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Introdugdo: Ehrlichia canis, responsavel pela erliquiose monocitica canina (EMC), é uma
bactéria gram-negativa transmitida pela carraca cosmopolita Rhipicephalus sanguineus.
Atualmente, as infestacOGes e as doencgas transmitidas por carragas (DTCs) continuam a ser
um problema persistente devido a falta de medidas de profilaxia e controle eficazes, sendo
vital investigar e desenvolver novas abordagens para o seu combate. A vacina¢do tem sido
uma das opgdes utilizadas para reduzir as infestagdes por carragas, mas uma vacina
especifica anti-R. sanguineus ainda nao se encontra disponivel. A utilizacdo de ferramentas
moleculares como a transcriptdmica tem permitido identificar e selecionar genes cujo papel
durante o processo de infecdo nas glandulas salivares (GS) de carracas tem interesse em ser

investigado, contribuindo assim para o desenvolvimento de vacinas anti-carragas.

Objetivos: Este trabalho pretende determinar quais os genes especificamente presentes nas
GS de R. sanguineus durante a infecdo com E. canis através de uma caracterizacdo por

sequenciacdo de RNA (RNA-Seq).

Métodos: Dois cdes da raga Pastor Alemdo foram utilizados neste estudo: um cdo foi
inoculado por via intravenosa com a estirpe Jaboticabal de E. canis, enquanto que o cdo
controle (ndo infectado) foi apenas inoculado com PBS. Mil e quinhentas ninfas R.
sanguineus foram distribuidas por cada animal, em camaras de alimentagdo, e deixadas a
alimentar até ao abandono do hospedeiro. As ninfas ingurgitadas foram recolhidas e

mantidas em condig¢Bes laboratoriais para efetuarem a muda para o estadio adulto. As GS de



cada fémea adulta recém-eclodida foram excisadas e o ARN total extraido com TRIReagent.
Seguidamente, procedeu-se a construcdo de quatro bibliotecas de cDNA com o kit TruSeq
RNA (Illumina), sendo que duas bibliotecas foram feitas a partir das GS de fémeas adultas
alimentadas cdo controlo e duas a partir de fémeas adultas alimentadas no cdo infectado

com E. canis. Por ultimo, efetuou-se a analise de RNA-Seq.

Resultados: Neste estudo é apresentado o transcriptoma das GS de R. sanguineus apés a
infecdo com E. canis. A analise do transcriptoma identificou 15521 genes de de novo
assembly, dos quais 251 genes foram exclusivamente identificados em GS ndo infectadas e
519 apenas em GS infetadas. Com base na homologia das sequéncias encontradas com as de
outras espécies de carracas foi possivel atribuir identificacdes UniProt e agrupar
funcionalmente os transcritos em subcategorias de acordo com as ontologias, tais como o

processo bioldgico, a fungcdo molecular e o componente celular usando o UniProtKB.

Conclus6es: Embora sejam necessarios estudos funcionais detalhados dos genes candidatos
para confirmagdo do papel de cada um deles, esta primeira analise do transcriptoma de R.
sanguineus fornece muita informacdo sobre os possiveis mecanismos genéticos envolvidos

durante o processo infecgdo com E. canis.



