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RESUMO 

Leishmaniose visceral canina (LVC), causada por Leishmania infantum é uma 
doença parasitária de grande importância veterinária. Alguns cães infectados por 
L. infantum podem desenvolver uma forte resposta imune celular contra o invasor 
e eliminar a infecção, enquanto outros podem responder com uma produção 
exagerada de anticorpos contra o parasita e desenvolver a doença, que pode ser 
fatal se não tratada. Contudo, os fatores que desencadeiam a resposta imune, 
bem como marcadores de resistência e susceptibilidade à infecção por L. 
infantum e o desenvolvimento da doença em cães, não estão totalmente 
compreendidos. Portanto, o presente estudo visa determinar a prevalência de 
cães infectados em áreas endêmicas, bem como avaliar possíveis associações de 
polimorfismos genéticos e a positividade para L. infantum em cães. Inicialmente 
foram selecionadas amostras de sangue canino do município de Sobral, Ceará, 
utilizadas para detecção da prevalência de cães infectados por L. infantum. Além 
disso, amostras de São Raimundo Nonato, Piauí e amostras da Itália foram 
selecionadas para serem utilizados no estudo de associação entre polimorfismos 
no gene β-defensina-1 canina (CBD1) e a infecção por L. infantum. Para o estudo 
de prevalência de LVC em Sobral, foram avaliadas 676 amostras, destas 377 
(55,7%) foram positivas para L. infantum. Estes resultados apontam para uma 
endemicidade de LVC no município. Em seguida, para o estudo de associação, 
387 cães (Sobral, São Raimundo Nonato e Itália) foram avaliados para presença 
de L. infantum por PCR em tempo real e 34,6% deles foram positivos. As 
amostras foram submetidas a análises do gene CBD1 e nove sítios polimórficos 
foram detectados, dentre eles, os SNPs 3 e 8 foram associados com o risco de 
infecção por L. infantum e os SNPs 4 e 7 foram associados com a proteção contra 
infecção por L. infantum em cães da Itália. Para as populações brasileiras, não 
houve associação. Este estudo serve como base para outras análises utilizando o 
gene CBD1 como um marcador de infecção por L. infantum em cães. Além de 
detectar uma alta prevalência de LVC em áreas endêmicas para a doença. 
 
Palavras-chave: Gene β-defensina 1 canino. SNPs. Leishmaniose visceral 
canina. Cães. 



 

 

 

ABSTRACT 

Canine viscerla leishmaniasis (CVL), caused by Leishmania infantum, is a 
parasitic disease of great veterinary importance. Some dogs infected with L. 
infantum may develop a strong cellular immune response against the invader and 
eliminate the infection. Others may respond with an overproduction of antibodies 
against the parasite and develop the disease, which can be fatal if left untreated. 
However, the factors that trigger the initial polarization of the immune response as 
well as markers of resistance and susceptibility to L. infantum infection and the 
development of the disease in dogs are not fully understood. Therefore, the 
present study aims to determine the prevalence of infected dogs in endemic areas, 
as well as evaluate possible associations of genetic polymorphisms and positivity 
for L. infantum in dogs. Initially, samples of canine blood from the municipality of 
Sobral, Ceará, were used to detect the prevalence of dogs infected with L. 
infantum. In addition, samples from São Raimundo Nonato, Piauí and samples 
from Italy were selected to be used in the study of association between single 
nucleotide polymorphisms (SNPs) in the canine β-defensin-1 gene (CBD1) and 
infection by L. infantum. For the study of CVL prevalence in Sobral, 676 samples 
were evaluated, of which 377 (55.7%) were positive for L. infantum. These results 
point to an endemicity of CVL in the municipality. Then, for the association study, 
387 dogs (Sobral, São Raimundo Nonato and Italy) were evaluated for presence 
of L. infantum by real-time PCR and 34.6% of them were positive. The samples 
were analyzed for the CBD1 gene and nine polymorphic sites were detected, 
among them, SNPs 3 and 8 were associated with the risk of infection by L. 
infantum and SNPs 4 and 7 were associated with protection against infection by L 
infantum in dogs from Italy. For the Brazilian populations, there was no 
association. This study serves as a basis for further analysis using the CBD1 gene 
as a marker of L. infantum infection in dogs. In addition to detecting a high 
prevalence of VCL in areas endemic for the disease. 
 
Key words: Canine β-defensin-1 gene. SNPs. visceral leishmaniasis. Dogs. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

A leishmaniose visceral canina (LVC) é uma doença parasitária causada 

por espécies de Leishmania (e.g. Leishmania infantum), transmitidas por fêmeas 

de dípteros chamados de flebotomíneos. Presente em praticamente todos os 

continentes, exceto Antártida e Oceania, é uma doença com elevado risco de 

morte nos cães e é geralmente caracterizada por diversos sinais clínicos não 

específicos, tais como perda de peso, aumento dos linfonodos, baço e fígado, 

letargia, lesões cutâneas e oculares. No entanto, a maioria dos cães infectados 

por L. infantum não apresentam qualquer sinal clínico evidente ou anormalidade 

clínica-patológica. De fato, cães infectados que vivem em áreas onde a 

leishmaniose canina é endêmica normalmente são assintomáticos. Os cães são 

considerados como os principais reservatórios da L. infantum no ambiente 

doméstico, sendo frequentemente alvo de autoridades de saúde pública durante 

as campanhas de controle da leishmaniose visceral, uma vez que, uma das 

principais medidas de controle no Brasil ainda é eutanásia de cães positivos, para 

o Ministério da Saúde. 

A variação clínica da LVC depende principalmente da resposta imune do 

cão após o contato com o parasita. A L. infantum pode espalhar-se a partir de 

células sanguíneas (macrófagos) para vários órgãos, causando, uma infecção 

crônica com risco de vida. Sabe-se que uma resposta imune mediada por células 

predominantemente Th1 pode levar a uma resolução da infecção, considerando-

se que uma proliferação de células Th2 exagerada pode levar a uma alta 

produção de anticorpos, com a formação de complexos imunitários, e 

aparecimento de sinais clínicos. No entanto, ainda existem muitas lacunas a 

respeito dos fatores desencadeantes da resposta imune, bem como de 

marcadores de suscetibilidade e resistência para infecção L. infantum em cães. 

Níveis elevados de expressão de IL-10 e TGF-β, carga parasitária e os 

níveis elevados de anticorpos anti-Leishmania específicos de IgG, IgM, IgA e IgE 

são observados em cães sintomáticos, sendo associados à susceptibilidade a 

doenças. Por outro lado, o aumento dos níveis de expressão do IFN-γ e TNF-α, 

células T (CD4+ e CD8+) e células B (CD21+ e CD14+), são observados em 

animais assintomáticos, sendo associado à resistência em cães naturalmente 
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infectados. Desta forma, o perfil da resposta imune do hospedeiro sintomático e 

assintomático pode ser utilizado como marcadores de resistência ou 

susceptibilidade à infecção por L. infantum, em cães, no entanto esses 

parâmetros ainda necessitam de novos estudos já que o perfil não é uniforme. 

No sistema imune inato dos vertebrados são encontrados diversos 

componentes, dentre eles os peptídeos antimicrobianos (PAMs), que atuam 

contra bactérias, fungos e vírus envelopados na interface pele/ambiente. Já foi 

observado que a segurança e eficácia de peptídeos antimicrobianos contra a 

leishmaniose visceral (LV) em humanos, está associada a polimorfismos de 

nucleotídeos únicos (SNPs) nos genes DLL1 e FAM120B. Contudo, ainda são 

necessários estudos de novos agentes leishmanicidas para o tratamento da LV, 

que possam elucidar melhor quais fatores estão envolvidos do desenvolvimento 

da doença, visto que, um tratamento eficaz depende não só da atividade 

leishmanicida, mas também da interação entre o parasita e o sistema imunitário 

do hospedeiro.  

Vários genes têm sido relacionados com a presença de L. infantum, como 

é o caso do gene Slc11a1 que codifica uma proteína que atua como 

transportadora de soluto que faz parte da imunidade inata e desempenha um 

papel importante na resistência de mamíferos, além de apresentar 

susceptibilidade a diversos agentes patogênicos, como é o caso de L. infantum 

em cães. Outro componente muito importante e bastante avaliado do sistema 

imune é a lectina ligadora de manose (MBL), uma proteína sérica sintetizada pelo 

fígado, que desempenha um importante papel na imunidade inata do hospedeiro. 

Estudos indicam que altos níveis de MBL estão relacionados ao risco de 

desenvolvimento da LV e complicações clínicas em casos de infecção por L. 

infantum. 

Contudo, os genes do sistema imune podem apresentar mutações que 

interferem na resposta aos parasitas. Entre as mutações, os SNPs têm 

revolucionado estudos genéticos, sendo utilizados como marcadores moleculares 

em estudos de associação. A associação entre SNPs e infecção por L. infantum 

ou desenvolvimento de doenças em cães não são muito clara, devido ao fato de a 

LV ser uma doença complexa e a sua progressão durante o curso da infecção por 

L. infantum estar associada a múltiplos locos.  
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Análise de SNPs de genes da imunidade inata em cães, tais como β-

defensina canino (CBD1) (cromossomo 16), podem fornecer subsídios para 

estabelecer uma relação entre os seus polimorfismos funcionais e a infecção por 

L. infantum, em cães.  

Neste estudo, foram utilizadas ferramentas de biologia molecular para 

determinar a infecção por L. infantum em cães, que vivem em áreas onde a 

leishmaniose canina é endêmica, além disso, o estudo objetivou avaliar 

polimorfismos no gene CBD1 a fim de avaliar a possível relação com a 

positividade dos animais para L. infantum. 
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2 REVISÃO DA LITERATURA 

 

2.1 Leishmania infantum E A LEISHMANIOSE VISCERAL 

 

2.1.1 Leishmania infantum 

Dentre os protozoários parasitas do homem, Leishmania é o que abrange o 

maior número de espécies patogênicas. Das 52 espécies de Leishmania 

descritas, 23 espécies são patogênicas para seres humanos (AKHOUNDI et al., 

2016; CUPOLILLO; BOITÉ, 2014; DESJEUX, 2004; ESPINOSA et al., 2016). 

Além dessas, outra espécie patogênica para os seres humanos seria a 

“Leishmania colombiensis”, porém essa foi recentemente transferida para o 

gênero Endotrypanum (ESPINOSA et al., 2016). 

Todos os membros do gênero Leishmania são parasitos heteroxênicos, e 

têm os flebotomíneos como hospedeiros invertebrados, e os mamíferos como 

hospedeiros vertebrados (LAINSON; SHAW, 1987). O ciclo de vida da Leishmania 

depende de ambos os hospedeiros e por isso o ciclo se completa em duas 

etapas. O flebotomíneo, ao realizar o repasto sanguíneo, ingere a forma 

amastigota da Leishmania que, em seu trato digestivo, passa por vários estágios 

de desenvolvimento e multiplicação (KAMHAWI, 2006), até o desenvolvimento 

das formas promastigotas metacíclicas (formas infectantes). Ao se alimentar em 

um hospedeiro, o vetor infectado regurgita as promastigotas metacíclicas, as 

quais infectam os macrófagos, transformando-se em amastigotas reiniciando o 

ciclo do parasita (SILVEIRA; LAINSON; CORBETT, 2004) (Figura 1).  
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      Figura 1 - Ciclo de vida da Leishmania 

 

      Fonte: http://www.canalciencia.ibict.br 

 

A Leishmania infantum é o protozoário parasita causador da LV, doença 

que acomete órgãos e vísceras do sistema linfohematopoiético, podendo também 

estar presentes em outros órgãos, tais como rins e pulmão (BRASIL, 2011). Em 

se tratando da LV, existem dois tipos principais de ciclos de transmissão: 

antroponótica e zoonótica. A transmissão antroponótica, onde os seres humanos 

são os reservatórios do parasita, ocorre principalmente nos subcontinentes 

indiano e da África Oriental. A transmissão zoonótica normalmente é observada 

em países do Mediterrâneo, nas Américas e Ásia (WHO, 2010). 

 

2.1.2 Leishmaniose visceral canina 

A leishmaniose canina (LVC) é uma doença de grande importância 

veterinária, também causada pelo patógeno L. infantum e é transmitida através da 

picada de fêmeas infectadas de dípteros flebotomíneos, e ocorre em praticamente 

todos os continentes (DANTAS-TORRES et al., 2012). 

A LVC apresenta várias manifestações clínicas, que podem variar de 

assintomáticas a manifestações sistêmicas caracterizadas por febre, anemia, 

hepatomegalia, esplenomegalia, alterações renais, doenças de pele, lesões 

oculares, doenças do sistema cardiovascular e respiratória (REIS et al., 2009). 

Apesar de ser uma doença prevalente em áreas rurais, foi recentemente 
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estabelecida em áreas urbanas ou periurbanas, onde as condições ambientais 

são favoráveis para a manutenção de seu ciclo de vida (REIS et al., 2009). 

 

2.1.3 Epidemiologia 

A LV é considerada um grande problema de saúde pública no mundo, que 

pode resultar em morte, senão tratada. Sua ocorrência a cada ano é de 

aproximadamente 200 a 400 milhões de novos casos humanos, associada a uma 

taxa de mortalidade que varia de 10 a 20% (ALVAR et al., 2012).  

Dados oficiais publicados por Alvar et al. (2012), mostraram 

aproximadamente 58 mil casos de LV por ano, e mais de 90% dos casos globais 

ocorreram em apenas seis países: Índia, Bangladesh, Sudão, Sudão do Sul, 

Brasil e Etiópia. A Tabela 1 mostra a incidência e estimativa global de LV humana. 

 

Tabela 1 - Incidência e estimativa global de leishmaniose visceral 

 Casos de LV 
reportados 

por ano 

Países com 
dados de 5 

anos 

Estimativa anual de 
incidência por LV 

América 3662 8/11 (73%) 4500 a 6800 
África sub-sahariana 1 3/11 (27%)    

Leste da África 8569 5/8 (63%) 29.400 a 56.700 
Mediterrâneo 875 21/26 (81%) 1200 a 2000 

Oriente Médio à Ásia Central 2496 14/17 (82%) 5000 a 10.000 
Sul da Ásia 42.623 3/6 (50%)* 162.100 a 313.600 

Total Global 58.227 54/79 (68%) 202.200 a 389.100 

 
 

*3/3 (100%) de países de grande importância (Índia, Bangladesh, Nepal) dados reportados de 5 

anos. Relatórios incompletos para Sri Lanka, Bhutan e Tailândia. 

Doi:10.1371/jornal.pone.0035671.t013 

Fonte: Adaptada de Alvar et al. (2012). 

 

 

 

A taxa de letalidade relatada para LV humana no Brasil em 2006 foi de 

7,2%. No subcontinente indiano, as taxas de letalidade variaram de 1,5% (93 

óbitos / 6224 casos de LV de 2004-2008) em Bangladesh para 2,4% (853 / 

34,918) na Índia e 6,2% (91/1477) no Nepal (ALVAR et al., 2012).  

Uma análise sobre a letalidade das leishmanioses revelou uma taxa global 

de 10%. Assumindo que praticamente todas as mortes são pela forma visceral da 
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doença, Alvar et al. (2012) estimaram a ocorrência de 20.000 a 40.000 mortes 

humanas pela LV no mundo. 

A LV é muito comum na América Latina e está entre as mais importantes 

doenças transmitidas por vetores que ocorrem na região. O Brasil é responsável 

pela grande maioria dos casos notificados na América Latina (MONTEIRO et al., 

2005; BRASIL, 2016). 

No Brasil, a LV ocorre de acordo com os diferentes aspectos geográficos, 

climáticos e sociais, envolvendo as regiões Norte, Nordeste, Centro-Oeste e 

Sudeste (BRASIL, 2014). De acordo com o Ministério da Saúde, no período entre 

2003-2013, o Nordeste foi responsável por aproximadamente 53% dos casos 

avaliados. Os estados que apresentam maior número de casos são Ceará, 

Maranhão, Piauí e Bahia (Figura 2). 

 
 

 

Figura 2 - Leishmaniose visceral - Casos confirmados Notificados no Sistema de Informação de 

Agravos de Notificação – Brasil, nos anos entre 2003-2013. 

 

Fonte: Ministério da Saúde/SVS – Sistema de Informação de Agravos de Notificação – Sinan Net. 

 

 

Nesta região, o Ceará é o estado com maior número de casos, responsável 

por 4995 dos casos notificados, o que corresponde a 25,62%. O estado do Piauí é 

o terceiro estado do Nordeste em número de casos e com 4026 (~20% dos casos) 

(BRASIL, 2016). 

 

 



21 

 

 

2.2 DIAGNÓSTICO DA LEISHMANIOSE VISCERAL CANINA 

 

Devido à complexidade da LVC, é necessário que vários parâmetros sejam 

avaliados (e.g. sinais clínicos, epidemiológicos, técnicas parasitológicas, 

histológicas, sorológicas e ferramentas moleculares), tornando possível o 

diagnóstico correto e consequentemente o tratamento adequado (ANDRADE et 

al., 2005). 

O diagnóstico da LVC pode ser feito inicialmente a partir de características 

clínicas que variam de formas assintomáticas até o quadro clássico da doença, 

apresentando sinais como febre, fadiga, perda de peso, hepatoesplenomegalia e 

linfadenopatia (Figura 3) (MANNA et al., 2006).  

 

       Figura 3: Cães apresentando características clínicas de leishmaniose. 

 

       Fonte: Veras et al. (2014). 

 

O diagnóstico da LVC é uma tarefa muito difícil, visto que os sinais clínicos 

da doença podem ser confundidos com outras doenças (VERAS et al., 2014). 

Tendo em vista as dificuldades do diagnóstico da LVC por sinais clínicos, é 

necessário para um bom diagnóstico uma associação entre dados clínicos, 

laboratoriais e epidemiológicos (VERAS et al., 2014).  
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O diagnóstico laboratorial da LVC é semelhante ao realizado em humanos, 

podendo ser baseado na utilização de métodos parasitológicos, sorológicos e 

moleculares (LAURENTI, 2009; BRASIL, 2014; VERAS et al., 2014). 

 

2.2.1 Diagnóstico Parasitológico 

 

O exame parasitológico é considerado um dos melhores testes para o 

diagnóstico da LVC, visto que o mesmo demonstra a presença do parasito e 

apresenta baixo custo. Entretanto, é uma técnica normalmente invasiva e pode 

eventualmente representar um risco para o animal, tornando-se de difícil 

aplicação em larga escala (BRASIL, 2014). A sensibilidade da técnica depende de 

vários fatores, como tipo de amostra e grau de parasitismo (LAURENTI, 2009). 

Para aumentar a sensibilidade e a especificidade das técnicas parasitológicas 

podem ser realizadas as técnicas de imunohistoquímica (LAURENTI, 2009; 

TAFURI et al., 2004). 

 

2.2.2 Diagnóstico Sorológico 

 

Os testes sorológicos para diagnóstico de LVC são baseados na presença 

de resposta imune humoral específica contra o patógeno ou proteína 

recombinante do patógeno (VERAS et al., 2014). Estes testes permitem a 

detecção de níveis da imunoglobulina G (IgG), sendo considerado uma 

ferramenta essencial para o diagnóstico da LVC. 

Este tipo de diagnóstico é relativamente simples e frequentemente utilizado 

para determinar a prevalência da LVC em estudos epidemiológicos. Vários 

métodos sorológicos estão disponíveis para diagnóstico da LVC, e eles 

apresentam muitas variações em sensibilidade e especificidade. Essa variação 

depende do tipo de antígeno e do método utilizado (VERAS et al., 2014). 

Os testes sorológicos mais comumente utilizados são ensaios 

imunoenzimáticos (ELISA), reações de imunofluorescência indireta (RIFI) e teste 

de aglutinação direta (TAD) e testes rápidos imunocromatográficos (VERAS et al., 

2014). 

Na presença de sinais clínicos sugestivos, o teste sorológico positivo, 

reforça o diagnóstico da LVC (BRASIL, 2014). Entretanto, os resultados de testes 
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sorológicos devem ser interpretados com cautela e são necessários outros testes 

em conjunto, principalmente em áreas endêmicas, visto que a sorologia pode 

apresentar resultados falsos positivos devido a reação cruzadas (INIESTA et al., 

2002). 

 

2.2.3 Diagnóstico Molecular 

 

Técnicas de biologia molecular têm sido desenvolvidas para detectar e 

identificar parasitos do gênero Leishmania, sem a necessidade de se isolar o 

parasito em uma cultura (GONTIJO; MELO, 2004). A técnica molecular conhecida 

como reação em cadeia da polimerase (PCR) é baseada na utilização de 

oligonucleotídeos para amplificação de uma sequência de DNA conhecida do 

parasita (FARIA; ANDRADE, 2012). 

A PCR vem se tornando uma ferramenta importante no diagnóstico da LV, 

através da detecção do DNA do parasita em diversos tipos de amostras, como 

sangue, medula, linfonodo e pele (MICHALSKY et al., 2011). Essa técnica é 

bastante sensível e capaz de detectar um número muito baixo de parasitas nas 

amostras de tecidos (DE QUEIROZ et al., 2010). 

A PCR tem mostrado significativos avanços em sua tecnologia, como no 

caso da PCR em tempo real ou PCR quantitativa (qPCR). A técnica foi 

desenvolvida por Christian A. Heid em 1996, e tem sido muito utilizada para 

diagnóstico da LV (FARIA; ANDRADE, 2012). Dentre várias vantagens, a qPCR 

permitir o monitoramento contínuo da amplificação do DNA do parasito (Figura 4) 

e a quantificação da carga parasitária em diferentes amostras (MAIA; CAMPINO, 

2008). Dessa maneira, a quantificação dos parasitos por essa técnica pode ser 

usada para elucidar o status de cães positivos para a PCR convencional 

(FRANCINO et al., 2006). 
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Figura 4: Representação da curva de amplificação (A) e curva padrão (B), variando de 1 ng a 0.1 

fg), para obtenção de DNA de Leishmania infantum por ensaios de PCR em tempo real. NTC, no-

template control.  

 

 

Fonte: Dantas-Torres et. al. (2017). 

 

A qPCR pode ser utilizada tanto para análises qualitativas quanto 

quantitativas. O monitoramento em tempo real pode ser realizado por diversas 

moléculas fluorescentes, como corantes SYBR Green, que são moléculas 

repórteres de DNA dupla fita específicos, ou sondas de hidrólise TaqManTM, que 

são sequências específicas (BARRA et al., 2011). 

A qPCR proporciona rapidez e praticidade por combinar a amplificação e 

análise em um único passo. Além disso, a técnica apresenta outros benefícios no 

que diz respeito a ensaios diagnósticos e a contaminação do laboratório com 

produtos de PCR é diminuída. Assim, ensaios mais rápidos, e mais confiáveis 

podem ser realizados (BARRA et al., 2011). 

 

2.3 FATORES ASSOCIADOS AO DESENVOLVIMENTO DA LEISHMANIOSE 

VISCERAL 

 

Os fatores de risco associados à infecção por L. infantum em cães estão 

relacionados a exposição desses animais aos flebotomíneos vetores. Os 

resultados de estudos conduzidos em deferentes áreas endêmicas nem sempre 

sejam concordantes, por diferenças metodológicas e diferenças nas populações 

estudadas. Contudo, alguns fatores como sexo, idade, raça, tamanho do pelo, tipo 

de moradia, presença de outros animais e de áreas verdes no peri-domicílio 
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parecem influenciar o risco de exposição (BELO et al., 2013; DANTAS-TORRES; 

BRANDÃO-FILHO, 2006). 

O curso da infecção por Leishmania é definido por uma série de fatores 

relacionados ao parasita e ao hospedeiro vertebrado. Dependendo desses 

fatores, a interação entre a multiplicação do parasita e a resposta imune do 

hospedeiro poderá resultar em variados níveis de gravidade da infecção 

(CONCEIÇÃO-SILVA; ALVES, 2014; GRIMALDI; TESH; MCMAHONPRATT, 

1989).  

Fatores genéticos estão relacionados ao risco de desenvolvimento da LVC 

podendo levar a diferentes formas clínicas da doença, isso justifica a busca de 

genes associados a LVC, como possíveis marcadores de susceptibilidade 

(ETTINGER et al., 2009; QUILEZ et al., 2012a; SANCHEZ-ROBERT et al., 2008).  

Assim, o estudo dos fatores associados ao desenvolvimento da LVC e a 

identificação dos mecanismos modulatórios envolvidos na interação parasita-

hospedeiro, podem auxiliar na compreensão da imunopatogênese da doença 

(CONCEIÇÃO-SILVA; ALVES, 2014). 

 

2.4. IMUNOLOGIA DA LEISHMANIOSE VISCERAL CANINA 

 

A apresentação clínica variável de LVC depende da resposta imune do cão 

após o contato com os parasitas inoculados pela picada do vetor (SOLANO-

GALLEGO et al., 2011). Dependendo da resposta imune do cão, as leishmânias 

podem se espalhar a partir de macrófagos para vários órgãos, causando assim 

uma infecção crônica.  

Sabe-se que uma resposta imune mediada por células Th1 pode levar a 

um desfecho da infecção, ao passo que uma proliferação de células Th2 

exagerada pode levar a uma alta produção de anticorpos, com a formação de 

complexos imunitários, e, consequentemente, o aparecimento de sinais clínicos 

da doença (Figura 5) (SOLANO-GALLEGO et al., 2011). No entanto, ainda 

existem muitas lacunas a respeito dos fatores desencadeantes iniciais a 

polarização da resposta imune, bem como marcadores de susceptibilidade e 

resistência para infecção por L. infantum em cães. 
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Figura 5: Manifestações clínicas e características imunológicas da infecção por Leishmania 

infantum em cães.  

 

 

Fonte: Solano-Gallego et al. (2011). 

 

Vários estudos avaliaram a utilidade de diferentes marcadores de 

susceptibilidade e resistência para a infecção por L. infantum em cães. Por 

exemplo, em cães sintomáticos um aumento dos níveis de expressão de IL-10 e 

TGF-β, a carga parasitária e os elevados níveis de anticorpos específicos de 

Leishmania IgG, IgM, IgA e IgE são observados, sendo associados a 

susceptibilidade a doença (AHMED et al., 2009; REIS et al., 2009). Por outro lado, 

em cães assintomáticos, o aumento dos níveis de parâmetros, tais como a 

proliferação de células, o IFN-γ e a expressão do TNF-α, níveis elevados de 

células T (CD4 + e CD8 +) bem como um aumento das células B (CD21 + e CD14 

+) são observadas, estando relacionado com a resistência em cães naturalmente 

infectados (CARRILLO et al., 2007; CHAMIZO; MORENO; ALVAR, 2005).  

Assim, o perfil de resposta imune do hospedeiro tem sido utilizado como 

um marcador de resistência à infecção por L. infantum em cães, mas os 

resultados não são sempre uniformes (PANARO et al., 2009). 
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2.4.1 Genes de Resposta Imunológica 

A epidemiologia e as características clínicas das leishmanioses variam 

muito e estão relacionados com a interação de múltiplos fatores, como por 

exemplo, as espécies dos parasitas e vetores, bem como a fatores genéticas do 

hospedeiro (ROATT et al., 2014). 

Alterações em genes espécie-específicos, polimorfismos em genes, 

pseudogenes, níveis de expressão para virulência e genes de resposta ao 

estresse podem contribuir para as diferentes formas clínicas da doença 

(MCCALL; ZHANG; MATLASHEWSKI, 2013). 

 Vários estudos têm mostrado associações entre polimorfismos e as 

leishmanioses em humanos (MEHROTRA et al., 2012) e cães (QUILEZ et al., 

2012b; QUINNELL et al., 2003; SANCHEZ-ROBERT et al., 2005, 2008) indicando 

que fatores genéticos podem estar relacionados com a susceptibilidade à infecção 

por L. infantum e desenvolvimento da doença. Estudos conduzidos por Sanchez-

Robert et al. (2005; 2008) mostraram uma associação entre haplótipos (TAG-8-

141) o que inclui um SNP na região promotora e um microssatélite no íntron 1, e 

dois SNPs (A4549G no íntron 6 e C4859T no éxon 8) localizados no gene 

Slc11a1 e a susceptibilidade para LV em cães. Além disso, foram observadas 

associações entre polimorfismos nos Il7R, Lifr, C6, C7 and Csf1r genes e 

leishmaniose canina (QUILEZ et al., 2012b). 

 

2.4.2 Peptídeos Antimicrobianos 

 

Peptídeos antimicrobianos (PAMs) fazem parte do sistema imune inato de 

vertebrados. Nos mamíferos, os PAMs são expressos por células epiteliais e 

leucócitos fagocíticos, e possuem uma ampla atividade antimicrobiana atuando 

contra bactérias, fungos e vírus envelopados (KAGAN et al., 1990; YANG et al., 

1999; ZASLOFF, 2002) na interface pele-ambiente (LEONARD; AFFOLTER; 

BEVINS, 2012). A maioria dos peptídeos antimicrobianos apresentam modos de 

ação semelhantes, com base na interação com a membrana celular dos 

microrganismos (BROGDEN, 2005; SHAI, 1999). 

Para LV, o uso de PAMs no tratamento da doença em cães tem mostrado 

que o resultado do tratamento está correlacionado com a quantidade de sintomas 

e a normalização da proteína total no soro (ALBEROLA et al., 2004). 
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Alguns estudos envolvendo PAMs e o tratamento de LV têm sido conduzidos 

(ALBEROLA et al., 2004) e associações entre SNPs no gene DLL1/FAM120B e 

leishmanioses têm sido observados (MEHROTRA et al., 2012). Contudo, novos 

agentes leishmanicidas para o tratamento da LV são necessários, considerando 

que para o tratamento efetivo deve-se avaliar não só da atividade leishmanicida, 

como também da interação entre o parasita e o sistema imune (ALTET et al., 

2002; SACKS; SHER, 2002; SOLANO-GALLEGO et al., 2000). 

O mais importante dos peptídeos antimicrobianos é uma família de 

peptídeos catiônicos que incluem as defensinas, que são classificadas em α, β e 

θ-defensinas, sendo a classe das β-defensinas a maior delas (BAGNICKA et al., 

2008). As α-defensinas são encontradas em primatas, mas não nos cães (PATIL 

et al., 2005), enquanto que as β-defensinas foram documentados em todos os 

mamíferos (GANZ, 2003). Já as θ-defensinas são as únicas encontradas no 

genoma de seres humanos e primatas não-humanos (LEONARD; AFFOLTER; 

BEVINS, 2012). 

Estudos têm sido realizados para avaliar fatores relacionados com o 

mecanismo de expressão e função das β-defensina em cães e patógenos 

(ERLES; BROWNLIE, 2010; MAGNUSON; EKIM; FINGAR, 2012), que complicam 

doenças na pele dos cães (FAZAKERLEY et al., 2010; SANG et al., 2007), que 

influenciam na cor da pelagem canina (CANDILLE et al., 2007) e na observação 

da expressão de β-defensina aumentada em dermatite atópica canina, quando 

comparada com indivíduos saudáveis (SANTORO et al., 2013; VAN DAMME et 

al., 2009). 

Sendo assim, os polimorfismos encontrados em genes de resposta 

imunológica como o gene β-defensina, podem fornecer subsídios para observar a 

possível associação desses polimorfismos com a infecção por L. infantum em 

cães. A avaliação desses genes candidatos é necessária para avançar ainda mais 

o nosso conhecimento e compreensão dos fatores imunológicos que 

fundamentam a LVC. 
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3 OBJETIVOS 

 

 

3.1 OBJETIVO GERAL 

 

Avaliar possíveis associações entre polimorfismos no gene DEFB1 e positividade 

para L. infantum em cães. 

 

3.2  OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

 

a) Determinar as taxas de infecção por L. infantum em cães de diferentes 

populações brasileiras e uma população italiana mediante o uso de 

qPCR; 

b) Avaliar a carga parasitária nos cães infectados; 

c) Avaliar a relação entre polimorfismos do gene DEFB1 em cães e a 

infecção pela L. infantum; 
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Abstract 

Canine leishmaniasis (CanL) caused by Leishmania infantum is considered as a 

serious public health problem and can be highly lethal if untreated. The present 

study aimed to estimate the prevalence of infection by L. infantum in dogs from the 

municipality of Sobral, Ceará, where CanL is endemic. A total of 676 blood 

samples were collected from dogs and the prevalence of infection was determined 

using a rapid serological test (DPP) and a real time PCR assay. The prevalence 

rate was 55.77% (377/676), considering dogs positive for any of the tests. By 

serology, 274 (40.53%) were positive, whereas by real time PCR, 182 (26.92%) of 

the dogs were positive. Most of the analyzed dogs were considered asymptomatic 

85.06% (N = 575). The districts Alto do Cristo, Cidade Doutor José Euclides, 

Campos dos Velhos, Junco and Vila União presented the highest positivity rates. 

Thirty-six engorged female sand flies belonging to the species Lutzomyia 

longipalpis were tested by real time PCR and two of them were positive for L. 

infantum. Our results demonstrate a high prevalence of L. infantum infection in 

dogs and the presence of infected sand flies, which denotes the eminent risk of 

infection in humans. 

 

Introduction 

Canine leishmaniasis is a disease of great veterinary importance, transmitted 

by the bite of infected females of sandflies, being species Lutzomyia longipalpis 

the main vector in the New World that transmits a large number of Leishmania 

species, among them Leishmania infantum, the etiologic agent of Visceral 

Leishmaniasis (VL), and occurs on practically all continents (Dantas-Torres et al., 

2012). Canine leishmaniasis is very common in South America and is among the 

most important vector-borne canine diseases occurring in the region (Dantas-



32 

 

 

Torres, 2009). In Brazil, it is endemic in all geographic regions and the Northeast 

is responsible for more than 50% of the reported cases (Brasil, 2016).  

Between 2005 and 2015, Ceará was the state with the highest number of VL 

cases reported in Brazil, accounting for 14.6% and 27.7% of notifications in the 

country and in the Northeast, respectively. During this period, 6062 cases were 

reported in the State, of which 697 occurred only in the municipality of Sobral, 

corresponding to 11.5% and 3.2% of the disease cases in the whole state and in 

the Northeast, respectively, according to data provided by the Information System 

of Notification Diseases of the Ministry of Health - SINAN (Brasil, 2016). 

The municipality of Sobral has great epidemiological and historical 

importance, because presents as an intense transmission area for LV and where 

the first epidemic outbreak in the country was observed, which, in turn, awoke to 

the importance of VL, encouraged and contributed to the development of studies 

in this area and throughout Brazil (Lainson and Rangel, 2005). 

The determination of the natural infection rate of dogs by L. infantum is a 

fundamental parameter in the epidemiological monitoring of VL, since the dog is 

the main domestic reservoir and extremely important for the control of this 

pathology (Otranto and Dantas-Torres, 2013). The occurrence of the disease in a 

given area depends basically on the presence of the susceptible vector and an 

equally susceptible host/reservoir (Gontijo and Melo, 2004). 

Due to the scarcity of control measures for leishmaniasis worldwide, studies 

aimed at understanding the relationship between positive dog prevalence and 

clinical symptoms may directly aid in new control measures. Considering that for 

an effective planning of appropriate approaches for the control of leishmaniasis, an 

update of the bases of epidemiological evidences is necessary (Alvar et al., 2012). 
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In this sense, the goal of this study was to correlate the positivity of the main 

domestic reservoir with the presence/absence of clinical signs presented in an 

endemic municipality for VL transmission.  

 

Material and methods 

a. Ethical approval 

The project (process number 23076.051904/2013-48) was approved by the 

Animal Ethics Committee (CEUA) of the Biological Sciences Center, Federal 

University of Pernambuco, Brazil. 

b. Study area 

Sobral, municipality located in the northwest mesoregion of the Ceará 

State, Brazil, with coordinates of 03º40'26 "S and 40º14'20" W, which is 

considered an area of active visceral leishmaniasis transmission. The average 

altitude in relation to sea level is 70 meters. The climate of the municipality is 

typically tropical, hot and dry, with average annual temperatures of 30 ºC. The 

estimated population for the year 2016 was 203,682 inhabitants, with an area of 

2,122 Km2. 

c. Sample collection 

Blood samples were obtained from 676 domestic dogs. The samples were 

collected by the Sobral’s Zoonosis Control Center (CCZ/Sobral). The animals were 

evaluated for clinical signs of VL, being classified as symptomatic or 

asymptomatic. 

The blood samples were collected by veterinarians from CCZ/Sobral. 

Venous puncture was performed to remove a total of 6 ml of the sample, of these, 

3 ml was destined for the DNA analyzes and 3 ml for the serological tests. Total 
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blood was stored in ACD anticoagulant (0.0038M citric acid, 0.075M tribasic 

sodium citrate, 0.133M dextrose) and the blood for serology was centrifuged. All 

samples were stored at -20 °C until the moment of the tests.  

The samples obtained were sent monthly to the Laboratory of 

Bioinformatics and Evolutionary Biology of the Department of Genetics of the 

Federal University of Pernambuco (LABBE/UFPE - www.bioinfo.ufpe.br), where all 

molecular biology experiments were carried out. 

d. Serology Diagnostic 

For the diagnosis of Enzyme Linked ImmunonoSorbent Assay (ELISA) the 

Calazar Canine ELISA/S7 Diagnostic Kit was used, moreover The Dual-Path 

Platform (DPP) (Bio-Manguinhos - Rio de Janeiro, Brazil) rapid test was performed 

at CCZ/Sobral. All tests were performed following the manufacturers’ instructions. 

e. DNA extraction and Real Time PCR for Leishmania detection 

The DNA extraction from whole blood was performed using the Mini Salting 

Out method, described by Miller et al. (1988), which consists of the following 

steps: leukocytes dissolution, proteins digestion and elimination, DNA precipitation 

and washing. Each sample of the DNA obtained was quantified by NanoDrop to 

determine its concentration and purity. 

For L. infantum detection, the primers LEISH-1 (5’-

AACTTTTCTGGTCCTCCGGGTAG-3’), LEISH-2 (5’-ACCCCCAGTTTCCCGCC-

3’) and the TaqMan® probe FAM-5’-AAAAATGGGTGCAGAAAT-3’-non-

fluorescent quencher-MGB described by Francino et al. (2006), were used as 

described and optimized elsewhere by Dantas-Torres et al. (2017). Thus a 

standard DNA curve ranging from 1 ng and 0.1 fg of L. infantum 

(MHOM/BR/76/M4192) genomic DNA and a negative control (no template DNA) 
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were included in each PCR run, which were performed on an QuantStudio® 5 

Real-Time PCR system (Applied Biosystems), in a final volume of 15 μl, containing 

2 μl of DNA, 2.5 μl of nuclease-free water, 1.35 μl of each primer at 900nM, 0.3 μl 

of TaqMan® probe at 200nM and 7.5 μl of TaqMan® Fast Advanced Master Mix 

(Applied Biosystems). The cycling conditions were as follows: initial denaturation 

at 95 °C for 20 s, 40 cycles at 95 °C for 1 s and 60 °C for 20 s (Dantas-Torres et 

al., 2017). Data analysis was performed using QuantStudio® Design and Analysis 

Software v1.3.1 (Applied Biosystems). 

f. Data analysis 

To evaluate the frequencies of the results obtained from the clinical 

samples of the dogs of each group (symptomatic and asymptomatic), the X2 test 

and the ANOVA with a significance level of 5% were used. 

For the statistical analysis of the sensitivity and specificity of each test, the 

statistical package R was used with the pROC library. The specificity and 

sensitivity values were calculated by the pROC package as well as the ROC curve 

value that determines the discriminant power of each test. The kappa statistic was 

performed to evaluate the concordance of the tests (molecular and serological). All 

statistical calculations were performed in the Bioestat program version 5.3 

(http://www.mamiraua.org.br/downloads/programas). 

 
Results and Discussion 
 

In this study, we analyzed dogs and sandflies, the main domestic vertebrate 

hosts and disease vectors, respectively. From this, it was possible to detect the 

presence of L. infantum, etiological agent of Visceral Leishmaniasis, in both hosts. 

A total of 676 blood samples were collected from dogs in 10 neighborhoods 

of Sobral, CE, and the prevalence of CanL in these regions was 55.77%, that is, 

http://www.mamiraua.org.br/downloads/programas
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377 of the 676 dogs were positive in one of the tests (DPP® LVC and real-time 

PCR). According to the DPP® immunochromatographic test, 274 (40.53%) were 

CanL seropositive. Using real time PCR, 182 (26.92%) of the dogs tested were 

positive for parasite DNA.  These results point to an endemicity of this pathology in 

the municipality of Sobral. 

Another fact worthy of note in the study was the number of canine samples 

positive for L. infantum, but asymptomatic for the clinical signs of the disease. 

Most of the analyzed dogs were considered asymptomatic 85.06% (N = 575) and 

the other dogs were considered symptomatic 14.94% (N = 101) (Table 1). The 

parasite detection allowed us to observe that the presence of the parasite does not 

imply the appearance of clinical signs, which in an endemic area may hamper the 

measures of control and surveillance of this endemic disease. 

Table 1 
Comparative results obtained by TR DPP® (DPP) and real time PCR assays for 
detection of Leishmania infantum in samples from dogs of Sobral, Ceará State 
(Brazil). 

Clinical Group  Dogs n (%)  DPP+ n (%)  PCR+ n (%) 

Symptomatic  101 (14.94)  41 (40.59)  8 (7.92) 

Asymptomatic  575 (85.05)  155 (26.96)  96 (61.93) 

Total  676 (100)  196 (28.99)  104 (15.38) 

n: number of dogs; TR DPP®: Rapid Test Dual Path Platform; PCR: Leishmania 
infantum DNA detection by real time PCR. 
 
 

The 676 dogs were distributed in 10 neighborhoods (e.g. Alto do Cristo 

(N=170), Campos dos Velhos (N=83), Cidade Doutor José Euclides (N=121), Dom 

José (N=53), Junco (N=87), Nossa Senhora de Fátima (N=5), Padre Palhano 

(N=15), Parque Silvana (N=56), Renato Parente (N=18) and Vila União (N=68), in 

all areas studied the CanL is endemic. Among these, the neighborhoods that 



37 

 

 

presented the highest number of dogs infected by L. infantum in some test DPP® 

LCV and/or real time PCR were: Alto do Cristo, Cidade Doutor José Euclides, 

Campos dos Velhos, Junco and Vila União. Each of these neighborhoods 

contributed a number of dogs above the total population mean and had a positivity 

rate above 50%. On the other hand, the neighborhood Nossa Senhora de Fátima 

presented 80% of the dogs positive for L. infantum, however, this neighborhood 

contributes only 0.5% (5/676) of the total population, and is not considered by us a 

significant sampling when compared to total sampling (Table 2). 

Table 2 
Total Number and percentage of positive dogs in neighborhoods from Sobral, 
Ceará State (Brazil).  

Neighborhoods 
Dogs 

Total 

% Population 

Neighborhood/Total 

Positives 

Dogs 

% 

Positives/Neighborhood 

% Positivity 

Neighborhood/Total 

Alto do Cristo 170 25,15 86 50,0 12,722 

Campos dos 

Velhos 
83 12,28 49 59,0 7,249 

José Euclides 121 17,90 78 64,0 11,538 

Dom José 53 7,84 23 43,0 3,402 

Junco 87 12,87 48 55,0 7,101 

N. Sª de Fátima 5 0,74 4 80,0 0,592 

Padre Palhano 15 2,22 4 26,0 0,592 

Parque Silvana 56 8,28 27 48,0 1,331 

Renato Parente 18 2,66 9 50,0 1,331 

Vila União 68 10,06 49 72,0 7,249 

 
676 100,00 377 - 55,769 

 

A uniform distribution of positive dogs was observed throughout all of the 

studied neighborhoods. This suggests that in the municipality of Sobral the Canine 

Leishmaniasis is widely distributed throughout the study area, and no focus of the 

disease are observed in specific areas, as observed in Figure 1.  
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Figure 1: Distribution of the collection points of dogs by neighborhood of the 
municipality of Sobral, Ceará state. (A): Ceará state; (B): Sobral municipality; (C): 
Collection points in the urban area (red = positive samples and green = negative 
samples); (D): Positive sample; (E): Negative sample. 

 
 

In addition to blood samples collected from dogs, catches of sandflies were 

also carried out at the same points of the aforementioned collections, in order to 

evaluate all the components involved in the cycle of transmission of the disease. 

Until now, 36 engorged Lutzomyia longipalpis females have been analyzed, of 

which 2 were positive for L. infantum. 

Sobral has been the target of many studies on Leishmaniasis, with some 

entomological surveys (Deane and Deane, 1956; Macêdo et al., 2008; Silva et al., 

2016). These studies show the presence and prevalence of the main vector of L. 

infatum, Lutzomyia longipalpis. This fact motivated the evaluation of the natural 

infection by L. infantum in these diptera. 
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Conclusion 

Being our pioneering work in molecular epidemiology in this region, we can 

verify that in addition to the strong presence of the main vector of the disease, the 

dog has behaved as a domestic reservoir, which has possibly assisted in the 

maintenance of Visceral Leishmaniasis in the municipality of Sobral along of so 

many years. 
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6 DISCUSSÃO GERAL 

 
No presente estudo, avaliaram-se a prevalência da infecção por L. infantum 

em cães e a relação entre polimorfismos presentes no gene CBD1 e a 

positividade para L. infantum.  

Detectou-se uma positividade de 36,84% em cães do município de Sobral 

(Ceará) e 18,95% em cães do município de São Raimundo Nonato (Piauí). Entre 

2003 e 2013, 612 e 53 casos humanos de LV foram notificados, para Sobral e 

São Raimundo Nonato, respectivamente (BRASIL, 2016). Os dados de 

prevalência atrelados aos casos humanos presentes nos municípios estudados 

demonstram que as medidas de controle não têm sido suficientes para reduzir a 

incidência, seja na população canina, seja na população humana. 

A LV geralmente está associada a condições de pobreza, ocorrendo 

principalmente em áreas rurais e suburbanas. Precárias condições de moradia, 

falta de saneamento básico e subnutrição podem aumentar o risco de infecção e 

de adoecimento (DANTAS-TORRES; BRANDÃO-FILHO, 2006). 

O uso da qPCR nos permitiu observar que a maioria dos cães apresentou 

uma baixa carga parasitária e não apresentou sinais clínicos. A análise da carga 

parasitária é um parâmetro para monitorar a quantidade dos parasitas circulantes, 

antes, durante e após o tratamento da LV (MARTÍNEZ et al., 2011).  

A associação entre polimorfismos no gene da CBD1 e a positividade para 

L. infantum em cães é descrita pela primeira vez em nosso estudo. Observamos 

que não houve associação significativa de nenhum dos nove SNPs encontrados 

no conjunto de sequências com a presença do parasita e à positividade para L. 

infantum, nas populações brasileiras, contudo foram encontradas associações 

significativas na população canina da Itália. A associação entre SNPs no gene 

CBD1 e a infecção por L. infantum em cães aqui descrita, corrobora com estudos 

anteriores que demonstram a associação entre polimorfismos em outros genes e 

a leishmaniose em humanos (MEHROTRA et al., 2012) e cães (QUILEZ et al., 

2012b; QUINNELL et al., 2003; SANCHEZ-ROBERT et al., 2005, 2008), indicando 

que fatores genéticos podem estar envolvidos na susceptibilidade à infecção por 

L. infantum e o desenvolvimento da doença. 
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Estes resultados coincidem com estudos de outros genes que apresentam 

associação com a LV e valores igualmente significativos, como é o caso do 

estudo de Sanchez-Robert et al. (2008), que identificaram um haplótipo (TAG-8-

141) localizados no gene Slc11a1 que inclui um SNP na região promotora e um 

microssatélite no íntron 1, e dois SNPs (A4549G no íntron 6 e C4859T no éxon 8), 

relacionados com a LV em cães. Em um estudo mais recente, Quilez et al. (2012) 

sugeriram que vários locos genéticos (e.g., Il7R, Lifr, C6, C7 e Csf1r genes) do 

cromossomo 4 do cão podem estar associados com LVC. 

Novos estudos serão necessários para determinar de forma definitiva a 

possível associação entre o gene CBD1 e a infecção por L. infantum em cães. Em 

particular, seria interessante avaliar se os polimorfimos aqui encontrados no gene 

CBD1 estão associados a uma maior ou menor probabilidade de desenvolver 

sinais clínicos de LV. 
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7 CONCLUSÕES GERAIS 

 

• As populações estudadas se mostraram muito próximas geneticamente. 

• A análise da carga parasitária permitiu concluir que não existe uma relação 

entre alta positividade e sinais clínicos. 

• Não foi possível estabelecer associação entre o gene CBD1 com a 

infecção por L. infantum nas populações brasileiras.  

• Na população da Itália, os SNPs 3, 4, 7 e 8 no gene CBD1 apresentaram 

associação significativa com a presença de L. infantum. 

• Nenhum haplótipo formado pela interação dos nove SNPs do gene de 

CBD1 apresentou associação com a presença de L. infantum nos cães 

infectados. 
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ANEXO B – MODELO DE FICHA UTILIZADA NA COLETA DE 

AMOSTRAS NO MUNICÍPIO DE SOBRAL 
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ANEXO C - MODELO DE FICHA UTILIZADA NA COLETA DE 
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ANEXO D – ARTIGO COMPLEMENTAR (GENETIC STRUCTURING 

AND FIXED POLYMORPHISMS IN THE GENE PERIOD AMONG 

NATURAL POPULATIONS OF Lutzomyia lonpipalpis IN BRAZIL) 
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ANEXO E – ARTIGO COMPLEMENTAR (ANALYSIS OF THE 

GENETIC STRUCTURE OF ALLOPATRIC POPULATIONS OF 

Lutzomyia umbratilis USING THE PERIOD CLOCK GENE) 

 



64 

 

 

ANEXO F – ARTIGO COMPLEMENTAR (PHENOTYPIC AND 
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ANEXO G – ARTIGO COMPLEMENTAR (Leishmania-FAST15: A 

RAPID, SENSITIVE AND LOW-COST REAL-TIME PCR ASSAY FOR 
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ANEXO H – ARTIGO COMPLEMENTAR (IMPEDIMETRIC SENSOR 

FOR Leishmania infantum GENOME BASED ON GOLD 
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ANEXO I – ARTIGO COMPLEMENTAR (CYTOCHROME OXIDASE I 

AS TOOL TO EVALUATE THE Lutzomyia longipalpis COMPLEX: 

USEFUL MOLECULAR MARKER OR NOT? 
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Centro de Ciências Biológicas; Cidade: Recife; Evento: V Jornada de Pós-

Graduação em Genética; Inst.promotora/financiadora: Universidade Federal de 

Pernambuco 

 

5. Oliveira.F.R.D; SILVA, L. G.; CAVALCANTI, E. M.; SILVA, S.P; LIMA, A. E. F.; 

AUSTRAGESILO, S. L. 

AQUECIMENTO GLOBAL: VUNERABILIDADE QUE ATINGE A 

BIODIVERSIDADE., 2008.  (Comunicação,Apresentação de Trabalho) 

Referências adicionais : Brasil/Português; Local: UFRPE; Cidade: Gravatá; 

Evento: I Encontro sobre Aquecimento Global na UFRPE; 

Inst.promotora/financiadora: UFRPE 

 

6. Oliveira.F.R.D; SILVA, L. G.; CAVALCANTI, E. M.; SILVA, S.P; LIMA, A. E. F.; 

AUSTRAGESILO, S. L. 

AQUECIMENTO GLOBAL: VUNERABILIDADE QUE ATINGE A 

BIODIVERSIDADE., 2007.  (Comunicação,Apresentação de Trabalho) 
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Referências adicionais : Brasil/Português; Local: UFRPE; Cidade: Recife; Evento: 

I Encontro sobre Aquecimento Global na UFRPE; Inst.promotora/financiadora: 

UFRPE 

 

 

 

Produção técnica 

Demais produções técnicas 

 

1. SILVA, L. G. 

Manejo da Leishmaniose Visceral na Rede de Atenção Básica, 2016.  

(Aperfeiçoamento, Curso de curta duração ministrado) 

Referências adicionais : Brasil/Português. 9 horas.  

 

2. BALBINO, V. Q.; SILVA, L. G.; FREITAS, M. T. S. 

XI CURSO DE BIOINFORMÁTICA: ANÁLISE DE DADOS MOLECULARES, 2016.  

(Aperfeiçoamento, Curso de curta duração ministrado) 

Referências adicionais : Brasil/Português. 90 dias.  

 

 

 

Educação e Popularização de C&T 

 

Trabalhos publicados em anais de eventos (resumo) 

 

1. ARAUJO, A.L; GOMES, Jr P.P; ARAGAO, N. C.; SILVA, L. G.; CARDOSO, M. 

V.; BALBINO, V. Q. 

The use of ovitraps in monitoring Aedes aegypti populations of Serra Talhada, 

Pernambuco, Brazil In: XVIII Internacional Congress of the Society of Tropical 

Medicine and Malaria and XLVIII Congress of the Society of Tropical Medicine, 

2012, Rio de Janeiro. 

  XVIII Internacional Congress of the Society of Tropical Medicine and Malaria and 

XLVIII Congress of the Society of Tropical Medicine. , 2012.  

Referências adicionais : Brasil/Inglês.  
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Apresentação de trabalho e palestra 

 

1. SILVA, L. G. 

Leishmaniose Visceral na região Nordeste - Diagnóstico molecular diferencial, 

2016.  (Outra,Apresentação de Trabalho) 

Palavras-chave: Diagnóstico Molecular 

Referências adicionais : Brasil/Português; Local: Pernambuco; Cidade: Recife; 

Evento: III Jornada Científica da FBV/DeVry; Inst.promotora/financiadora: 

FBV/DeVry 

 

2. SILVA, L. G. 

Manejo da Leishmaniose Visceral na Rede de Atenção Básica - Diagnóstico 

Laboratorial, 2016.  (Conferência ou palestra,Apresentação de Trabalho) 

Palavras-chave: Diagnóstico Molecular, Leishmaniose 

Referências adicionais : Brasil/Português; Local: Alagoas; Cidade: Maceió; 

Evento: 52º Congresso da Sociedade Brasileira de Medicina Tropical 

 

3. SILVA, L. G. 

Polimorfismos em genes de resposta imunológica e a predisposição à infecção 

por Leishmania infantum em cães, 2016.  (Outra,Apresentação de Trabalho) 

Palavras-chave: Polimorfismos, Leishmaniose 

Áreas do conhecimento : Genética 

Referências adicionais : Brasil/Português; Local: Paraíba; Cidade: João Pessoa; 

Evento: I Encontro de Genética e Biotecnologia da Paraíba; 

Inst.promotora/financiadora: UEPB 

 

 

Participação em eventos, congressos, exposições, feiras e olimpíadas 

 

1. Apresentação de Poster / Painel no(a) I Jornada de Pós-Graduação em 

Genética, 2011.  (Outra) 
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Avaliação da Infecção Natural de Flebotomíneos (Diptera: Psychodidae) pela 

Leishmania infantum chagasi em uma área de transmissão ativa de Leishmaniose 

Visceral no Sertão de Pernambuco.  

 

 

 

Orientações e Supervisões 

 

 

Orientações e supervisões 

 

 

 Orientações e supervisões concluídas 

 

Iniciação científica 

 

1. Jackeline Estefany Barros Santiago. AVALIAÇÃO DE INFECÇÃO POR L. 

infantum EM CÃES DE UMA ÁREA ENDÊMICA DO NORDESTE, ATRAVÉS DE 

TÉCNICAS MOLECULARES E SOROLÓGICAS. 2014. Iniciação científica 

(Biomedicina) - Universidade Federal de Pernambuco 

Referências adicionais : Brasil/Português.  

 

2. FERNANDA YUKIE UCHOA OKUYAMA. Avaliação da Relação entre 

Polimorfismos nos Genes Beta-Defensina e MBL e a Predisposição da Infecção 

pela Leishmania infantum chagasi em Cães de Serra Talhada-PE.. 2012. 

Iniciação científica  - Universidade Federal de Pernambuco 

Referências adicionais : Brasil/Português.  

 

 

 

 Eventos 

 

 

Eventos 
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Participação em eventos 

 

1. 52º CONGRESSO DA SOCIEDADE BRASILEIRA DE MEDICINA TROPICAL, 

2016.  (Congresso) 

Manejo da Leishmaniose Visceral na Rede de Atenção Básica - Diagnóstico 

Laboratorial.  

 

2. Apresentação de Poster / Painel no(a) Encontro de Genética do Nordeste, 

2014.  (Outra) 

AVALIAÇÃO DA RELAÇÃO ENTRE POLIMORFISMOS DOS GENES BETA-

DEFENSINA (DEFB1) E A PREDISPOSIÇÃO À INFECÇÃO PELA LEISHMANIA 

INFANTUM CHAGASI EM CÃES DO NORDESTE DO BRASIL.  

 

3. XX Encontro de Genética do Nordeste, 2014.  (Encontro) 

.  

 

4. Apresentação de Poster / Painel no(a) 58° Congresso Brasileiro de Genética, 

2012.  (Congresso) 

Mitochondrial Genome of Lutzomyia umbratilis, vector of Cutaneous 

Leishmaniasis..  

 

5. Entomol 5 - WORKSHOP DE GENÉTICA E BIOLOGIA MOLECULAR DE 

INSETOS VETORES DE DOENÇAS TROPICAIS, 2012.  (Congresso) 

.  

 

6. Apresentação de Poster / Painel no(a) I Simpósio Brasileiro de Identificação 

Molecular de Espécies, 2012.  (Simpósio) 

Using Molecular Marker for the Determination of Taxonomic Status of Lutzomyia 

umbratilis..  

 

7. Apresentação de Poster / Painel no(a) II Jornada de Pós Graduação em 

Genética, 2012.  (Congresso) 
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Avaliação da Relação entre Polimorfismos nos Genes Beta-Defensina e MBL e a 

Predisposição da Infecção pela Leishmania infantum chagasi em Cães de Serra 

Talhada-PE.  

 

8. IV Curso de Bioinformática: Análise de Dados Moleculares, 2012.  (Outra) 

.  

 

9. Apresentação de Poster / Painel no(a) I Jornada de Pós-Graduação em 

Genética, 2011.  (Outra) 

Avaliação da Infecção Natural de Flebotomíneos (Diptera: Psychodidae) pela 

Leishmania infantum chagasi em uma área de transmissão ativa de Leishmaniose 

Visceral no Sertão de Pernambuco.  

 

10. Apresentação Oral no(a) Entomol 4 - WORKSHOP DE GENÉTICA E 

BIOLOGIA MOLECULAR DE INSETOS VETORES DE DOENÇAS TROPICAIS, 

2010.  (Outra) 

Sandfly Database: Development of an Integrated Platform of Biological and 

Molecular Data of Sandflies (Diptera: Psychodidae) of Medical and Veterinary 

Importance..  

 

11. Apresentação (Outras Formas) no(a)X - MEETING 6Th International 

Conference of Brazilian Association for Bioinformatics and Computational Biology, 

2010.  (Outra) 

Sandfly Database: Development of an Integrated Platform of Biological and 

Molecular Data of Sandflies (Diptera: Psychodidae) of Medical and Veterinary 

Importance..  

 

12. I Workshop Pernambucano de Bioinformática, 2009.  (Outra) 

 

13. Apresentação Oral no(a) VIII Jornada de Ciências das Faintvisa, 2009.  

(Oficina) Microestruturas de Cogumelos Basidiomycetos.  
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14. Apresentação (Outras Formas) no(a)X-MEETING 5º International Conference 

Of The Brazilian Association For Bioinformatics And Computational Biology, 2009.  

(Outra) 

Sandfly database:Development of an Integrated Plataform of Biological and 

Molecular Data of Sandflies of Medical and Veterinary Importance (Diptera: 

Psychodidae).  

 

15. Entomol 3, 2008.  (Outra) 

 

16. III Erebio NE - I Erebes, 2008.  (Oficina) 

 

17. VI Congresso Internacional de Educação - "Educação e Qualidade: Um 

grande desafio", 2008.  (Congresso) 

 

18. VI Jornada de Ciências das FAINTVISA, 2008.  (Outra) 

 

19. Apresentação de Poster / Painel no(a) I Encontro sobre Aquecimento Global 

na UFRPE, 2007.  (Encontro) 

O Aquecimento Global: Vulnerabilidade que atinge a biodiversidade.  

 

20. Apresentação de Poster / Painel no(a) I Encontro sobre Aquecimento Global 

na UFRPE, 2007.  (Congresso) 

Aquecimento Global: Vulnerabilidade que atinge a Biodiversidade.  

 

21. VII Jornada de Ciências, 2007.  (Encontro) 

 

22. I Encontro Biológico de estudos Independentes, 2005.  (Oficina) 

 

23. III Congresso e VI Encontro Norte e Nordeste da Sociedade de Zoólogicos do 

Brasil, 2005.  (Congresso) 
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Organização de evento 

 

1. SILVA, L. G. 

I Jornada de Pós-Graduação em Genética da UFPE, 2011.  (Outro, Organização 

de evento) 

Referências adicionais : Brasil/Português.  

 

Bancas 

Participação em banca de trabalhos de conclusão 

 

Graduação 

 

1. DANTAS-TORRES, F.; Figueredo LA; SILVA, L. G. 

Participação em banca de Adelmo Vieira Rêgo Júnior. UTILIZAÇÃO DE PCR EM 

TEMPO REAL PARA CARACTERIZAÇÃO DE FONTES ALIMENTARES DE 

FLEBOTOMÍNEOS (DIPTERA: PSYCHODIDAE), 2015 (Ciências Biológicas) 

Universidade Federal de Pernambuco 

Referências adicionais : Brasil/Português.  

 

 

 

Totais de produção 

 

 

Produção bibliográfica 

Artigos completos publicados em periódico................................................. 6 

Trabalhos publicados em anais de eventos.............................................12 

Apresentações de trabalhos (Comunicação)............................................... 2 

Apresentações de trabalhos (Conferência ou palestra)............................... 1 

Apresentações de trabalhos (Outra)........................................................ 3 

 

Produção técnica 

Curso de curta duração ministrado (aperfeiçoamento)............................ 2 
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Orientações 

Orientação concluída (iniciação científica)............................................... 2 

 

Eventos 

Participações em eventos (congresso)...................................................... 7 

Participações em eventos (simpósio)....................................................... 1 

Participações em eventos (oficina)........................................................ 3 

Participações em eventos (encontro)....................................................... 3 

Participações em eventos (outra).......................................................... 9 

Organização de evento (outro)............................................................. 1 

Participação em banca de trabalhos de conclusão (graduação)................. 1 

 

 


