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A leishmaniose visceral (LV), causada por Leishmania infantum, ¢ uma antropozoonose
de relevancia em saude publica, tendo os caes como principais reservatorios urbanos. Nao
ha vacinas disponiveis e a quimioterapia ¢ a Unica opg¢ao de tratamento. Além disso, o
arsenal terapéutico ¢ limitado, e sua eficacia esta comprometida pelo aumento das taxas
de falha do tratamento e resisténcia aos farmacos. A caracterizacdo de perfis de
suscetibilidade ou resisténcia pode ser realizada por meio de abordagens fenotipicas e
moleculares, que exigem o isolamento e cultivo do parasito. Este estudo investigou a
expressao de genes associados a falha terapéutica em L. infantum de caes naturalmente
infectados de regides endémicas do Estado de S@o Paulo. Oito espécimes clinicos
(aspirados de bago ou linfonodo) foram coletados de caes eutanasiados entre 2024 e 2025.
O RNA total foi extraido, qualificado por espectrofotometria e quantificado por
fluorimetria, seguido de RT-qPCR. Foi avaliado o perfil de expressao relativa de nove
genes alvo (ABCF, AQPI1, CYTB, LPP, PGM, MRPA, TCP, TR, TRYP) e os genes
referéncia foram determinados usando os programas geNorm e RefFinder. Os genes
ATUB e GAPDH foram identificados para normaliza¢do da expressdao dos genes alvo.
Os genes AQP1, TR e TRYP apresentaram amplificagdo em todas as amostras, com
aumento de expressao variando entre 20-487 vezes (AQP, proteina de membrana), 5-27
vezes (TR) e 2—84 vezes (TRYP, enzimas do metabolismo oxidativo). A superexpressao
de TR e TRYP esta associada a falha terapéutica, enquanto a elevacido da expressao de
AQP1 relaciona-se a maior suscetibilidade aos antimoniais pentavalentes. Embora os
demais genes ndo tenham sido amplificados em todas as amostras, observou-se
predominancia de aumento de expressdo. Conclui-se que a RT-qPCR ¢ uma ferramenta
sensivel para quantificacdo da expressdo génica diretamente no espécime clinico,
contribuindo para o monitoramento de resisténcia aos tratamentos, aprimorando dados
epidemiologicos da LV e o manejo de cdes em areas endémicas.
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