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Introduccion. Una de las mayores problematicas en la
tuberculosis es la transmisiéon y diseminacion de los
bacilos infectantes por lo que una variedad de métodos
han sido utilizados para visualizar los polimorfismos en
cepas del complejo M. Tuberculosis, entre ellos la técnica
de SPOLIGOTYPING y de MIRU — VNTR (1) permite
indicar posibles asociaciones epidemioldgicas, detectar
brotes sospechosos y distinguir de reinfeccion exogena
de un caso de reactivacion en recaidas (2)

El objetivo del presente trabajo es evaluar la variabilidad
genética de las cepas presentes en el estado de Jalisco
asi como observar la diseminacién de las mismas en la
poblacién

Metodologia. Se recibieron muestras de tuberculosis
activa del CEESLAB, se inactivo por la técnica de
ebulliciéon y se extrajo el DNA mediante la técnica de
CTAB. Después de este paso se realizaron las ténicas
de genotipificacion Spoligotyping (3) y MIRU- VNTR(4)
como se a descrito anteriormente. Una vez que se
obtienen los datos de ambas técnicas se realizaron
dendogramas en la pagina www.miru-vntrplus.org.mx
para evaluar asociaciones entre las cepas

Resultados. Se obtuvieron 90 muestras en el estudio de
estas 69 fueron farmacorresistentes (33
monorresistentes, 10 polirresistentes, 9 MDR, 17
reincidentes y 19 sensibles); la media de edad fue de
42.8 afios y en hombres se observd una mayor
incidencia.

Mediante la técnica de Spoligotyping se determind la
presencia de varias familas como T1 (25.63%), H
(7.93%), MANU (4.76%), X (3.17%), LAM vy EAI5
(1.68%), asi como huerfanos (53.96%), lo cual es de gran
relevancia ya que podrian ser cepas endémicas de
México. Se realizd el panel de 24 mirus para realizar un
anadlisis mas completo y se comparé con lo que se
observo al realizar el analisis con 12, 15 y 24 locus con o
sin spoligotyping, el dendograma se muestra en la figura
1

Fig. 1. Comparacion de dendograma NJ entre el analisis de MIRU 15y
MIRU 24

Cuando se comparé el resultado de los analisis de los
mirus en 12, 15 y 24 se observd que la formacion de
clusters para cada una iba cambiando
considerablemente, esto debido a la especificidad que se
tieneal incrementar el niumero de locus y al utilizar éstas
dos técnicas de genotipificacién, lo cual se habia
reportado que al utilizar sélo la ténica de Spoligotyping el
indice de formacién clonal era de 0.85, al utilizar MIRU de
24 locus y Spligotyping la especificidad aumentaba a
0.99. (5)

En el dendograma se observd de igual manera que no
habia dos cepas iguales, por lo que se concluye que las
cepas no se transmiten de manera activa en la poblacion,
si no que la variabilidad es dada debido a la falta de
apego al tratamiento.

En la ténica de MIRU- VNTR se observé que existen
primers que no son polimorficos para nuestra poblacién,
por lo que nosotros proponemos que con solo 13 MIRUS
(424, 577, 802, 960, 1955, 2163, 2165, 2401, 2996, 3192,
3690, 4052 y 4156), se pueden obtener los mismos
resultados que con el set de 24 locus.

Conclusiones. Los resultados sugieren que las cepas de
M. Tuberculosis con resistencia al tratamiento en el
estado de Jalisco pudieran no estan transmitiendose
entre la poblacion analizada de manera directa.
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