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através dos marcadores 1kb DNA ladder e $174-Hae III . Um total de 140 produtos amplificados foram gerados por 16
primers, sendo 58 (41 %) deles polimorficos. Os resultados da analise estatistica indicaram que as popula¢des Norte (30-
327S) e Sul (33-34°40°S) da distribuicdo de P. americanus nio sio geneticamente diferentes (F . = -0.0449 ) e que existe
um significativo fluxo génico entre elas. Um alto grau de diversidade genética (H',= 0.3589) foi detectado. A determina-
¢d0 de um estoque unitdrio de cherne na regido Sul do Brasil é importante para o futuro direcionamento de sua pescaria,
permitindo a realizagdo de um gerenciamento mais adequado. Apoio Financeiro: PADCT; CNPq , Bolsa PIBIC/FURG
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06.03-045 DIAGNOSTICO PALEOPARASITOLOGICO MOLECULAR EM POPULACOES PRE-HISTORICAS: ANALISE
DA REGIAO INTERGENICA DO GENE RIBOSSOMAL 35S DE NEMATODEOS. Alena Mayo lfiiguez*/** Luis Fernando
Ferreira * Adauto Aratijo* e Ana Carolina Paulo Vicente**. Lab. de Paleoparasitologia Molecular-Depto. de Endemias-

ENSP.* Lab. de Genética Molecular de Microorganismos-Depto. de Genética-IOC.** FIOCRUZ. Rio de Janeiro-Brasil.
mavo @ dbbm.gene.

Estudos Paleoparasitologicos tradicionais demostraram a presenca de helmintos parasitas em coprolitos de populagoes
pre-historicas. Mas. a identificagdo microscopica enfrenta problemas metodologicos referentes a precisao do diagnostico
em virtude da precdria conservagio dos espécimens recuperados. A Paleoparasitologia Molecular utiliza técnicas que
permitem uma identificagdo mais precisa atraveés da recuperacao do DNA ancestral (aDNA) do patdgeno, e se revela
como instrumento de andlise da diversidade genética e evolucdo destes parasitas, e possivelmente de seus hospedeiros
humanos. A variagdo de tamanho da regido intergénica dos genes ribossomais RNA 58 entre as diferentes espécies de
Nematodeos permite sua utilizacio em estudos de especiagao e no diagnostico de doengas parasitarias especialmente nos
casos onde a identificagdo morfoldgica é complicada. Propomos a utilizacdo desta abordagem na identificagdo molecular
de diferentes Nematodeos parasitas humanos em populagées pré-historicas. Nos propomos também objetivos prévios
referentes & padronizagdo da metodologia em fezes de populacdes atuais e em coprolitos experimentais. A primeira
andlise a partir de DNA extraido de fezes positivas para Nematodeos foram de pacientes ambulatoriais do Centro de
Saude da ENSP/FIOCRUZ. O DNA ¢ extraido por fenol-cloroférmio, purificado em coluna de resina e quantificado
mediante leitura em espectrofotometro. Depois da amplificagdo enzimatica por PCR da regido espacadora intergénica
5S. se digeriram os produtos com enzimas de restricio especificas para cada parasita. Em outra etapa se elaborou um
desenho experimental de avaliacio do diagnostico em fezes positivas dessecadas experimentalmente a 37°C, e finalmente
em aDNA extraido de coprolitos com eyidéncias microscopicas da presenga de ovos e larvas ndo identificadas. Os
coprolitos humanos sdo provenientes de diferentes sitios arqueoldgicos de América do Sul com uma datagio desde 4110
BC ate 1780 AN Sao tratadas com hipoclorito e expostas a radiagdo de UV para o posterior corte e macerado. Segue-se
com a mesma metodologia anteriormente descrita. mais eletroforese em gel de poliacrilamida 5% seguido de coloragdo
com prata e dot blot e hibridizagdo com sonda de DNA humano. Na padronizagio da PCR em fezes observou-se na
maioria dos casos um perfil de numerosas bandas além da correspondente a regido espacadora 5S do parasita especifico.
Este fenomeno era esperado devido a ampla gama de DNAs presentes nas amostras pelo que se faz necessario a verifica-
¢d0 do diagnostico. Os resultados da digestao com enzimas de restrigio confirmaram a presenga de Ancylostoma deudenale
com Rsal e Ascaris lumbricoides com Alul. A dosagem mostrou pequenas concentragdes de aDNA, altas de nucleotideos
livres ¢ visivelmente degradado. A hibridizagdo revelou-se positiva com intensidade diferente nas diversas amostras
confirmando a origem humana. Atualmente trabalha-se na recuperacio e andlise dos fragmentos de aDNA. O estudo
permite estabelecer uma metodologia rapida e precisa de diagnostico de diferentes Nematddeos patogénicos podendo
fornecer valiosas informagdes referentes a evolugio destes parasitas atraves do tempo.

06.03-046 SEQUENCIAMENTO E CARACTERIZAGCAO DE UM GENE DE SCHISTOSOMA MANSONI HOMOLOGO A
UMGENE QUE SE LIGA A MOLECUT.A DE HLA CLASSE II. Carina da Silva Pinheiro, Izabel Lara Resende de Camneiro e
Elida Mara Leite Rabelo. Departamento de Parasitologia- ICB-UFMG, Belo Horizonte, MG. e-mail: rabelo @ mono.icb.ufmg.br

Dentro do projeto de descoberta génica em Schistosoma mansoni, que visa seqiiénciar o maior nimero possivel de genes
para este organismo, alguns genes sao selecionados para serem melhor caracterizados. Assim, um clone isolado a partir
de uma biblioteca de verme adulto de Schistosoma mansoni denominado SMVO0119, foi escolhido por possuir alto grau
de homologia com a proteina PHAPI de humanos, apresentando 68% de similaridade. Acredita-se que esta proteina se
ligue a parte citoplasmatica da molécula de classe II e que esta interagdo contribua para os eventos de sinalizagdo que
levam 4 ativagio de células B e T-helper durante uma resposta imune dependente de células T. O tamanho aproximado
deste gene ¢ de 1400pb. As extremidades do gene foram seqiienciadas produzindo um total de 1063 nucleotideos. Técnicas
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