Seminario Estudanlil de Pesquisa e Extensgo da FAMAM

o

07 a 09 de novembro de 2019

PROTEINAS TRANSMEMBRANAS(PPE) E SUAS CONTRIBUICOES NO
PROCESSO INFECICIOSO DE MYCOBACTERIUM TUBERCULOSIS - UMA
ANALISE INVESTIGATIVA

Edriele da Silva Pinto!; Rita Terezinha de Oliveira Carneiro2

'Farmacéutica, Faculdade Maria Milza (FAMAM), edrielesilva4554@hotmail.com;

’Doutoranda pelo Programa de Pés- Graduacdo em Biotecnologia em Salde, Medicina
Investigativa (PGBSMI), FAMAM, ritaterezinha@gmail.com

A ocorréncia de tuberculose (TB) na populagdo humana é notificada desde as antigas
civilizacOes egipcias, e persiste na humanidade ao longo de séculos. Em nossos dias a
tuberculose ainda se configura como um grave problema de saide publica, e desde 2016 é
apontada como a principal causa de 6bito por doencga infectocontagiosa de Unico agente. A
persisténcia da TB € explicada pelas inlmeras estratégias de sobrevivéncia desenvolvidas por
linhagens de Mycobacterium tuberculosis (Mth) ao longo do processo evolutivo. A expressao
de proteinas transmembranas da familia génica PE/PPE (proline-glutamic acid/proline-
proline-glutamic acid) é descrita como uma eficiente estratégia de sobrevivéncia nas
micobactérias, por participarem de maneira bastante significativa no processo infeccioso do
Mtb em suas células hospedeira, além de serem imprescindiveis na captacdo de moléculas
necessarias ao seu processo metabolico. O crescente fendmeno da resisténcia aos farmacos
anti-TB tem instigado a prospeccdo de novos medicamentos, e nesse contexto as proteinas de
membrana, tal como as PE/PPE, centralizam os esforgcos dessas pesquisas. Nosso objetivo foi
realizar um levantamento de dados sobre possiveis alvos moleculares presentes nas estruturas
das proteinas PE/PPE. Metodologia consistiu na busca e analise de artigos nas bases: Pubmed,
Scielo, LILACS, Google Académico publicados no periodo de 2008 a 2018. Utilizamos 0s
descritores: “familia génica PE/PPE”, “fator de viruléncia”, “farmacos anti-TB” e
“prospeccdo de novas drogas”. Evidenciamos que os farmacos anti-TB atualmente
administrados no tratamento da tuberculose ndo tem acdo sobre as proteinas PE/PPE. Em
contrapartida, os estudiosos consensualmente apontam que as proteinas PE/PPE atuam de
maneira significativa em diferentes etapas do processo invasivo do Mtb e portanto, sdo
consideradas como proteinas “hub” no metabolismo micobacteriano. Contudo, ainda ndo ha
estudos sobre o desenvolvimento de farmacos que atuem sobre tais proteinas, uma das
justificativas é a dificuldade de realizar andlises in situ com essas proteinas se deve a sua alta
solubilidade em compostos polares. Concluimos que as proteinas PE/PPE sdo fortes
candidatas para alvos de novos farmacos contra 0 Mtb, todavia, as metodologias para anéalise
da interacdo entre esses farmacos e as referidas proteinas ainda ndo estdo totalmente
elucidadas. Em perspectiva futura sugerimos o uso da bioinformética e da criomicroscopia
como estratégias na condugdo dessas analises.
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