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Candida auris, C. haemulonii y sus especies relacionadas (C. pseudohaemulonii y duobushaemulonii) son patégenos emergentes
poco sensibles a los antifungicos disponibles. EI CDC recomienda que todo paciente colonizado o infectado con C. auris debe ser
aislado debido al gran riesgo de propagacion en forma de brote intrahospitalario (1). C. auris no se puede identificar por los
métodos automatizados utilizados rutinariamente en hospitales. Las metodologias que permiten su correcta identificacion
incluyen Maldi-TOF (Bruker) y secuenciacion de las regiones ITS del operon ribosomal (2).

Disefiar un método rapido y poco costoso de identificacion de Candida spp. emergentes que pueda utilizarse a partir de cultivos y
muestras clinicas.

Cepas: Se utilizaron 17 C. auris, 3 C. haemulonii, 3 C. guilliermondii, 1 C. pseudohaemulonii, 1 C. sake, 1 Cryptococcus neoformans,
2 C. krusei, 1 C. dubliniensis, 1 Rhodotorula glutinis, 3 Saccharomyces cerevisiae, 1 C. famata, 1 C. orthopsilosis, 3 C. lusitaniae, 3 C.
albicans, 3 C. parapsilosis, 3 C. tropicalis y 3 C. glabrata.

 Identificacion: por MALDI-TOF Shimadsu, MALDI-TOF Bruker y secuenciacion de ITS (considerada “gold-estandar” para evaluar el
método de identificacién propuesto en este trabajo).

Biologia molecular: El DNA de las 50 cepas se extrajo por el método fenol-cloroformo, se realizé la amplificacion por PCR y se
analizo por electroforesis.

* Disefio de primers: se basé en las secuencias ITS. Se [ ¢ quris o4
generd una PCR-multiplex. Los tubos contenian — <. hagm —
primers ITS universales (controles internos: ITS1 e 188 — Tran 288
ITS4) y los primers de identificacién especificos para o1 at
C. auris y C. haemulonii. 281 nt

118 nt

1, C. auris. 2, C. peudohaemulonii. 3, C. sake. 4, Cryptococcus neoformans. 5, C. krusei. 6, C. dubliniensis. 7, Rhodotorula glutinis. 8, S.
cerevisiae. 9, C. famata. 10, C. guilliermondii.

1,Ch lonii. 2, C. peudoh lonii. 3, C. sake. 4, C. orthopsilosis. 5, C. lusitaniae. 6, C. albicans. 7, C. neoformans. 8, C. parapsilosis.
9, C. tropicalis. 10, C. glabrata.

La PCR disefiada demostro ser capaz de diferenciar C. auris y C. haemulonii de sus especies relacionadas y de otras
levaduras. La PCR propuesta es rapida y utiliza equipos de PCR esténdar, lo que la vuelve accesible. Este método
seria una herramienta Util a la hora de decidir si se debe aislar a un paciente y asi evitar la transmisién horizontal
de C. auris. Ademas, tiene el potencial de ser utilizada directamente a partir de muestras clinicas sin cultivo
previo.
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