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A piroplasmose equina € uma patologia de distribuicdo global que acomete
equideos domésticos e silvestres, com grande importancia econdmica no setor
equestre especialmente no Brasil, onde esta enfermidade é endémica e
representa uma limitacdo econdmica devido as perdas produtivas e sanitarias
nos plantéis. Theileria equi, T. haneyi e Babesia caballi sdo transmitidos
principalmente por carrapatos Ixodidae; no Brasil, Rhipicephalus (Boophilus)
microplus € o unico vetor confirmado experimentalmente. A interacdo vetor-
patbgeno exige a superagdo de barreiras imunoldgicas, incluindo o
metabolismo redox, responsavel pela sintese e regulacdo das espécies
reativas de oxigénio (ERO), que ajudam a conter a infecgdo, mas podem lesar
a célula hospedeira. Assim, o presente estudo teve por objetivo avaliar a



expressao diferencial de genes envolvidos no metabolismo redox da glandula
salivar de ninfas e adultos de R. microplus frente a infec¢do por T. equi. Para
isso, dois equinos, um cronicamente infectado por Theileria equi (controle
positivo) e um livre do protozoario (controle negativo), foram infestados com
larvas de Rhipicephalus (Boophilus) microplus. Nos dias 15 e 33 pos-
infestacao, ninfas e fémeas adultas foram coletadas, lavadas, dissecadas e as
glandulas salivares armazenadas em solugdo RNAlater®. O RNA total foi
extraido seguido da sintese de cDNA. A presenca de T. equi foi confirmada por
gPCR. A expressao de 11 genes associados ao metabolismo redox, além de
genes de referéncia, foi avaliada por gPCR utilizando SYBR Green, com
normalizagédo pelos genes 40S S3a, B-tubulina, B-actina e GAPDH, e analise
pelo método 27(-AACQ). A analise estatistica foi conduzida no GraphPad Prism
8.0, aplicando teste t de Student ou Mann-Whitney, considerando significancia
em p < 0,05 e IC 95%. Os resultados demonstram que a infec¢ao por T. equi
modulou significativamente genes do metabolismo redox na glandula salivar de
ninfas e adultos de R. microplus. A expresséo do gene pro-oxidante CYTP450
aumentou nos adultos em cerca de 18 vezes (p = 0,002) e nas ninfas em
aproximadamente 61,34 vezes (p < 0,0001). Entre os antioxidantes, CYTCOX1
elevou-se nos adultos em torno de 62,16 vezes (p = 0,002) e nas ninfas cerca
de 310,37 vezes (p = 0,0007). Em adultos, GST-1 apresentou redugao para
aproximadamente 0,42 vezes (p = 0,0152), enquanto CuZnSOD aumentou
cerca de 3 vezes (p = 0,03) e PHGPX teve incremento discreto de 1,33 vezes
(p = 0,04). Em conjunto, a co-regulacao de CYTP450 (via pré-oxidante) e de
CYTCOX1, CuZnSOD e PHGPX (vias antioxidantes) sustenta uma resposta
compensatéria com a intensificagdo de EROs para conter o parasito e a
ativagdo simultdnea de defesas para preservar a integridade celular. Estes
resultados permitem identificar possiveis moléculas com potencial de serem
utilizadas como alvos biotecnoldgicos visando novas estratégias de controle e
prevencdo da doenga, uma vez que os tratamentos atuais ndo eliminam
completamente o agente do hospedeiro infectado.
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