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Cryptococcus neoformans € o agente etioldgico da criptococose, infec¢ao
fungica responsavel por mais de 180.000 obitos anuais a nivel mundial. A infecgao
ocorre através da inalagao de esporos ou células dessecadas que, ao alcancarem o
tecido pulmonar, podem colonizar o hospedeiro. Para o sucesso da infecgdo, um
sistema complexo de respostas transcricionais é ativado, permitindo a adaptacéo ao
ambiente indspito do hospedeiro. Esse projeto visa explorar essa resposta
transcricional para compreender a fungdo de genes que se relacionam com a
adaptacdo ao hospedeiro. Considerando o exposto, o objetivo desse trabalho foi a
caracterizacdo de proteinas hipotéticas de C. neoformans diferencialmente
expressas em condigdo de infeccdo em hospedeiro humano pela aplicagdao de
ferramentas de bioinformatica. Os dados foram obtidos da literatura, a partir da
analise de expressao diferencial global de transcritos de células fungicas
recuperadas do sitio de infec¢gdo (amostras clinicas de liquido cefalorraquidiano). Os
genes que apresentavam diferengca de expressao anotados como codificadores de
proteinas hipotéticas, foram selecionados (55 genes). De forma a caracterizar essas
proteinas, foram utilizadas plataformas online como o banco de dados Fungidb e as
ferramentas disponiveis no Interproscan. A primeira conta com informag¢des acerca
de genomas de espécies fungicas, sendo integrado a diversas ferramentas de
analise. Nele foram realizadas identificacdo de dominios transmembrana e peptideo
sinal, busca por ortélogos de outras espécies fungicas, predicao da funcéo bioldgica,
e recuperadas as sequéncias génicas e de aminoacidos dessas proteinas. Com a
essa ultima informacéo, utilizou-se o Interproscan, que fornece informagdes quanto a
presenca de dominios conservados. A partir destes dados, foram compiladas
informagdes que podem contribuir para a determinagao de fungédo génica predita e
importancia destas proteinas no contexto de interagao com o hospedeiro.






