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A expressao clinica da leishmaniose tegumentar (LT), & variavel, e depende de alguns fatores, como: espécie
de Leishmania envolvida, e sua relagdo com o sistema imune do hospedeiro, variando desde lesdes
autocicatrizantes, a lesées disseminadas de dificil tratamento. Observa-se que a resposta imune celular
especifica para Leishmania, tem papel crucial no controle da infec¢ao/doenga, ndo se sabendo ao certo, por
que alguns individuos resistem & infeccéo por Leishmania, enguanto outros sao gravemente afetados. Alguns
estudos mastraram que o desfecho da infecgiio por Leishmania depende de uma série de fatores genéticos
do hospedeiro, muitos deles ainda nao identificados, sendo que o TNF- = desempenha papel importante
nesta resposta imune. Existem relatos gue os polimorfismos dos genes TNFs podem estar relacionados a
susceptibilidade, ou severidade em varias doengas inflamatorias, e parasitarias incluindo as leishmanioses. O
objetivo deste estudo foi caracterizar marcaderes moleculares (SNP-Single Nucleotide Polymorphism) da
regido promotora do TNF-a nas posigbes -238 e -308 que poderdo estar envolvidos na susceptibilidade, ou
resisténcia a doenga LT na populagdo do distrito de Florestal-BA, e avaliar a influéneia deste marcador nesta
anfermidade. Desenvolveu-se um estudo analitico descritivo, onde foram avaliados os SNPs do “loci”do TNF
em cada subgrupo da populagao: infectado (ELISA+), doente (ELISAY/Historico®), e nao infectado (ELISA
[Histérico’). Para isso, foi realizade PCR-RFLP (Polymerase Chain Reaction-Reslriction Fragment Length
Polymorphism.) em material de 145 individuos, o qual foi selecionado com menor grau de parentesco, as
amplificagdes por PCR foram submetidas & eletroforese em gel de poliacrilamida a 10%, e visualizadas por
brometo de etideo. Para analise dos polimorfismos genéticos foram obtidas freqliéncias genotipicas por
contagem direta dos gendtipos visualizados nas fotografias dos geis. Apds a contagem foi realizado um
banco de dados no programa Genepop, onde loi verificada a aderéncia ao equilibrio de Hardy-Weinberg, e
diferenciagac genética entre os grupos. Os resultados sugerem que a presenca do alelo A tanto para o SNP
na posigao -238 quanto na -308 possa ser um fator de risco para o desenvolvimento da doenga com OR de
7.83 e 1,14 respectivamente, resultado néo significativo (p= 0,78, e 0,91), o alelo™ A quando presente no
TNF- 308, também sugere um envolvimento com maior tempo de cura das lesées, dado ndo significante (p=
0,41). A realizagao de novos estudos com uma amostra maior de individuos, sera necessaria para esclarecer
o efeito do alelo *A no desenvolvimento da doenga. A possivel associagdo dos marcadores (SNPs) do TNF
com a LT tem importincia clinica, pois podera contribuir para o tratamento. promovendo novos alvos
terapéuticos, e diagnéstico mais efetivo, além de identificar subgrupos da populagao com risco aumentado de
daesenvolver a infecgio.
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