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Resumo

Mecanismos moleculares envolvidos na expressao génica de fatores de
viruléncia de Mycoplasma hyopneumoniae
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Mycoplasma hyopneumoniae é o principal agente da pneumonia enzodtica
suina, enquanto que Mycoplasma flocculare é uma espécie comensal. Apesar
dessa diferenca de modo de vida, as duas espécies possuem um conteudo
genético similar. No entanto, estudos transcritbmicos e protedmicos
comparativos entre as duas espécies encontraram diferencas relacionadas a
expressdo de potenciais fatores de viruléncia de M. hyopneumoniae e seus
ortélogos correspondentes em M. flocculare, indicando que ha mecanismos
diferenciais de regulacdo da expressdo dos genes que os codificam. Neste
contexto, o objetivo deste trabalho é elucidacdo de mecanismos determinantes
de patogenicidade de M. hyopneumoniae e a caracterizacdo das vias de
regulacdo de expressdo génica de M. hyopneumoniae e M. flocculare.
Primeiramente foi feita uma analise in silico de topologia e localizacdo subcelular
de 25 proteinas selecionadas de acordo com fungdes consideradas importantes
para a patogenicidade e abundancia diferencial em M. hyopneumoniae, a qual
identificou 52%, 20%, 16% e 12% de proteinas preditas como citoplasmaéticas,
de membrana, extracelulares ou de localizacdo indefinida, respectivamente.
Além disso, um conjunto de 60 genes relacionados a viruléncia de M.
hyopneumoniae foram analisados a fim de buscar sequéncias-alvo para a
projecdo de RNAs-guia (gRNA), os quais serdo utilizados em ensaios de
interferéncia por CRISPR-dCas9. Para cada gene analisado foram selecionadas
10 sequéncias de gRNA, as quais foram analisadas para uma possivel presenca
de off-targets. Por fim, a analise de possiveis sequéncias promotoras de genes
de M. flocculare foi realizada para estudos comparativos com M.
hyopneumoniae. Nesta andlise, foi possivel identificar um motivo com alta
conservagao em regides nao-codificadoras do genoma de M. flocculare a partir
do qual serdo refinadas as analises in silico. Assim, espera-se futuramente a
identificagcdo de genes e proteinas de M. flocculare ort6logas a fatores de
viruléncia de M. hyopneumoniae e analises de dados da expressdo génica de
ambos.
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