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Figura 1. Distribución geográfica de las muestras de Leishmania en Colombia según su
identificación filogenética multilocus.

B. El ADN obtenido de frotis directos se preparó para
secuenciación barcoding y ligación de adapatadores

C. Las librerías multiplexadas fueron secuenciadas en
dispositivo MinION de Oxford Nanopore

Figura 2. Reconstrucción filogenética multilocus de Leishmania mediante máxima verosimilitud
(IQTREE). El análisis de cinco loci concatenados permitió descriminar los principales linajes de
subgénero Viannia. 

Caracterizar molecularmente muestras positivas para
Leishmania spp. obtenidas de miembros activos del
Ejército Nacional de Colombia mediante la estrategia
MLSA basado en secuenciación de amplicones con
tecnología Oxford Nanopore. 
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Identificación de Leishmania

ComplejoL.braziliensis / L.peruviana

Indeterminada

L. guyanensis

L. naiffi

L. panamensis

L. shawi

Número de muestras

1 muestra 

2 muestras

3 muestras

4 muestras

5 muestras

Complejo L. brazilensis/ L. peruviana

L. panamensis

L. shawii

L. guyanensis

L. naiffi

Indeterminado

Texto del párrafo
Texto del párrafo

1.El análisis multilocus permitió discriminar varios linajes del subgénero Leishmania (Viannia), identificándose muestras relacionadas con el complejo L.
braziliensis/L. peruviana, L. panamensis, L. guyanensis, L. naiffi y L. shawi. 

2.L. panamensis presentó la distribución geográfica más amplia, mientras que el complejo L. braziliensis/L. peruviana también se detectó en múltiples
localidades; L. guyanensis, L. naiffi y L. shawii mostraron una distribución más restringida.

3.La inferencia por máxima verosimilitud, bajo el esquema 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), permitió delimitar linajes dentro de Viannia y establecer su relación con secuencias de referencia. La comparación
posterior con inferencia bayesiana permitirá evaluar la congruencia topológica y fortalecer el soporte de las asignaciones taxonómicas.
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