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AVALIAGAO TEORICA DE UM NOVO METODO DE IDENTIFICAGAO DE PROTEINAS
BASEADO EM MULTIPLAS RESTRIGOES A BASE DE DADOS

Itaraju Junior Baracuhy Brum (Bolsista FAPESP) e Prof. Dr. José Camillo Novello (Orientador),
Instituto de Biologia — 1B, UNICAMP

Utilizando diferentes técnicas de protedmica é possivel obter um conjunto de dados que pode
caracterizar um peptideo numa mistura obtida por digestao e liga-lo a sua proteina originaria. Este
conjunto de dados consiste de: presen¢ca ao menos de uma cisteina no peptideo; uma faixa de MW
(Peso Molecular) para a proteina originaria; uma faixa de pl (Ponto Isoelétrico) e MW para o
peptideo). Este trabalho visa avaliar teoricamente a eficiéncia de tal conjunto de dados na
identificacdo de proteinas e também estimar a precisdo que seria necessaria para medidas
experimentais. Para isso, o conjunto de ORFs do genoma da Xylella fastidiosa foi digerido in silico,
criando um conjunto de sequéncias de peptideos que foi armazenada em Banco de Dados em
conjunto com informacgdes tedricas de pl/MW de cada seqiiéncia. Apdés armazenamento, consultas
com diferentes restricbes foram executadas contra o Banco de Dados. Como resultados, viu-se
que das 2830 ORFs estudadas, 83% contém cisteinas e potencialmente podem ser identificadas.
Consultas sob diferentes tamanhos de faixas de valores para as propriedade levaram a uma unica
identificacdo em 88% a 91% dos testes. Este numero, mostra que o método tem o potencial de

identificar um numero maior de proteinas do que os métodos atualmente disponiveis.
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