Revista Multidisciplinar em Salide ISSN 2675-8008 V. 3, n°4, 2022

® * 111 Congresso Brasileiro
> de Biologia Molecular
On-line | CONBRAMOL

[
..4
O,
()

SIMULACOESMOLECULARESDA INTERACAO DA REGIAO CONSERVADA DE
CISTEINASDO ECTODOMINIO DA PROTEINA G DO HRSV COM O RECEPTOR
CELULAR CX3CR1 DO HOSPEDEIRO

JOAO VICTOR PILOTO; iCARO PUTINHON CARUSO

Introducao: O Virus Sincicial Respiratério humano (hRSV) é um dos principais causadores de
doengas respiratorias agudas como bronquiolite e pneumonia em criangas e idosos. Atualmente, as
patol ogias causadas pelo hRSV néo sdo bem entendidas e os resultados de desenvolvimento de vacinas
ndo sdo satisfatérios. A infectividade do virus esta relacionada com suas proteinas de membrana e
dentre elas a glicoproteina G ou proteina G, que é responsavel pelaligacdo do virus a célula epiteliais
aéreas do hospedeiro e consequente instalacdo da infecgdo. Esta glicoproteina exerce um importante
papel como antigeno de reconhecimento, sendo alvo paraidentificacdo do RSV através de anticorpos.
Ha evidéncias na literatura de que a proteina G interage com um receptor celular, conhecido como
CX3CR1, porém ndo informagdes estruturais experimentais sobre essa interagdo. Objetivo: O objetivo
principal € caracterizar computacionalmente através de simulagbes computacionais, tais como
model agem molecular, docking molecular, dindmica molecular e célculos de energia livre de ligacéo,
dainteracdo daregi&o conservada de cisteinas do ectodominio da proteina G do hRSV com o receptor
celular CX3CR1 do hospedeiro e suasisoformas. Metodologia: A partir da abordagem de modelagem
molecular, modelos estruturais para as quatro isoformas do receptor celular foram calculados, os quais
passaram por uma etapa de 300 ns de simulacdo de dinamica molecular em bicamada lipidica de
POPC para avaliagdo de suas estabilidades estruturais. Em seguida, calculos de docking molecular
buscaram pela conformagdo mais provavel do peptideo da G na interacdo com aregido N-terminal do
barril de hélices alfa do CX3CRL1. Resultado: Foram realizadas simulagbes de 300 ns as quais
reportaram a estabilidade estrutural do modelo proposto para o complexo CX3CR1/peptideo da G,
apontando os residuos LYS-171, GLY-177, TYR-179, GLN-184 e ARG-272 da proteina que se
destacam por sua importancia para a estabilizagdo da interacdo com o peptideo, uma vez que
participam de ligacBes de hidrogénio. Conclusdo: As informagdes estruturais produzidas no presente
trabalho podem trazer luz ao mecanismo de interacdo da proteina G do hRSV com o receptor celular
CX3CR1, assim como proporcionar uma visao molecular do processo de adesdo do virus a célula do
hospedeiro.
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