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A leishmaniose é uma zoonose causada por protozoários do gênero Leishmania, transmitida 
no Novo Mundo principalmente pela picada de flebotomíneos do gênero Lutzomyia. Na 
forma visceral humana (LVH), o cão doméstico desempenha papel central como principal 
reservatório no ciclo urbano de transmissão. Além disso, pode desenvolver a forma clínica 
sistêmica da infecção, denominada leishmaniose visceral canina (LVC). A infecção canina 
apresenta caráter sistêmico, com distribuição parasitária variável, o que pode impactar a 
sensibilidade dos métodos diagnósticos a depender do tipo amostral coletado. Neste estudo, 
comparamos duas técnicas moleculares para a detecção do parasita em diferentes tipos de 
amostras. As amostras foram coletadas em necrópsia de um cão com diagnóstico clínico e 
sorológico prévio para LVC (TR-DPP/ELISA), incluindo diferentes tecidos, swabs de lesões 
e sangue periférico e visceral armazenados em FTA. O DNA genômico foi extraído 
utilizando kit comercial (Promega®) sendo posteriormente submetido a PCR convencional 
(cPCR), com alvo no gene SSU rDNA, confirmado por sequenciamento, e PCR em tempo 
real (qPCR), direcionada ao gene GH18-quitinase, ambos para detecção de Leishmania 
infantum. Um total de 16 amostras foram coletadas, sendo 68,75% (11/16) positivas na 
cPCR e 43,75% (7/16) na qPCR. Seis amostras apresentaram positividade em ambas as 
técnicas: fígado, punch nasal, sangue periférico e swabs de lesão de cauda, plano nasal e 
orelha. Cinco amostras foram positivas exclusivamente na cPCR (medula óssea, swab de 
lesão de membro pélvico direito, swab de lesão de membro torácico esquerdo, swab 
conjuntival e sangue esplênico), enquanto o swab de lesão de membro pélvico esquerdo 
apresentou positividade apenas na qPCR. As amostras de rins, linfonodo e pulmões foram 
negativas em ambas as técnicas. Os resultados revelaram maior positividade na cPCR, 
possivelmente associada ao uso de um alvo nuclear de múltiplas cópias (SSU rDNA) em 
comparação ao alvo de cópia única (GH18-quitinase) na qPCR, o que pode conferir menor 
sensibilidade nesta última. As diferenças de positividade entre as amostras e as técnicas 
utilizadas reforçam a influência do tipo amostral na detecção do parasita e evidenciam que a 
escolha do alvo molecular pode impactar significativamente o desempenho do diagnóstico 
na LVC. 
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