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Caracterizar molecularmente muestras positivas para
Leishmania spp. obtenidas de miembros activos del
Ejército Nacional de Colombia mediante la estrategia
Hybrid/undetermined MLSA basado en secuenciacion de amplicones con
tecnologia Oxford Nanopore.
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mediante PCR convecional secuenciacion barcoding y ligacion de adapatadores dispositivo MinlON de Oxford Nanopore
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1.El analisis multilocus permitio discriminar varios linajes del subgéenero Leishmania (Viannia), identificandose muestras relacionadas con el complejo L.

braziliensis/L. peruviana, L. panamensis, L. guyanensis, L. naiffiy L. shawi.
2.L. panamensis presento la distribucidon geografica mas amplia, mientras que el complejo L. braziliensis/L. peruviana también se detectd en multiples

localidades; L. guyanensis, L. naiffiy L. shawii mostraron una distribucion mas restringida.
3.La inferencia por maxima verosimilitud, bajo el esqguema de particiones seleccionado por IQ-TREE (TIM+F+I+R3 para G6PD/ICD/6PGD, TIM+F+R2

para HSP70 y HKY+F+I para MPI), permitio delimitar linajes dentro de Viannia y establecer su relacion con secuencias de referencia. La comparacion
posterior con inferencia bayesiana permitira evaluar la congruencia topologica y fortalecer el soporte de las asignaciones taxonomicas.
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