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Introducao

Enzimas glicoliticas, como a enolase, tém sido
descritas como proteinas multifuncionais complexas,
podendo desempenhar funcbes nao glicoliticas, ditas
moonlighting[1]. Porém, pouco se sabe sobre estas

funcdes, especialmente em parasitos. Em Echinococcus

granulosus, o agente causador da hidatidose cistica, uma
isoforma da enolase (EgEno1) esta entre as proteinas
intracelulares detectadas nos produtos de
excregao/secrecdo e entre componentes de interface
parasito-hospedeiro[2]. Estas localizacdes ectopicas sao

iIndicativas de que a EgEno1 poderia estar
desempenhando fungdes moonlighting, tornando esta :

proteina um atraente alvo para estudos. Em uma etapa
anterior deste projeto, nosso grupo projetou redes de
interacao proteina-proteina (IPP) para a enolase de 4
organismos eucariotos — Homo sapiens, Drosophila

melanogaster, Caenorhabditis elegans e Saccharomyces
representativas deste dominio da vida,
identificando interagcbes e processos biologicos
conservados em mais de uma rede de |IPP, sugerinto que
algumas interacdes da enolase sao evolutivamente
conservadas em eucariotos. Neste trabalho, os dados de
IPPs evolutivamente conservadas da enolase de
organismos-modelo foram comparados com dados de IPP

cerevisiae —

in vitroda EgEno1.

Objetivos
Objetivo geral

O objetivo deste trabalho € investigar se a EgEno1 apresenta IPPs sugestivas
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Figura 1. Comparacgao das redes de interagao proteina-proteina das enolases de 4 eucariotos. As
redes foram projetadas para H. sapiens, Drosophila melanogaster, Caenorhabditis elegans e
Saccharomyces cerevisiae a partir de dados de interagao proteina-proteina, clusters funcionais e suas

interacdes com a enolase foram identificados por analises de modularidade e enriquecimento funcional.

de funcdes moonlighting conservadas para a enolase de eucariotos-modelo.

Objetivos especificos

I. ldentificacao in vitro de proteinas de interacdo da EgQEno1 em protoescolices

de E. granulosus;

li. Comparacao entre as proteinas de interagcao com as enolases utilizadas em

experimento in silico com as proteinas de interacao coma EgEno1.

lii. Comparacao entre as funcbes anotadas das proteinas de interagcao das

enolases de eucariotos com as de interagao com a EgEno1.

Resultados

Nestes experimentos de cross-linking, 14
proteinas de proteoescodlices foram
identificadas como interagentes da rEgEno1
(Tabela 1), duas das quais haviam sido preditas

nas redes de PPI: fator de alongamento 1 a e
transaldolase. A identificacdo das demais
proteinas de interagdo com a rEgEno1, nao
preditas nas redes de IPP, sugere que estas
interagcdes ocorrem especificamente em
E.granulosus. Estas proteinas podem estar
relacionadas com funcdes moonlighting
espécie-especifica, podendo estar associadas
a interacdes parasito-hospedeiro, e tornando-
as proteinas interessantes para futuros
experimentos de interacao coma EgEno1.

As funcdées moleculares das proteinas de
interacao com a rEgEno1 foram recuperadas
do Gene Ontology (GO). Este resultado
mostrou que as proteinas de interagao com a
enolase do parasito ndo possuem as principais
funcdes observadas nas redes de PPI, com
excecao da proteina de choque térmico que
estarelacionada aresposta ao estresse.

Metodologia

Neste trabalho foi realizada uma comparacdo dos
dados de IPP evolutivamente conservados da enolase
para com dados de IPP da EgEno1. As proteinas de IPP da
EgEno1 foram identificadas através da realizagao de
ensaios de cross-linking da proteina EgEno1
recombinante (rEgEno1), disponivel em nosso laboratorio,
utilizando Sulfo-SBED. Assim, as proteinas do extrato
proteico do parasito em sua fase pré-adulta que interagem
com a rEgEno1, foram recuperadas e identificadas por
espectrometria de massas (LC-ESI-MS/MS).

Tabela 1. Proteinas de interagdo com a EgEno1l em :
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com o intuito de obter um
panorama mais amplo das
proteinas interagentes da
EgEno1. Esta estratégia
permitira avaliar tanto a
reprodutibilidade dos ensaios in
vitro bem como explorar a
presenca de outras IPPs
conservadas nos estudos in
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* Codigo das proteinas acessados no endereco http://www.uniprot.org/

** Ontologia do GO gerada através de anotacao automatica. Proteinas sem
funcao determinada estdo marcadas com um traco.
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