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Introducéo

Proteinas sdo macromoléculas bioldgicas que sdo formadas por cadeias de moléculas
orgénicas. Essas moléculas sdo denominadas de aminoécidos. Existem vinte aminoacidos
diferentes. Cada aminoacido é formado por trés nucleotideos e cada nucleotideo pode ser de
quatro tipos: adenina, timina, citosina e guanina.

O DNA armazena o codigo genético. Essa informacdo é transcrita para 0 RNA, que
contém a sequéncia especifica de aminoécidos. As proteinas sdo sintetizadas em um processo
chamado traducdo do RNA. Essa série de eventos caracteriza o dogma central da biologia
molecular.

A seqliéncia de nucleotideos determina os aminoacidos que fardo parte da proteina. A
seqliéncia de aminoacidos determina a proteina. A estrutura da proteina determina sua funcéo.
A ferramenta de bioinforméatica CD-Search permite analisar uma proteina, utilizando sua
sequéncia de aminoacidos visando identificar padrdes. Os padrGes sdo seqiiéncias de
aminoacidos que determinam um dominio conservado. Cada dominio identificado €
responsavel por executar uma determinada funcéo.

Segundo Bork (1993), uma proteina secretada por uma bactéria pode possuir padrdes
que sao identificados também em eucariotos.

Atualmente, muitas informac@es bioldgicas estdo armazenadas em bancos de dados.
Marchler-Bauer et al. (2009) relata que bancos de dados de dominios conservados podem ser
acessados no portal do NCBI (National Center for Biotechnology Information).

Existem bancos de sequéncias de nucleotideos, como o Genbank. Bancos de
sequéncias de proteinas, como o SWISS-PROT e bancos de estrutura tridimensional de
proteinas, como o PDB. Muitas informacdes foram geradas, o desafio agora € analisar e tomar
decisdes sobre essas informagoes.

A ferramenta CD-Search permite entrada de arquivo fasta, que traz a seqliéncia de

aminoéacidos da proteina. Pode ser analisada uma sequiéncia por vez, gerando um arquivo de



saida disponivel para download em uma variedade de formatos. A andlise pode ser vista em
formato gréfico, que mostra a posi¢do de todos os dominios identificados na sequéncia de
aminoacidos.

O objetivo deste trabalho é mostrar como a ferramenta de bioinforméatica CD-Search

pode identifica padrdes em uma seqliéncia de aminoécidos.

Materiais e Métodos

Para analisar sequéncias de proteinas, € necessario agrupa-las em familias. Para cada
familia, relacionam-se caracteristicas comuns expressas por suas sequéncias de aminoacidos.
Essas caracteristicas podem ser chamadas de padrdes. As proteinas sdo classificadas em uma
familia, geralmente, por mais de um padrdo. As similaridades entre as proteinas podem ser em
relacdo as suas seqiéncias de aminoacidos, suas formas estruturais ou por suas
funcionalidades. PadrGes identificados na evolugdo das proteinas podem estar relacionados
estrutural e funcionalmente. Portanto, identificar padrdes é identificar caracteristicas na
sequéncia que sdo comuns a um grupo de proteinas que exercem determinada atividade e
ausentes em grupos que ndo exercem essa mesma atividade.

Muitas informac6es sobre sequiéncias identificadas estdo disponiveis nos depositarios

a sequir.

Arquivos de seqliéncias de acidos nucléicos:

- GenBank, situado no US National Center for Biotechnology Information (NCBI);

- EMBL Nucleotide Sequence Database, localizado no European Bioinformatics Institute
(EBI);

- The Center for information Biology e DNA DataBank of Japan no National Institute of

Genetics.

Arquivo de seqliéncias de aminodcidos de proteinas, determinado exclusivamente pela
traducdo de sequéncias de genes:

- United Protein Database (uniProt);

- SWI SS-PROT;

- The protein Identification Resouce (PIR);

- Translated EMBL (TrEMBL);

- Sequence Retrieval System (SRS) — selecéo e recuperagdo de seqliéncias.



A ferramenta CD_Search  possui uma interface amigavel, sendo facilmente
operacionalizada. Pode ser acessada pelo link
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/owrpsb/bwrpsb.cgi.

Conforme explica Marchler-Bauer e Bryant (2004), o CD-Search ¢ uma interface que
utiliza o programa RPS-BLAST, que significa "BLAST Posicdo Especifica Reverse", para
identificar os padrdes.

Segundo Marchler-Bauer et al. (2011), o CD-Search utiliza o banco de dados de
dominio conservado (CDD). O CDD trabalha com modelos de dominio importados de varias
bases de dados externas como PFAM, SMART, COG, PRK e TIGRFAM.

Na interface, a proteina que serd analisada deve ser inserida na caixa de texto
especifica. E preciso inserir uma seqiiéncia fasta ou uma seqiiéncia de aminoacidos. O usuario
pode, também, buscar o arquivo fasta da proteina que serd submetido para a analise. Depois
basta clicar em submeter para que o programa faca a analise. Ap0s a realizacdo dos célculos

sera exibida uma pagina de resumo.
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Figura 1. Ferramenta CD-Search para identificacdo de padrfes em proteinas.



Resultados e Discussdo
Ap0s submeter uma seqliéncia ou um arquivo fasta, 0 CD-Search apresenta o resultado

da anélise, conforme a figura a seguir.
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Figura 2. Resultado da anélise de identificacdo de padrées no CD-Search.

Foi submetida uma proteina secretada pela bactéria Ehrlichia canis. Essa proteina esta
catalogada no Genbank com a identificacdo 72394131. Ela é conhecida por possuir padres
de anquirina. Ela foi escolhida para sabermos onde estdo localizados os padrdes de anquirina.

Bork (1993) relata que proteinas com padres anquirina, secretadas por bactérias,
podem imitar o comportamento de um eucarioto.

A repeticdo de anquirina € um dos mais comuns, modulares, motivos de interagdo
proteina-proteina na natureza (MOSAVI; MINOR; PENG, 2002).

A parte superior da figura mostra como a ferramenta apresenta a forma grafica para
apresentacdo dos padrdes identificados. A ferramenta CD-Search identificou os padrdes de
anquirina e sinalizou cada padrao encontrado dentro da seqtiéncia dos aminoacidos.

Na parte inferior da tela s&o colocados todos os padrbes identificados e suas
descri¢cdes. Pode-se também obter informagGes detalhadas sobre cada padréo. Para isso basta

clicar no padrdo desejado.



Conclusdes
A bioinformatica necessita de ferramentas para ajudar analisar e interpretar muitas
informacdes ja levantadas em laboratorios de biologia. Muitas dessas informacdes estdo
armazenadas em base de dados disponiveis gratuitamente. A ferramenta CD-Search
apresentada permite uma andlise eficiente e eficaz sobre padrdes de proteinas. Com isso,
pode-se contribuir para fabricacdo de farmacos para combater doengas causadas por proteinas

secretadas por microorganismaos.
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