

Fig. 1. Árbol filogenético de IB basado en secuencias de 16S de Anaplasma spp. Fig. 2. Árbol filogenético de IB basado en secuencias de 18S de Babesia spp. 



Conclusiones

- Esta investigación detecta por primera vez Anaplasma y
Babesia en cérvidos de Chile y resalta el papel del Pudú
como hospedador de estos agentes.

- Los genotipos de Babesia encontrados en las garrapatas
están estrechamente relacionados con Babesia odocoilei
detectada en especies de cérvidos del hemisferio norte.
Probablemente, pudús y sus garrapatas (I. stilesi) estarían
manteniendo ciclos enzoóticos de estos piroplásmidos en
la isla de Chiloé. Babesias asociadas a ciervos pueden ser
patogénicas para sus hospedadores, por lo que más
estudios sobre este nuevo agente protozoario en Chile son
necesarios para entender su rol en la dinámica
poblacional de los pudús.

- El Anaplasma sp. detectado es filogeneticamente próximo
a A. phagocitophylum, una especie ubicua que posee
varios genotipos, algunos de estos zoonóticos o con la
capacidad de infectar a rumiantes domésticos. Aún queda
una caracterización genetica en profundidad para
entender si esta nueva bacteria correspondería a una
cepa de potencial patogénico o no.
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