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Introducao
Listeria monocytogenes é uma bactéria gram-positiva,
ubiqua, no entanto, os surtos de listeriose,
frequentemente, s3o causados por alimentos

contaminados, tais como carnes, laticinios e seus
derivados. Por se desenvolver em temperaturas
baixas, de refrigeracdo, por exemplo, o aparecimento
do microrganismo Listeria sp., na linha de producdo é
motivo de preocupacdo na industria de alimentos. Das
8 espécies, L. monocytogenes é a Unica com
potencialidade de levar os individuos infectados,
principalmente, criangas, mulheres gravidas e idosos
ao dbito.

Resultado Parcial e Analise

Usando as ferramentas — BLASTn e BLASTp do NCBI
foram identificados os genes em estudo (Tabela 1).
Posteriormente,  oligonucleotideos iniciadores
foram desenhados no Genscript com o intuito de
realizar a Transcricdo Reversa quantitativa da
Reacdo em Cadeia da Polimerase (RT-gPCR).

Conclusao e Perspectiva

Os dados gerados com o RT-gPCR serao
analisados paralelamente aos resultados obtidos
com o transcriptoma, o que nos permitira inferir

Objetivo

Estudar os genes de viruléncia, formadores de
biofilme e reguladores transcricionais que
auxiliam o microrganismo a exercer suas fungoes
intracelulares.

Método

Para confirmar os dados do transcriptéma do
microrganismo, foi necessario pesquisar os
genes envolvidos na regulacdo celular da
bactéria. Ferramentas moleculares encontradas
no National Center for Biotechnology
Information (NCBI) se mostraram extremamente
Uteis para a realizacdo do trabalho (Figura 1). Os
dados gerados foram cruzados com resultados
extraidos de artigos cientificos publicados no
assunto.

Primary vs. Derivative
Sequence Databases
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dados de viruléncia da bactéria frente as
variagdes enzimaticas promovidas no
microrganismo. Updated ONLY
by submitters =
Figura 1 — ferramentas da bioinformatica
Tabela 1 — proteinas e fungGes
Gene Fungdo da proteina Gene Funcdo da proteina Gene Fungdo da proteina
crp regulador transcricional actA | Responsdvel pela formagdo da cauda de actina, | luxS | Influencia negativamente na formagdo
necessaria para a mobilidade intracelular de biofilme
sigB Fator que regula a transcri¢do de genes hly Proteina essencial para a viruléncia de L. flaA Responsavel pela sintese do flagelo e
de resposta ao estresse ambiental monocytogenes, importante no processo de motilidade do microrganismo
invasdo da célula hospedeira
ItrC Responsavel pela multiplicagdo de L. degU Envolvida na sintese do flagelo, motilidade, sufu Proteina “andaime”, que auxilia na
monocytogenes em temperaturas de viruléncia e formagdo de biofilme construgdo dos centros de Ferro-
refrigeragdo Enxofre ([Fe — S] cluster)
ctc Envolvida na tolerancia osmética de L. inlA Internalina, que proporciona a entrada de L. sufS Cisteina desulfurase, que fornece
monocytogenes monocytogenes na célula hospedeira enxofre para a biogénese dos Fe/S
agrA Aderéncia e formagdo de biofilme iscR Regulador de centros Ferro-Enxofre sod Superodxido dismutase de manganés
prfA Fator que regula a transcri¢do de genes fri Ligagdo da ferritina- proteina antioxidante fur Proteina reguladora de captagdo
envolvidos na viruléncia férrica
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