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Introducdo: Uma dieta rica em aclUcares apresenta varios efeitos negativos em
diferentes organismos. As consequéncias desse tipo de dieta na susceptibilidade a
infeccbes bacterianas ainda sdo pouco compreendidas. Aliado a este fato, a
problematica da resisténcia bacteriana a antimicrobianos impulsiona estudos que
melhor compreendam o contexto dessas infec¢cdes para a geracdo de novas
estratégias de prevencéao e tratamento. O nematoide C. elegans se mostra como um
bom modelo para esse tipo de investigacdo, possuindo um ciclo de vida curto,
homologia de 60-80% com genes humanos e possibilidade de manipulacéo da sua
dieta utilizando altas concentracfes de acucares. Além disso, pode ser infectado por
Pseudomonas aeruginosa, utilizando como defesa vias de sinalizagdo conservadas.
P. aeruginosa € um bacilo gram-negativo reconhecido por causar infec¢des de dificil
tratamento devido ao seu perfil de multirresisténcia a antimicrobianos e por produzir
muitos fatores de viruléncia. Com a biologia de sistemas é possivel analisar dados
de transcriptdmica obtidos em estudos com C. elegans a fim de identificar genes



gue possam estar diferencialmente expressos em dietas com altas concentracdes
de acucares e infecgdes por P. aeruginosa, e indicar assim, uma ligacdo entre
dietas e a susceptibilidade a infecgbes bacterianas. Objetivo: Identificar genes
diferencialmente expressos que possam estar associados com o efeito de dietas
ricas em agucares e com a susceptibilidade de C. elegans a infec¢des por P.
aeruginosa. Método: Os dados de expressao génica de RNAseq foram obtidos do
Gene Expression Omnibus. Foram selecionados datasets de C. elegans alimentado
com altas concentracdes de glicose e sacarose e infectado por P. aeruginosa, além
do controle (C. elegans alimentado com Escherichia coli OP50). Os datasets foram
analisados com o pacote DESeq2 para analises de expressao génica diferencial. Os
critérios para a determinacdo dos genes diferencialmente expressos (DEGs) foram
p-valor ajustado por false discovery rate (FDR) < 0,05 e log Fold Change # 0. Os
DEGs foram submetidos a analise de enriquecimento funcional no Gene Ontology
(GO). Resultados: Foram encontrados 1.649 DEGs (688 infrarregulados e 961
suprarregulados) na alimentacdo com sacarose, 269 DEGs (164 infrarregulados e
105 suprarregulados) na alimentacdo com glicose e 2.899 DEGs (1.416
infrarregulados e 1.483 suprarregulados) na infeccdo com P. aeruginosa. 200 DEGs
foram encontrados em todos os datasets investigados, e 0s resultados da analise
funcional indicaram que esses estavam associados a termos cOomo processos
metabdlicos de acidos carboxilicos, processos catabdlicos de lipideos, resposta de
defesa e imunidade inata. 25 DEGs foram encontrados associados a resposta
imune inata, sendo que 4 deles, dod-24 (Downstream of DAF-16), F55G11.2 (sem
descrigcao), gst-38 (Glutathione S-Transferase) e gst-13 (Glutathione S-Transferase)
estavam infrarregulados nas alimentagfes com altas concentracdes de aclcares e
suprarregulados na infeccdo bacteriana. Conclusdo: Os DEGs encontrados em
ambos os contextos indicam um possivel efeito das dietas com altas concentracdes
de acucares na susceptibilidade a infeccdo bacteriana, e auxiliam estudos futuros in
vivo para demonstrar tal relacéo. Os 4 genes selecionados (dod-24, F55G11.2, gst-
38 e gst-13) representam bons candidatos para ensaios in vivo, incluindo a
avaliacdo de cepas de C. elegans mutantes para estes genes.
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