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INTRDUCCIÓN
Actualmente el origen del 

género Leishmania es debatido y tres hipótesis 
biogeográficas han sido propuestas: el género aparece aproximadamente 

66-56 ma en el Paleartico1; en la segunda hace 65-40 ma en el Neotrópico2 y en la tercera 
hace 120-90 ma en Gondwana3. Por lo tanto, nuestro objetivo fue evaluar las hipótesis de origen del género Leishmania. 

CONCLUSIÓN
El análisis de área ancestral soporta 
la hipótesis de origen Supercontinental propuesta por 
Harkins et al.3, ya que en ese tiempo estas áreas hacían parte de Gondwana. Evidencia soportada 
por el fósil encontrado por Poinar7, el cuál es congruente con el tiempo propuesto y el área ancestral identificada. 
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Figura 1. Área ancestral del género Leishmania. En circulos se muestra las áreas ancestrales más probables para cada nodo; en
  triángulos se muestra la distribución actual de cada especie. El análisis de estado ancestral 

mostró que todos los hospederos y reservorios actuales fueron igualmente 
probables como estado ancestral (resultado 

no mostrado en la figura)
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