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RESUMO
As bactérias patogénicas secretam proteinas dentro das células do hospedeiro.
Essas proteinas alteram suas fun¢des celulares podendo leva-lo a morte. O objetivo
deste trabalho é investigar a presenca da estrutura espiral enrolada nas dez
proteinas mais hidrofilicas da bactéria E. canis. Para encontrar as proteinas
hidrofilicas utilizou-se o método Kyte-Doolitle e para identificar as espirais utilizou-se

a ferramenta de bioinforméatica Coiled-Coil Prediction.

INTRODUCAO

Uma estrutura espiral enrolada assemelha-se a uma corda. Esses motivos
sdo encontrados em proteinas de interacdo, sendo responsaveis por uma variedade
de funcdes, em sua maior parte em eucariotos. Segundo Bork (1993), as bactérias
tentam imitar o comportamento do hospedeiro, dessa forma, esse dominio contribui
para identificar proteinas de interacao.

Para McDermott (2011), a estrutura da proteina pode apresentar relagdo com
a sua funcdo. Estudos recentes demonstraram a presenca da estrutura espiral
enrolada em proteinas de interacdo. Proteinas hidrofilicas também séo
caracteristicas dessas proteinas.

Kyle e Doolittle (1982) montaram uma escala de hidropatia dos aminoacidos
apos observacdes experimentais. Nessa escala os valores sao relacionados aos
aminoacidos. E feito o célculo para cada proteina, identificando as proteinas
hidrofébicas com valores positivos e proteinas hidrofilicas com valores negativos.

Neste trabalho foram selecionadas as dez proteinas mais hidrofilicas. Portanto, o
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estudo da estrutura espiral enrolada em proteinas altamente hidrofilicas pode
contribuir para identificar proteinas de interacéo.

MATERIAL E METODOS
A ferramenta utilizada para a identificacdo da estrutura espiral enrolada foi a
Coiled-Coil Prediction, do Po6lo de Bioinformatica de Lyon, na Franca, disponivel,

gratuitamente, http://npsa-pbil.ibcp.fr/cqgi-

bin/npsa automat.pl?page=npsa lupas.html. Essa ferramenta utiliza um banco de

dados de proteinas ja identificadas com dominio espiral enrolada. Mais de 200
proteinas ja foram identificadas com esse dominio e séo utilizadas na ferramenta
para fazer comparacdes. A sequéncia de aminoacidos foi inserida na caixa de texto
especifica e clicou-se no botdo SUBMIT para enviar os dados para andlise,
conforme figura a seguir.
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Figura 1 — Ferramenta para analise de dominio espiral enrolada.

O resultado é apresentado como um grafico de probabilidades de encontrar o
dominio espiral enrolada. Para identificar a espiral enrolada deve-se encontrar de
duas a sete estruturas caracteristicas de a-hélice (alfa hélice). A linha vermelha
indica um dominio com no minimo duas a-hélices (14 aminoacidos), a linha verde
indica no minimo trés (21 aminoé&cidos) e a linha azul no minimo quatro a-hélices (28

aminoacidos). Um exemplo de resultado é apresentado na figura 2.
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Figura 2 — Andlise de dominio espiral enrolada.

O escopo das proteinas analisadas foram as dez proteinas mais hidrofilicas

da bactéria E. canis encontradas pelo método Kyte-Doolitle.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os calculos da hidropatia foram baseados no método Kyle-Doolittle e foram

selecionadas as dez proteinas mais hidrofilicas, conforme a Tabela 1. Estdo

descriminadas as informacdes: Nr, ID (identificacdo da proteina conforme descricao

no proteoma), Length (nimero de aminoacidos) e Hydro (valor de hidropatia).

Tabela 1 — Selecédo das dez proteinas mais hidrofilicas de E. canis

D [Lenetliss_|
1 ||gi73666650]ref| YP_302666.1| gp140 [Ehlichia canis str. Jake] 688

2 |[eii 73666693|ref|YP_302709 1 hypothetical protein Ecaj_0060 [Ehfichia canis str. Jake] 3714
3=|g1_'|73666?59|reﬂYP_3027?5_1| hypothetical protein Ecaj_0126 [Ehrlichia canis str. Jake] 671
|g1_'|73666882|ref]YP_302898_l| hypothetical protein Ecaj_0233 [Ehrlichia canis str. Jake] (1206 |-386.10
5 |[g73667012/refl YP_303028.1] ankyrin [Ehrlichia canis str. Jake] 4245

6 |[eii73667091[ref|YP_303107 1 hypothetical protein Ecaj_0472 [Ehlichia canis str. Jake] 641
|g1_'|73667147|ref]YP_303163_l| putative Type IV secretory pathway VirB6 components [Ehrtichia canis str. Jake] [2030 |-681.80
8 273667148 refl YP_303164.1| TsbL/VirB6 plasmid conjugal transfer protein [Ehrlichia canis str. Jake] 1444

9 |[eii 73667329]ref|YP_303345 1 hypothetical protein Ecaj_0715 [Ehfichia canis str. Jake] 1918
|gi|73667448|reﬂYP_303464_1| hypothetical protein Ecaj_0835 [Ehrlichia canis str. Jake] 1267 |-744.20 ||




ApOs a analise probabilistica na ferramenta, as proteinas foram divididas em trés
grupos. No Grupo 1 estdo as proteinas com alta probabilidade de possuir espiral
enrolada (acima de 80%), no Grupo 2 as proteinas com probabilidade média de
possuir a estrutura (acima de 40% e abaixo de 80%) e no Grupo 3 as proteinas com
baixa probabilidade (abaixo de 40%).

Grupo 1: proteinas identificadas com os cddigos 73666693, 73667012,
73667091, 73667147, 73667148 e 73667329.
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Figura 3 — Resultado de probabilidade da proteina 73666693.
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Figura 4 — Resultado de probabilidade da proteina 73667012.
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Figura 5 — Resultado de probabilidade da proteina 73667091.
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Figura 6 — Resultado de probabilidade da proteina 73667147.
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Figura 7 — Resultado de probabilidade da proteina 73667148.
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Figura 8 — Resultado de probabilidade da proteina 73667329.

Grupo 2: proteinas identificadas com os codigos 73667448 e 73666759.
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Figura 9 — Resultado de probabilidade da proteina 73667448.
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Figura 10 — Resultado de probabilidade da proteina 73666759.

Grupo 3: proteinas identificadas com os codigos 73666650 e 73666882
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Figura 11 — Resultado de probabilidade da proteina 73666650.
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Figura 12 — Resultado de probabilidade da proteina 73666882.

CONCLUSOES
As caracteristicas quanto a hidropatia e presenca da estrutura espiral
enrolada sdo importantes para identificar proteinas de interacdo. Os resultados
apresentaram grande probabilidade de possuir a estrutura espiral enrolada em seis
das dez proteinas analisadas. Portanto, essa caracteristica demonstrou-se presente
em proteinas hidrofilicas, assim, deve ser investigada em mais proteinas hidrofilicas
visando selecionar proteinas para testes laboratoriais e desenvolvimento de

farmacos.
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