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RESULTADOS

En el filograma se puede 
observar a los microspo-
ridios de A. elongatus y 
B. pulchella en un mismo 
clado con Pleistophora 
hiphessobryconis y el mi-

CONCLUSIONES

Pleistophora hiphes-
sobryconis constitu-
ye el primer registro 
para Argentina y para 
las familias Rivulidae 
e Hylidae. El micros-
poridio hallado en P. 
argentinus (Fig 5) re-
presenta una nueva 
especie del género 
Potaspora.

Los microsporidios son 
parásitos intracelulares 
que en base a datos mo-
leculares se relacionan 
con los hongos. Se cono-
cen 1200 especies, ma-

yormente parásitas de 
artrópodos, sin embargo 
17 géneros parasitan pe-
ces, ocho parasitan ca-
marones y dos anuros. 
La mayoría son parásitos 

específicos de una espe-
cie hospedadora, pero 
algunos de ellos (como 
Pleistophora sp.) pueden 
infectar varias especies, 
inclusive al hombre. 

Fig.1 Sitios de colecta de Austrolebias elongatus (Punta Indio), de renacuajos de Boana pulchella (Punta 
Lara)  y del camarón Palaemonetes argentinus (Canal Este, Berisso)

MATERIALES Y METODOS
Se colectaron ejemplares de 

Austrolebias elongatus (Punta 

Indio), de renacuajos de Boana 

pulchella (Punta Lara) y del ca-

marón Palaemonetes argen-

tinus (Canal Este, Berisso) con 

nódulos blancos en la muscu-

latura (Fig. 2 ). Se guardó teji-

do en alcohol 96%, se realizó 

la extracción de ADN y se se-

cuenciaron los genes 18S e ITS. 

Se conservó tejido en glutaral-

dehido al 5% para realizar estu-

dios al Microscopio Electrónico 

de Transmisión. Las secuen-

cias se editaron con el progra-

ma Geneious, se alinearon en 

la plataforma virtual MAFFT, se 

eliminaron las regiones pobre-

mente alineadas con Gblocks 

y se eligió el mejor modelo de 

sustitución con el BIC median-

te el programa PartitionFinder 

(GTR+G y TVMef+G para el 18S 

e ITS). Se calculó la distancia gé-

nica (p-distance) con el progra-

ma MEGA y la reconstrucción 

filogenética se realizó usando 

Inferencia Bayesiana mediante 

el programa MrBayes.
Fig.2 Camaron Palaemonetes argentinus a.- Parasitado y b.- sano.

crosporidio de P. argen-
tinus dentro del género 
Potaspora (Fig. 3 y 4). Los 
microsporidios hallados 
en A. elongatus y B. pul-
chella presentaron una 
distancia génica de 0% 
con respecto a Pleisto-

phora hiphessobryconis. 
El microsporidio hallado 
en P. argentinus presenta 
una distancia génica de 
4-5% y 4-11% (18S e ITS 
respectivamente)  con 
respecto a especies de 
Potaspora.

Fig.3 Filograma del gen ITS construido a partir de las secuencias del GenBank y de la secuenciacion del microsporio del 
camaron (P. argentinus)

Fig.4 Filograma del gen SSU (18S rRNA) construido a partir de las secuencias del GenBank y de la secuenciaciones de 
los microsporidios de A. elongatus, B. pulchella y P. argentinus.

Fig.5 Fotografia al Microcropio electrónico de Transmision de una espora de Potaspora sp. parasito 
de  Palaemonetes argentinus. 
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