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Trypanosoma rangeli y Trypanosoma cruzi, kinetoplastidae cercanos, circulan entre los mismos 
huéspedes vertebrados e insectos vectores. De morfología muy similar, la diferenciación de estos 
dos taxones necesita estudios, genéticos de poblaciones y el desarrollo de marcadores bioquímicos. 

Nuestro estudio isoenzimático, desarrollado sobre varias cepas de T. cruzi y de T. rangeli, muestra 
la alta variabilidad genética de los dos taxones la ausencia de estrecha relación genética entre cepas 
pertenecientes a cada uno de estos taxones y un posible sistema enzimático de diagnóstico. Sin 
embargo, los taxones presentan demasiadas diferencias para evidenciar dos grupos, las isoenzimas 
permiten jerarquizar poblaciones genéticamente relacionadas y se alcanza el límite de resolución 
para la diferenciación de estos taxones. Últimamente varios fragmentos específicos de DNA han sido 
propuestos, entre ellos, el DNA satélite de T. cruzi (Moser et al. 1989). Hemos puesto en evidencia 
por la técnica de PCR, en cepas de T. rangeli la existencia de un DNA satélite de secuencia 
emparentada a las de T. cruzi previamente reportadas, presentando un número de copias alrededor 
100 veces inferior al número encontrado en cepas de T, cruzi. En consecuencia, la técnica de dot-
blot permite la diferenciación de los dos taxones gracias a la hibridización. 

Estos resultados están en perfecta concordancia con el estudio isoenzimático. 

Perfiles de enzima de restricción de KDNA con Rsa I endonucleasa han sido reportados específicos 
de cada taxón (Goncalves et al, 1991). El estudio de este marcador suplementario permitirá 
confirmar mutualmente la valide z de cada marcador en el caso en que se obtenga concordancia 
entre los diferentes marcadores (isoenzímas, DNA satélite, perfiles de restricción). La necesidad de 
estudios en paralelo de varios marcadores genéticos y el interés particular de cada uno es discutido. 
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