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Introducao

O presente trabalho procura estudar, por ferramentas de bioinformética, a
proteina Signal Peptidase de "Leishmania amazonensis" como possivel alvo
terapéutico (RAFATI et al. 2004).

Materiais e métodos

Para isso, foi realizado o alinhamento multiplo no programa MEGA-X entre a
sequéncia da proteina de interesse e proteinas de SP de outra espécies
depositadas no banco de dados Uniprot. A arvore filogenética foi construida
pelo programa MEGA-X. Foi também construido o modelo 3D da SP de "L.
amazonensis" por modelagem ab initio realizada pelo servidor ROBETTA
(BAKER et al. 2009). Cinco modelos distintos foram obtidos e validados pelos
programas Procheck, Verify 3D, Prove e Errat. Dessa forma, trés modelos



foram selecionados para a etapa posterior de simulacdo por dinamica
molecular, que ainda esta em andamento.

Resultados e discussao

Trés modelos foram construidos e submetidos a uma analise de dindmica
molecular, a qual ainda estd em andamento. Entretanto, a filogenética aponta
que ha uma diferenga no sitio catalitico, mas ademais a sequéncia ao redor
esta conservada.

Conclusodes

O presente trabalho espera encontrar um novo alvo molecular para o combate
a leishmaniose
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