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Introdução

O amplo seqüenciamento da região codificadora de mRNA de diversos organismos está gerando um grande depósito de seqüências protéicas deduzidas. Por exemplo, no GenBank são encontradas cerca de 40 mil depósitos de proteínas do verme C. elegans e 20 mil da mosca D. melanogaster.

Uma base de dados está sendo elaborada no NCBI (3), USA, onde proteínas em três ou mais organismos completamente seqüenciados são agrupadas numa unidade denominada COG (cluster of orthologue groups). Essas proteínas são classificadas pela função protéica.

Apesar da base de dados COG apresentar apenas duas leveduras e bactérias, estão sendo incluídas proteínas de C. elegans e D. melanogaster que são ortólogas daquelas constituintes de COGs.

Nosso grupo está coordenando a bioinformática da Rede Genoma de Minas Gerais, engajada no seqüenciamento de cDNA de Schistosoma mansoni. O presente projeto visa coletar seqüências de C. elegans, D. melanogaster, humanas e de camundongo que apresentem homologia aos COGs e utilizar essa base de dados para, durante o seqüenciamento de S. mansoni, detectar transcritos que mereçam ser direcionados para um esforço de seqüenciamento completo, previsto no referido projeto genoma (2).

Além disso, proteínas podem ser modeladas por homologia com aquelas cuja estrutura espacial já foi resolvida. Para fomentar o estudo estrutural de proteínas de S. mansoni, iremos organizar um modeloma das proteínas do parasita que já estão ou que serão totalmente deduzidas. A base de dados, diferentemente das convencionais, apresentará a proteína do parasita modelada e a proteína ortóloga (a homóloga que apresenta a mesma função no outro organismo) diretamente na tela de um computador através do uso de um Navegador contendo um plugin disponibilizado sem custos denominado Chime (1).

O modeloma já foi iniciado e pode ser acessado em www.icb.ufmg.br/agora (1, 2). Enquanto esse projeto estiver sendo julgado, o desenvolvimento da base de dados contendo proteínas importantes de outros organismos estará sendo disponibilizada no mesmo site. Descrevemos a seguir os objetivos.

Objetivos:

Objetivo Geral

Construir um site apresentando um modeloma de proteínas de S. mansoni e um aglomerado de grupos de ortólogos (COG) aumentado para incorporar proteínas de eucariotos

Objetivos específicos

1. Periodicamente fazer o descarregamento de proteínas de S. mansoni

2. Submeter as proteínas a pesquisa de homologia na base de dados PDB

3. Modelar no San Diego Super Computer as proteínas que apresentarem alta homologia

4. Compor páginas que apresentem a proteína modelada e a estrutura tridimencional da melhor ortóloga através do plugin Chime

5. Incluir na página um link para o serviço Blink, que automaticamente apresenta proteínas presentes em outros organismos similares à estudada

6. Organizar as entradas de maneira que as proteínas sejam apresentadas em ordem decrescente do valor de E, ou seja, das que apresentam homologia maior para as que apresentam homologia menor. Curar a base de dados com relação a esse critério utilizando análise manual

7. Relacionar as vias bioquímicas e as proteínas eucarióticas similares àquelas presentes nos COGs

8. Realizar pesquisas na base de dados do projeto da Rede Genoma de Minas Gerais para indicar clones de cDNA ortólogos aos previamente selecionados e constantes da base de dados

9. Compor relatórios quando clones constituintes de uma via bioquímica completa estiverem disponíveis e publicar no site de acesso restrito do projeto, alertando para a relevância de seqüenciamento completo desses clones.

Plano de trabalho do bolsita

Particularmente neste projeto todos os objetivos são perseguidos simultaneamente, à medida em que novas proteínas vão se tornando disponíveis. Seria conveniente acessar o site www.icb.ufmg.br/agora para se ter um registro de que o projeto encontra-se em franco desenvolvimento. O aluno será responsável pela manutenção do site.

Metodologias de acompanhamento

Reuniões semanais, seminários mensais junto ao grupo de pesquisa, publicação do site e participação em congressos nacionais
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