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Mycoplasma hyopneumoniae e o Mycoplasma flocculare sdo duas espéecies de
micoplasma capazes de se aderir ao epitélio ciliar do trato respiratério de suinos.
Estudos gendmicos e transcritbmicos comparativos entre essas duas espécies
demonstram que elas compartilham grande parte dos genes conhecidos relacionados a
viruléncia, mas, enquanto M. hyopenumoniae é patogénica, causando a pneumonia
enzodtica suina, M. flocculare é comensal. Assim, acredita-se que diferencas entre
proteinas ortdlogas possam ser determinantes da distingdo entre os modos de vida
dessas espécies de micoplasmas. Tais diferencas podem estar associadas a presenca de
dominios exclusivos ou divergentes ou a diferentes padrées de modificacdes pds-
traducionais (MPTs). Dentre as MPTs mais comumente descritas em bactérias estdo as
fosforilacdes e desfosforilacGes, mediadas, respectivamente, por quinases e fosfatases.
Até o presente momento, genes relacionados a estas enzimas ainda ndo foram anotados
nos genomas sequenciados de M. hyopneumoniae e M. flocculare. Porém, considerando
que cerca de 40% dos genes destas micoplasmas permanece sem anotacdo funcional, a
presenca deles nos genomas destas micoplasmas ndo pode ser excluida. A primeira
etapa deste trabalho consistiu entdo na andlise das 279 e 341 sequéncias deduzidas de
aminoécidos de M. hyopenumoniae e M. flocculare, respectivamente, anotadas como
hipotéticas ou hipotéticas conservadas. Utilizando a ferramenta BLAST e sequéncias de
proteinas anotadas como fosfatases ou quinases em outras bactérias, foi feita a busca por
dominios relacionados a estas enzimas. Como resultado, foi identificada uma fosfatase
putativa de M. hyopneumoniae (MHP_0450) e a respectiva ortologa de M. flocculare
(MFC_ 00318), as quais foram selecionadas para estudos funcionais e estruturais
comparativos. Para tanto, as sequéncias codificadoras da MHP_0450 e da MFC_ 00318
serdo clonadas e expressas em Escherichia coli, para producdo das proteinas
recombinantes correspondentes. No momento, a sequéncia codificadora da MHP_0450
estd sendo amplificada por PCR overlap, para permitir a troca de codons TGA
(codificadores de triptofano em M. hyopneumoniae, mas de parada em E. coli), por
cédons TGG. A MHP_0450 recombinante sera utilizada em ensaios funcionais, para
demonstracdo e caracterizacdo de sua potencial atividade como fosfatase. Para
caracterizacao estrutural, serdo inicialmente feitos modelos in silico para a MHP_0450 e
a MFC_ 00318, com base na homologia com a estrutura 3D disponivel da proteina
ortéloga de M. pneumoniae. Andlises comparativas dos padrdes de expressdo e
atividade destas fosfatases putativas em diferentes linhagens de M. hyopneumoniae
(patogénicas e ndo patogénicas) e M. flocculare também serdo realizadas. Assim,
espera-se demonstrar ndo somente a ocorréncia de fosfatases em M. hyopneumoniae e
M. flocculare, mas também possiveis diferencas estruturais, de expressdao ou de
atividade que possam ser correlacionadas a patogenicidade.



