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Estimados participantes de la Reunion Virtual de la Sociedad Argentina de Protozoologia,
S0Cios, no socios, conferencistas extranjeros, invitados a las Mesas Redondas, estudiantes,
a todos.

Deseo darles la bienvenida a la XXXIl Reunién de nuestra Sociedad, en este caso
con una modalidad virtual, una sociedad académica, con un crecimiento lento pero continuo
y que desarrolla su actividad con altos estandares de calidad cientifica.

A esta Reunidn se han inscripto mas de 200 personas. Se desarrollard un Programa
con un interesante y amplio abordaje cientifico. Se realizaran tres Conferencias Plenarias a
cargo de distinguidos cientificos como son los Dres. Alex Lucas de Australia, Juan Carlos
Villar de Colombiay Caryn Bern de Estados Unidos; dos Mesas Redondas que se referiran
a la modulacién de la respuesta inmune y estrategias de diagndstico y tratamiento en
pardsitos protozoarios y no protozoarios, por los Dres. F. Ribeiro Dias de Brasil, Ana
Espino de Puerto Rico, Pilar Aoki de Argentina, Cecilia Casaravilla de Uruguay, Maria
Jesus Pinazo de Espafia, Silvia Moreno de Universidad de Georgia, Rojelio Mejia de
Houston, Texasy Bruno Travi de Galveston, Texas, todos ellos de USA. Se presentaran
70 comunicaciones libres de diferentes teméaticas a cuyos videos podran acceder todos los
dias de la Reunién vy sera factible generar un flujo de preguntas y respuestas.

Deseo agradecer al Comité Cientifico por su esfuerzo, a la Comisién Directiva de la
SAP en la organizacién y perseverante trabajo que no decayé en iempos criticos por la
pandemia que agobia al mundo y a la ciencia en particular a la que confronta con grandes
desafios. A todos muchas gracias y que la XXXII Reunién Virtual sea exitosa y disfrutemos
de la misma.

A los 16 dias del mes de noviembre de 2020 los saluda cordialmente

Presidente de la Sociedad Argentina de Protozoologia
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#63 - Establecimiento de una unica curva estandar
para cuantificacion de las poblaciones naturales
de Trypanosoma cruzi utilizando una secuencia
consenso de ADN satélite sintética

Mufioz Calderén, Arturo (INGEBI-CONICET, Argentina) arturomc35@gmail.com
Silva-Gomes, Natalia (Instituto Oswaldo Cruz, Rio de Janeiro, Brazil)

Apodaca, Sofia (INGEBI-CONICET, Argentina)

Alarcon de Noya, Belkisyolé (IMT-UCV, Caracas, Venezuela)

Diaz-Bello, Zoraida (IMT-UCV, Caracas, Venezuela)

Souza, Leticia (Instituto Oswaldo Cruz, Rio de Janeiro, Brazil)

Costa, Alexandre (Instituto Oswaldo Cruz, Rio de Janeiro, Brazil)

Brito, Constanca (Instituto Oswaldo Cruz, Rio de Janeiro, Brazil)

Moreira, Otacilio (Instituto Oswaldo Cruz, Rio de Janeiro, Brazil)

Schijman, Alejandro (INGEBI-CONICET, Argentina)

La enfermedad de Chagas (ECh), causada por Trypanosoma cruzi, originalmente endémica
de las Américas se ha extendido a paises no endémicos debido a las migraciones, haciendo
de las herramientas de diagnéstico y marcadores de la respuesta parasitolégica al
tratamiento necesidades prioritarias. La PCR cuantitativa en tiempo real (QPCR) se utiliza
para la monitorizacion de pacientes con ECh, sin embargo, el nUmero de copias y la
secuencia de los genes utilizados como dianas moleculares presentan variabilidad entre las
variantes genéticas de T. cruzi, limitando la precision de las medidas cuantitativas. Con el
objetivo de mejorar la precision de la cuantificacion por qPCR, hemos disefiado una
molécula de ADN sintético con una secuencia de ADN satélite consenso (SatDNA) como
estandar para la cuantificacion de cargas de T. cruzi en muestras clinicas,
independientemente de la cepa del parasito. EI ADN sintético permitié la cuantificacion de
copias de SatDNA representativas de las diferentes unidades de tipificacion discreta (UDT).
Las cepas pertenecientes a UDT I, IV y V presentaron valores entre 1,21+0,38 - 2,13+1,16
x10"6 copias de satDNA/genoma. Las cepas pertenecientes a UDT Ill y VI exhibieron
8,29+3,32 y 7,60+2,71 x10"6 copias/genoma, respectivamente, y la cepa UDT | mostrd
0,25+0,06 x10*6 copias/genoma. Una curva estandar basada en este ADN sintético
permiti6 estimar las cargas parasitarias en pacientes con ECh de diferentes areas
geograficas infectados con diferentes genotipos parasitarios. Se obtuvo una alta
concordancia de cargas al comparar los resultados obtenidos con las curvas estandar
basadas en ADN extraido de sangre enriquecida con parasitos de cultivo. Este enfoque sera
valioso en los ensayos clinicos de fase Il que incluyan pacientes de diferentes
procedencias geogréficas, para el seguimiento de pacientes con riesgo de reactivacion de la
ECh por inmunosupresion, asi como en modelos experimentales que trabajen con
diferentes cepas de T. cruzi.
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