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ABSTRACT

Polymerase chain reaction (PCR) with primers to enterobacterial repetitive intergenic consensus (ERIC) sequences has been widely used in studies of genetic variability in prokaryotic and some eukaryotic organisms, revealing efficiency in distinguing samples. The aim of this work was to evaluate, for the first time, the utility of ERIC-PCR as an auxiliar tool in the determination of the similarity between samples of Leishmania from patients with visceral leishmaniasis in Mato Grosso do Sul state. Nine samples were used, previously characterized as L. chagasi using the isoenzyme analysis, and two samples of species not previously identified. The genetic profile was compared with samples of reference of L. chagasi, L. amazonensis, L. braziliensis, L. mexicana and L. equatorensis. The material was submitted to PCR cycles with the primers ERIC1R(3’-CACTTAGGGGTCCTCGAATGTA-5’) and ERIC2 (5’-AAGTAAGTGACTGGGGTGAGCG-3’). The similarity rate was performed using the coefficient of simple matching through the program Fitopac 1,6 (Unicamp). Analyses of the results turned possible to gather the samples in a great group composed of 10 clinical samples and the sample of reference of L. chagasi, with similarity higher than 80%. This group is related to the reference samples of L. amazonensis and L. braziliensis with degree of similarity lesser than 50%, which confirms the discriminatory ability of ERIC-PCR applied in the amplification of genome of samples of Leishmania. These results can supply information for a better knowledge of the molecular epidemiology of the parasite, thus providing a better understanding of the diversity of the Leishmania populations.

RESUMO
A reação de polimerização em cadeia (PCR) usando primers para sequências repetitivas intergênicas de enterobactérias (ERIC) tem sido amplamente empregada em estudos de variabilidade genética em procariotos, e alguns eucariotos, mostrando-se eficiente na distinção das amostras.  O objetivo deste trabalho foi avaliar, pela primeira vez, a utilidade da ERIC-PCR como ferramenta na determinação da similaridade entre amostras de Leishmania isoladas de pacientes com leishmaniose visceral no Mato Grosso do Sul. Foram estudadas nove amostras, previamente caracterizadas como L. chagasi pela técnica de isoenzimas, e duas amostras sem identificação prévia. O perfil genético foi comparado com cepas de referência de L. chagasi, L. amazonensis, L. braziliensis, L. mexicana e L. equatorensis. As amostras foram submetidas a ciclos de PCR com os primers ERIC1R(3’-CACTTAGGGGTCCTCGAATGTA-5’) e ERIC2 (5’-AAGTAAGTGACTGGGGTGAGCG-3’). O grau de similaridade foi avaliado usando-se o coeficiente de concordância simples por meio do programa Fitopac 1.6 (Unicamp). Análises dos resultados permitiram agrupar 10 amostras clínicas e a amostra referência de L. chagasi, com similaridade maior que 80%. Este grupo relaciona-se às amostras de L. amazonensis e L. braziliensis, com grau de similaridade menor que 50%, o que reforça o poder discriminatório da ERIC-PCR aplicada na amplificação de genoma de amostras de Leishmania. Os resultados encontrados podem fornecer maior conhecimento da epidemiologia molecular do parasito, e desta forma proporcionar melhor compreensão da diversidade das populações de Leishmania estudadas.
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