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RESUMEN 

 

Identificación genética de Rickettsia rickettsii en sangre y 

garrapatas de caninos domésticos del Estado de Sinaloa, 

México.  

 

Mario César Rubio Robles 

     Rickettsia rickettsii, es el agente causal de la fiebre manchada de las montañas 

rocosas (FMMR), considerada dentro de las rickettsiosis como la enfermedad de 
mayor impacto para la salud pública, con desenlaces fatales desde un 20 a 80% 
cuando no es atendida de forma oportuna y adecuada. En Norteamérica se mantiene 

como la más letal enfermedad transmitida por artrópodos principalmente por 
garrapatas de los géneros Dermacentor (especies andersoni, variabilis, occidentalis, 

y nitens), Amblyomma (cajennense, aureolatum,  americanum, imitator), 
Haemaphysalis (leporispalustris), y con mayor frecuencia por Rhipicephalus 
sanguineus; esta última puede parasitar al canino, y a su vez, estos actúan en el 

mantenimiento y transmisión tanto del vector como de esta enfermedad a otros 
hospederos incluidos los humanos; además R. sanguineus expuesta a altas 

temperaturas se une y alimenta de las personas con mayor rapidez, lo cual favorece  
el parasitismo humano por esta garrapata. En zonas con veranos cálidos, como el 
estado de Sinaloa, México, esta característica incrementa el riesgo de transmisión de 

R. rickettsii. El objetivo del presente trabajo fue identificar genéticamente Rickettsia 
rickettsii en sangre y garrapatas de caninos domésticos infestados naturalmente, 

atendidos en clínicas veterinarias de Sinaloa. Se obtuvieron muestras de sangre y 
garrapatas de 320 caninos, a las cuales se les extrajo ADN mediante la técnica de 
fenol-cloroformo a la sangre y con el QIAamp DNA Mini Kit, a las garrapatas previa 

caracterización morfológica por claves dicotómicas. Mediante PCR se amplificaron 
fragmentos de los genes 16S rRNA y gltA, para identificar genéticamente R. 

sanguineus y R. rickettsi respectivamente. Morfológicamente se caracterizaron 642 
(100%) garrapatas de las cuales se amplificaron, purificaron y secuenciaron 10 lotes 
con bandas de ~460 pb compatibles genéticamente con el gen 16S rRNA de R. 

sanguineus; la identificación genética de R. rickettsii se logró mediante amplificación, 
purificación y secuenciación de un segmento de ~401 pb del gen gltA, provenientes 

de 2 muestras de ADN sanguíneas y 1 de garrapatas; Con ello se evidenció la 
presencia de rickettsias del grupo de las fiebres manchadas  en sangre y garrapatas 
de caninos domésticos de Sinaloa asociada a R. sanguineus, lo cual constituye 

mayor riesgo de diseminación y adquisición de esta enfermedad zoonótica. 
Palabras clave: Rickettsia rickettsii, Rhipicephalus sanguineus, Zoonosis, Caninos. 



xii 
 

ABSTRACT 
 
 

Genetic Identification of   Rickettsia rickettsii in Blood and 

ticks of domestic canines of Sinaloa state, Mexico. 

 

Mario Cesar Rubio Robles 

Rickettsia rickettsii,  is the causative agent of the Rocky Mountain Spotted Fever 
(RMSF), considered within the rickettsial diseases as the disease with the greatest 

impact on public health, with fatal outcomes from 20 to 80% when are not intervened 
in a timely and suitable manner. In North America remains the deadliest disease 

transmitted by arthropods mainly gender tick Dermacentor (species andersoni, 
variabilis, occidentalis, and nitens), Amblyomma (cajennense, aureolatum,  
americanum, imitator), Haemaphysalis (leporispalustris), and most frequently by 

Rhipicephalus sanguineus; the latter can parasitize the canine and in turn, they act in 
the maintenance, and transmission of the vector and of this disease to other hosts 

including humans; R. sanguineus also exposed to high temperatures attach and feed 
on people faster, favoring the human parasitism by this tick. In areas with warm 
summers, such as the state of Sinaloa, Mexico, this feature increases the risk of R. 

rickettsii transmission. The aim of this study was the genetic identification of 
Rickettsia rickettsii in blood and ticks of naturally infected domestic canines treated at 

veterinary clinics in Sinaloa. DNA was extracted of Blood and ticks samples of the 
320 canines, by phenol-chloroform technique to blood and with the QIAamp DNA Mini 
Kit to the ticks, prior morphological characterization by dichotomous keys. Genetical 

identification of R. sanguineus were by PCR with amplification of fragments the 16S 
rRNA gene, also were amplified fragments of the gltA gene for identification of R. 

rickettsii. Were characterized morphologically 642 (100%) Rhipichepalus sanguineus 
ticks, and after that were amplified, purified and sequenced, bands of 10 pools of 
~460 bp genetically compatible with the 16S rRNA gene of Rhipichepalus 

sanguineus; the genetic identification of Rickettsia rickettsii was achieved by 
amplification, purification and sequencing of a ~401 bp segment of the gltA gene 

Rickettsia rickettsii, from 2 blood samples  DNA and 1 of ticks; Thus is evident the 
rickettsia presence of the  spotted fever group in blood and tick of domestic canines 
from Sinaloa, with R. sanguineus associated, this increased the dissemination risk  

and acquisition of this zoonotic disease. 
Keywords: Rickettsia rickettsii, Rhipicephalus sanguineus, Zoonoses, Canine. 
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CAPÍTULO 1. INTRODUCCIÓN Y REVISIÓN DE LITERATURA 

1. 1. INTRODUCCIÓN 

     Las rickettsiosis son una seria amenaza para la salud y el bienestar de las 

poblaciones a nivel mundial (OPS, 2004), debido a la interacción constante e 

inevitable del humano y de los animales de compañía, de granja y fauna silvestre, los 

cuales juegan un papel esencial en el mantenimiento, distribución y transmisión de 

agentes infecciosos (WHO, 2006), como  bacterias, virus, parásitos y hongos de 

numerosos géneros y especies, quienes ocasionan una gran variedad de 

enfermedades que afectan amplios sectores de la población (Dabanch, 2003;  

Buitrago y Pachón, 2008). A causa de la dificultad en el diagnóstico de las 

rickettsiosis, se presentan desenlaces fatales cuando no son intervenidas de forma 

oportuna y adecuada (Buitrago y Pachón, 2008), con tasas de letalidad desde un 20 

a 80% de los casos (SINAVE, 2014); representan un desafío para la salud pública 

Mexicana dado su carácter de enfermedades emergentes las cuales además de ser 

poco conocidas en nuestro medio, frecuentemente generan signos clínicos asociados 

a otras enfermedades febriles como son dengue, leptospirosis, fiebre tifoidea, 

ehrlichiosis, meningococemia o infección por enterovirus; en México se ha reportado 

que alrededor del 25.5% de los cuadros diagnosticados como dengue, en realidad 

eran positivos a rickettsiosis (Heymann, 2005; SINAVE, 2010).  

     Dentro de las rickettsiosis, la fiebre manchada, la cual en América es conocida 

como fiebre manchada de las montañas rocosas (FMMR) o fiebre manchada 

brasileña, es la enfermedad más grave a nivel mundial, y es ocasionada por la 

bacteria Rickettsia rickettsii,  transmitida por garrapatas como Dermacentor andersoni, 

D. variabilis, D. occidentalis, D. nitens, Rhipicephalus sanguineus, Amblyomma 



 

2 
 

cajennense, A. aureolatum, A. americanum, A. imitator, Haemaphysalis 

leporispalustris (Parola et al., 2013). Estas especies de garrapatas infectadas pueden 

parasitar al canino y estos a su vez, actúan como reservorios en la transmisión de 

esta enfermedad a otros hospederos incluidos los humanos (Cunha et.al., 2009). La 

prevalencia de R. rickettsii en caninos domésticos varía entre 3% en Arizona, USA 

(Demma et al., 2005) hasta 31.25% en Mexicali B.C., México (Eremeeva et al., 

2011).   

     En México se ha asociado la transmisión de R. rickettsii por garrapatas A. 

cajennense, A. imitator y principalmente con R. sanguineus (Oliveira, 2010; Gómez et 

al., 2013); esta última además de sus características endofílicas, perfectamente 

adaptada al ambiente doméstico, expuesta a altas temperaturas, se une y alimenta 

de los seres humanos con mayor rapidez, lo cual aunado a la estrecha relación de 

convivencia entre humanos y caninos (Parola et al., 2008), así como al ambiente 

adecuado para el desarrollo de estos vectores, incrementa la posibilidad de que 

estos puedan ser atacados por garrapatas infectadas (Cunha et.al., 2009). Todo esto 

genera las condiciones propicias para la presentación de esta enfermedad en zonas 

cálidas como el estado de Sinaloa, México, con un alto riesgo para la salud pública. 

Por lo anterior expuesto, el objetivo de este trabajo fue identificar genéticamente 

Rickettsia rickettsii en sangre y garrapatas de caninos domésticos infestados 

naturalmente, atendidos en clínicas veterinarias de Sinaloa. 
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1.2. REVISIÓN DE LITERATURA 

1.2.1. Generalidades de rickettsiosis 

     Las rickettsiosis son un grupo de enfermedades zoonóticas que incluyen tifus 

epidémico, tifus murino, fiebre manchada de las Montañas Rocosas y fiebre 

manchada del Mediterráneo (Merhej y Raoult, 2011), las cuales son causadas por 

bacterias del género Rickettsia, pequeños microorganismos aerobios e intracelulares 

obligados con aspecto de bacilos cortos, Gram negativos (0,3-0,5 x 0,8-2 m) con 

similitudes entre sí, desde el punto de vista  clínico (Quintero et al., 2012; InDRE, 

2015). Frecuentemente son trasmitidas por  garrapatas, piojos, pulgas, ácaros y 

arácnidos, los cuales pueden utilizar hospederos primarios como los gatos, perros, 

ratas e incluso ardillas; estos hospederos vertebrados e invertebrados (artrópodos), 

pueden cumplir el papel de vector y/o reservorios primarios para estos 

microorganismos y entrar en contacto con los humanos (Olano, 2005; Field-

Cortazares y Seijo Moreno, 2011; Faccini-Martinez et al., 2014). 

     El modo de infección es por picadura o por contaminación de heridas abiertas y 

escoriaciones localizadas en la piel o en las mucosas en contacto directo con los 

tejidos o fluidos de los vectores aplastados, no existe trasmisión directa de persona a 

persona (SINAVE, 2012; InDRE, 2015). Los blancos primarios de infección en 

hospederos mamíferos son las células endoteliales que revisten los vasos 

sanguíneos, también pueden infectar varios tipos de células incluyendo las de 

músculo liso vascular y macrófagos, multiplicándose por fisión binaria en el citosol y 

ocasionalmente en el núcleo de las células infectadas en un periodo de 8 a 10 h 

(InDRE, 2015). En hospederos artrópodos se multiplican en la mayoría de los 

órganos y los fluidos, particularmente en las glándulas salivales y los ovarios, lo que 

permite la transmisión horizontal durante la alimentación y la transmisión de adulto a 

su descendencia (transmisión transovárica vertical). La mayoría de las rickettsias 

parecen no tener ningún efecto perjudicial sobre los artrópodos (Merhej y Raoult, 

2011). 

 

1.2.1.1. Taxonomía y Filogenia. Los aportes de diferentes técnicas moleculares 

como la Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR), Polimorfismos de Longitud de 
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Fragmentos de Restricción (RFLP) y secuenciación de ácidos nucleicos, han 

mejorado el entendimiento de las relaciones filogenéticas y la posición taxonómica de 

las diversas especies, dando lugar a que el término "rickettsia" se aplique 

únicamente a bacterias del género Rickettsia, pertenecientes a la familia 

Rickettsiaceae, al orden Rickettsiales y a la clase Alphaproteobacteria (Fournier y 

Rauolt, 2005; Quintero et al., 2012).  

     En los estudios taxonómicos y filogenéticos de Rickettsia, el primer gen usado fue 

el 16S rRNA con el que se han identificado secuencias específicas para cada 

serotipo de Rickettsia logrando confirmar la unidad evolutiva del género, aunque 

también se observan altos niveles de similitud entre éstas (99,9%) que dificultan las 

inferencias de filogenia dentro del mismo (Ogrzewalska et al., 2012). Su uso generó 

un gran avance en la clasificación de este género permitiendo establecer el Grupo de 

las Fiebres Manchadas (GFM) donde se agrupan la mayoría de especies, y el grupo 

Tifo (GT); por otro lado, se evidenció la separación de las especies R. canadensis y 

R. bellii que los agrupa en el denominado Grupo Ancestral (GA) (Ogrzewalska et al., 

2012; Stothard y Fuerst, 1995). También dio lugar a la reclasificación de géneros de 

bacterias ubicados en el orden Rickettsiales como Coxiella, Eperythrozoon, 

Haemobartonella, Bartonella, Rochalimaea y Grahamella, así como en otros órdenes, 

familias e incluso clases. Con ello, la antigua bacteria Rickettsia tsutsugamushi, 

agente etiológico del denominado “Tifo de los Matorrales” (Scrub-Typhus), pudo ser 

diferenciada lo suficiente como para ser reclasificada dentro de un nuevo género: 

Orientia con una única especie Orientia tsutsugamushi (Fournier y Raoult, 2009; 

Eremeeva, 2012). Otros estudios genómicos de la especie R. felis, han propuesto la 

conformación adicional de un Grupo Transicional (GTR) donde se incluirían las 

especies R. felis y R. akari, las cuales comparten características biológicas con los 

grupos GFM y GA (Gillespie et al., 2007). 

     Debido a las limitaciones del gen 16S rRNA para hacer una diferenciación dentro 

del género, comenzaron a usarse otros genes entre los que se incluyen, el gen que 

codifica las proteínas citrato sintasa (gltA, presente en todas las rickettsias), los 

genes que codifican las proteínas de superficie OmpA (presente en todas las 

especies de rickettsias del GFM) y rOmpB (presente en todas las rickettsias, excepto 
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R. bellii); existen otras dianas como el gen htrA que codifica una proteína antigénica 

de 17kDa, los genes sca4, sca1, sca2, atpA y coxA (Oteo et al., 2014; Santibáñez, 

2014; Fournier y Raoult, 2009; Weinert et al., 2009), que han generado diversas 

clasificaciones como la propuesta por Weinert et al, (2009) (Figura 1). 

 

 
 

 

 

Figura 1. Filogenia de Rickettsia spp. utilizando secuencias de los genes atpA, CoxA, gltA y 16S rRNA  
asociada con  vectores artrópodos (Weinert et al., 2009). 
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         A pesar de los diversos intentos de clasificación, la definición de una especie 

dentro del género Rickettsia ha sido motivo de diversos debates debido a la falta de 

normas oficiales, dando lugar a que diversas características genotípicas, fenotípicas 

y filogenéticas se usen para la definición de una especie (Fournier y Rauolt, 2009); 

actualmente son aceptadas dos clasificaciones para el género Rickettsia ambos con 

cuatro grandes grupos. 

     La primera clasificación contempla los siguientes grupos:   

a) Grupo Tifo (R. prowazekii y R. typhi, ambas patógenas para los seres 

humanos (Gillespie et al., 2008).  

 

b) Grupo de las Fiebres Manchadas de las Montañas Rocosas (FMMR), 

contempla 20 especies, todas patógenas para el humano, de las 

cuales R. rickettsii, es considerada la más virulenta (Parola et al., 

2005), también conformado por: R. conorii subsp. conorii (fiebre 

manchada mediterránea), R. conorii subsp. israelensis (fiebre 

manchada israelí), R. conorii subsp. caspia (fiebre Astrakán), R. 

conorii subsp. indica (tifo por garrapata de la India), R. sibirica 

subsp. sibirica (tifo por garrapata siberiana o tifo por garrapata 

norasiática), R. sibirica subsp. mongolitimonae, R. australis (tifo 

por garrapata Queensland), R. japonica (fiebre manchada 

japonesa u, oriental), R. africae (fiebre por mordedura de 

garrapata africana), R. honei (fiebre manchada de la isla Flinders), 

R. slovaca, R. parkeri, R. aeschlimannii, R. amblyommii, R. 

massiliae, R. heilongjiangensis, R. marmionii, R. texiana y R. 

helvetica (Quintero et al., 2012; Sahni et al. 2013). 

 

c) Grupo Transicional, constituido por R. akari y R. felis (Gillespie et al., 

2008). 

 

d) Grupo Ancestral, formado por R. belli y R. canadensis (Gillespie et al., 

2008). 
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Figura 2. Filogenia de especies de Rickettsia basada en la comparación de secuencias del gen gltA. 
(Fournier y Raoult, 2005). 

 

     Además considerando los análisis filogenéticos del gen gltA se diferencian cuatro 

conglomerados de especies dentro del grupo de las fiebres manchadas (Figura 2).  

Similar a lo hallado con el gen 16S rRNA, donde las especies R. canadensis y R. 

bellii forman un conglomerado aparte del grupo GFM y GT en una ramificación 

evidente (Fournier y Raoult, 2009; Roux y Raoult, 2000). 

 

1. R. rickettsii incluye las especies: R. conorii, R. honei, R. rickettsii, R. africae, 

R. parkeri, R. sibirica, R. slovaca, R. heilongjiangensis y R. 

japonica 

 

2.- R. massiliae que incluye R. massiliae, R. rhipicephali, R. montanensis, R. 

aeschlimannii  

 

3. R. akari contempla las especies R. akari, R. felis, y R. australis 

 

4. R. helvetica agrupa a R. helvetica, R. asiatica y R. tamurae. 
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     Con lo anterior se diferencian integrantes de este grupo y concuerdan con Merhej 

et al. (2014) quien postula la segunda propuesta de clasificación (Figura 3), obtenida 

de un árbol consenso construido con base en las secuencias de las proteínas de 

membrana externa y la citrato sintasa, contempla cuatro grupos, y a su vez describe 

subgrupos:  

 1) Grupo de las Fiebres Manchadas (GFM) 

subgrupo R. rickettsii (17 especies: R. rickettsii str. Sheila Smith, R. 

rickettsii str. Iowa, R. rickettsii str. Hlp2, R. philipii, R. 

peacockii, R. montanensis, R. sibirica, R. africae, R. parkeri, 

R. conorii, R. slovaca, R. honei, R. heilongjiangensis, R. 

japonica, y candidato R. amblyomii). 

subgrupo R. massiliae (5 especies: R. massiliae MTU5, R. massiliae 

AZT80, R. rhipicephali, R. aeschlimannii y R. raoultii).  

subgrupo R. helvetica (5 especies: R. helvetica, R. asiatica y R. 

tamurae, R. endosymbiont de Ixodes scapularis y R. 

monacensis).  

subgrupo R. akari (4 especies: R. akari, R. felis, R. australis y R 

hoogstralii). 

 

 2) Grupo tifo:  

subgrupo R. prowazekii (R. prowazekii str. MadridE, R. prowazekii str. 

BuV67CWPP, R. prowazekii str. Chernikova, R. typhi str. 

TH1527, R. typhi str. Wilmington, R. typhi str. B9991CWPP.  

 

3) grupo R. canadensis (2 especies: R. canadensis str.CA410 y R. 

canadensis str.McKiel). 

 

 4) grupo R. bellii (2 especies: R. bellii OSU 85389 y R. bellii RML369C) 
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Figura 3: Árbol filogenético de todas las especie reconocidas de Rickettsia, obtenido de un árbol 
consenso construido con base a las secuencias de las proteínas de membrana externa y la citrato 
sintasa (Merhej et al., 2014). 
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   Los distintos géneros y especies de la familia Rickettisiaceae mantienen ciclos 

zoonóticos en la naturaleza, representando una amenaza a la población (Field- 

Cortazares y Seijo-Moreno 2011) y constituyen un grave problema sanitario de gran 

impacto a nivel mundial (OPS, 2004) (Figura 4). 

 

 

Figura 4. Distribución geográfica de las principales especies de Rickettsia patógenas transmitidas por 

garrapatas de los géneros Rhipicephalus, Dermacentor y Amblyomma (Faccini-Martínez et al., 2014). 

 

      México es un territorio con las condiciones geográficas, demográficas y 

socioeconómicas, así como de marginación y pobreza favorables para la transmisión 

de rickettsiosis (InDRE, 2015). Las rickettsias de mayor importancia epidemiológica 

en México son las siguientes: 

Rickettsia rickettsii: agente etiológico de la FMMR, transmitida 

principalmente por la garrapata Rhipicephalus sanguineus, de la cual su 

principal reservorio es el perro (InDRE, 2015), es la de mayor morbilidad en el 

país al notificarse 2,616 casos en el periodo 2009-2011 (SINAVE, 2012) y 

1032 casos solamente en 2013 (SINAVE, 2015b). 

 

Rickettsia typhi: causante del tifus murino o endémico, los roedores son su 

principal reservorio y los principales vectores son las pulgas de rata y gato 
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(InDRE, 2015), constituye la segunda rickettsiosis en importancia en el país y 

de la cual se reportaron 203 casos de 2001 a 2011 (SINAVE, 2012).  

 

Rickettsia prowasekii: agente del tifus epidémico, su vector principal es el 

piojo de cuerpo humano, la gente infectada puede presentar una reincidencia 

conocida como enfermedad de Brill-Zinsser donde las personas reincidentes 

pueden generar nuevos brotes y de la cual se desconocen las causas (InDRE, 

2015); en el periodo 2006-2011  solo se notificaron trece casos: 10 en 2006, 2 

en 2010 y uno en 2011 (SINAVE, 2012).  

 

     Los principales grupos de alto riesgo son personas que habitan en hacinamiento, 

con pobres medidas de higiene, y cohabitan con roedores o con animales infectados 

(SINAVE, 2014). 

 

1.2.2. FMMR por Rickettsia rickettsii 

     Es una enfermedad prototipo de las fiebres maculosas causada por rickettsias, 

también conocida como fiebre maculosa de las montañas rocosas, tifus 

norteamericano transmitido por garrapatas, fiebre maculosa del nuevo mundo, tifus 

transmitido por garrapatas (Heymann, 2005), tifus maculoso, fiebre petequial 

Colombiana, tifus de Sao Paulo, fiebre maculosa Brasileña (Buitrago y Pachón 2008); 

en México también se le conoce como fiebre manchada y fiebre de Choix 

(Bustamante y Varela, 1944). 

     Los primeros antecedentes documentados de la Fiebre Manchada de las 

Montañas Rocosas (FMMR), en Norte América datan de 1899 (Telford, 2004), 

aunque los primeros en investigar su etiología, fueron los patólogos Wilson y 

Chowning en 1902 (Wilson et al., 1904). En 1906, estudios realizados por Howard 

Ricketts, demostraron que la FMMR era transmitida a través de sangre infectada, y 

que el vector de esta enfermedad eran las garrapatas de la especie Dermacentor 

andersoni la cual transmitía la bacteria a través de su progenie (transmisión 

transovárica) (Quintero et al., 2012; Ricketts, 1909). Posteriormente, en America del 

Norte (Estados Unidos), América Central y Sur América (Brasil), los médicos 
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comenzaron a identificar casos de FMMR transmitida por garrapatas. La descripción 

clínica de la enfermedad se realizó en 1925 y desde 1930 en Brasil, se ha 

documentado la enfermedad denominada: “Tifus exantémico de Sao Pablo”, “Tifus 

exantémico de Minas Gerais” y finalmente “Fiebre manchada del Brasil” cuya  

etiología ha sido Rickettsia rickettsii. Para 1931, la enfermedad estaba generalizada 

en Norte América y en los siguientes años la FMMR se confirmó en Colombia, 

México, Canadá, Panamá, Costa Rica y Argentina, esto indicó que se trataba de una 

enfermedad emergente y re-emergente en diferentes partes del mundo (Quintero et 

al., 2012; Raoult y Parola, 2008). 

     Los caninos y felinos son los animales domésticos donde más se han estudiado 

las rickettsias; en Brasil se llevó a cabo un hallazgo de laboratorio en caninos 

infectados con R. rickettsii con prevalencia de 4 a 31% y otros estudios desarrollados 

en Estados Unidos, han mostrado la diseminación de esta bacteria en 5 a 15% de los 

caninos de ese país (Piranda et al., 2008; Scorpio et al., 2008; Lopez et al., 2007). En 

otros países de Sur América, se muestra también la importancia de la infección en 

caninos y otros animales domésticos. Un reporte de 2007 en regiones urbanas de 

Santiago en Chile, evidenció dos casos clínicos de caninos que presentaron signos 

clínicos de la enfermedad (López et al., 2007). En Colombia, en muestras de sangre 

de caninos y equinos, se encontró una reactividad alta para rickettsias de las fiebres 

manchadas, mediante IFI, lo que permitió proponer que estos animales podrían servir 

como centinelas de la rickettsiosis (Hidalgo et al., 2009). 

 

1.2.2.1. Impacto en Salud Pública. La FMMR es considerada dentro de las 

rickettsiosis como la enfermedad de mayor impacto para la salud pública (SINAVE 

2010), al ser una de las infecciones más virulentas identificadas en los seres 

humanos, y su diagnóstico a menudo representa un dilema para los médicos 

(Dantas-Torres, 2007). Se  comporta como  la mayor fiebre manchada rickettsial del 

hemisferio occidental (Houhamdi y Raoult, 2006), potencialmente mortal, incluso en 

personas jóvenes sanas (Dantas-Torres, 2007), se mantiene como la enfermedad 

más letal transmitida por artrópodos en Norteamérica (Elston, 2005) con índice de 

mortalidad hasta del 30% en pacientes no tratados e incluso con tratamiento, las 
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proporciones de hospitalización son cercanas al 72% (CDC, 2003), alcanzando el 5% 

de mortalidad en casos tratados (Dantas-Torres, 2007). 

     En el continente Americano presenta diferentes comportamientos epidemiológicos 

(Gómez et al., 2013) con variabilidad estacional, la cual va de la mano con la 

actividad de sus vectores, las garrapatas (Elston, 2005). Se ha notificado la infección 

de R. rickettsii en Argentina, Brasil, Canadá, Colombia, Costa Rica, Panamá, México 

y Estados Unidos (Heymann, 2005). Los países que más reportan la enfermedad son 

Estados Unidos y Brasil, en ambos existe un sistema de reporte obligatorio de casos 

y fuertes sistemas nacionales de vigilancia epidemiológica. En los Estados Unidos a 

partir de 1970 se registraron los primeros informes epidemiológicos detallados de 

casos clínicos (Childs y Paddock, 2002; Paddock et al., 2002a), entre 1983 y 1998, 

fueron reportadas 612 muertes y se estima que en el mismo período, hubo un 

subregistro de   400 casos adicionales (Paddock et al., 2002b), alcanzando hasta 

2002 una incidencias entre 1,5 y 5,0 casos/millón de habitantes (Childs y Paddock, 

2002). Entre el año 2000 y 2007 fueron reportados 11.531 casos de los cuales se 

confirmaron 2.258, con un rango que osciló entre 490 y 2.133 casos anuales, y 

alcanzó niveles históricos de hasta 7 casos/millón de hab., aparentemente por una 

mayor disponibilidad de los estuches diagnósticos de ELISA (Openshaw, et al., 

2010). En Brasil, solo en el Estado de São Paulo fueron confirmados 440 casos entre 

los años 1985 y 2011 y en el periodo 1997-2010, se registraron 868 casos con una  

letalidad que alcanzó el 29.1% con un total de 227 muertes en 9 estados con 

vigilancia epidemiológica activa, siendo un indicador de alto impacto en salud 

pública. (Dantas-Torres, 2007; Labruna et al., 2009; Pinter et al., 2011).  

     En México, Bustamante y Varela (1944), registraron 150 casos y 93 defunciones 

por FMMR en humanos en el sur de Sonora y norte de Sinaloa, principalmente en los 

municipios de Choix y el Fuerte. Después de ese registro no se encuentran  

publicaciones posteriores, sino hasta 2004 cuando se notifica una muerte en Yucatán 

(Zavala-Castro et al., 2006), en 2006 en Nuevo León 26 casos positivos (Mercado, 

2010), en Mexicali (Baja California Norte) de 2008-2009 se cuantificaron 1453 casos 

sospechosos, 278 positivos, 13 defunciones sospechosas y ocho confirmadas (Field 

Cortazarez y Seijo-y-Moreno, 2011). En Sonora, durante el periodo 2008-2013 se 
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registraron aproximadamente 100 casos del padecimiento cada año, y la letalidad en 

la población general oscila entre 8 y 17.8%. En el Hospital Infantil del Estado de 

Sonora (HIES) desde el año 2004 se han registrado 121 casos de FMRR y 35 de 

esos niños han fallecido, con una letalidad anual que fluctúa entre 0 y 63%, y una 

tendencia ascendente (Álvarez-Hernández y Contreras, 2013); en Coahuila durante 

2012 se confirmaron 29 casos incluidas 3 defunciones (SINAVE, 2012). En 2013 

fueron reportados a nivel nacional 1032 casos mayormente en los estados de 

Aguascalientes (559), Coahuila (193), Sonora (81), Michoacán (68), Baja California 

Sur (54), Nuevo León (28) y Sinaloa (23)  (SINAVE, 2015a). En 2014 se 

contabilizaron 269 casos de los cuales 88 se presentaron en Coahuila, 64 en Sonora, 

41 en Baja California Norte, 33 en Baja California Sur,  21 en Nuevo León y 10 en 

Sinaloa, aunque también se reportan 948 casos de otras Rickettsiosis (CIE-10 REV. 

A75.9), de las cuales 524 (55.27%) se presentaron en Sinaloa (SINAVE 2015b). La 

mayoría de los casos letales se encuentran especialmente asociados a un mal 

diagnóstico de la enfermedad y a la consiguiente falta o retraso en la aplicación de 

un tratamiento específico (Álvarez-Hernández, 2010). 

 

1.2.2.2. Ciclo biológico. En el ciclo biológico de R. rickettsii, cuyo periodo de 

incubación es de 3 a 14 días, se involucran hospederos vertebrados e invertebrados. 

De manera intracelular las rickettsias suelen reproducirse por fisión binaria dentro de 

las células endoteliales que revisten los pequeños vasos sanguíneos; generalmente  

resultan afectados los ubicados en la piel y debajo de ésta, así como los del cerebro, 

pulmones, corazón, riñones, hígado y bazo (Merck Sharp y Dohme, 2015; SINAVE, 

2014). El proceso de internación celular se inicia mediante fagocitosis; dentro del 

citoplasma, las rickettsias escapan al fagosoma y también pueden invadir el núcleo, 

la consecuencia final del paso intercelular a través de las células endoteliales lleva a 

la disrupción y daño endotelial directo, dichos vasos se inflaman (vasculitis) o se 

obstruyen alterando la homeostasis del endotelio causando permeabilidad con 

diseminación de la sangre dentro de los tejidos que los rodean, generando así 

petequias, erupciones o maculas y vasodilatación (Merck Sharp y Dohme, 2015; 

Sahni et al., 2013; Walker y Ismail, 2008).  
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1.2.2.3. Transmisión. R. rickettsii se transmite por la picadura de una garrapata 

infectada, la cual actúa como reservorio y vector del patógeno; cuando la garrapata 

se adhiere y alimenta de un hospedero, se lleva a cabo un fenómeno de reactivación  

y R rickettsii se transforma de un estado inactivo avirulento a uno altamente 

patógeno;  este proceso requiere un período mínimo de unión de 4 a 6 h, aunque 

puede ser tan largo como 24 h (Dantas-Torres, 2007), también existe la posibilidad 

de adquirir la infección por el contacto con los tejidos o fluidos de garrapatas 

aplastadas, por la contaminación de excoriaciones en la piel o en las mucosas 

(Heymann, 2005), por inhalación de aerosoles contaminados (reportado sólo en 

laboratorios), y a través de transfusión sanguínea; por lo que se sugiere especial 

cuidado al quitar las garrapatas para evitar el contacto con los elementos 

mencionados (Dantas-Torres, 2007). 

     R. rickettsii también se puede encontrar en mamíferos domésticos y salvajes, sin 

embargo, el papel de estos animales como reservorios de la infección no se entiende 

bien; algunos de estos animales pueden servir como reservorios secundarios u 

hospederos amplificadores (Dantas-Torres, 2007). 

     En la naturaleza, R. rickettsii se perpetúa por el paso transovárico y transestadial 

en garrapatas tales como Dermacentor variabilis (garrapata americana del perro), 

Dermacentor andersoni (garrapata de la madera de las Montañas Rocosas), 

Dermacentor occidentalis, Dermacentor nitens, Haemaphysalis leporispalustris, 

Amblyomma aureolatum, Amblyomma americanum, Amblyomma cajennense, 

Amblyomma imitator y Rhipicephalus sanguineus (garrapata café del canino) (Parola 

et al., 2013; Oliveira et al., 2010; Holman et al., 2009; Heymann, 2005). 

      

1.2.2.3.1. Generalidades de garrapatas. Las garrapatas son ectoparásitos 

hematófagos obligados de los animales salvajes, domésticos y de los seres 

humanos; se clasifican en la subclase Acari, orden Parasitiformes, suborden Ixodida 

y están distribuidos desde el Ártico a las regiones tropicales del mundo (Estrada-

Peña et al., 2012), con mayor prevalencia en las regiones tropicales y subtropicales 

(Gray et al., 2013); se estima la existencia de aproximadamente 900 especies, 
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encontradas prácticamente en todos los ecosistemas (Socolovschi et al., 2009). 

Como parásitos, las garrapatas poseen potencial para provocar toxicosis, parálisis, 

irritación y alergia a sus hospedadores (Debárbora et al., 2011),  y además pueden 

actuar en el mantenimiento y transmisión de muchos microorganismos patógenos 

como bacterias, helmintos, protozoos y virus que afectan a los animales domésticos 

y al humano (Dantas-Torres, 2010). 

     Las garrapatas son consideradas a nivel mundial después de los mosquitos, como 

los segundos vectores transmisores de patógenos responsables de más de 100.000 

casos de enfermedad en humanos en todo el mundo; pero son los vectores más 

importantes de transmisión de agentes patógenos causantes de enfermedades en 

animales domésticos (De la Fuente et al., 2008); situación generada  principalmente 

por la dinámica poblacional con variación espacial y temporal de las garrapatas, 

asociada a la gran movilidad de la población humana y sus animales de compañía, 

combinado con los cambios en los ecosistemas favorables para la sobrevivencia de 

los ectoparásitos y la facilidad de estos artrópodos para adaptarse a las diferentes 

condiciones climatológicas (Dantas-Torres, 2010). 

     A nivel mundial se reportan prevalencias de garrapatas en caninos como las 

registradas en Brasil desde 27 a 67% (Szabo  et al., 2001; Buitrago y Pachón, 2008), 

en Estados Unidos van de 57 a 78% (Demma et al., 2005), en Japón 4.8% (Shimada 

et al., 2003), Israel de 16 a 34% (Mumcuoglu et al., 1993), Italia 9.7%  (Tringali et al., 

1986) y en Nigeria 19.5% (Ugochukwu y Nnadozie, 1985). En México se reporta en la 

ciudad  de Mexicali, Baja California Norte, una prevalencia de 65.1% (Tinoco-Gracia 

et al., 2009b), en Cuernavaca, Morelos 20% (Cruz et al., 1998) y en Culiacán, 

Sinaloa 46% (Gaxiola et al., 1997). 

     En México se ha asociado la transmisión de R. rickettsii por garrapatas A. 

cajennense, A. imitator (Oliveira, 2010) y principalmente por R. sanguineus (Gómez 

et al., 2013); esta última con un creciente número de casos de parasitismo humano 

que refleja la existencia de una interacción más común de lo reconocido en realidad 

entre el humano y la garrapata R. sanguineus (Cunha et al., 2009). 
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1.2.2.4. Signos clínicos de FMMR. Los hospederos afectados pueden ser desde 

asintomáticos hasta presentar enfermedad severa potencialmente fatal, con una 

amplia gama de signos clínicos; los casos leves o asintomáticos rara vez son 

diagnosticados (Yabsley et al., 2013), incluso los sintomáticos pueden alcanzar una 

elevada tasa de letalidad cuando no se diagnostican adecuada y oportunamente 

(SINAVE, 2014).   

     Las infecciones en los animales suelen ser subclínicas, pero se ha observado 

enfermedad manifiesta en los roedores y en los caninos (Heymann, 2005). Los 

caninos susceptibles a R. rickettsii pueden desarrollar una enfermedad grave con 

rapidez, aunque la mayoría de las infecciones son asintomáticas o leves  (Yabsley et 

al., 2013), pueden desarrollar signos como fiebre, letargia, vómito y anorexia y a 

medida que la enfermedad progresa, otros signos como lesiones oculares, 

alteraciones en la coagulación (trombocitopenia), artralgias, orquitis y signos 

neurológicos pueden ser observados (Obert et al., 2004; Mikszewski y Vite, 2005; 

Nicholson et al., 2010). 

     En humanos las manifestaciones clínicas de la enfermedad son inespecíficas y 

después del período de incubación promedio de 7 días (2-14 días) los signos clínicos 

iníciales son similares a los de otras enfermedades asociadas a garrapatas así como  

a otras entidades virales y bacterianas con las que también puede confundirse tales 

como dengue, hantavirosis y leptospirosis, ehrlichiosis, meningococemia o infección 

por enterovirus entre otras (Silbert, 1996; Heymann, 2005; Parola et al., 2005; 

Dantas-Torres, 2007). Las manifestaciones pueden ser  sistémicas, cutáneas, 

cardiacas, pulmonares, gastrointestinales, renales, oculares y musculoesqueléticas, y 

presentar hepatoesplenomegalia, hemorragias, y  complicaciones neurológicas 

(Silbert, 1996; SINAVE, 2014). 

     Las principales manifestaciones clínicas de la enfermedad son fiebre moderada o 

alta de comienzo repentino, malestar general, cefalea intensa, escalofríos y mialgias 

(SINAVE, 2014); también se puede presentar dolor muscular profundo, hiperemia 

conjuntival, dolor abdominal focal o generalizado, nauseas, vómito, anorexia y 

diarrea. Entre el tercero y quinto día, suele aparecer una erupción maculopapulosa 

en las extremidades, la cual inicia con máculas pequeñas, irregulares y rosadas que 
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se localizan típicamente en muñecas, tobillos y antebrazos y pronto abarca las 

palmas de las manos y las plantas de los pies, propagándose rápidamente a gran 

parte del cuerpo. Posteriormente, la erupción puede evolucionar a pápulas o 

petequias y en casos severos, el daño tisular contínuo, puede producir necrosis en 

piel y gangrena (Helmick et al., 1984; Thorner, 1998; Sexton y Kaye, 2002; Heymann, 

2005; Parola et al., 2005). 

     En 40 a 60% de los enfermos se presenta un exantema petequial, por lo regular al 

sexto día o poco después La erupción normalmente se observa al inicio de la 

enfermedad, aunque en aproximadamente un 10% de los pacientes puede estar 

ausente, dificultando aún más el diagnóstico y tratamiento oportuno (Sexton y Kaye, 

2002; Heymann, 2005). 

     Otras manifestaciones clínicas son miocarditis, de presentación poco común; 

hepatomegalia; manifestaciones respiratorias como tos y neumonía; falla renal aguda 

(común en casos severos); signos musculoesqueléticos; algunas manifestaciones 

neurológicas como letargia, fotofobia, amnesia, cambios comportamentales, sordera 

transitoria; y signos oculares como conjuntivitis, oclusión arterial, engrosamiento de 

la vena retiniana y hemorragia en retina (Helmick et al., 1984; Dantas-Torres, 2007). 

     La tasa de letalidad sin el tratamiento específico es de 13 a 25%; con el 

diagnóstico y el tratamiento oportunos, los enfermos rara vez mueren, aunque de 3 a 

5% de los casos notificados en Estados Unidos han sido mortales; entre los factores 

de riesgo relacionados con una afección más grave y con la muerte destacan el 

retraso del inicio de la antibióticoterapia y pacientes mayores de 40 años de edad. La 

ausencia de la erupción típica, su aparición tardía o el hecho de que no se 

reconozca, en particular en personas de piel oscura, contribuyen al retraso en el 

diagnóstico y a una mayor letalidad (Heymann, 2005). 

      

1.2.2.5. Diagnóstico de FMMR. Debido a que la presentación clínica de las 

rickettsiosis del grupo de fiebres manchadas, es poco específica, puede llevar a 

confusión en el diagnóstico diferencial con otras infecciones existentes en áreas 

endémicas como dengue, leptospirosis, influenza, fiebre tifoidea y bartonelosis 

(Anaya et al., 2008), hecho por el cual el diagnóstico específico de esta enfermedad 
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es de gran importancia tanto para los humanos como para los caninos (Chomel, 

2011). Sin embargo este representa un desafío importante, porque los signos clínicos 

inducidos por diversos agentes patógenos transmitidos por vectores pueden ser 

similares y además presentarse coinfecciones con dos o más agentes ocasionando 

la superposición de signos clínicos atípicos (Mekuzas et al., 2009; Sasanelli et al., 

2009); por tanto, el diagnóstico depende de la sospecha clínica y  epidemiológica con 

la confirmación por el laboratorio (Morón et al., 2001; Anaya et al., 2008). El 

reconocimiento oportuno puede contribuir favorablemente en la respuesta terapéutica 

y la sospecha clínica temprana puede ayudar a diferenciarla de otros padecimientos. 

Desde el punto de vista de salud pública, la identificación de casos de FMMR puede 

apoyar considerablemente en las tareas de control del vector, priorización de áreas 

de riesgo, y vigilancia epidemiológica del síndrome febril (Martínez-Medina et al., 

2007).  

     Las mejores herramientas de diagnóstico basadas en gran parte en técnicas 

moleculares permiten una detección más sensible y específica de los patógenos 

(Chomel, 2011), y durante la última década han demostrado ser útiles para el 

diagnóstico de confirmación de muchas ECTV, mientras la serología o la citología 

han sido utilizadas históricamente en estudios epidemiológicos o para confirmar un 

diagnóstico clínico, respectivamente (Otranto et al., 2009). Los datos sobre las 

infecciones transmitidas por vectores en los caninos pueden proporcionar 

información importante para estimar el potencial de infección humana en una 

determinada ubicación geográfica (Duncan et al., 2005), estos elementos han llevado 

al reconocimiento de las enfermedades transmitidas por garrapatas en áreas 

usualmente consideradas libres de esas infecciones (Beugnet y Marie, 2009).  

 

1.2.2.5.1. Inmunofluorescencia indirecta (IFI). Se basa en la detección de 

anticuerpos (Ac) en el suero del paciente, puestos de manifiesto mediante una anti -

inmunoglobulina humana marcada con fluoresceína que en caso de una reacción 

positiva, permite la visualización de las rickettsias mediante el microscopio de 

fluorescencia;  la IFI es usada para detectar las inmunoglobulinas IgM e IgG, tanto en 

fase aguda de la enfermedad como en la convalecencia. En general, están 
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establecidos como punto de corte, títulos de IgG ≥ 1: 64 e IgM ≥ 1: 32. La prevalencia 

de Ac en la población sana puede ser elevada, y un simple título de Ac no se 

considera, por sí solo, diagnóstico de infección activa. La confirmación del 

diagnóstico de rickettsiosis requiere una seroconversión (es decir pasar de la no 

detección de Ac a ser detectados) o un sero-refuerzo (aumento mínimo de cuatro 

veces del título entre el primer suero y el de convalecencia). En el  contexto de un 

síndrome clínico compatible con rickettsiosis una determinación de Ac de tipo IgM 

puede ser muy sugestiva de rickettsiosis, aunque también puede ser un falso positivo 

por la presencia de factores reumatoides tipo IgM y otras reacciones cruzadas. Es 

importante tener en cuenta que la IFI no permite identificar la especie de Rickettsia, y 

la técnica nunca será tan específica como el cultivo o los métodos moleculares (Oteo 

et al., 2014). 

     En México el estándar de oro para el diagnóstico serológico es la IFI, realizada en 

muestras pareadas para demostrar un incremento de cuatro o más veces el título de 

anticuerpos. Debido a que los Ac comienzan a detectarse de 7 a 10 días después del 

inicio de los síntomas, un resultado negativo antes de 7 días no descarta la infección 

por Rickettsia spp. Los Ac IgM e IgG usualmente se detectan al mismo tiempo y 

ambos permanecen elevados por meses o a veces por años, aunque los Ac IgM son 

menos específicos y para la fiebre manchada de las Montañas Rocosas los Ac IgM 

comienzan a disminuir después de 3 a 4 meses, mientras los de la clase IgG 

persisten de 6 a 8 meses (InDRE, 2015).  

 

1.2.2.5.2. Cultivo de rickettsias. Es la técnica diagnóstica más específica y como 

tal, se considera la prueba de referencia o estándar de oro. Además, resulta 

fundamental para la obtención de antígenos y para estudiar la sensibilidad a los 

antimicrobianos. También es necesaria para establecer una nueva especie de 

Rickettsia. Sin embargo, el aislamiento de rickettsias mediante cultivo celular 

convencional a partir de una muestra procedente de un paciente con rickettsiosis, es 

un proceso muy laborioso y solamente se realiza en laboratorios especializados. Las 

muestras deben manejarse como potencialmente peligrosas y se requiere un nivel 3 

de bioseguridad (Oteo et al., 2014). 
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1.2.2.5.3. Reacción en cadena de la polimerasa (PCR). La técnica fue desarrolla 

por Kally Mullis en 1985 y consiste en obtener un gran número de copias de un 

fragmento de ADN, a partir de un mínimo amplificado de un fragmento de ADN, 

permitiendo una fácil identificación de microorganismos (Osorio, 2009). Una vez  

obtenido un resultado positivo se debe proceder a la secuenciación de los ácidos 

nucleicos editados mediante el empleo de un software específico y se compara 

utilizando secuencias de referencia o bien directamente en GenBank mediante el 

programa BLAST del National Center for Biotechnology Information 

(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) (Oteo et al., 2014). 

     Los métodos moleculares basados en la PCR se han convertido en herramientas 

rápidas, sensibles y específicas para la detección e identificación de rickettsias en 

distintos tipos de muestras como sangre, suero, biopsias cutáneas, líquido 

cefalorraquídeo, exudados, raspado de escaras y garrapatas (Oteo et al., 2014; 

Santibáñez, 2014). Constituye una herramienta muy útil para el diagnóstico de 

rickettsiosis en las fases tempranas de la enfermedad (Santibáñez, 2014), porque se 

pueden obtener resultados positivos antes que ocurra una seroconversión (Raoult y 

Parola, 2007); ademas son útiles para confirmar la infección activa (Gutiérrez et al., 

2009), al ser utilizada previo a los siete días, para llevar a cabo un diagnóstico 

oportuno a partir del tiempo en el cual los pacientes acudan a los servicios médicos 

(InDRE, 2015).  

     Se ha identificado Rickettsia spp. mediante PCR con el uso de diversas dianas 

entre las que se encuentran el gen que codifica las proteínas citrato sintasa (gltA, 

presente en todas las rickettsias) y los genes que codifican las proteínas de 

superficie OmpA (presente en todas las especies de rickettsias del GFM) y rOmpB 

(presente en todas las rickettsias, excepto R. bellii); existen otras dianas menos 

especificas como el gen htrA que codifica una proteína antigénica de 17kDa, también 

el gen sca4 y el menos específico pero siempre presente el gen 16S del ARN 

ribosomal, con los cuales se ha permitido la detección de nuevas especies de 

rickettsia y su implicación patológica (Oteo et al., 2014; Santibáñez, 2014). Las PCR 

que utilizan como diana un fragmento del gen gltA (extremo 5´) permiten detectar 
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Rickettsia spp. en el 85.1% de los artrópodos y 33.3% en muestras clínicas 

(Santibáñez, 2014). 

 

1.2.3. Diversidad genética 

     Se ha reportado variedad genética en garrapatas Rhipicephalus sanguineus y en 

Rickettsia rickettsii en América. En relación a las garrapatas R. sanguineus 

Eremeeva et al. (2011), en un estudio realizado en Mexicali, Baja California, México, 

mencionó  diferencias genéticas entre las garrapatas R. sanguineus de su estudio y 

R. sanguineus encontradas en los Estados Unidos; se estableció que las garrapatas 

de Arizona y Mexicali pertenecen a dos linajes genéticos diferentes dentro del 

complejo R. sanguineus descrito por Szabo et al. (2005). Se propone la necesidad de 

una reevaluación a fondo de la situación taxonómica de las garrapatas del complejo 

R. sanguineus en el Nuevo Mundo para entender mejor su papel en la transmisión a 

los seres humanos y los animales (Eremeeva et al., 2011). Este conocimiento puede 

contribuir a una comprensión de las diferencias regionales en la epidemiología de las 

enfermedades transmitidas por R. sanguineus. 

     Respecto a Rickettsia rickettsii el mismo autor, detectó la circulación de un tipo 

genético único de Rickettsia rickettsii en las garrapatas del complejo R. sanguineus 

en Mexicali, Baja California Norte, México, donde la R. rickettsii mexicana difiere de 

todos los aislados previamente caracterizados de las regiones endémicas de las 

Fiebres Manchadas de las Montañas Rocosas en norte, centro y sur de América. 

     Por otra parte Clark et al. (2015), en un estudio de laboratorio, refiere la presencia 

de cepas de R. rickettsii dramáticamente diferentes en la virulencia, la cual fue 

comparada en un modelo de infección de cobaya; la gravedad de la enfermedad 

según la evaluación varió desde el más virulento con respuesta febril, (Sheila Smith), 

al que no causa fiebre (Iowa), y por comparación de secuencias genéticas se 

estudiaron dos cepas comunes de R. rickettsii (Morgan y Montana), se compararon 

con la cepa avirulenta (Iowa) y virulenta (Sheila Smith). Las cepas   Montana y Sheila 

Smith (virulenta) resultaron ser muy similares, mientras las cepas de Iowa 

(avirulenta) y Morgan, eran más similares entre sí, estrechando así el campo de 

posibles factores de virulencia. 
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     Los diferentes aislados de R. rickettsii, han mostrado diversos niveles de 

patogenicidad en cultivos de células endoteliales, esto podría  explicar en parte, la 

variación de la gravedad de la enfermedad en distintas regiones geográficas (Dantas-

Torres, 2007). 

     Existen diversos aspectos que propician la investigación genética sobre R. 

rickettsii canina:  

a) Los caninos juegan un papel importante en la sociedad, son compañeros en 

muchos hogares, contribuyen al desarrollo físico, social y emocional de las 

personas, especialmente de los niños y de los adultos mayores, pero  también 

pueden transmitir enfermedades a través de vectores, causando una gran 

morbilidad en todos los grupos de la población humana y con particular 

importancia en los más vulnerables como los niños, ancianos e 

inmunocomprometidos. 

b) Las enfermedades infecciosas y parasitarias han adquirido una prevalencia 

creciente debido a los movimientos migratorios y al aumento del turismo. 

c) Estrecha relación de convivencia de los humanos con los caninos. 

d) Elevada infestación domiciliaria por garrapatas caninas capaces de adaptarse y 

morder al ser humano. 

f) Evidencia de que R. sanguineus expuestas a altas temperaturas incrementan su 

agresividad, se unen y se alimentan de los seres humanos con mayor rapidez. 

g) Creciente número de casos de parasitismo humano por garrapatas R. 

sanguineus indican la interacción entre el humano y esta garrapata más común 

de lo que se reconoce en realidad. 

h) Mayor evidencia a la existencia de exposición humana a R. rickettsii en nuestro 

medio, debido a la convivencia cercana con caninos enfermos (Parola et al., 

2008; Dantas-Torres, 2008). 

     Por lo anterior la identificación genética y la relación entre R. rickettsii canina, y R. 

sanguineus, es fundamental para interpretar su epidemiología y riesgo para la salud 

pública por la estrecha relación humanos-caninos.  
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CAPÍTULO 2. Rhipicephalus sanguineus EN CANINOS EN SINALOA, 

MÉXICO. 

2.1. INTRODUCCIÓN 

     La garrapata Rhipicephalus sanguineus (Ixodida: Ixodidae), es conocida como la 

garrapata marrón del perro y es el más común ectoparásito de los caninos 

domésticos, ocasionalmente parasita otros hospederos, incluidos los humanos 

(Dantas-Torres, 2008), a cuyo entorno urbano está bien adaptada (Parola y Raoult, 

2001). Es  de  tamaño  pequeño  a  mediano, ambos sexos presentan un color 

marrón oscuro, sin ningún tipo de ornamentación, los palpos son cortos y el 

gnatosoma posee prominentes ángulos laterales que le confieren una forma 

hexagonal; los ojos sencillos son ligeramente convexos, los  estigmas 

respiratorios en forma de coma; la Coxa I, con dos espolones grandes de tamaño 

similar; el macho tiene un escudo que le  cubre por completo la parte dorsal, con 

tres surcos profundos en la parte posterior, en la parte ventral tienen una placa bien 

desarrollada y otra accesoria, menos evidente a cada costado del ano; en la hembra 

el escudo dorsal cubre hasta el primer tercio del cuerpo, más largo que ancho y se 

angosta en la región post- ocular; una hembra ingurgitada pesa de 100 a 250 mg, 

el tamaño aproximado de una hembra en ayuno es de 1,5 a 2,0 mm de ancho y 

de 3,0 a 4,0 mm de largo (Guglielmone et al., 2009). 

     Los datos morfológicos y moleculares indican que R. sanguineus representa un 

complejo de especies y al menos cuatro taxones diferentes se han identificado bajo 

el nombre de R. sanguineus, presentando variación en la competencia del vector y la 

capacidad de esta garrapata para albergar a diferentes patógenos en todo el mundo 

(Dantas-Torres et al., 2013); como Babesia canis, Ehrlichia canis, Rickettsia conorii 

(Dantas-Torres, 2008); Babesia vogeli Hepatozoon canis y Rickettsia rickettsii a 

través de los cuales pueden causar enfermedades con manifestaciones clínicas, 

desde anemia hasta abscesos de piel (Gray et al., 2013). 

    R. sanguineus está ampliamente distribuida en todo el mundo, entre 50° N y 35° S, 

en América está presente desde Canadá hasta Argentina  (Morales-Soto M y Cruz-

Vázquez C., 1998) y  se ha descrito su presencia, en diferentes países como Brasil 

(Silveira et al., 2009), Argentina (Gervasoni et al., 2003), y en México se ha 
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identificado en Cuernavaca, Morelos (Cruz-Vázquez y García-Vázquez, 1999), 

Mexicali, Baja California Norte (Tinoco-Gracia et al., 2009a), en el estado de Nuevo 

León (Galaviz et al., 2013) y Culiacán, Sinaloa (Gaxiola et al., 1997). 

     Además de afectar directamente tanto animales como humanos la garrapata R. 

sanguineus se ha relacionado en la epidemiología de agentes patógenos zoonóticos, 

tal como lo menciona Demma et al., (2005), en un estudio en Arizona (USA), donde 

demuestra que R. sanguineus desempeña un papel muy importante en la transmisión 

natural y la epidemiología de R. rickettsii en la Fiebre Manchada de las Montañas 

Rocosas (FMMR), ya que el hábitat doméstico y la amplia distribución de R. 

sanguineus son una causa de preocupación sobre la exposición humana a este 

vector y la introducción de la FMMR en áreas en las que no habían sido previamente 

reconocidos. 

     En México se le ha asociado con la presencia de Ricckettsia rickettsii en caninos 

en la ciudad de Mexicali, Baja California, donde la prevalencia fue de 64.4% de R. 

rickettsii en caninos (Zermeño et al., 2012).        

     El ciclo biológico de R. sanguineus incluye la interacción con tres hospederos, 

las mudas ocurren fuera de estos, los sitios preferidos de fijación sobre el perro 

son las orejas, el cuello, dorso, cabeza y espacios interdigitales. Bajo  condiciones 

climáticas favorables las larvas y ninfas se alimentan sobre los perros por un 

período de 3 a 7 días, respectivamente; en tanto las garrapatas hembra necesitan 

de 7 a 12 días para completar su alimentación; los machos pueden  permanecer  

más tiempo sobre el hospedero; la muda de larva a ninfa dura de 8 a 11 días y la  

de ninfa a adultos requiere de 11 a 23 días; en conjunto el período de pre-

ovoposición y ovoposición puede alcanzar 17 a 27 días en las cuales pueden 

ovopositar alrededor de 3000 a 4000 huevos; en su etapa adulta puede sobrevivir 

de 155 a 568 días sin alimentarse. Las garrapatas son más  abundantes durante la 

primavera-verano y la mayoría de los casos agudos ocurren durante este período 

(Guglielmone et al., 2009). 

     R. sanguineus, además de sus características endofílicas, perfectamente 

adaptada al ambiente doméstico, expuesta a altas temperaturas se une y alimenta de 

los seres humanos con mayor rapidez, lo cual aunado a la estrecha relación de 

../Doctorado%20CA/Doctorado/DCA%20FMVZ%20UAS/Documentos%20oficiales/Protocolo/Articulos%20consultados/Parola%202008,%20Garrapata-rickettsia-humano%20y%20clima%202008.pdf
../Doctorado%20CA/Doctorado/DCA%20FMVZ%20UAS/Documentos%20oficiales/Protocolo/Articulos%20consultados/Parola%202008,%20Garrapata-rickettsia-humano%20y%20clima%202008.pdf
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convivencia dada entre humanos y caninos (Parola et al., 2008), incrementa la 

posibilidad de que estos puedan ser atacados por garrapatas infectadas (Cunha  

et.al., 2009). Esto hace suponer que el riesgo de parasitismo humano por 

garrapatas podría aumentar en las zonas con veranos cálidos, tales como el estado 

de Sinaloa, con la consecuente transmisión de agentes zoonóticos,  generando las 

condiciones propicias para la presentación de enfermedades con un alto riesgo para 

la salud pública. Por lo antes descrito el objetivo del presente fue caracterizar 

morfológica y genéticamente garrapatas presentes en los caninos que son atendidos 

en las diferentes clínicas veterinarias de las ciudades de Los Mochis, Culiacán  y 

Mazatlán del estado de Sinaloa.  

 

2.2. MATERIALES Y MÉTODOS 

2.2.1. Muestreo: los caninos se muestrearon mediante “selección intencionada o 

muestreo por conveniencia”, técnica de muestreo no probabilístico descrita por 

Thrusfield (2005); la  colección de muestras se realizó durante el año, con énfasis en 

los meses considerados de mayor prevalencia de garrapatas (marzo-septiembre), 

considerando 320 caninos atendidos en clínicas veterinarias de las ciudades: Los 

Mochis, Culiacán y Mazatlán, del estado de Sinaloa; donde predominan las 

siguientes características:  

a) Los Mochis, localizada entre los paralelos 25° 27’ y 26° 25’ de latitud norte; los 

meridianos 108° 45’ y 109° 28’ de longitud oeste; altitud entre 0 y 700 m., con 

rangos de temperatura de 22-26°C y rango de precipitación de menos de 200-

500 mm., con clima muy seco muy cálido y cálido (97.58%), seco muy cálido y 

cálido (2.42%). 

b) Culiacán, localizada entre los paralelos 24° 02’ y 25° 17’ de latitud norte; los 

meridianos 106° 52’ y 107° 49’ de longitud oeste; altitud entre 0 y 1800 m., 

con rango de temperatura de 18-26°C y rango de precipitación de 400-1100 

mm., con clima seco muy cálido y cálido (37.40%), semiseco muy cálido y 

cálido (31.96%), cálido subhúmedo con lluvias en verano de humedad media 

(29.11%), cálido subhúmedo con lluvias en verano de menor humedad 
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(1.49%),  y semicálido subhúmedo con lluvias en verano de menor humedad 

(0.04%). 

c) Mazatlán, localizada en la parte sur del estado, entre los meridianos 105º 46 ’ y 

106º 30’ al oeste del meridiano de Greenwich, y entre los paralelos 23° 04' y 

23° 50' de latitud norte, existen varias clases de clima en el municipio, en el 

centro, sur y este del territorio, predomina él cálido subhúmedo con lluvias en 

verano; hacia el norte existen templados semicálidos, subhúmedos con lluvias 

en verano, y en el oeste del municipio es semiseco muy cálido con lluvias en 

verano. La temperatura media anual es de 25ºC, con una precipitación 

promedio anual de 740 mm (INEGI, 2011). 

 

2.2.2. Criterios de Inclusión: caninos atendidos en los lugares mencionados, con 

presencia de garrapata, de cualquier  raza, sexo y edad.  

 

2.2.3. Criterios de exclusión: se rechazaron muestras sin etiqueta o rótulo de 

identificación, sin fecha o datos incompletos. 

 

2.2.4. Colecta y procesamiento de muestras: las garrapatas se retiraron de los 

caninos mediante el procedimiento descrito por Needham (1985), y Gammons y 

Salam (2002),  conservándolas a -20°C en tubos eppendorf de 1.5 mL (Parola y 

Raoult, 2001). El procesamiento de las muestras se realizó en el laboratorio de 

Parasitología de la Facultad de Medicina Veterinaria y Zootecnia de la Universidad 

Autónoma de Sinaloa, ubicada en Boulevard San Ángel S/N, Fraccionamiento San 

Benito, Predio Las Coloradas, Culiacán, Sinaloa, México. 

   

2.2.5. Identificación morfológica de garrapatas: las garrapatas se identificaron 

con base en las claves morfológicas del manual de identificación taxonómica de 

garrapatas (DGSA, 2004), y con la clave pictórica (Benavides y López, 2005), 

observándose en microscopio estereoscópico las estructuras de: capitulum (base del 

capituli, palpos, hypostoma), apertura genital, placa espiracular, surco anal, placa 

adanal 1ra coxa (espolones internos y externos), 4ta coxa, escudo dorsal y festones 



 

28 
 

(Figura 5); la clasificación se realizó teniendo en cuenta procedencia y hospedero, 

género, especie, estadio evolutivo (larva, ninfa y adulto) y sexo (hembra y macho 

adulto), con estos datos se generaron 64 lotes de garrapatas (Cuadro 2). 

 

 

 

 

 

 

Figura 5. Regiones morfológicas para la identificación de R. sanguineus (Márquez-Jiménez et al., 
2005). 

 

2.2.6. Extracción de ADN de muestras: a partir de los 64 lotes generados de 

garrapatas caninas se realizó la extraccion de ADN con el QIAamp DNA Mini Kit de 

QIAGEN® (Macrogen Corp. Rockville, MD 20850 USA) con el contenido de la 

maceración de las garrapatas, siguiendo las indicaciones del fabricante. La pureza 

de cada muestra de ADN se verificó a partir de 5 µL de la muestra, se homogenizó 

con 2 µL de azul de bromo fenol, se colocó en gel de agarosa al 2% teñido con 

Gelred® (Biotium inc. Hayward, CA 94545 USA) y sometido a una diferencia de 

potencial por medio de una cámara de electroforesis a 80 volts, 250 mA durante 30 

min observado con luz ultravioleta (Sambrook et al., 1989).  

 

2.2.7. Reacción en cadena de la polimerasa (PCR): la amplificación del ADN 

obtenido, se realizó por PCR, inicialmente preparando una mezcla de reacción  a un 

R. sanguineus (hembra) en v ista v entral:  

 

1.- capítulo 

2.- 1re y  4ta coxa 

3.- orif icio genital 

4.-  placa espiracular (respiratoria)  

5.-  placa y  adanal y  surco anal.  

 

R. sanguineus (hembra) en v ista dorsal:  

 

1.- capítulo 

2.- base del capítulo con áreas porosas  

3.- f estones 

4.- escudo. 

 

R. sanguineus  (hembra), detalle del 

capítulo en v ista v entral:  

 

1, Palpos de cuatro artejos (I-IV) 

2, hipostoma  

3, base del capítulo. 

 

(Márquez-Jiménez  et al., 2005)  
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volumen de 25 µL (Buffer 5X,  MgCl2, dNTPs, H2O inyectable estéril, Taq polimerasa, 

oligonucleótidos y ADN). La reacción se llevó a cabo en un termociclador BioRad® 

multigene T100 (Applied Biosystems, Foster City, CA 94404 USA) para la 

amplificación del fragmento de 460 pb del gen 16S ARNr mitocondrial a partir del 

ADN de los 64 lotes de garrapatas Rhipicephalus sanguineus, obtenidos durante 

la identificación morfológica previa. Las  secuencias de oligonucleótidos usadas 

fueron: 16S+1: 5´-CCG GTC TGA ACT CAG ATC AAG T-3´ y 16S-1: 5´-GCT CAA 

TGA TTT TTT AAA TTG CTG T-3´ (Moraes et al., 2011, Mangold et al., 1998), las 

condiciones de reacción incluyeron un primer paso de desnaturalización a 94ºC por 4 

min, seguido por 35 ciclos a 92ºC por 30 s, 50ºC durante 30 s para alineamiento y 

72ºC por 45 s para extensión y un paso final de extensión a 72ºC por 8 min. 

 

2.2.8. Purificación de ADN: los productos amplificados se purificaron a través de 

columnas QIAquick Gel Extraction kit (QUIAGEN® Macrogen Corp. Rockville, MD 

20850 USA) de acuerdo al protocolo proporcionado por el fabricante. 

 

2.2.9. Visualización de ADN amplificado y purificado:  los productos de 

amplificación y purificación de ADN fueron identificados por visualización de bandas 

(~460 pb) mediante electroforesis en un gel de agarosa al 2%, teñido con Gelred® 

(Biotium inc. Hayward, CA 94545 USA), en cada corrida electroforética se incluyeron 

10 µL del producto de PCR y/o purificado de cada muestra, los correspondientes 

controles positivos y un marcador de tamaño de 50 pb. Los geles fueron observados 

en un transiluminador de luz ultravioleta (UV) a 340 nm, para evidenciar las bandas 

de ADN compatibles en tamaño con el fragmento de los genes en estudio. 

 

2.2.10. Secuenciación: las muestras positivas resultantes de la amplificación por 

PCR del gen 16S ARNr, fueron secuenciadas mediante el sistema 3730XL Applied 

Biosystems®, en la empresa Macrogen inc., Seul, Korea. 

 

2.2.11. Análisis In Silico: el análisis In Silico se realizó con las secuencias genéticas 

obtenidas, comprobando con el cromatograma de cada muestra secuenciada, la 
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identidad de los nucleótidos y corrección de errores de lectura, con el uso del 

software editor de secuencias y alineamientos múltiples BioEdit v7.2.5 (Hall, 1999) 

(http://www.mbio.ncsu.edu/bioedit/bioedit.html), obteniendo secuencias genuinas que 

permitieron su alineamiento y comparación homóloga con las secuencias disponibles 

en la base de datos del Centro Nacional para la Información de Biotecnología (NCBI) 

de la Biblioteca Nacional de Medicina de los Estados Unidos (NIH), mediante el 

programa BLAST (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov); los alineamientos de las distintas 

secuencias se realizaron con el programa en línea Clustal Omega (European 

Molecular Biology Laboratory EMBL-EBI 2015). 

     Para el análisis de diversidad genética se consideró el porcentaje de variación de 

nucleótidos entre secuencias de una misma especie, se calcularon por comparación 

por pares (Kimura modelo de 2-parámetros), utilizando el software MEGA6. La 

comparación del par de diferencias de secuencia (D) entre secuencias de consenso 

se calcularon utilizando la siguiente fórmula D = 1 - (M / L), donde M es el número de 

posiciones de alineación donde las dos secuencias tienen una base en común, y L es 

el número total de posiciones de alineación sobre el que las dos secuencias se 

comparan (Dantas-Torres et al., 2013).  

 

2.3. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

     Del muestreo realizado a los 320 caninos, cuya procedencia geográfica se indica 

en el Cuadro 1, se examinó la morfología de 642 garrapatas y con base a las 

estructuras descritas (Figura 5) se observó el 100% (642) de las garrapatas con las 

características morfológicas propias de Rhipichepalus sanguineus (Figura 6). 

Gaxiola et al. (1997) en un estudio realizado en dos colonias de diferente nivel 

socioeconómico de la ciudad de Culiacán, Sinaloa tambien identificaron a R. 

sanguineus en el 100% de las garrapatas colectadas de 46 caninos; asimismo esta 

especie fue identificada morfológicamente en el 100% de las garrapatas colectadas 

en caninos, en la ciudad de Mexicali, Baja California Norte en dos estudios, 

realizados por Tinoco-Gracia et al. (2009a); en el primer trabajo colectaron 

garrapatas de 54 caninos de 10 clínicas privadas y 40 capturados por personal del 

centro veterinario de control de rabia y en el segundo estudio (Tinoco-Gracia et al., 

http://www.embl.org/
http://www.embl.org/
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2009b), identificaron esta especie en 384 caninos callejeros capturados por el 

personal del Centro Municipal de Control Animal durante los meses de junio y julio de 

2009. Tambien en Cuernavaca, Morelos (Cruz-Vázquez y García-Vázquez, 1999) se 

encontraron garrapatas R. sanguineus en 349 caninos de dos clínicas veterinarias 

privadas. Resultados similares se han encontrado en el estado de Nuevo León donde 

el 94.6% de las garrapatas aisladas de 337 caninos fueron R. sanguineus (Galaviz et 

al., 2013); asimismo, Pino de la Llave (2006), identificó a esta especie en el  82% 

(194) de 238 garrapatas colectadas de 100 caninos atendidos en la clínica hospital 

veterinaria de la Facultad de Medicina Veterinaria y Zootecnia de la Universidad 

Veracruzana en  la ciudad de Veracruz, Veracruz. 

 

Cuadro 1. Distribución de caninos muestreados en clínicas veterinarias, en las ciudades: Los Mochis, 
Culiacán y Mazatlán, Sinaloa. 
 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

     Figura 6. Estadios evolutivos R. sanguineus observadas, con base en claves dicotómicas. 

 

      En otros países de América nuestros hallazgos  concuerdan con Silveira et al. 

(2009), quienes identificaron morfológicamente a R. sanguineus en el  100% de 7318 

Procedencia Caninos muestreados 

Los Mochis 120 

Culiacán 157 

Mazatlán   43 

TOTAL  320 
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garrapatas de caninos de la ciudad de Belo Horizonte, Brasil y con Ramírez-Barrios 

et al. (2008) quienes analizaron 624 garrapatas de 64 caninos atendidos en el 

servicio de consulta externa de la Policlínica Veterinaria Universitaria de la 

Universidad del Zulia en Maracaibo, Venezuela. En Argentina, Gervasoni et al. 

(2003), encontraron 99.8% de garrapatas R. sanguineus (420) y una (0.2%) 

Amblyomma tigrinum, procedentes de 69 caninos atendidos en clínicas veterinarias 

en la ciudad de Santa Fe; también en Argentina en Bahía Blanca, provincia de 

Buenos Aires; Cicuttin et al. (2014), reportaron 91.46% (75) de R. sanguineus, y 

8.54% (7) de Amblyomma tigrinum, obtenidas de 56 caninos domésticos sanos los 

cuales concurrieron al programa de esterilizaciones quirúrgicas. En el sureste de 

Uruguay, Venzal et al. (2007) reporto 92% de R sanguineus de 744 garrapatas 

colectadas de caninos en clinicas veterinarias; en Colombia de 126 garrapatas 

capturadas sobre caninos, el 96,6% (122) fueron clasificadas como R. sanguineus, el 

2,4% (3/) como A. cajennense, y el 0,8% (1/) como A. ovale (Faccini-Martínez et al., 

2014). 

     En Europa Papazahariadou et al. (2003), en Thessaloniki, Grecia, observaron 

89.3% de R. sanguineus de un total de 2812 garrapatas colectadas de 249 caninos 

procedentes del hospital de enseñanza Veterinaria y de cuatro clínicas privadas. 

     Por lo anteriormente descrito, se concuerda con Debárbora, et al. (2011), al 

mencionar que R. sanguineus es un complejo de especies de origen africano que en 

la actualidad tiene una distribución cosmopolita como resultado de su dispersión por 

las migraciones humanas que han transportado caninos (el hospedador principal) de 

un continente a otro, y se ha constituido en uno de los ectoparásitos más importantes 

de estos animales domésticos en el neotrópico. Las especies que forman este 

complejo son endofílicas y desarrollan la fase no parasitaria de su ciclo en viviendas 

o edificios habitados por caninos. Este comportamiento minimiza la influencia de las 

condiciones ambientales externas sobre el desarrollo de cada estadio, y es lo que 

permite explicar el hallazgo con altos niveles de prevalencia de R. sanguineus. 
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Cuadro 2. Agrupación de garrapatas por estadio evolutivo (larva, ninfa y adulto) y sexo (hembra y 
macho adultos), colectadas de caninos atendidos en clínicas veterinarias, en las ciudades: Los 
Mochis, Culiacán y Mazatlán, Sinaloa. 

 

  Total  Lotes 

Larva 3 (0.5%)  1 

Ninfa 90 (14%)  11 

Adultos 549 (85.5%) 
Hembras 282 (44%) 26 

    Machos   267 (41.5%) 26 

Total 642  64 

 

 

     Para la identificación genética de las garrapatas, una vez caracterizadas 

morfológicamente, se agruparon considerando los criterios de clasificación por 

procedencia del hospedero, estadio evolutivo (larva, ninfa y adulto) y sexo (hembra y 

macho adulto), como se muestra en el Cuadro 2, en el cual se aprecia que la 

mayoría de de las garrapatas colectadas (85.5%) fueron adultas, y en cuanto a sexo 

tienen una distribución casi homogénea entre ambos. Se generaron 64 lotes con 

diferente número de especímenes (1 a 13), de los cuales se extrajo ADN,  y se 

procesaron mediante PCR, obteniendo amplificación (Figura 7) y secuenciación 

(Cuadro 3) de las regiones diana de un  fragmento del gen 16S ARNr, de ~460 pb de 

R. sanguineus de 10 lotes de garrapatas; las secuencias obtenidas se depositaron en 

la base de datos del  GenBank. 

 

 

                                

Figura 7. Visualización en gel agarosa al 2%, de la amplificación del fragmento de ~460 pb del gen 
16S rRNA de R. sanguineus, carriles 1-4. 

 

   

1          2         3         4 
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Cuadro 3. Secuencias obtenidas  de la amplificación por PCR  de las regiones diana de un  fragmento 

del gen 16S ARNr, de ~460 pb de R. sanguineus en caninos de Sinaloa. 
 

Muestra 
 

Secuencias obtenidas  

43HA    Los 

Mochis 

 

AATCCCATCTTTCGTAAGACTC TCCATCGTTCATTCATTAAAAAAGTATCCTAATCCAACATCGAGG TCGCAAAC TTTTTTGTCA

ATATGATCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTAATAATGGATCATTTTATTTTTAAAAAG

TTCATAATATTTTC TAGCCGCCCCAGCCAAAATTTTTC TAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATAGGGTCTT

CTTGTCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATTTAAAAAAAGTTTTTTTCTGGAC TTCCATT

CTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAATACC TTTGTATAGTCAAAATACTACAGCAATTTAAAAATCCATTGAGCAAAAAAA

AAAAAAAAAA 

C1HN   Los 

Mochis 

ATTTTCTACGTTTCATTAGCATTTCAATCATTC TTCATTATATAAAGTCATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTC

AATATGATCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTAATAATGGATCATTTTATTTTTAAAAA

GTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAAAATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATAGGGTC

TTCTTGTCTTTAATATAAATAATTGTTTC TGCACAAATTAAAAAAAC TTCAATTTTTAATTTAAAAAAAGTTTTTTTC TGGACTTCCA

TTCTCTTAGCATTCAATTAAAATC TTATTTCAATACCTTTGTATAGTCAAAATACTACAGCAATTTAAAAATCCATTGAAGCACCG

GAAAAAAAATTAATTT 

RR1  

Culiacán 

NANTCCGATNGACCANGGNNGNGAATAAGATTTTAATTAGAATGCTAAGAGAATGGAAGTTCCAGAAAAAAACTTTTTTTAAAT

TAAAAATTCGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCCTATGAATTTATTAAATTTTTATT

TAATATGTAATTACTATTAGAAAAATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTATTA

ATGATTTTATGTTAAATAC TCTAGGGATAACAGCGTTATATTTTTTGATAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTT

GGATTAGGATACTTTTTTAATGAAGATATTAAAAAAAGAAGTTTGTTCAAC TTTTAATTTCC TACTTGATC TGGTACAGAACACCG

GGGGTTCTTGA 

RR2   

Culiacán 

NTNNNGNAANGANANTTGNGNTACNNCANGATTTTGATTGAATGC TAGGAGAATGGAAGTCCAGAAAAAAACTTTTTTTAAATT

AAAAATTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCCTATGAATTTATTAAATTTTTATTTA

ATATGTAATTACTATTAGAAAAATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTATTAAT

GATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATTTTTTGATAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTG

GATTAGGATACTTTTTTAATGAAGATATTAAAAAAAGAAGTTTGTTCAAC TTTTAATTTCCTACTTGATCTGGTCAGAAACGGGG

CTCTGCN 

RR3  

Culiacán 

AAACCGACATTCCAGGGTTTGAATAAGATTTTAATTTCGAATGCTAAGAGAATGGAAGTTCCAGAAAAAAACTTTTTTTTAAATT

AAAAATTGAAGTTTTTTTAATTC TGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCCTATGAATTTATTAAATTTTTATTT

AATATGTAATTAC TATTAGAAAAATTTTGGC TGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTATTAA

TGATTTTATGTTAAATAC TCTAGGGATAACAGCGTTATATTTTTTGATAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTG

GATTAGGATACTTTTTTAATGAAGATATTAAAAAAAGAAGTTTGTTCAAC TTTTAATTTCCTACTTGATCAGTTCCCAACCCGGGC

GGAGATTATTTTAAAAAAAAAAAAACAAT 

RR4  

Culiacán 

AAAACAACAAACAAGGTATTGAATAAGATTTTAATTGAATGC TAAGAGAATGGAAGTCCAGAAAAAAACTTTTTTTAAATTAAAAA

TTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCCTATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATG

TAATTACTATTAGAAAAATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAAC TTTTTAAAAATAAAATGATCCATTATTAATGATTT

TATGTTAAATACTC TAGGGATAACAGCGTTATATTTTTTGATAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTA

GGATACTTTTTTAATGAAGATATTAAAAAAAGAAGTTTGTTCAACTTTTAATTTCCTAC TTGATCTATCCCAACCGGGAACCGGA

ATTTAAAAAATTATTAAAAAAAAAAAATAA 

21MN 

Mazatlán 

TGGGAACACCATATTGAGAAGGAAATTTAAAAATCATTGAGCACCCCAATTTAAAATATCATTGACCACCTTTTTTGTCAATATG

ATCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTAATAATGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCAT

AATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAAAATTTTTC TAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATAGGGTCTTCTTGT

CTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATTTAAAAAAAGTTTTTTTCTGGAC TTCCATTC TCTT

AGCATTCAATTAAAATC TTATTTCAATACCTTTGTATAGTCAAAATACTACAGCAATTTAAAAATCCATTGAGCCCAGCAGCAATT

TAAAAAATCATTGAGCACAGCAATTTAAAAAATCATTGAGCACAG 

23 MA 

Mazatlán 

CTATCTTAACAGCCGCTGCTGCTTTTTCATATC TTCATTAAAAAAGTATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCA

ATATGATCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTAATAATGGATCATTTTATTTTTAAAAAG

TTCATAATATTTTC TAGCCGCCCCAGCCAAAATTTTTC TAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATAGGGTCTT

CTTGTCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATTTAAAAAAAGTTTTTTTCTGGAC TTCCATT

CTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAATACC TTTGTATAGTCAAAATACTACAGCAATTTAAAATCCATTTGAAGAAAAAAC

GGTTTTTTTAAGGGTTC TTTGAGCAAAAGG 

25 MA 

Mazatlán 

TACGTTGTACGTATTCTTTATGATAGCACCATATCTTCATTAAAAAAGTATCC TAATCCAACATCGAGGTCGCAAAC TTTTTTGTC

AATATGATCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTAATAATGGATCATTTTATTTTTAAAAA

GTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAAAATTTTTCTAATAGTAATTACATATAAATAAAAATTTAATAAATTCATAGGGTC T

TCTTGGCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAAC TTCAATTTTTAATTTAAAAAAAGTTTTTTTC TGGACTTCCA

TTCTCTTAGCATTCAATTAAAATC TTATTTCAATACCTTTGTATAGTCAAAATACTACCGCAATTTAAAAAACATGGAGCAAGCCG

TTTTTAAAAAATCGATGAGGCACACGCTTTTAAAAAATCATTGAGCA 

42HN    

Mazatlán 

AATTCATACCACAACTCGATTTGTTTCATATC TTCATTAAAAAAGTATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAAC TTTTTTGTCAAT

ATGATCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTAATAATGGATCATTTTAT TTTTAAAAAGTT

CATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAAAATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATAGGGTC TTCT

TGTCTTTAATATAAATAATTGTTTC TGCACAAATTAAAAAAAC TTCAATTTTTAATTTAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTTCCATTC T

CTTAGCATTCAATTAAAATC TTATTTCAATACCTTTGTATAGTCAAAATAC TACAGCAATTTAAAAATCCATTGGAGCAAAAAAAA

AAATTTTAAAAAT 
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     Al realizar el alineamiento múltiple de secuencias de nucleótidos (Cuadro 4), con 

el fin de establecer identidad entre ellas, se aprecian regiones conservadas para 

todas las secuencias y un marcado agrupamiento de las secuencias de la ciudad de 

Culiacán con respecto a las ciudades de Mazatlán y Los Mochis. 

 

Cuadro 4. Alineamiento de secuencias del gen 16S ARNr, de ~460 pb de garrapatas R. sanguineus 
en caninos de Sinaloa. 
 

Acceso GenBank                          Secuencias 

RR3Culiacan        ----AAACCGACATTCCAGGGTTTGAATAAGATTTTAATTTCGAATGCTAAGAGAATGGA  

RR1Culiacan        -----------------------GNGAATAAGATTTTAATTAGAATGCTAAGAGAATGGA 

RR2Culiacan        --------------------------------GATTTTGATTGAATGCTAGGAGAATGGA 

RR4Culiacan        ----AAAACAACAAACAAGGT--ATTGAATAAGATTTTAATTGAATGCTAAGAGAATGGA 

21MNMazatlan       -------TGGGAACACCATATTGAGAAGGAAATTTAAAAATCATTGAGCACCCCAATTTA 

25MAMazatlan       TACGTTGTACGTATTCTTTATGATAGCACCATATCTTCATTAAAAAAGTATCCTAATCCA 

C1NHLosMochis      ATTTTCTACGTTTCATTAGCATTTCAATCATTCTTCATTATATAAAGTCATCCTAATCCA 

43HALosMochis      -AATCCCATCTTTCGTAAGACTCT-CCATCGTTCATTCATTAAAAAAGTATCCTAATCCA 

23MAMazatlan       -CTATCTTAACAGCCGCTGCTGCT-TTTTCATATCTTCATTAAAAAAGTATCCTAATCCA 

42HNMazatlan       --AATTCATACCACAACTCGATTT-GTTTCATATCTTCATTAAAAAAGTATCCTAATCCA 

                                                           *        *    ***  * 

 RR3Culiacan        AGTT-CCAGAAAAAAACTTTTTTTTAAATTAAAAATTGAAGTTTTTTTAATTCTGTGCAG 
RR1Culiacan        AGTT-CCAGAAAAAAACTTTTTTTAAATTAAA-AATTCGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAG 

RR2Culiacan        AGTC-CAGA-AAAA-AACTTTTTTTAAATTAA-AAATTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAG 

RR4Culiacan        AGTC-CAGA-AAAA-AACTTTTTTTAAATTAA-AAATTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAG 

21MNMazatlan       AAATATCATTGACCACCTTTTTTGTCAATATGATCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATC 

25MAMazatlan       ACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGATCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATC 

C1NHLosMochis      ACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGATCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATC 

43HALosMochis      ACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGATCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATC 

23MAMazatlan       ACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGATCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATC 

42HNMazatlan       ACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGATCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATC 

                   *                 *****   * *          *     * * *   ***     

 RR3Culiacan        AAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCCTATGAATTTATTAAATTTTTATTTAAT 

RR1Culiacan        AAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCCTATGAATTTATTAAATTTTTATTTAAT 

RR2Culiacan        AAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCCTATGAATTTATTAAATTTTTATTTAAT 

RR4Culiacan        AAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCCTATGAATTTATTAAATTTTTATTTAAT 

21MNMazatlan       CCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTAATAATGGA----------------TCATTTTAT 

25MAMazatlan       CCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTAATAATGGA----------------TCATTTTAT 

C1NHLosMochis      CCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTAATAATGGA----------------TCATTTTAT 

43HALosMochis      CCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTAATAATGGA----------------TCATTTTAT 

23MAMazatlan       CCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTAATAATGGA----------------TCATTTTAT 

42HNMazatlan       CCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTAATAATGGA----------------TCATTTTAT 

                        * ******   ****  **  ** *    *                * **** ** 

 RR3Culiacan        ATGTAATTACTATTAGAAAAATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTA 

RR1Culiacan        ATGTAATTACTATTAGAAAAATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTA 

RR2Culiacan        ATGTAATTACTATTAGAAAAATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTA 

RR4Culiacan        ATGTAATTACTATTAGAAAAATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTA 

21MNMazatlan       TTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAAAATTTTTCTAATAGTAATTA 

25MAMazatlan       TTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAAAATTTTTCTAATAGTAATTA 

C1NHLosMochis      TTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAAAATTTTTCTAATAGTAATTA 
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43HALosMochis      TTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAAAATTTTTCTAATAGTAATTA 

23MAMazatlan       TTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAAAATTTTTCTAATAGTAATTA 

42HNMazatlan       TTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAAAATTTTTCTAATAGTAATTA 

                    * ***  * *     * *  ** * ** *   * ** * **  * *     * *  *** 

 RR3Culiacan        AAAATAAAATGATCCA----------------TTATTAATGATTTTATGTTAAATACTCT 

RR1Culiacan        AAAATAAAATGATCCA----------------TTATTAATGATTTTATGTTAAATACTCT 

RR2Culiacan        AAAATAAAATGATCCA----------------TTATTAATGATTTTATGTTAAATACTCT 

RR4Culiacan        AAAATAAAATGATCCA----------------TTATTAATGATTTTATGTTAAATACTCT 

21MNMazatlan       CATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATAGGGTCTTCTTGTCTTTAATATAAATAATTG 

25MAMazatlan       CATATAA-ATAAAAATTTAATAAATTCATAGGGTCTTCTTGGCTTTAATATAAATAATTG 

C1NHLosMochis      CATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATAGGGTCTTCTTGTCTTTAATATAAATAATTG 

43HALosMochis      CATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATAGGGTCTTCTTGTCTTTAATATAAATAATTG 

23MAMazatlan       CATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATAGGGTCTTCTTGTCTTTAATATAAATAATTG 

42HNMazatlan       CATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATAGGGTCTTCTTGTCTTTAATATAAATAATTG 

                    * ** * ** *                     * **  **  ****   ****** *   

 RR3Culiacan        AGGGATAACAGCGTTATATTTTTTGA-TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGAC---- 

RR1Culiacan        AGGGATAACAGCGTTATATTTTTTGA-TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGAC---- 

RR2Culiacan        AGGGATAACAGCGTTATATTTTTTGA-TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGAC---- 

RR4Culiacan        AGGGATAACAGCGTTATATTTTTTGA-TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGAC---- 

21MNMazatlan       TTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATTTAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTT 

25MAMazatlan       TTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATTTAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTT 

C1NHLosMochis      TTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATTTAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTT 

43HALosMochis      TTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATTTAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTT 

23MAMazatlan       TTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATTTAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTT 

42HNMazatlan       TTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATTTAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTT 

                          ***   * * *    ** * *   * ** *  * ***    *** *        

 RR3Culiacan        -------CTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAATGAAGATATTAAAAAAAGAAGTTT 

RR1Culiacan        -------CTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAATGAAGATATTAAAAAAAGAAGTTT 

RR2Culiacan        -------CTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAATGAAGATATTAAAAAAAGAAGTTT 

RR4Culiacan        -------CTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAATGAAGATATTAAAAAAAGAAGTTT 

21MNMazatlan       CCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAATACCTTTGTATAGTCAAAATACTA 

25MAMazatlan       CCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAATACCTTTGTATAGTCAAAATACTA 

C1NHLosMochis      CCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAATACCTTTGTATAGTCAAAATACTA 

43HALosMochis      CCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAATACCTTTGTATAGTCAAAATACTA 

23MAMazatlan       CCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAATACCTTTGTATAGTCAAAATACTA 

42HNMazatlan       CCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAATACCTTTGTATAGTCAAAATACTA 

                          **     **  ****  **  * *** ***     * *  *   ** *   *  

 RR3Culiacan        GTTCAACTTTTAATTTCCTACTTGAT--------------C-AGTTCCCAACCCGGGCGG 

RR1Culiacan        GTTCAACTTTTAATTTCCTACTTGAT--------------C-TGGTACAGAACACCGGGG 

RR2Culiacan        GTTCAACTTTTAATTTCCTACTTGAT--------------C-TGGTCAGAAACGGGGCTC 

RR4Culiacan        GTTCAACTTTTAATTTCCTACTTGAT--------------C-TATCCCAACCGGGAACCG 

21MNMazatlan       CAGCAATTTAAAAATCCATTGAGCCCAGCAGCAATTTAAAAAATCA----TTGAGCACAG 

25MAMazatlan       CCGCAATTTAAAAAACATGGAGCAAGCCGTTTTTAAAAAAT------CGATGAGGCACAC 

C1NHLosMochis      CAGCAATTTAAAAATCCATTGAAGCACCGGAAAAAAAATTAATTT--------------- 

43HALosMochis      CAGCAATTTAAAAATCCATTGAGCAAAAAAAAAAAAAAAAA------------------- 

23MAMazatlan       CAGCAATTTAAAATCCATTTGAAGAAAAAACGGTTTTTTTAAGGGTTCTTTGAGCAAAAG 

42HNMazatlan       CAGCAATTTAAAAATCCATTGGAGCAAAAAAAAAAATTTTAAAAAT-------------- 

                      *** **  **                                                

 
- (guion) gap de delecion, * (asterisco) Identidad entre columnas, 
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    La matriz de porcentaje de identidad de secuencias de Sinaloa (Cuadro 5), 

permite observar entre ellas, identidad variable desde un 41.93% hasta un 95.79% 

de similitud, con la marcada diferenciación porcentual entre las garrapatas de 

Culiacán con las de Mazatlán y Los Mochis. Asimismo, se presenta en cada grupo 

similitudes mayores entre ellas apreciándose 86.71 a 93.21% en el grupo de los 

Mochis, en Culiacán con identidad de 87.44 a 95.79%, y en Mazatlán la identidad va 

de 84.01 a 93.29%. 

 

      

 

Cuadro 5. Matriz de porcentaje de identidad de secuencias del gen 16S ARNr, de ~460 pb de R. 
sanguineus de caninos en Sinaloa. 

 

 

RR3 
Culiacán 

RR1 
Culiacán 

RR2 
Culiacán 

RR4 
Culiacán 

21MN 
Mazatlán 

25MA 
Mazatlán 

C1NH Los 
Mochis 

43HA Los 
Mochis 

42HN 
Mazatlán 

23MA 
Mazatlán 

RR3 Culiacán 
100 90.95 92.08 87.44 44.7 42.82 46.13 44.58 45.39 43.27 

RR1 Culiacán 90.95 100 92.33 90.19 43.75 45.23 45.14 45.89 46.46 45.96 

RR2 Culiacán 92.08 92.33 100 95.79 41.93 44.24 45.41 45.23 45.01 44.04 

RR4 Culiacán 87.44 90.19 95.79 100 44.52 44.73 43.94 43.88 44.19 43.31 

21MN Mazatlán 44.7 43.75 41.93 

 

44.52 100 84.01 86.88 87.64 86.65 84.33 

25MA Mazatlán 42.82 45.23 44.24 44.73 84.01 100 86.71 89.59 89.57 88.6 

C1NH Los Mochis 46.13 45.14 45.41 43.94 86.88 86.71 100 91.42 91.03 88.59 

43HA Los Mochis 44.58 45.89 45.23 43.88 87.64 89.59 91.42 100 93.21 90.74 

42HN Mazatlán 45.39 46.46 45.01 44.19 86.65 89.57 91.03 93.21 100 93.29 

23MA Mazatlán 43.27 45.96 44.04 43.31 84.33 88.6 88.59 90.74 93.29 100 

 

 
 
 

     En el filograma de las secuencias de garrapatas R. sanguineus en caninos de 

Sinaloa (Figura 8), se aprecia con mayor claridad la tendencia de agrupamiento de 

las secuencias de Culiacán, separada en otro grupo de secuencias más afines a las 

cepas Taipéi y los aislados RSJ1, RSCU20, RSTAI17, RSCH15, Bejucal, con 

respecto a sus contrapartes del estado de Sinaloa que se agrupan con las cepas 12, 

40, 5, 7, 17, 2 y 13 la mayoría procedentes de Asia. 
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Figura 8. Filogenia de garrapatas R. sanguineus en caninos de Sinaloa, comparadas con secuencias 
en  GenBank, mediante sistema de unión de vecinos (Neighbour-joining tree, MOLE-BLAST). 
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Cuadro 6. Alineamiento de Secuencias de Garrapatas R, sanguineus Sinaloa, comparadas con 
secuencias de mayor identidad depositadas en GenBank. 

 

Acceso GenBank                               Secuencias 

21MNMazatlan              TTAAAAATCATTGAGCACCCCAATTTAAAATATCATTGACCACCTTTTTTGTCAATATGA 

25MAMazatlan              TCTTCATTAAAAAAGTATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGA 

AY883875.1strain17        CTTCATTAAAAAAGTATCCTAATACCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGA 

AY883880.1strain40        CTTCATTA-AAAAAGTATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGA 

AY883863.1strain2         CTTCATTA-AAAAAGTATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGA 

AY883871strain13          CTTCATTAAAAAAAGTATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGA 

AY883866.1strain5         CTTCATTA-AAAAAGTATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGA 

AY883870.1strain12        CTTCATTA-AAAAAGTATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGA 

Rango                     CTTCATTA-AAAAAGTATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGA 

AY883868.1strain7         CTTCATTA-AAAAAGTATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGA 

C1NHLosMochis             TTCATTATATAAAGTCATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGA 

43HALosMochis             CATTCATTAAAAAAGTATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGA 

23MAMazatlan              TCTTCATTAAAAAAGTATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGA 

42HNMazatlan              TCTTCATTAAAAAAGTATCCTAATCCAACATCGAGGTCGCAAACTTTTTTGTCAATATGA 

RR3Culiacan               TTTAATTTCGAATGCTAAGAGAATGGAA-GTTCCAGAAAAAAACTTTTTTTTAAATTAAA 

RR1Culiacan               TTTTAATTAGAATGCTAAGAGAATGGAA-GTTCCAGAAAAAAACTTTTTTTAAATTAAAA 

RR2Culiacan               ATTTTGATTGAATGCTAGGAGAATGGAA-GTCCAGAA-AAA-AACTTTTTTTAAATTAAA 

DQ093297.1Taipei          ATTTTAATTGAATGCTAAGAGAATGGAA-GTCCAGAA-AAA-AACTTTTTTTAAATTAAA 

GU553076.1TropicalC       ATTTTAATTGAATGCTAAGAGAATGGAA-GTCCAGAA-AAA-AACTTTTTTTAAATTAAA 

GU553074.1TropicalA       ATTTTAATTGAATGCTAAGAGAATGGAA-GTCCAGAA-AAA-AACTTTTTTTAAATTAAA 

JX997391.1RSJ1            ATTTTAATTGAATGCTAAGAGAATGGAA-GTCCAGAA-AAA-AACTTTTTTTAAATTAAA 

JX997388RSCU20            ATTTTAATTGAATGCTAAGAGAATGGAA-GTCCAGAA-AAA-AACTTTTTTTAAATTAAA 

JX997387.1RSTAI1716S      ATTTTAATTGAATGCTAAGAGAATGGAA-GTCCAGAA-AAA-AACTTTTTTTAAATTAAA 

KP830114Bejucal           ATTTTAATTGAATGCTAAGAGAATGGAA-GTCCAGAA-AAA-AACTTTTTTTAAATTAAA 

JX997389turanicus         ATTTTAATTGAATGCTAAGAGAATGGAA-GTCCAGAA-AAA-AACTTTTTTTAAATTAAA 

KC170744Thai              ATTTTAATTGAATGCTAAGAGAATGGAA-GTCCAGAA-AAA-AACTTTTTTTAAATTAAA 

RR4Culiacan               ATTTTAATTGAATGCTAAGAGAATGGAA-GTCCAGAA-AAA-AACTTTTTTTAAATTAAA 

GU553075TropicalB         ATTTTAATTGAATGCTAAGAGAATGGAA-GTCCAGAA-AAA-AACTTTTTTTAAATTAAA 

HM138903Arizona           -TAAACATTG-----TTAGTAAATAGAA-ATTACGAA---------------AGCAAAAA 

HM014443California        -TAAACATTG-----TTAGTAAATAGAA-ATTACGAA---------------AGCAAAAA 

HM012572Mexicali          -TTAACATTG-----TAAGTAAATAATA-ATTATGAA---------------AGCAAAAA 

HM138902Jabotical         -TTAACATTG-----TAAGTAAATAATA-ATTATGAA---------------AGCAAAAA 

AY559842Brazil            -TTAACATTG-----TAAGTAAATAATA-ATTATGAA---------------AGCAAAAA 

                                               *     *  *                            * 

 21MNMazatlan              TCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTA------ 

25MAMazatlan              TCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTA------ 

AY883875.1strain17        TCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTA------ 

AY883880.1strain40        TCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTA------ 

AY883863.1strain2         TCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTA------ 

AY883871strain13          TCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTA------ 
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AY883866.1strain5         TCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTA------ 

AY883870.1strain12        TCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTA------ 

Rango                     TCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTA------ 

AY883868.1strain7         TCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTA------ 

C1NHLosMochis             TCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTA------ 

43HALosMochis             TCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTA------ 

23MAMazatlan              TCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTA------ 

42HNMazatlan              TCTATCAAAAAATATAACGCTGTTATCCCTAGAGTATTTAACATAAAATCATTA------ 

RR3Culiacan               AATTGAAGTTTTTTTAATTCTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCC 

RR1Culiacan               AT-TCGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCC 

RR2Culiacan               AA-TTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCC 

DQ093297.1Taipei          AA-TTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCC 

GU553076.1TropicalC       AA-TTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCC 

GU553074.1TropicalA       AA-TTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCC 

JX997391.1RSJ1            AA-TTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCC 

JX997388RSCU20            AA-TTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCC 

JX997387.1RSTAI1716S      AA-TTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCC 

KP830114Bejucal           AA-TTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCC 

JX997389turanicus         AA-TTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCC 

KC170744Thai              AA-TTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCC 

RR4Culiacan               AA-TTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCC 

GU553075TropicalB         AA-TTGAAGTTTTTTTAATTTGTGCAGAAACAATTATTTATATTAAAGACAAGAAGACCC 

HM138903Arizona           ATTATGGCGGTATTTTAAGCTTTTCAGAGGAATTTGC-T--CTTTAATGGATAAAACACC 

HM014443California        ATTATGGCGGTATTTTAAGCTTTTCAGAGGAATTTGC-T--CTTTAATGGATAAAACACC 

HM012572Mexicali          ATTATGGCGGTATTTTAAGCTTTTCAGAGGAATTTGC-T--CTTTAATGGATAAAACACC 

HM138902Jabotical         ATTATGGCGGTATTTTAAGCTTTTCAGAGGAATTTGC-T--CTTTAATGGATAAAACACC 

AY559842Brazil            ATTATGGCGGTATTTTAAGCTTTTCAGAGGAATTTGC-T--CTTTAATGGATAAAACACC 

                                      * * *   * *           *   *    * **   *  *       

 21MNMazatlan              --ATAA-TGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAA 

25MAMazatlan              --ATAA-TGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAA 

AY883875.1strain17        --ATAA-TGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAA 

AY883880.1strain40        --ATAA-TGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAA 

AY883863.1strain2         --ATAACTGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAA 

AY883871strain13          --ATAA-TGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAA 

AY883866.1strain5         --ATAA-TGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAA 

AY883870.1strain12        --ATAA-TGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAA 

Rango                     --ATAA-TGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAA 

AY883868.1strain7         --ATAA-TGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAA 

C1NHLosMochis             --ATAA-TGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAA 

43HALosMochis             --ATAA-TGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAA 

23MAMazatlan              --ATAA-TGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAA 

42HNMazatlan              --ATAA-TGGATCATTTTATTTTTAAAAAGTTCATAATATTTTCTAGCCGCCCCAGCCAA 

RR3Culiacan               TATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATGTAATTACTAT-------------TAGAAAA 
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RR1Culiacan               TATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATGTAATTACTAT-------------TAGAAAA 

RR2Culiacan               TATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATGTAATTACTAT-------------TAGAAAA 

DQ093297.1Taipei          TATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATGTAATTACTAT-------------TAGAAAA 

GU553076.1TropicalC       TATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATGTAATTACTAT-------------TAGAAAA 

GU553074.1TropicalA       TATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATGTAATTACTAT-------------TAGAAAA 

JX997391.1RSJ1            TATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATGTAATTACTAT-------------TAGAAAA 

JX997388RSCU20            TATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATGTAATTACTAT-------------TAGAAAA 

JX997387.1RSTAI1716S      TATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATGTAATTACTAT-------------TAGAAAA 

KP830114Bejucal           TATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATGTAATTACTAT-------------TAGAAAA 

JX997389turanicus         TATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATGTAATTACTAT-------------TAGAAAA 

KC170744Thai              TATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATGTAATTACTAT-------------TAGAAAA 

RR4Culiacan               TATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATGTAATTACTAT-------------TAGAAAA 

GU553075TropicalB         TATGAATTTATTAAATTTTTATTTAATATGTAATTACTAT-------------TAGAAAA 

HM138903Arizona           TAAATCTTACTTAAATTTGTAAATTCAATTTGTATACCAC-------------TATAAAA 

HM014443California        TAAATCTTACTTAAATTTGTAAATTCAATTTGTATACCAC-------------TATAAAA 

HM012572Mexicali          AAAATCTTACTTAGATTTGTGATTTCAATTTGTATACCAC-------------TATTAAA 

HM138902Jabotical         AAAATCTTACTTAGATTTGTGATTTCAATTTGTATACCAC-------------TATTAAA 

AY559842Brazil            AAAATCTTACTTAGATTTGTGATTTCAATTTGTATACCAC-------------TATTAAA 

                                 *   *   *** *   *   *  *   **  *               *   ** 

 
21MNMazatlan              AATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATA----GGGTCT 

25MAMazatlan              AATTTTTCTAATAGTAATTACATATAA-ATAAAAATTTAATAAATTCATA----GGGTCT 

AY883875.1strain17        AATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATA----GGGTCT 

AY883880.1strain40        AATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATA----GGGTCT 

AY883863.1strain2         AATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATA----GGGTCT 

AY883871strain13          AATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATA----GGGTCT 

AY883866.1strain5         AATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATA----GGGTCT 

AY883870.1strain12        AATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATA----GGGTCT 

Rango                     AATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATA----GGGTCT 

AY883868.1strain7         AATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATA----GGGTCT 

C1NHLosMochis             AATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATA----GGGTCT 

43HALosMochis             AATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATA----GGGTCT 

23MAMazatlan              AATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATA----GGGTCT 

42HNMazatlan              AATTTTTCTAATAGTAATTACATATTAAATAAAAATTTAATAAATTCATA----GGGTCT 

RR3Culiacan               ATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTAT 

RR1Culiacan               ATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTAT 

RR2Culiacan               ATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTAT 

DQ093297.1Taipei          ATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTAT 

GU553076.1TropicalC       ATTTTGGCTGGGGCGGTTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTAT 

GU553074.1TropicalA       ATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATAAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTAT 

JX997391.1RSJ1            ATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATAAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTAT 

JX997388RSCU20            ATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTAT 

JX997387.1RSTAI1716S      ATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTAT 

KP830114Bejucal           ATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTAT 
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JX997389turanicus         ATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTAT 

KC170744Thai              ATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTAT 

RR4Culiacan               ATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTAT 

GU553075TropicalB         ATTTTGGCTGGGGCGGCTAGAAAATATTATGAACTTTTTAAAAATAAAATGATCCATTAT 

HM138903Arizona           ACAATTAATAACTTCAAT---------TGTTAAAATTTATTAAATTAAGT----TATATT 

HM014443California        ACAATTAATAACTTCAAT---------TGTTAAAATTTATTAAATTAAGT----TATATT 

HM012572Mexicali          ACAATTTATAACTTTAAT---------TGTTTAAATTTACAAAACTAAAA----TATATT 

HM138902Jabotical         ACAATTTATAACTTTAAT---------TGTTTAAATTTACAAAACTAAAA----TATATT 

AY559842Brazil            ACAATTTATAACTTTAAT---------TGTTTAAATTTACAAAACTAAAA----TATATT 

                          *   *   *        *           *  *  ***   ***   *           * 

 

21MNMazatlan              TCTTGTCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATT 

25MAMazatlan              TCTTGGCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATT 

AY883875.1strain17        TCTTGTCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATWAAAAAAMCTTCAATTTTTAATT 

AY883880.1strain40        TCTTGTCTTTA-TATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATT 

AY883863.1strain2         TCTTGTCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATT 

AY883871strain13          TCTTGTCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATT 

AY883866.1strain5         TCTTGTCTTTAATATAAATAATTVTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATT 

AY883870.1strain12        TCTTGTCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATT 

Rango                     TCTTGTCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATT 

AY883868.1strain7         TCTTGTCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATT 

C1NHLosMochis             TCTTGTCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATT 

43HALosMochis             TCTTGTCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATT 

23MAMazatlan              TCTTGTCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATT 

42HNMazatlan              TCTTGTCTTTAATATAAATAATTGTTTCTGCACAAATTAAAAAAACTTCAATTTTTAATT 

RR3Culiacan               TAATGATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATT---------TTTTGA- 

RR1Culiacan               TAATGATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATT---------TTTTGA- 

RR2Culiacan               TAATGATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATT---------TTTTGA- 

DQ093297.1Taipei          TAATGATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATT---------TTTTGA- 

GU553076.1TropicalC       TAATGATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATT---------TTTTGA- 

GU553074.1TropicalA       TAATGATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATT---------TTTTGA- 

JX997391.1RSJ1            TAATGATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATT---------TTTTGA- 

JX997388RSCU20            TAATGATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATT---------TTTTGA- 

JX997387.1RSTAI1716S      TAATGATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATT---------TTTTGA- 

KP830114Bejucal           TAATGATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATT---------TTTTGA- 

JX997389turanicus         TAATGATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATT---------TTTTGA- 

KC170744Thai              TAATGATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATT---------TTTTGA- 

RR4Culiacan               TAATGATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATT---------TTTTGA- 

GU553075TropicalB         TAATGATTTTATGTTAAATACTCTAGGGATAACAGCGTTATATT---------TTTTGA- 

HM138903Arizona           AAGTCAAGGTGCAGTAAAAATTTAAGAATGAAGTGAATTACATTTC-----TTTTTAGA- 

HM014443California        AAGTCAAGGTGCAGTAAAAATTTAAGAATGAAGTGAATTACATTTC-----TTTTTAGA- 

HM012572Mexicali          AAGTCAAGGTGCAGTAAAAATTTAAGGATGAAGTGAATTACATTAC-----TTTTTAGT- 

HM138902Jabotical         AAGTCAAGGTGCAGTAAAAATTTAAGGATGAAGTGAATTACATTAC-----TTTTTAGT- 

AY559842Brazil            AAGTCAAGGTGCAGTAAAAATTTAAGGATGAAGTGAATTACATTAC-----TTTTTAGT- 
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- (guion) gap de delecion, * (asterisco) Identidad entre columnas, 
 

      

     En el alineamiento múltiple de secuencias de garrapatas R. sanguineus de 

Sinaloa con las del GenBank (Cuadro 6), se observan regiones conservadas para 

todas las secuencias, así como el agrupamiento de tres grandes bloques similares 

entre sí; mismos que se aprecian claramente en la matriz de porcentaje de identidad 

                             *     *    **** * *         *       * *           ***     

 
21MNMazatlan              TAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTTCCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAA 

25MAMazatlan              TAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTTCCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAA 

AY883875.1strain17        TAAAAAAARKTTTTTTCTGGACTTCCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAA 

AY883880.1strain40        TAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTTCCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAA 

AY883863.1strain2         TAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTTCCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAA 

AY883871strain13          TAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTTCCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAA 

AY883866.1strain5         TAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTTCCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAA 

AY883870.1strain12        TAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTTCCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAA 

Rango                     TAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTTCCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAA 

AY883868.1strain7         TAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTTCCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAA 

C1NHLosMochis             TAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTTCCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAA 

43HALosMochis             TAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTTCCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAA 

23MAMazatlan              TAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTTCCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAA 

42HNMazatlan              TAAAAAAAGTTTTTTTCTGGACTTCCATTCTCTTAGCATTCAATTAAAATCTTATTTCAA 

RR3Culiacan               --TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAA 

RR1Culiacan               --TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAA 

RR2Culiacan               --TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAA 

DQ093297.1Taipei          --TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAA 

GU553076.1TropicalC       --TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAA 

GU553074.1TropicalA       --TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAA 

JX997391.1RSJ1            --TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAA 

JX997388RSCU20            --TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAA 

JX997387.1RSTAI1716S      --TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAA 

KP830114Bejucal           --TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAA 

JX997389turanicus         --TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAA 

KC170744Thai              --TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAA 

RR4Culiacan               --TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAA 

GU553075TropicalB         --TAGATCATATTGACAAAAAAGTTTGCGACCTCGATGTTGGATTAGGATACTTTTTTAA 

HM138903Arizona           --GAGAG-AAATTTAA-ATAACATTTAGGAT----------------------------- 

HM014443California        --GAGAG-AAATTTAA-ATAACATTTAGGATTTGAAAGTAAAATTGAAATA--------- 

HM012572Mexicali          --GAGAT-AAGTTTATAACAATATTTAGGAT----------------------------- 

HM138902Jabotical         --GAGAT-AAGTTTATAACAATATTTAGGAT----------------------------- 

AY559842Brazil            --GAGAT-AAGTTTATAACAATATTTAGGATTTGAAAGTAAAATTAAAATA--------- 

                             * *     **       *  *                                     



 

44 
 

entre secuencias del GenBank y Sinaloa  (Cuadro 7); en el primer bloque se ubican 

las secuencias de Mazatlán y Los Mochis con identidad que van desde 84.46 al 

100%; un segundo bloque que contiene las secuencias del grupo de Culiacán con  

identidades de  89.41 a 100% y un tercer bloque en el que se ubican las secuencias 

de Arizona, California, Mexicali y Brasil con identidad de 90.46 a 100%. 

      Asímismo en esta matriz de identidad de secuencias de R. sanguineus de 

caninos en Sinaloa comparados con secuencias del GenBank (Cuadro 7),  se puede 

observar al grupo de Culiacán con identidad del 100% a R. sanguineus Tropical B 

(GenBank GU553075) la cual de acuerdo con Moraes-Filho et al. (2011), es el 

haplotipo que se presenta mayormente en América Latina; tambien presenta 99.72% 

de identidad con R. sanguineus Tropical A (GenBank GU553074) y Tropical C 

(GenBank GU553076), que junto con el haplotipo Tropical B, se encuentran 

distribuidas desde el noreste de México hasta el noreste de Brasil representado por 

poblaciones de garrapatas tropicales y subtropicales, siendo designadas como 

especies tropicales. El grupo Culiacán también presenta una identidad del 98.97% 

con R. sanguineus taipei (GenBank DQ093297), 98.60% con R. sanguineus 

Jaboticabal Brasil (GenBank JX997391); 98.25% con R. sanguineus thai (GenBank 

JX997387) y 98.24% con R. sanguineus Cuba (GenBank JX997388). Por otra parte 

los grupos de secuencias de Mazatlán y Los Mochis reflejan mayor semejanza con 

garrapatas asiáticas de Taiwán e Isla Kinmen al presentar la mayor identidad del 

93.47% con la cepa 13 (GenBank AY883871), 93.46%  con las cepas 2 (GenBank 

AY883863), 7 (GenBank AY883868) y 12 (GenBank AY883870), 93.44% con cepa 

40 (GenBank AY883880) y 93.19% con la cepa 5 (GenBank AY883866). 

     Con respecto al tercer bloque que abarca secuencias de Arizona, California, 

Mexicali y Brasil, se aprecia mayor identidad entre las secuencias de Arizona y 

California, y a su vez la de Mexicali con las de Brasil, así mismo se diferencia a estas 

con las R. sanguineus de Sinaloa, sugiriendo que estas pertenecen a otro clado, tal y 

como se observaron en la matriz de identidad y los cladogramas de las secuencias 

de Sinaloa comparadas con el Genbank.                                                                      .               
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Cuadro 7. Matriz de porcentaje de identidad de secuencias de R. sanguineus de caninos en Sinaloa comparadas con secuencias de mayor 

identidad depositadas en GenBank.  

 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 

1: 21MNMazatlan   100 84.4 86.8 89.4 89.4 89.2 89.2 89.2 88.3 89.4 87 87.6 85 87 45.2 43.7 42.4 44 43.9 44.2 43.8 43.3 43.4 43.5 43.9 43.7 45.1 43.9 44.4 44 44.3 44.3 44.7 

2: 25MAMazatlan    84.4 100 87 90.3 90.4 90.4 90.1 90.1 90.1 90.4 86.7 89.7 88.8 90.5 42.4 45.3 44.4 45.7 46.1 46.4 45.4 45.3 45.3 44.3 44.8 44.3 45.8 46.1 42.9 43 43.9 43.9 43.8 

3: AY883875.1strain17   86.8 87 100 96.7 96.7 96.8 96.5 96.5 96.5 96.7 89.6 89.1 89.1 90.1 45.7 43.5 44 43.5 44.1 44.4 44 43.7 43.7 42.9 42.8 42.9 43.6 44.1 43.4 43.9 43.3 43.3 43.8 

4: AY883880.1strain40     89.4 90.3 96.7 100 100 100 99.8 99.8 99.8 100 91.7 92.4 92.4 93.4 47.4 44.9 45.8 45.3 45.9 46.2 45.7 45.4 45.4 44.4 44.4 44.4 45.3 45.9 44.1 44.6 45.1 45.1 45.4 

5: AY883863.1strain2    89.4 90.4 96.7 100 100 100 99.8 99.8 99.8 100 91.7 92.4 92.4 93.5 47.1 44.6 45.5 45 45.6 45.9 45.4 45.1 45.1 44.2 44.2 44.2 45.1 45.6 43.8 44.3 44.7 44.7 45.1 

6: AY883871strain13     89.2 90.4 96.8 100 100 100 99.8 99.8 99.8 100 91.7 92.5 92.5 93.5 47.1 44.9 45.5 45 45.6 45.9 45.4 45.1 45.1 44.2 44.2 44.2 45.1 45.6 43.8 44.3 44.7 44.7 45.1 

7: AY883866.1strain5   89.2 90.1 96.5 99.8 99.8 99.8 100 99.5 99.5 99.8 91.4 92.2 92.2 93.2 47.3 44.8 45.7 45.2 45.7 46 45.6 45.3 45.3 44.3 44.3 44.3 45.2 45.7 44 44.4 44.9 44.9 45.3 

8: AY883870.1strain12   89.2 90.1 96.5 99.8 99.8 99.8 99.5 100 99.5 99.8 92 92.7 92.7 93.5 47.6 44.8 45.7 45.2 45.7 46 45.6 45.3 45.3 44.3 44.3 44.3 45.2 45.7 44 44.4 44.9 44.9 45.3 

9: Rango           88.3 90.1 96.5 99.8 99.8 99.8 99.5 99.5 100 99.8 90.4 91.1 91.5 92.2 46.9 44.6 45.4 45 45.5 45.8 45.3 45.1 45.1 44.4 44.2 44.4 45 45.5 44.3 44.4 45.3 45.3 45.4 

10: AY883868.1strain7   89.4 90.4 96.7 100 100 100 99.8 99.8 99.8 100 91.7 92.4 92.4 93.5 47.3 44.8 45.7 45.2 45.7 46 45.6 45.3 45.3 44.3 44.3 44.3 45.2 45.7 44 44.4 44.9 44.9 45.3 

11:C1NHLosMochis     87 86.7 89.6 91.7 91.7 91.7 91.4 92 90.4 91.7 100 91.4 88.6 91 46.4 44.2 45.2 45.4 45.4 45.7 44.8 44.7 44.4 44.6 44.4 44.3 43.8 45.4 43.5 43.2 44.1 44.1 44 

12:43HALosMochis      87.6 89.7 89.1 92.4 92.4 92.5 92.2 92.7 91.1 92.4 91.4 100 90.7 93.2 45.6 45.1 45.3 45.6 45.4 45.7 45.2 45 44.8 43.6 43.9 43.9 44.5 45.4 42.9 43 43.9 43.9 44.1 

13:23MAMazatlan       85 88.8 89.1 92.4 92.4 92.5 92.2 92.7 91.5 92.4 88.6 90.7 100 93.3 43.3 44.6 43.7 45.4 45.7 46 44.7 44.5 44.3 42.8 43.2 43 43.5 45.7 42.9 42.7 43.9 43.9 43.5 

14:42HNMazatlan      87 90.5 90.1 93.4 93.5 93.5 93.2 93.5 92.2 93.5 91 93.2 93.3 100 45.3 45.2 44.5 45.4 45.7 46 45.4 45.3 45.1 43.6 43.8 43.8 43.8 45.7 42.9 42.7 43.9 43.9 43.8 

15: RR3Culiacan      45.2 42.4 45.7 47.4 47.1 47.1 47.3 47.6 46.9 47.3 46.4 45.6 43.3 45.3 100 90.7 92.3 93.6 93.6 93.6 93 93.2 93 89.4 90.6 89.7 86.1 93.9 52.6 50.9 50.9 50.9 49.6 

16: RR1Culiacan     43.7 45.3 43.5 44.9 44.6 44.9 44.8 44.8 44.6 44.8 44.2 45.1 44.6 45.2 90.7 100 92.3 95.6 94.4 94.4 94.4 94.6 94.7 92.1 94.4 92.4 90.2 94.7 54 51.4 52.3 52.3 50.3 

17: RR2Culiacan           42.4 44.4 44 45.8 45.5 45.5 45.7 45.7 45.4 45.7 45.2 45.3 43.7 44.5 92.3 92.3 100 99.5 99.2 99.2 99.2 99.5 99.5 97.5 99.2 97.7 95.8 99.4 53.6 51.7 52.3 52.3 51 

18: DQ093297.1Taipei      44 45.7 43.5 45.3 45 45 45.2 45.2 45 45.2 45.4 45.6 45.4 45.4 93.6 95.6 99.5 100 98.9 98.9 99 99.2 99.2 99 99.2 99.2 99 99.2 54 52.2 52.6 52.6 52 

19:GU553076TropicalC   43.9 46.1 44.1 45.9 45.6 45.6 45.7 45.7 45.5 45.7 45.4 45.4 45.7 45.7 93.6 94.4 99.2 98.9 100 99.4 99.4 99.7 99.7 99.7 99.7 99.7 99.7 99.7 54 53.4 52.6 52.6 53.2 

20:GU553074TropicalA   44.2 46.4 44.4 46.2 45.9 45.9 46 46 45.8 46 45.7 45.7 46 46 93.6 94.4 99.2 98.9 99.4 100 100 99.7 99.7 99.7 99.7 99.7 99.7 99.7 54 53.4 52.6 52.6 53.2 

21: JX997391.1RSJ1     43.8 45.4 44 45.7 45.4 45.4 45.6 45.6 45.3 45.6 44.8 45.2 44.7 45.4 93 94.4 99.2 99 99.4 100 100 99.8 99.8 99.5 99.8 99.8 98 99.7 54 52.2 52.6 52.6 52 

22:JX997388RSCU20     43.3 45.3 43.7 45.4 45.1 45.1 45.3 45.3 45.1 45.3 44.7 45 44.5 45.3 93.2 94.6 99.5 99.2 99.7 99.7 99.8 100 100 99.8 100 100 98.2 100 54 52.2 52.6 52.6 52 

23:JX997387RSTA17 43.4 45.3 43.7 45.4 45.1 45.1 45.3 45.3 45.1 45.3 44.4 44.8 44.3 45.1 93 94.7 99.5 99.2 99.7 99.7 99.8 100 100 99.8 100 100 98.3 100 54 52.2 52.6 52.6 52 

24: KP830114Bejucal    43.5 44.3 42.9 44.4 44.2 44.2 44.3 44.3 44.4 44.3 44.6 43.6 42.8 43.6 89.4 92.1 97.5 99 99.7 99.7 99.5 99.8 99.8 100 99.8 99.8 94.1 100 54 52.3 52.7 52.7 52.3 

25: JX997389turanicus       43.9 44.8 42.8 44.4 44.2 44.2 44.3 44.3 44.2 44.3 44.4 43.9 43.2 43.8 90.6 94.4 99.2 99.2 99.7 99.7 99.8 100 100 99.8 100 100 96.4 100 53.1 51.5 51.8 51.8 51.7 

26: KC170744Thai      43.7 44.3 42.9 44.4 44.2 44.2 44.3 44.3 44.4 44.3 44.3 43.9 43 43.8 89.7 92.4 97.7 99.2 99.7 99.7 99.8 100 100 99.8 100 100 94.3 100 54 52.3 52.7 52.7 52.3 

27: RR4Culiacan     45.1 45.8 43.6 45.3 45.1 45.1 45.2 45.2 45 45.2 43.8 44.5 43.5 43.8 86.1 90.2 95.8 99 99.7 99.7 98 98.2 98.3 94.1 96.4 94.3 100 100 54 51.7 52.6 52.6 50.9 

28:GU553075TropicalB     43.9 46.1 44.1 45.9 45.6 45.6 45.7 45.7 45.5 45.7 45.4 45.4 45.7 45.7 93.9 94.7 99.4 99.2 99.7 99.7 99.7 100 100 100 100 100 100 100 54 53.4 52.6 52.6 53.2 

29: HM138903Arizona   44.4 42.9 43.4 44.1 43.8 43.8 44 44 44.3 44 43.5 42.9 42.9 42.9 52.6 54 53.6 54 54 54 54 54 54 54 53.1 54 54 54 100 100 90.5 90.5 90.1 

30:HM014443California  44 43 43.9 44.6 44.3 44.3 44.4 44.4 44.4 44.4 43.2 43 42.7 42.7 50.9 51.4 51.7 52.2 53.4 53.4 52.2 52.2 52.2 52.3 51.5 52.3 51.7 53.4 100 100 90.5 90.5 90.8 

31:HM012572Mexicali   44.3 43.9 43.3 45.1 44.7 44.7 44.9 44.9 45.3 44.9 44.1 43.9 43.9 43.9 50.9 52.3 52.3 52.6 52.6 52.6 52.6 52.6 52.6 52.7 51.8 52.7 52.6 52.6 90.5 90.5 100 100 99.7 

32:HM138902Jabotical     44.3 43.9 43.3 45.1 44.7 44.7 44.9 44.9 45.3 44.9 44.1 43.9 43.9 43.9 50.9 52.3 52.3 52.6 52.6 52.6 52.6 52.6 52.6 52.7 51.8 52.7 52.6 52.6 90.5 90.5 100 100 99.7 

33: AY559842Brazil   44.7 43.8 43.8 45.4 45.1 45.1 45.3 45.3 45.4 45.3 44 44.1 43.5 43.8 49.6 50.3 51 52 53.2 53.2 52 52 52 52.3 51.7 52.3 50.9 53.2 90.1 90.8 99.7 99.7 100 
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     Lo anterior concuerda con Sánchez (2013), quien observó que las secuencias de 

fragmentos  del gen 12S y del 16S ADNr muestran la misma topología de los árboles 

filogenéticos, donde se aprecian dos grupos muy fuertes, uno compuesto de R. 

sanguineus en Jaboticabal (Brasil), Colombia, regiones tropicales de Argentina, Perú, 

Paraguay, México, Guatemala, la isla de San Cristóbal (Panama), Cuba, Taiwán 

(China), Tailandia, Sudáfrica y Mozambique dentro del cual se sitúan las garrapatas 

de Sinaloa y el otro grupo formado por R. sanguineus en Europa (Francia, España, 

Suiza, Portugal), las regiones templadas de Argentina, Uruguay, Israel y Estados 

Unidos.  

     Otro aspecto sobre la importancia de las garrapatas R. sanguineus, es la 

competencia vectorial entre las distintas especies del complejo R. sanguineus para 

transmitir patógenos. En ese sentido, la evaluación de la infección con Rickettsia y 

Ehrlichia en condiciones naturales sugieren una diferencia, en dicho comportamiento, 

aunque no existe suficiente evidencia. Moraes-Filho et al. (2012) en un estudio 

experimental, para Ehrlichia canis en cuatro poblaciones neotropicales de garrapatas 

R. sanguineus, encontraron que las garrapatas de América tropical (Sao Paulo, 

Brasil) eran vectores competentes de E. canis, pero no las garrapatas R. sanguineus 

del Cono Sur de América del Sur, abarcando Argentina, Uruguay y sur de Brasil (Río 

Grande del Sur) lo cual concuerda con Venzal et al. (2007), quienes en la búsqueda 

de ADN ehrlichial extraido de garrapatas de perros estudiados en las zonas urbanas 

y suburbanas de Uruguay (36 pooles de 180 garrapatas) no encontraron  infección 

de Ehrlichia spp asegurando que R. sanguineus se ha incriminado como vector de 

estos patógenos. Por el contrario, las garrapatas R. sanguineus colectadas en 

localidades de Brasil (Estados de Bahía y Rondonia) se encontraron  naturalmente 

infectados con E. canis (Aguiar et al., 2007; Da Silva Souza et al., 2010). Esta 

diferencia en la competencia vectorial de los linajes de R. sanguineus, expresada por 

E. canis, también podría ocurrir para otros patógenos. La determinación de este tema 

es relevante para entender la epidemiología de las enfermedades en las que están 

implicados los linajes neotropicales de R. sanguineus (Nava et al., 2012). 
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     Como no se resuelven las relaciones entre los linajes y con base en estos datos,  

es difícil establecer si las garrapatas de Mazatlán y Los Mochis Sinaloa, pertenecen a 

una especie del complejo R. sanguineus aún no descrito (Beati y Keirans 2001;  

Szabo et al., 2005; Burlini et al., 2010) por lo que es necesario profundizar en 

estudios genéticos específicos que permitan una reevaluación a fondo de la situación 

taxonómica de las garrapatas del complejo R. sanguineus. esto permitiría 

comprender mejor su papel en la transmisión de patógenos a los seres humanos y 

los animales (Eremeeva et al., 2011), cuyas enfermedades son reconocidas como 

infecciones emergentes que amenazan tanto a humanos como a los caninos 

(Chomel, 2011).  

     Tomando en cuenta que el potencial zoonótico de las garrapatas está 

determinado principalmente por la dinámica poblacional que contempla su variación 

espacial y temporal, influenciada tanto por factores abióticos (climáticos) que actúan 

sobre sus estados de vida libre y factores bióticos (hospedero) responsables de que 

actúen como parásito (Randolph, 2004); esto está asociado con la gran movilidad de 

la población humana y sus animales de compañía, combinado con los cambios en 

los ecosistemas favorables para la sobrevivencia de los ectoparásitos (Beugnet y 

Marie, 2009) y la facilidad que poseen estos artrópodos de adaptarse a las diferentes 

condiciones climatológicas (Dantas-Torres, 2010); tambien tiene relacion con la cada 

vez más estrecha convivencia entre perros y humanos. Por lo anterior se considera 

relevante el estudio de identificación morfológica y genética de esta garrapata, con 

énfasis como vector y/o hospedero reservorio de agentes patógenos y predecir el 

riesgo que estas pueden tener sobre la salud humana y canina. La informacion 

generada permitirá a las autoridades de salud pública implementar acciones 

preventivas de educación sanitaria y medidas de control en programas de salud 

pública y animal a fin de evitar su propagación y con ello ayudar a disminuir el riesgo 

de transmisión de enfermedades zoonóticas. 
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CAPÍTULO 3.  Rickettsia rickettsii EN SANGRE Y GARRAPATAS DE 

CANINOS DOMESTICOS DE SINALOA, MÉXICO. 

3.1 INTRODUCCIÓN 

     Rickettsia rickettsii descrita por Wolbach en 1919 (Saito et al., 2008), es el agente 

causal de la Fiebre Manchada de las Montañas Rocosas (FMMR). Es transmitida por 

garrapatas, principalmente Rhipicephalus sanguineus que propagan la enfermedad al 

canino, quien además de padecerla puede actuar como reservorio (Clark et al., 2015; 

Estripeaut et al., 2007; López et al., 2007), y transmitirla a otros hospedero incluidos 

los humanos (Cunha et al., 2009). Esta situación se genera por la estrecha relación 

de convivencia que se da entre ambos, y sobre todo a que R. sanguineus es una 

garrapata perfectamente adaptada al ambiente doméstico (Parola y Raoult, 2001). R. 

rickettsii afecta  mayormente a menores de 15 años, comúnmente a niños de 5 a 9 

años de edad  (Álvarez-Hernández y Contreras, 2013; Buckingham, 2007); y adultos 

de 40 a 64 años (McNabb et al., 2007). Los factores asociados con la adquisición de 

la enfermedad se focalizan principalmente, en las condiciones de higiene de las 

viviendas y la convivencia con caninos infestados con garrapatas infectadas 

(SINAVE 2010).  

     En México existen antecedentes de FMMR en humanos desde 1944, en el sur de 

Sonora y norte de Sinaloa, principalmente en los municipios de Choix y el Fuerte, 

razón por la que se denominó “Fiebre de Choix” o “Fiebre manchada” registrándose 

150 casos y 93 defunciones (Bustamante y Varela, 1944); en 2009-2011 se 

notificaron en todo México 2,616 casos con una tasa de incidencia de 0.8 por 100 mil 

habitantes (SINAVE, 2012). 

         La letalidad de FMMR; se ha asociado con el inóculo y virulencia de la  cepa de 

R. rickettsii, con patrones de alimentación de la garrapata transmisora, con 

variaciones geográficas y con la edad, sexo y otros factores biológicos del hospedero 

(Chen y Sexton, 2008; Dantas-Torres, 2007), y principalmente con el retraso de la 

atención médica (mayor a cinco días del inicio de manifestaciones clínicas), la pobre 

oportunidad diagnóstica y el comienzo del  tratamiento adecuado (Buckingham et al., 

2007; Childs y Paddock, 2002). De acuerdo con Álvarez-Hernández y Contreras 

(2013), el desconocimiento de la enfermedad por el personal médico contribuye de 
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modo decisivo en la ocurrencia de casos severos ya que en el Hospital Infantil del 

Estado de Sonora (HIES) desde el año 2004 se han registrado 121 casos de FMRR y 

35 de esos niños fallecieron, el 90% recibió al menos dos consultas médicas previas, 

y a 3 de cada 4 pacientes se les diagnosticó y trató como una faringitis aguda 

infecciosa; también se debe considerar que los pacientes son referidos en 

condiciones de extrema gravedad y con inestabilidad hemodinámica y metabólica, 

por lo que la muerte del menor puede ocurrir tras únicamente 1.6 días de estancia 

hospitalaria y con sólo dos dosis de tratamiento adecuado, sin oportunidad suficiente 

para la acción farmacológica del antibiótico ni respuesta a las medidas de soporte 

respiratorio y  aminérgico. La letalidad por FMMR en pacientes pediátricos atendidos 

en el HIES es mayor a cualquier otro padecimiento infeccioso de interés 

epidemiológico como tosferina, influenza A H1N1, tuberculosis, neumonías y diarrea 

infecciosa. 

     Estos y otros indicadores epidemiológicos pueden estar subvalorados debido al 

sub-registro de la enfermedad en países endémicos. Las causas de este sub-registro 

pueden ser las fallas en los procesos formativos de médicos y personal de salud 

asociado; la presentación inespecífica de la enfermedad que dificulta su diagnóstico 

clínico; las fallas en el registro de picaduras y exposición a garrapatas, que ayudaría 

a iniciar terapias empíricas con doxiciclina; la falta de infraestructura y acceso en el 

diagnóstico por laboratorio y la baja sensibilidad de algunas técnicas diagnósticas 

durante la fase aguda; y la falta de investigadores y personal que trabaje en aspectos 

básicos y aplicados de la Rickettsiologia (Álvarez-Hernández y Contreras, 2013; 

Dumler y Walker, 2005; Walker, 2002). La falta de conocimientos sobre la 

enfermedad del personal médico es crucial y debe ser motivo de estrategias 

educativas efectivas para disminuir el negativo impacto que provoca, ya que se ha 

documentado que sólo 1 de cada 4 médicos identifican correctamente al 

padecimiento e inician el tratamiento adecuado (O’Reilly et al., 2003).  

     Por lo anteriormente mencionado el objetivo de este estudio fue identificar y 

caracterizar genéticamente Rickettsia rickettsii en sangre  y garrapatas de caninos 

domésticos que son atendidos en las diferentes clínicas veterinarias de las ciudades 

de Los Mochis, Culiacán  y Mazatlán del estado de Sinaloa.  
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3.2. MATERIALES Y MÉTODOS 

3.2.1. Muestreos: se consideraron 320 caninos atendidos en clínicas veterinarias de 

las ciudades de los Mochis, Culiacán y Mazatlán, mediante “selección intencionada o 

muestreo por conveniencia”, técnica de muestreo no probabilístico descrita por 

Thrusfield (2005), la  colección de las muestras se realizó durante el año, con énfasis 

en los meses considerados de mayor prevalencia de garrapatas (marzo-septiembre). 

 

3.2.2. Criterios de Inclusión: se incluyeron caninos atendidos en los lugares 

mencionados, con presencia de garrapata, de cualquier  raza, sexo y edad.  

 

3.2.3. Criterios de exclusión: se rechazaron muestras de sangre hemolizadas, 

conservadas a temperatura ambiente, en tubo o envase roto, asi como las muestras 

sin etiqueta o rótulo de identificación, sin fecha o datos incompletos. 

 

3.2.4. Colecta y procesamiento de muestras: se obtuvieron 320 muestras de 

sangre completa (5 mL), extraída por punción de la vena cefálica de la extremidad 

anterior o de la vena safena de la extremidad posterior y/o de la yugular de cada 

canino, depositadas en tubos Vacutainer® con EDTA, y se conservaron a 4°C hasta 

su procesamiento; a su vez se retiraron 642 garrapatas de los caninos mediante el 

procedimiento descrito por Needham (1985), y Gammons y Salam (2002),  

conservándolas a -20°C en tubos eppendorf de 1.5 mL (Parola y Raoult, 2001),  las 

cuales posteriormente se identificaron con base en las claves morfológicas del 

manual de identificación taxonómica de garrapatas (DGSA, 2004), y con la clave 

pictórica (Benavides y López, 2005), observándose en microscopio estereoscópico 

las estructuras de: capitulum (base del capituli, palpos, hypostoma), apertura genital, 

placa espiracular, surco anal, placa adanal 1ra coxa (espolones internos y externos), 

4ta coxa, escudo dorsal y festones (Figura 5); la clasificación se realizó teniendo en 

cuenta procedencia y hospedero, género, especie, estadio evolutivo (larva, ninfa y 

adulto) y sexo (hembra y macho adulto), con estos datos se generaron 64 lotes de 

garrapatas (Cuadro 2). Todas las muestras de sangre y garrapatas fueron 

procesadas en el laboratorio de Parasitología de la Facultad de Medicina Veterinaria 
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y Zootecnia de la Universidad Autónoma de Sinaloa, ubicada en Boulevard San 

Ángel S/N, Fraccionamiento San Benito, Predio Las Coloradas, Culiacán, Sinaloa, 

México. 

  

3.2.5. Extracción de ADN de muestras: el ADN de las muestras de garrapatas,  

previa maceración, se extrajo con el QIAamp DNA Mini Kit de QIAGEN® (Macrogen 

Corp. Rockville, MD 20850 USA), acorde a las indicaciones del fabricante y la 

extraccion de ADN de las muestras de sangre canina se realizó por la técnica de 

fenol-cloroformo, con 300 µL de sangre completa de caninos, la cual se colocó en 

tubos eppendorf de 1.5 mL, se agregó amortiguador de lisis (TE: tris 100 mM y EDTA 

10 mM), dodecilsulfato de sodio (SDS) al 20%, se incubaron a 37°C en calor seco 

con agitación y luego a 56°C en calor húmedo, durante 1 h en cada condición; 

después, se agregó fenol (1:1), seguida de una centrifugación a 12,000 revoluciones 

por minuto (RPM) por 2 min, se obtuvo el sobrenadante y se añadió cloroformo (1:1), 

de nuevo se centrifugó por 2 min a 12,000 RPM, se obtuvo el sobrenadante y se 

agregó 1 mL de etanol, se refrigeró a -20°C durante 2 h, se centrifugó por 15 min a 

12,000 RPM, se decantó el sobrenadante, se secó en campana de extracción, y se 

agregó 50 µL de agua inyectable estéril a cada muestra. La pureza de cada muestra 

de ADN se verificó a partir de 5 µL de la muestra, se homogenizó con 2 µL de azul de 

bromo fenol, se colocó en gel de agarosa al 2% teñido con Gelred® (Biotium inc. 

Hayward, CA 94545 USA), y sometido a una diferencia de potencial por medio de 

una cámara de electroforesis a 80 volts, 250 mA durante 30 min observado con luz 

ultravioleta (Sambrook et al., 1989). 

  

3.2.6. Reacción en cadena de la polimerasa (PCR): la amplificación del ADN 

obtenido, se realizó por PCR, inicialmente preparando una mezcla de reacción  a un 

volumen de 25 µL (Buffer 5X,  MgCl2, dNTPs, H2O inyectable estéril, Taq polimerasa, 

oligonucleótidos y ADN). La reacción se llevó a cabo en un termociclador BioRad® 

multigene T100 (Applied Biosystems, Foster City, CA 94404 USA) para la 

amplificación del  fragmento de ~401 pb del gen gltA  el cual  codifica para la enzima 

citrato sintasa (presente en todas las rickettsias) que cataliza el primer paso del ciclo 
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del ácido tricarboxílico (ciclo del ácido cítrico), cataliza la reacción del  oxalacetato y 

del acetil Coenzima A para formar citrato y coenzima A y participa en la generación 

de una variedad de intermediarios celulares biosintéticos y en la generación de 

nucleótidos de purina reducidos, usados en la generación de energía vía reacciones 

de fosforilación ligadas a transporte de electrones (Roux et al., 1997). Las  

secuencias de oligonucleótidos del género Rickettsia: CS-78: 5´-GCA AGT ATC GGT 

GAG GAT GTA AT-3´ y CS-323: 5´-GCT TCC TTA AAA TTC AAT AAA TCA GGA T-

3´ (Oteo et al., 2014; Pacheco et al., 2011; Labruna et al., 2004), se utilizaron bajo las 

condiciones de reaccion adaptadas de Oteo et al. (2014) e  incluyeron un primer paso 

de desnaturalización a 95ºC por 3 min, seguido por 35 ciclos a 95ºC por 15 s, 55ºC 

durante 30 s para alineamiento  y 72ºC por 30 s para extensión y un paso final de 

extensión final a 72ºC por 8 min.  

 

3.2.7. Purificación: los productos amplificados se purificaron a través de columnas 

QIAquick Gel Extraction kit (QUIAGEN®, Macrogen Corp. Rockville, MD 20850 USA) 

de acuerdo al protocolo proporcionado por el fabricante  

 

3.2.8. Visualización de ADN amplificado y purificado: los productos de 

amplificación y purificación de ADN fueron identificados por visualización de bandas 

de ~401 pb mediante electroforesis en un gel de agarosa al 2%, teñido con Gelred® 

(Biotium inc. Hayward, CA 94545 USA.), en cada corrida electroforética se incluyeron 

10 µL del producto de PCR y/o purificado de cada muestra, los correspondientes 

controles positivos y un marcador de tamaño de 50 pb. Los geles fueron observados 

en un transiluminador de luz ultravioleta (UV) a 340 nm, para evidenciar las bandas 

de ADN compatibles en tamaño con el fragmento de los genes en estudio. 

 

3.2.9. Secuenciación: las muestras positivas resultantes de la amplificación por 

PCR del gen gltA, fueron secuenciadas mediante el sistema 3730XL Applied 

Biosystems®, en la empresa Macrogen inc., Seul, Korea. 
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3.2.10. Análisis In Silico: el análisis In Silico se realizó con las secuencias genéticas 

obtenidas, comprobando con el cromatograma de cada muestra secuenciada, la 

identidad de los nucleótidos y corrección de errores de lectura, con el uso del 

software editor de secuencias y alineamientos múltiples BioEdit v7.2.5 (Hall, 1999)  

(http://www.mbio.ncsu.edu/bioedit/bioedit.html), obteniendo secuencias genuinas que 

permitieron su alineamiento y comparación homóloga con las secuencias disponibles 

en la base de datos del Centro Nacional para la Información de Biotecnología (NCBI) 

del Instituto Nacional de Salud  de los Estados Unidos (NIH), mediante el programa 

BLAST (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov); los alineamientos múltiples de las distintas 

secuencias se realizaron con el programa en línea Clustal Omega (European 

Molecular Biology Laboratory EMBL-EBI 2015). 

     Para el análisis de diversidad genética se consideró el porcentaje de variación de 

nucleótidos entre secuencias de una misma especie, se calcularon por comparación 

por pares (Kimura modelo de 2-parámetros), utilizando el software MEGA6. La 

comparación del par de diferencias de secuencia (D) entre secuencias de consenso 

se calcularon utilizando la siguiente fórmula D = 1 - (M / L), donde M es el número de 

posiciones de alineación donde las dos secuencias tienen una base en común, y L es 

el número total de posiciones de alineación sobre el que las dos secuencias se 

comparan (Dantas-Torres et al., 2013).  

 

4. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

     Una vez extraído el ADN de las muestras de sangre y garrapatas obtenidas del 

muestreo realizado a los 320 caninos, cuya procedencia geográfica se indica en el 

Cuadro 1, estas se procesaron mediante PCR lográndose la amplificación de 

fragmentos de ~410 pb, de 4 lotes de garrapatas de los 64 generados en la 

clasificacion y 8 muestras de sangre de las 320 obtenidas de los caninos 

muestreado, estas amplificaciones fueron enviadas a secuenciación, obteniéndose 

un lote de garrapatas (S18_CS78) y dos muestras de sangre (RS8_CS78 y 

RS52_CS78) compatibles a Rickettsia rickettsii (Cuadro 8). 

 

 

http://www.embl.org/
http://www.embl.org/
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Cuadro 8.  Secuencias de R. rickettsii obtenidas de garrapatas y caninos de Sinaloa. 

1. RS18_CS78 (Rickettsia rickettsii en garrapatas de caninos de Sinaloa) 

CCATTCACGATGACACGATTGCCGGCATGTCGTGGATTCAGACCCGGGTTTTATGTCTACTGCTTCTTGTCTCTCTACTATCA
CCTATATAGACGGTGATAAAGGAATCTTGCGGCATCGAGGATATGATATTAAAGACTTAGCTGAGAAAAGTGATTTTTTAT

AAGTAGCATATTTACTGATTTATGGGGAACTACCAAGTGGCGAGCAGTATAATAATTTCACTAAAC AGGTTGCTCATCATT
CATTAGTGAATGAAAGATTACACTATTTATTTCAGACCTTTTGTAGCTCTTCTCATCCTATGGCTATTATGCTTGCGGCTGTC
GGTTCTCTTGCGGCATTTTATCCTGATTTATTGAATTTTAAGGAAGCCCTTTGTTTAGTTC   

2. RS8_CS78 (Rickettsia rickettsii en caninos de Sinaloa) 

GGTCTTCGTATTGATGATTTCAAGGAAGTCGCTTAATTTATTGAATTTTACCAATTCAATCCTGATTTATTGAATTTTAAGGA
AGCAGAGGCATCCCCCCGGTAGTCCGGGGGGGTCTATTCATGGCTTCTTTTTCAAATGCGTCAAGAAAGTCTCGTTTAAGG
AAAGAAAACATTTTTCTCTGATGTTAAACTAATACCTGAATTTCTTACTTTGTAACCTTGAGCCTGTTACCTTGTTTGGCAAC

TTTGTTTCTAGAGTATTTTGTGTGTTTTCGGCTTATTCGGTGTGAGGAGGCTGTGTGCATTCTTGCCTTTCCAGCCCGACCCT
CTTTGGGTGTCCCCATTTCTGACTCAAAAAAGCCCACCATGCGAAAGCCTGATTGACCCTTTTCTGTCGTGCCTGATTACCTT
TAGAACATGAGACAGCAAACATTGATATCTCCACATGCAGTTTGCAGGACTAACATCGTCTGGAA 

3. RS52_CS78 (Rickettsia rickettsii en caninos de Sinaloa) 

TGGGGCACAACGACACGATTCCAGCATGACAGGAAGCATTCTCCCTCCTAGTTCAATCCTGATTTATTGAATTTTAAGGAA
GCAGAGGCATTGTCCCGGTCCTCCTGGGGTGACCATCATGGTTTCTTTTTTGGCTGCTTTTCGTAAGACTTGCTTAAGGAAA
GACCACATTTTTCCCTGATGAAGAACTCATTCCTGTGTTTCTTACTGTGATCCCTTTAGGGGGGAACCTTGTTTGGCCTCTCT

GTTTCTCCCCCATTTTGCGTGTTTTCGTCCCCCTCGGTATGATTCAGGCTGGGTGCCCGGTCCCGCACCCTGTGTGTGTCTCT
CTCTCTCTCGCGGTCTCTGAATAAAAGAAACCCATAATCTGTTTGATAAAAATTTTTTTTATTCCACTCTCAAACCGGGGGCC
CCCTCTCCCATATTTTAA 

 

    Todas las secuencias obtenidas (fragmento del gen gltA de ~401 pb Rickettsia 

rickettsii en sangre y garrapatas caninas), fueron comparadas por separado con las 

disponibles en el GenBank, mediante el uso del programa BLAST para el 

alineamiento de secuencia de tipo local. La secuencia RS52_CS78 de sangre de 

canino presentó identidad del 100% con secuencias de Rickettsia rickettsii de la cepa 

Guapimirin de Brasil (GenBank KF887241), cepa 12B de Colombia (GenBank 

KJ735644) y cepa IAL de Brasil (GenBank KJ994337). A su vez la otra secuencia 

RS8_CS78 obtenida de sangre de canino de Sinaloa, presentó una identidad del 

99% con la cepa 12B de Colombia (GenBank KJ735644) y la cepa Itu de Brasil 

(GenBank KF742602). En el caso de la secuencia RS18_CS78 obtenida de 

garrapata R. sanguineus esta presentó identidad del 99% con las 6 secuencias 

siguientes: aislado LI2395 de Brasil (GenBank JN375499), aislado A33C008 de 

Brasil (GenBank JN252695), cepa ICB0403 de Brasil (GenBank JN393854), aislado 

caso1 de Panamá (GenBank JF739385), cepa 1989CO1 de Carolina del Norte, USA, 

(GenBank DQ150680) y con la cepa "R" (Bitterroot) de USA. (GenBank U59729). Las 
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secuencias obtenidas en este estudio se depositaron en la base de datos del 

GenBank. 

     Se efectuó el alineamiento de las secuencias de Rickettsia rickettsii obtenidas 

tanto de sangre como garrapatas de caninos de Sinaloa (Cuadro 9), mediante el  

programa Clustal Omega, apreciándose regiones conservadas y poca similitud entre 

ellas, la cual se confirma con la matriz de porcentaje de identidad entre secuencias 

(Cuadro 10) cuya identidad entre las Rickettsias en sangre fue de 59.81% y de estas 

con Rickettsia rickettsii obtenida de garrapatas fue de 41.16 a 43.34%.  

 

Cuadro 9.  Alineamiento entre secuencias de R. rickettsii obtenidas de caninos y garrapatas de 

Sinaloa. 
 

RS18_CS78      CCATTCACGATGACACGATTGCCGGCATGTCGTGGATTCAGACCCGGGTTTTATGTCTAC 

RS8_CS78       -GGTCTTCGTATTGATGATTTCAAGGAAGTCGCTTAATT--------TATTGAATTTTAC 

RS52_CS78      TGGGGCACAACGACACGATT-C---CAGCATGACAGGAA--------GCATTCTCCCTCC 

                      *      * **** *    *    *                  *      * * 

 

RS18_CS78      TGCTTCTTGTCTCTCTACTATCACCTATATAGACGGTGATAAAGGAATCTTGCGGCATCG 

RS8_CS78       CAATTCAATCCTG----ATTTATTGAATTTTAAGGAAGCAGAGGCATCCCCCCGGTAGTC 

RS52_CS78      TAGTTCAATCCTG----ATTTATTGAATTTTAAGGAAGCAGAGGCATTGTCCCGGTCCTC 

                  ***    **      * *     ** *  * *  *   * * *      ***      

 

RS18_CS78      AG-GATATGATATTAAAGACTT-----------AGCTGAGAAAAGTGATTTTTTATAAGT 

RS8_CS78       CGGGGGGGTCTATTCATGGCTTCTTTTTCAAATGCGTCAAGAAAGTCTCGTTTAAGGAAA 

RS52_CS78      CTGGGGTGACC-ATCATGGTTTCTTTTTTGGCTGCTTTTCGTAAGACTTGCTTAAGGAAA 

                  *         * * *  **              *     ***      ** *  *   

 

RS18_CS78      AGCATATTTACTGATTTATGGGGAACTACCAAGTGGCGAGCAGTATAATAATTTCACTAA 

RS8_CS78       GAAAACATTTTTCTCTGATGTTAAACTAATACC---TGAATTTCTTACTTTGTAACCTTG 

RS52_CS78      GACCACATTTTTCCCTGATGAAGAACTCATTCC---TGTGTTTCTTACTGTGATCCCTTT 

                      **  *   * ***   ****          *       ** *       **   

 

RS18_CS78      ACAGGTTGCTCATCATTCATTAGTGAATGAAAGATTACACTATTTATTTCAGACCTTTTG 

RS8_CS78       AGC-------------------CTGTTACCTTGTTTGGCAACTTTGTTTCTAGAGTATTT 

RS52_CS78      AGG-------------------GGGGAACCTTGTTTGGCCTCTCTGTTTCTCCCCCATTT 

               *                       *       * **      * * ****       **  

 

RS18_CS78      TAGCTCTTCTCATCCTATG----------------------------------------- 

RS8_CS78       TGTGTGTTTTCGGCTTATTCGGTGTGAGGAGGCTGTGTGCA-TTCTTGCCTTTCCAGCCC 

RS52_CS78      TGCGTGTTTTCGTCCCCCTCGGTATGATTCAGGCTGGGTGCCCGGTCCCGCACCCTGTGT 

               *   * ** **  *                                               

 

RS18_CS78      --------------------------------------GCTATTATGCTTGCGGCTGTCG 

RS8_CS78       GACCCTCTTTGGGTGTCCCCATTTCTGACTCAAAAAAGCCCACCATGCGAAAGCCTGATT 
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RS52_CS78      GTGTCTCTCTCTCTCTCGCGGTCTCTGAATAAAAGAAACCCATAATCTGTTTGA----TA 

                                                      * *  **      *        

 

RS18_CS78      GTTCTCTTGCGGCATTTTATCCTGATTTATTGA--------------------------- 

RS8_CS78       GACCCTTTTCTGTCGTGCCTGATTACCTTTAGAACATGAGACAGCAAACATTGATATCTC 

RS52_CS78      AAAATTTTT-TTTATTCCAC-------TCTCAAACCGG-GGGCCCCCTCTCCCATATTTT 

                     **       *           * *  *                            

 

RS18_CS78      --------ATTTTAAGGAAGCCCTTTGTTTAGTTC 

RS8_CS78       CACATGCAGTTTGCAGGACTAACATCGTCTGGAA- 

RS52_CS78      AA--------------------------------- 

 

- (guion) gap de delecion, * (asterisco) Identidad entre columnas, RS18_CS78 (R. rickettsii en garrapatas de caninos de 

Sinaloa), RS8_CS78 (R. rickettsii en caninos de Sinaloa), RS52_CS78 (R. rickettsii en caninos de Sinaloa) 

                                    

           

 
 

Cuadro 10. Matriz de porcentaje de identidad entre secuencias de R. rickettsii obtenida de garrapatas 
y caninos de Sinaloa. 

 

 

RS18_CS78 (R. rickettsii en garrapatas de caninos de Sinaloa), RS8_CS78 (R. rickettsii en caninos de Sinaloa), 

RS52_CS78 (R. rickettsii en caninos de Sinaloa) 

 

 

     Tanto en el alineamiento múltiple (Cuadro 9)  como en la matriz de porcentaje 

de identidad (Cuadro 10), se aprecia la  tendencia de identidad entre las 

secuencias, lo cual sugiere que estas pertenecen a diferente clado genético, por lo 

que se comparó el grupo de secuencias de Sinaloa con las de mayor identidad 

depositadas en el GenBank, así como las secuencias de Yucatán y Mexicali, 

generando el alineamiento múltiple de secuencias (Cuadro 11) y una matriz de 

porcentaje de identidad (Cuadro 12). se observó una identidad que osciló entre  

34.85 a 94.41%, y una relación filogenética con otras especies del grupo de las 

fiebres manchadas donde la de la mayor identidad fue RS18_CS78 con la cepa 

LI2307b de Brasil (GenBank JN375522). 

 
 

 

 

RS18_CS78  RS8_CS78   RS52_CS78  

RS18_CS78  100 43.34 41.16 

RS8_CS78   43.34 100 59.81 

RS52_CS78  41.16 59.81 100 
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Cuadro 11.  Alineamiento de secuencias de R. rickettsii en caninos y garrapatas de Sinaloa, 
comparadas con secuencias de mayor identidad depositadas en GenBank, incluyendo secuencias 
depositadas de Yucatán y Mexicali. 

                                                                                    

DQ176856Yucatan                  ------------------------------------------------------------ 

RS8_CS78                         GGCTTCTTTTTCAAATGC--GTCAAGAAAGTCTCGTTTAAGGAAAGAAAACATTTTTCTC 

RS52_CS78                        GGTTTCTTTTTTGGCTGC--TTTTCGTAAGACTTGCTTAAGGAAAGACCACATTTTTCCC 

JN375499                         ACTT----CTTTGCACGT--TTCTTTAAGTACTACGGCACGC---GGGTCATAGTTTTTA 

HM012566MexicaliRr1240           AATT----CTTGACAAAA--GGC----------------------TAAATATATTGTATA 

HM012571MexicaliT78              ---------------TCTCTATCCGGAACAGTTACCTG---------------------- 

RS18_CS78                        AGTAGCATATTTACTGATTTATGGGGAACTACCAAGTGGCGAGCAGTATAATAATTTCAC 

KF887241Guapimirin               AGTAGCATATTTACTGATTTATGGGGAACTACCAAGTGGCGAGCAGTATAATAATTTCAC 

DQ150680strain1989CO1            AGTAGCATATTTACTGATTTATGGGGAACTACCAAGTGGCGAGCAGTATAATAATTTCAC 

JF739385isolatecase1             AGTAGCATATTTACTGATTTATGGGGAACTACCAAGTGGCGAGCAGTATAATAATTTCAC 

JN375522isolateLI2307b           AGTAGCATATTTACTGATTTATGGGGAACTACCAAGTGGCGAGCAGTATAATAATTTCAC 

JN252695isolate                  AGTAGCATATTTACTGATTTATGGGGAACTACCAAGTGGCGAGCAGTATAATAATTTCAC 

U59729RRU59729R(Bitterroot)      AGTAGCATATTTACTGATTTATGGGGAACTACCAAGTGGCGAGCAGTATAATAATTTCAC 

KJ994337cloneIAL                 ------------------------------------------------------------ 

JN393854                         AGTAGCATATTTACTGATTTATGGGGAACTACCAAGTGGCGAGCAGTATAATAATTTCAC 

KF742602strainItu                AGTAGCATATTTACTGATTTATGGGGAACTACCAAGTGGCGAGCAGTATAATAATTTCAC 

KJ735644strainI12B               AGTAGCATATTTACTGATTTATGGGGAACTACCAAGTGGCGAGCAGTATAATAATTTCAC 

                                                                                              

DQ176856Yucatan                  ------------------------------------------------------------ 

RS8_CS78                         TGATGTTAAA--------CTAATACCTGAA--------------TTTCTTACTTTGTAAC 

RS52_CS78                        TGATGAAGAA--------CTCATTCCTGTG--------------TTTCTTACTGTGATCC 

JN375499                         TATACACGATGACCAAAACCCATTAATCTAAATGGATCATTTTTATCCTTAGCTTTAGCT 

HM012566MexicaliRr1240           AGTTC------------------------------------------------------- 

HM012571MexicaliT78              -------------------TT---ATTGGA----------------TCAA---------- 

RS18_CS78                        TAAACAGGTTGCTCATCATTCATTAGTGAA----------------TGAAAGATTACACT 

KF887241Guapimirin               TAAACAGGTTGCTCATCATTCATTAGTGAA----------------TGAAAGATTACACT 

DQ150680strain1989CO1            TAAACAGGTTGCTCATCATTCATTAGTGAA----------------TGAAAGATTACACT 

JF739385isolatecase1             TAAACAGGTTGCTCATCATTCATTAGTGAA----------------TGAAAGATTACACT 

JN375522isolateLI2307b           TAAACAGGTTGCTCATCATTCATTAGTGAA----------------TGAAAGATTACACT 

JN252695isolate                  TAAACAGGTTGCTCATCATTCATTAGTGAA----------------TGAAAGATTACACT 

U59729RRU59729R(Bitterroot)      TAAACAGGTTGCTCATCATTCATTAGTGAA----------------TGAAAGATTACACT 

KJ994337cloneIAL                 ------------------------------------------------------------ 

JN393854                         TAAACAGGTTGCTCATCATTCATTAGTGAA----------------TGAAAGATTACACT 

KF742602strainItu                TAAACAGGTTGCTCATCATTCATTAGTGAA----------------TGAAAGATTACACT 

KJ735644strainI12B               TAAACAGGTTGCTCATCATTCATTAGTGAA----------------TGAAAGATTACACT 

                                                                                              

DQ176856Yucatan                  ------------------------------------------------------------ 

RS8_CS78                         CTTGAGCCTGTTACCTTGTTTGGCAACTTTG---TTTCTAGAGTATTTTGTGTGTTTTCG 

RS52_CS78                        CTTTAGGGGGGAACCTTGTTTGGCCTCTCTG---TTTCTCCCCCATTTTGCGTGTTTTCG 

JN375499                         ATATATTTAGGAATATACTCAGAACTACCGATTTCTTTAAGCATACTTATTACCGCTTCA 

HM012566MexicaliRr1240           ------------------------------------------------------------ 

HM012571MexicaliT78              ----ATATAATTCCTAATGGGGCTCTTCTA-------TATCTGCAGATTTTATATTTACG 

RS18_CS78                        ATTTATTTCAGACCTTTTGTAGCTCTTCTC-------ATCCTATGGCTATTATGCTTGCG 

KF887241Guapimirin               ATTTATTTCAGACCTTTTGTAGCTCTTCTC-------ATCCTATGGCTATTATGCTTGCG 

DQ150680strain1989CO1            ATTTATTTCAGACCTTTTGTAGCTCTTCTC-------ATCCTATGGCTATTATGCTTGCG 

JF739385isolatecase1             ATTTATTTCAGACCTTTTGTAGCTCTTCTC-------ATCCTATGGCTATTATGCTTGCG 

JN375522isolateLI2307b           ATTTATTTCAGACCTTTTGTAGCTCTTCTC-------ATCCTATGGCTATTATGCTTGCG 

JN252695isolate                  ATTTATTTCAGACCTTTTGTAGCTCTTCTC-------ATCCTATGGCTATTATGCTTGCG 

U59729RRU59729R(Bitterroot)      ATTTATTTCAGACCTTTTGTAGCTCTTCTC-------ATCCTATGGCTATTATGCTTGCG 

KJ994337cloneIAL                 ------------------------------------------------------------ 

JN393854                         ATTTATTTCAGACCTTTTGTAGCTCTTCTC-------ATCCTATGGCTATTATGCTTGCG 

KF742602strainItu                ATTTATTTCAGACCTTTTGTAGCTCTTCTC-------ATCCTATGGCTATTATGCTTGCG 

KJ735644strainI12B               ATTTATTTCAGACCTTTTGTAGCTCTTCTC-------ATCCTATGGCTATTATGCTTGCG 
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DQ176856Yucatan                  ------------------------------------------------------------ 

RS8_CS78                         GCTTATTCGGTGTGAGGAGGCTGTGTGCA----------------TTCTTGCCTTTCCAG 

RS52_CS78                        TCCCCCTCGGTATGATTCAGGCTGGGTGC---C------------CGGTCCCGCACCCTG 

JN375499                         TCAGCCCCGCCGTGAGCAGGTCCCCAAAGTGAGGCAATACCCGTGCTAATACAAGCAAAA 

HM012566MexicaliRr1240           ------------------------------------------------------------ 

HM012571MexicaliT78              TTA-----------AAGTGGTTAG------------------------T----------- 

RS18_CS78                        GCT-----------GTCGGTTCTCTTGCGGCATTTTA-TCCTGATTTATTGAATTTTAAG 

KF887241Guapimirin               GCT-----------GTCGGTTCTCTTGCGGCATTTTA-TCCTGATTTATTGAATTTTAAG 

DQ150680strain1989CO1            GCT-----------GTCGGTTCTCTTGCGGCATTTTA-TCCTGATTTATTGAATTTTAAG 

JF739385isolatecase1             GCT-----------GTCGGTTCTCTTGCGGCATTTTA-TCCTGATTTATTGAATTTTAAG 

JN375522isolateLI2307b           GCT-----------GTCGGTTCTCTTGCGGCATTTTA-TCCTGATTTATTGAATTTTAAG 

JN252695isolate                  GCT-----------GTCGGTTCTCTTGCGGCATTTTA-TCCTGATTTATTGAATTTTAAG 

U59729RRU59729R(Bitterroot)      GCT-----------GTCGGTTCTCTTGCGGCATTTTA-TCCTGATTTATTGAATTTTAAG 

KJ994337cloneIAL                 ---------------------------CGGCATTTTA-TCCTGATTTATTGAATTTTAAG 

JN393854                         GCT-----------GTCGGTTCTCTTGCGGCATTTTA-TCCTGATTTATTGAATTTTAAG 

KF742602strainItu                GCT-----------GTCGGTTCTCTTGCGGCATTTTA-TCCTGATTTATTGAATTTTAAG 

KJ735644strainI12B               GCT-----------GTCGGTTCTCTTGCGGCATTTTA-TCCTGATTTATTGAATTTTAAG 

 

DQ176856Yucatan                  ------------------------------------------------------------ 

RS8_CS78                         CCCGACCCTCTTTGGG-------TGTCCCCATTTCTGACT--CAAAAAAGCC---CACCA 

RS52_CS78                        TGTGTGTCTCTCTCTC-------TCTCGCGGTCTCTGAAT--AAAAGAAACC---CATAA 

JN375499                         GGGTTAGCTCCGGATGAGCCGGCAATTCGGACTGTTGAAGTAGAAGCATTCTGCTCATGA 

HM012566MexicaliRr1240           -----AGCA--------------CCTTCAGAATG-------------------------- 

HM012571MexicaliT78              TAATTCTTGTGTTACTTTACGAATATTACCA----------------------------- 

RS18_CS78                        GAAGCCCTTTGTTTAGTTC----------------------------------------- 

KF887241Guapimirin               GAAGCAGATTACGAACTTACCGCTATTAGAATGATTGCTA-----AGATACCTACCATCG 

DQ150680strain1989CO1            GAAGCAGATTACGAACTTACCGCTATTAGAATGATTGCTA-----AGATACCTACCATCG 

JF739385isolatecase1             GAAGC------------------------------------------------------- 

JN375522isolateLI2307b           GAAGCA------------------------------------------------------ 

JN252695isolate                  GAAGCA------------------------------------------------------ 

U59729RRU59729R(Bitterroot)      GAAGCAGATTACGAACTTACCGCTATTAGAATGATTGCTA-----AGATACCTACCATCG 

KJ994337cloneIAL                 GAAGCAGATTACGAACTTACCGCTATTAGAATGATTGCTA-----AGATACCTACCATCG 

JN393854                         GAAGCAGATTACGAACTTACCGCTATTAGAATGATTGCTA-----AGATACCTACCATCG 

KF742602strainItu                GAAGCAGATTACGAACTTACCGCTATTAGAATGATTGCTA-----AGATACCTACCATCG 

KJ735644strainI12B               GAAGCAGATTACGAACTTACCGCTATTAGAATGATTGCTA-----AGATACCTACCATCG 

 

 

 
 
 

.
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Cuadro 12. Matriz de porcentaje de identidad de secuencias de R. rickettsii en caninos y garrapatas de Sinaloa, comparadas con secuencias 
de mayor identidad depositadas en GenBank, incluyendo secuencias depositadas de Yucatán y Mexicali. 

 
 

 

 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 

     1: DQ176856Yucatan               100 34 22.22 40 28.36 35.29 nan 46.15 46.24 nan nan nan 45.54 46.17 46.13 46.07 45.91 

     2: RS8_CS78                       34 100 59.81 38.36 36.03 37.25 37.62 38.23 38.44 38.64 38.51 38.51 39.17 41.77 38.06 38.48 39.12 

     3: RS52_CS78                      22.22 59.81 100 42.16 31.01 31.72 33.23 35.94 36.03 34.75 34.75 34.64 35.94 34.65 35.89 35.94 35.94 

     4: JN375499                       40 38.36 42.16 100 53.12 36.97 43.02 45.69 45.37 44.05 44.11 44.2 45.19 46.14 45.99 45.87 45.51 

     5: HM012566MexicaliRr1240         28.36 36.03 31.01 53.12 100 23.91 38.31 37.3 37.3 38 38.89 38.41 37.01 36.27 37.55 37.3 37.3 

     6: HM012571MexicaliT78            35.29 37.25 31.72 36.97 23.91 100 52.99 52.48 52.89 52.43 51.92 51.92 52.89 53.1 52.89 52.89 52.89 

     7: RS18_CS78                       nan 37.62 33.23 43.02 38.31 52.99 100 88.95 88.95 90.93 94.41 90.69 88.95 82.35 93.46 88.95 88.95 

     8: KF887241Guapimirin             46.15 38.23 35.94 45.69 37.3 52.48 88.95 100 99.81 99.74 100 99.74 99.72 99.72 99.9 99.72 99.72 

     9: DQ150680strain1989CO1          46.24 38.44 36.03 45.37 37.3 52.89 88.95 99.81 100 100 100 100 100 100 100 100 100 

    10: JF739385isolatecase1            nan 38.64 34.75 44.05 38 52.43 90.93 99.74 100 100 100 100 100 100 100 100 100 

    11: JN375522isolateLI2307b      nan 38.51 34.75 44.11 38.89 51.92 94.41 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 

    12: JN252695isolate            nan 38.51 34.64 44.2 38.41 51.92 90.69 99.74 100 100 100 100 100 100 100 100 100 

    13: U59729 R_Bitterroot_   45.54 39.17 35.94 45.19 37.01 52.89 88.95 99.72 100 100 100 100 100 100 100 100 100 

    14: KJ994337cloneIAL              46.17 41.77 34.65 46.14 36.27 53.1 82.35 99.72 100 100 100 100 100 100 100 100 100 

    15: JN393854                       46.13 38.06 35.89 45.99 37.55 52.89 93.46 99.9 100 100 100 100 100 100 100 100 100 

    16: KF742602strainItu              46.07 38.48 35.94 45.87 37.3 52.89 88.95 99.72 100 100 100 100 100 100 100 100 100 

    17: KJ735644strainI12B             45.91 39.12 35.94 45.51 37.3 52.89 88.95 99.72 100 100 100 100 100 100 100 100 100 
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     Se generaron árboles filogenéticos por separado, apreciándose en la Figura 9, el 

correspondiente a la secuencia RS18_CS78, ubicada junto con la cepa Iowa, que de 

acuerdo con Clark et al. (2015), es una cepa avirulenta, lo cual muestra que se 

encuentra dentro del grupo de las fiebres manchadas y sugiere estar presente en los 

hospederos sin presentar manifestaciones clínicas evidentes. 

 
 

 
 

Figura 9. Árbol filogenético de secuencia RS18 de R. rickettsii en Garrapatas de caninos de 
Sinaloa comparado con secuencias del GenBank, mediante sistema de unión de vecinos 

(Neighbour-joining tree, MOLE-BLAST). 
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Figura 10. Árbol filogenético de secuencia RS8 de R. rickettsii en sangre de caninos de Sinaloa 

comparado con secuencias del GenBank, mediante sistema de unión de vecinos (Neighbour-
joining tree, MOLE-BLAST). 

 

     En las Figuras 10 y 11, se puede observar la filogenia de las secuencias 

obtenidas de sangre canina (RS8_CS78 y RS52_CS78, respectivamente), las cuales 

se sitúan en nodos diferentes a las secuencias más cercanas, y en ambos casos es 

Rickettsia  aeschlimannii Clon YN29 Tipo II. De acuerdo a Merhej et al. (2014), R.  

aeschlimannii pertenece  a las Rickettsias del grupo de las fiebres manchadas en el 

subgrupo R. massiliae junto con R. massiliae MTU5, R. massiliae AZT80, R. 

rhipicephali, y R. raoultii; y concuerda con Walker (2013), en que ocasiona posibles 

casos con infecciones asintomáticas o cuadros clínicos benignos subdiagnosticados 

o desapercibidos para el personal médico, en comparación con una enfermedad 

severa usualmente presente en la rickettsiosis por R. rickettsii. 
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Figura 11. Árbol filogenético de secuencia RS52 de R. rickettsii en sangre de caninos de Sinaloa 
comparado con secuencias del GenBank, mediante sistema de unión de vecinos (Neighbour-

joining tree, MOLE-BLAST). 

 

Cuadro 13. Matriz de porcentaje de identidad de secuencias de R. rickettsii obtenidas de  
caninos y garrapatas de Sinaloa comparadas con secuencias de Yucatán y Mexicali. 
 

1: RS18_CS78                    100.00   39.37   34.39   38.66   42.02   40.25 

2: DQ176856Yucatán          39.37  100.00   34.96   39.08   40.44   37.74 

3: HM012571MexicaliT78    34.39   34.96  100.00   40.34   38.75   43.50 

4: HM012566Mexicali          38.66   39.08   40.34  100.00   45.31   42.35 

5: RS8_CS78                       42.02   40.44   38.75   45.31  100.00   59.81 

6: RS52_CS78                     40.25   37.74   43.50   42.35   59.81  100.00 
 

RS18_CS78 (R. rickettsii en garrapatas de caninos de Sinaloa), RS8_CS78 (R. rickettsii en caninos de Sinaloa), 

RS52_CS78 (R. rickettsii en caninos de Sinaloa). 
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     Al realizar la comparación de las secuencias de Rickettsia rickettsii obtenidas de  

caninos y garrapatas de Sinaloa con secuencias de Yucatán y Mexicali, mediante la 

matriz de porcentaje de identidad de secuencias (Cuadro 13), se observa que existe 

una identidad muy baja desde 34.39 a 45.31%, donde la mayor identidad se presenta 

entre las de Sinaloa y Mexicali. 

     Se concuerda con Eremeeva et al. (2011), quienes detectaron la circulación de un 

tipo genético único de Rickettsia rickettsii en las garrapatas del complejo 

Rhipicephalus sanguineus en Mexicali, Baja California, México, donde R. rickettsii 

mexicana difiere tanto de las secuencias de Sinaloa como de todos los aislados 

previamente caracterizados de las regiones endémicas de las Fiebres Manchadas de 

las Montañas Rocosas en norte, centro y sur de América, con base a estudios 

realizados por Karpathy et al. (2007), a 36 aislamientos de R. rickettsii de diferentes 

regiones de América, quien describe, para este microorganismo siete genotipos 

distribuidos en tres clados filogenéticos, con una correlación basada en origen 

geográfico y especie de garrapata vector: Clado I (genotipo 1 [relacionado con 

garrapatas R. sanguineus de Arizona en EEUU] y genotipos 2 y 3 [relacionados con 

garrapatas D. variabilis del este y oeste-medio de los EEUU]); Clado II (genotipos 1 y 

2 [relacionados con la cepa Sheila Smith y aislamientos provenientes de D. 

andersoni en el estado de Montana y Carolina del norte en EEUU]); y el clado III 

(genotipo 1 [aislamientos provenientes de Brasil, Costa Rica y Panamá] y genotipo 2 

[aislamiento proveniente de Colombia] probablemente relacionados con garrapatas 

A. cajennense y A. aureolatum). Complementado con la presencia y validación de un 

cuarto clado patógeno (R. rickettsii cepa Hlp), caracterizado molecularmente a partir 

de un caso fatal ocurrido en el norte de los EEUU (Paddock et al., 2014). A su vez, 

este mismo estudio corroboró la distribución geográfica previamente propuesta de los 

otros tres clados, al mostrar una relación directa entre las cepas referencia de R. 

rickettsii y casos fatales en  América (Faccini-Martinez et al., 2014).  

     Considerando el estudio de Karpathy et al. (2007), las secuencias de rickettsia de 

Sinaloa se ubican en el clado III, con base en el resultado del análisis de identidad 

del BLAST de las secuencias de Sinaloa con las disponibles en el GenBank. 
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     Por otra parte, considerando el algoritmo de clasificación taxonómica del género 

Rickettsia presentado por Raoult et al, (2005), para postular una nueva Rickettsia 

spp., son necesarios porcentajes de similitud inferiores a los establecidos en por lo 

menos 3 genes rickettsiales (99.8% gen rrs, 99.9% gen gltA, 98.8% gen ompA, 

99.2% gen ompB y 99.3% gen sca4) respecto a una especie ya caracterizada, y 

como Candidatus, si no es posible su aislamiento (Faccini-Martinez et al., 2014). Con 

base en lo anterior y considerando que el porcentaje de similitud de las secuencias 

del gen gltA obtenidas de caninos y garrapatas de Sinaloa fue inferior a lo 

establecido, no se puede descartar la presencia de nuevas especies de Rickettsias 

del grupo de las fiebres manchadas en caninos y garrapatas en Sinaloa. 

     Los resultados obtenidos en este estudio confirman la presencia de R. rickettsii en 

sangre y garrapatas R. sanguineus de caninos domésticos de Sinaloa, evidenciando 

la circulación de esta especie bacteriana y a un mayor riesgo de diseminación y 

adquisición de esta enfermedad zoonótica. 

     Resulta conveniente evaluar con mayor precisión las posibles variaciones 

genéticas entre las poblaciones de R. rickettsii en caninos y garrapatas; tal 

conocimiento puede contribuir a una mejor comprensión de las diferencias regionales 

en la epidemiología de esta enfermedad transmitida por garrapatas R. sanguineus. 

     Por otra parte la estandarización de la técnica de diagnóstico mediante PCR, 

favorece la detección temprana de Rickettsia rickettsii, lo cual puede convertirse en 

una prueba de rutina de gran ayuda para el médico a fin de tomar una decisión a 

tiempo para iniciar el tratamiento adecuado; además permitirá al personal de 

laboratorio diferenciar entre las especies de Rickettsia, ayudando en los estudios de 

diagnóstico, epidemiológicos y epizootiológicos con la consecuente implementación 

de medidas para su prevención.  
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CAPÍTULO 4.  CONCLUSIONES GENERALES 

     Morfológica y genéticamente se identificó a las garrapatas presentes en caninos 

atendidos en clínicas veterinarias de Sinaloa, como Rhipicephalus sanguineus.  

     Genéticamente se identificó y confirmó la presencia de Rickettsia rickettsii en 

sangre y garrapatas de caninos atendidos en clínicas veterinarias de Sinaloa. 

     Las diferencias genéticas regionales observadas en las garrapatas R. 

sanguineus, puede ser multifactorial, desde condiciones geográficas, introducción e 

hibridación por migración de caninos infestados hasta su competencia vectorial aun 

cuestionable. De igual manera para R. rickettsii y su cercanía con la cepa Iowa 

avirulenta con presencia sin manifestaciones clínicas que la evidencien. 

     Considerando que los propietarios que llevan a sus caninos a las clínicas 

veterinarias, reflejan preocupación, responsabilidad e interés por el bienestar y la 

salud de sus mascotas, y que a pesar de ello los caninos presentan garrapatas que 

pueden estar infectados con Rickettsia rickettsii, es posible suponer que en el resto 

de los caninos que hay en las ciudades y que no reciben estas atenciones por parte 

de sus dueños, así como aquellos que no tienen dueño, se pueden encontrar 

infestados con garrapatas y Rickettsia rickettsii. Estos caninos pueden actuar en el 

mantenimiento, distribución y transmisión tanto del vector como de esta enfermedad 

a otros hospederos incluidos los humanos, lo que conlleva a mayor riesgo de 

diseminación y adquisición de esta enfermedad zoonótica. 

     Se cuenta con los elementos que corroboran la hipótesis planteada, lo cual 

representa una alerta epidemiológica y epizootiológica para la región en general, y 

sirve como base para advertir sobre el riesgo de transmisión de las zoonosis en 

cuestión, e implementar acciones de educación sanitaria y medidas de prevención y 

control en programas de salud pública y animal a fin de evitar su propagación, y con 

ello ayudar a disminuir el riesgo de transmisión de esta enfermedad de los caninos al 

ser humano. 
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