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RESUMO:

A Linfadenite Caseosa é uma doenga cronica que afeta rebanhos de caprinos e ovinos,
principalmente na regido norte e nordeste do Brasil. Causada por uma bactéria gram-positiva
chamada Corynebacterium pseudotuberculosis a Linfadenite Caseosa é distribuida
globalmente causando grandes perdas econdmicas. O reparo de DNA é um mecanismo de
grande importancia para a manutencdo da estabilidade gendmica de qualquer organismo, o
que o torna uma ferramenta valiosa na busca da cura contra agentes infecciosos, pois a
ineficiéncia deste sistema pode promover a instabilidade gendémica e levar o organismo a
morte. A eficacia dos tratamentos existentes hoje para a cura de animais infectados é muito
baixa, necessitando assim de um estudo detalhado do genoma desse organismo para melhor
entendimento dos fatores relacionados a sua viruléncia e patogenicidade. O objetivo desse
trabalho é identificar e caracterizar as vias de reparo de DNA de Corynebacterium
pseudotuberculosis e de outras sete espécies de Corynebacterium, patogénicas ou ndo, e
relacionar o sistema de reparo do DNA com fatores envolvidos na patogenicidade e viruléncia
deste organismo. A partir do genoma completo da C. pseudotuberculosis disponibilizado pela
Rede Genoma de Minas Gerais, foram feitas analises in silico com o objetivo de se levantar as
vias de reparo presentes neste organismo e buscar os genes homdlogos em outras sete
espécies de Corynebacterium. Foram usados os programas BLAST e CoryneRegNet, onde
foram obtidas as seqliéncias homdlogas das outras espécies. Para a construcdo da arvore
filogenética foi usado o programa PHYLIP do Expasy Proteomic Server. As vias de reparo do
DNA, em geral, sdo bem conservadas, sendo que as vias NER e de recombinacdo se
destacaram por possuirem praticamente todos os genes conservados. O gene mug, que faz
parte da via BER e codifica uma enzima da familia das uracil DNA-glicosilases, foi encontrado
apenas em duas bactérias, ambas patogénicas. Através de analises filogenéticas verifica-se
que essas bactérias que estdao agrupadas no mesmo cluster, fato que nos estimula a verificar
0 envolvimento do gene mug com a patogenicidade do organismo. Como perspectiva,
pretende-se clonar o gene mug para a realizacao de testes de complementacao funcional em

bactérias deficientes nesta via de reparo, apos tratamento agentes mutagénicos.
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