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Introducao

Resultados e Discussao

Os produtos lacteos fermentados tém conquistado cada vez mais espaco no
mercado brasileiro gracas ao aumento na demanda por produtos mais saudaveis
(SIQUEIRA E FIGUEIREDO, 2021). A bactéria Streptococcus themorphilus é muito
utilizada como starter na producao destes fermentados (HOLS et al., 2005). Porém,
a acao de bacteriofagos que atacam essas bactérias prejudica o processo produtivo
(MAHONY E VAN SINDEREN, 2015) causando lentidao ou falha fermentativa.
Assim, estudar formas de combater a acao de bacteriofagos nas culturas starter se
mostra necessario para evitar prejuizos relacionados a acao destes virus. Logo,
estudar a estrutura dos fagos para encontrar alvos com potencial antigénico para
predicao e sintese de moléculas sensoras pode ser uma boa estratégia para
desenvolver maneiras de identificar estes virus no meio de forma rapida e
eficiente.

Objetivo

Utilizar um banco de genomas de bacteriéfagos de S. thermophilus para definir
alvos antigénicos por meio da busca por regides conservadas e com alto grau de
hidrofilicidade de proteinas estruturais dos fagos.

Materiais e Métodos

O banco de dados utilizado para esse trabalho foi obtido pela pesquisadora Lais
Silva Batalha, na tese: “Diversidade gendmica, classificacao taxonodmica e deteccao
de fagos que infectam a bactéria lactea Streptococcus thermophilus”. Os dados
foram obtidos a partir de informacoes do GenBank/NCBI (BATALHA et al., 2022).
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A partir da analise de similaridade das proteinas estruturais dos fagos,
organizamos uma lista com varias proteinas, incluindo proteinas do capsideo,
proteinas de cauda, proteinas de conexdao entre o capsideo e a cauda e proteinas
de ligacao a DNA. O grau de similaridade observado nessa etapa foi alto, com a

maioria das proteinas apresentando uma porcentagem de similaridade acima de
95%.

Em seguida, foi feita a analise de hidrofobicidade das proteinas presentes nessa
lista. Os graficos obtidos seguem o modelo apresentado abaixo:
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As proteinas de cauda, além de serem de grande importancia para o bacteriéfago
por promoverem a interacao dele com seu hospedeiro, apresentaram bom grau de
conservacao e regioes bem hidrofilicas. Esses resultados mostram que proteinas
de cauda possuem grande potencial para estudos de ancoramento, servindo como
alvos para possiveis moléculas sensoras a serem sintetizadas.

Conclusoes

Analise dos dados: Calculo da média de similaridade de proteinas de cada cluster
do genoma core de cada um dos 5 géneros de fagos estudados:
987, 5093, Moineauvirus, Brussowvirus e P738.
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Analise de hidrofobicidade das proteinas estruturais com sequéncia conservada
entre membros de cada género: Utilizacao do software ProtScale, disponivel no
portal online Expasy. Ao utilizar a op¢ao “Hydropath/Kyte & Doolittle”, graficos
de hidrofobicidade foram gerados para cada uma (KYTE E DOOLITLE, 1982).
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Gracas aos estudos de conservacao e hidrofobicidade de proteinas estruturais dos
fagos que infectam especificamente S. thermophilus, acredita-se que as
sequéncias selecionadas possuem grande potencial para serem utilizadas como
moldes para predicao de moléculas sensoras - destaque para as proteinas de
cauda - visando a rapida identificacao desses fagos e a reducao das prejuizos
causados por eles nas industrias.
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