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MODELAGEM METABOLICA EM ESCALA GENOMICA DO PATOGENO Brucella abortus
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Introducao

A Brucelose é uma antropozoonose que ocorre por meio da
infeccao das células mononucleares fagocitarias por
bactérias do género Brucella, incidindo prevalentemente no
rebanho de bovinos e causando grandes prejuizos na
criacao de animais de producao. A Brucella abortus trata-se
de wuma a-proteobactéria gram-negativa, intracelular
facultativa e patogénica de bovinos e também humanos,
sendo um potencial problema de satide pablica. Logo, é de
grande importancia o estudo dos mecanismos moleculares
e metabolicos durante o processo de infeccao do
hospedeiro por esta bactéria de interesse agropecuario para
desenvolvimento de novos métodos de controle.

Objetivos

O objetivo deste trabalho é utilizar dados de sequéncias de
proteinas do genoma para construir um modelo de rede
metabolica de Brucella abortus, para estudo do
metabolismo, incluindo a identificacao de genes e reacoes
associados aos processos bioldgicos cruciais para a infeccao
e novos biomarcadores para diagnostico.
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Resultados e Discussao

A principio, foi gerado um Draft do modelo metabélico
contendo 954 genes, 1988 reacoes e 1383 metabolitos
baseado no genoma de Brucella abortus 2308. Apos a etapa
de curadoria manual, foram adicionados ao modelo 92
novos genes, 125 reacoes e 110 metabdlitos, gerando um
modelo final de 1046 genes, 2113 reacoes e 1493 metabdlitos.
Com as analises de FBA foi possivel simular um
crescimento in silico de 1.18g/L referente a massa seca por
um litro de cultivo, alem da secrecio de CO, NH,,
Glicolato, Glicina, Alantoina e 2-Oxoglutarato .

Conclusoes

Considerando-se o que foi anteriormente citado, conclui-se
que o estudo da biologia de sistemas de Brucella abortus é
extremamente importante. A proxima etapa deste trabalho
consiste na integracao de dados de RN Aseq e metabolomica
para a validacao e otimizacao do modelo e identificacao de
vias metabodlicas essenciais para o processo de infeccao do
patogeno.
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