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Capivaras sao importantes hospedeiros de carrapatos, sendo associadas a
transmissao da Febre Maculosa Brasileira (FMB), causada por Rickettsia
rickettsii e transmitida no Brasil por carrapatos do género Amblyomma. Diante
disso, torna-se essencial investigar o seu papel na circulagdo de outros agentes
infecciosos com potencial zoondtico. Para a realizagdo desse estudo, foram
realizadas coletas de sangue em areas com presenca de capivaras que foram
divididas em endémicas, com ocorréncia de casos de FMB nos ultimos 10 anos
(Americana/SP; Piracicaba/SP e Araras/SP), nao endémicas de baixa
diversidade (Pirassununga/SP; Ribeirdao Preto/SP e Tatui/SP) e ndo endémicas
de alta diversidade (Pantanal de Poconé/MT e Pantanal de Nhecolandia -
Corumba/MS), totalizando 155 amostras coletadas. O DNA foi extraido com o kit
comercial Extracta Kit Loccus. As amostras foram submetidas a nPCR com alvo
no 18S rDNA, utilizando os primers BTF1/BTR1 (930 pb) e BTF2/BTR2 (800
pb). A deteccao dos produtos amplificados foi realizada por eletroforese em gel
de agarose a 1,5%, corados com brometo de etidio e visualizados em
fotodocumentador. Em seguida, cinco amostras, foram purificadas utilizando o
kit ExXoSAP-IT (Applied Biosystems) e sequenciadas pelo método de Sanger. Os
“contigs” foram montados através do software CLC Main Workbench (Qiagen). A
analise Blast, revelou 99% de identidade das amostras do estudo com Babesia
goianiaensis. A analise filogenética incluiu as cinco sequéncias obtidas neste
estudo e 33 sequéncias piroplasmas disponiveis no GenBank. Como “outgroup”
foram utilizados Cardiosporidium cionae, Cryptosporidium spp. e Hepatozoon
sp., totalizando um “dataset” final de 38 sequéncias. O alinhamento foi realizado
pelo método ClustalW e posteriormente editado, resultando em um alinhamento
final de 569 pb. A reconstrugao filogenética foi realizada pelo método de maxima
verossimilhanga, com 1.000 réplicas de “bootstrap”, utilizando o melhor modelo
de substituicido de nucleotideos TN93+G, no software MEGA 10. As cinco
sequéncias deste estudo agruparam-se com o “Capybara group”, juntamente
com outras quatro sequéncias de Babesia goianiaensis previamente descritas



em capivaras (trés provenientes de Goias e uma do Rio Grande do Sul), além
de uma sequéncia Babesia sp. isolada de Nasua nasua no estado do Mato
Grosso do Sul. Como perspectivas futuras, propbde-se a analise de outros
marcadores moleculares, bem como o sequenciamento completo do gene 18S
rDNA, com o objetivo de investigar a diversidade genética e as possiveis
variantes de Babesia goianiaensis entre populacdes provenientes do estado de
Sao Paulo e do Pantanal, em comparacdo com aquelas previamente descritas
em outras regides do pais.
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