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Resumo

A protedmica é uma ciéncia que permite estudar a estrutura e funcao
de proteinas com auxilio de métodos analiticos de alta resolucao tais
como a espectrometria de massas MALDI-TOF. Nesta técnica, proteinas
e peptideos sdo ionizados e separados conforme a massa, possibilitan-
do sua andlise e identificacdo. Proteinas recombinantes sdo moléculas
produzidas por engenharia genética pela clonagem do gene de interesse
e expressao deste em uma célula hospedeira. Com essa tecnologia é
possivel atualmente produzir em grande escala proteinas cujas fontes
originais sdo escassas ou podem estar contaminadas com virus ou pri-
ons. O objetivo deste estudo foi empregar proteémica e espectrometria
de massas visando a caracterizacao estrutural de proteinas recombi-
nantes que estdo sendo produzidas para diagnéstico e tratamento em
salde. As proteinas recombinantes foram expressas e purificadas por
didlise e ultrafiltracdo, conforme o tamanho molecular. A andlise pro-
tedmica foi feita pela digestdo com diferentes enzimas, enquanto que

(1) Estudante do curso de Quimica da Universidade Federal de Mato Grosso do Sul -
UFMS, bolsista PIBIC Embrapa/CNPq, renata.kuninari@hotmail.com. (2) Biéloga, Mestre
em Ciéncia Animal pela Universidade Federal de Mato Grosso do Sul, bolsista DTI-C/
CNPq. (3) Médico Veterinario, Doutor em Medicina Veterinaria pela Universidade Federal
Rural de Pernambuco - UFRPE, bolsista DTI-B/FUNAPE. (4) Biomédico, Doutor em Ciéncias
pela Universidade Federal de Sao Paulo, Pesquisador da Embrapa Gado de Corte. * Autor
correspondente.



92 Jornada Cientifica Embrapa Gado de Corte

109

a interpretacao dos resultados foi feita por espectrometria de massas
MALDI-TOF utilizando-se o equipamento Autoflex Ill (Bruker Daltonics).
Inicialmente empregou-se digestdo com tripsina, uma protease especifi-
ca que, em funcdo da sequéncia primaria de cada proteina, permite sua
identificacdo através da interpretacdo de espectros de massas denomi-
nados “mapas tripticos”. Para a andlise de modificacdes pds-traducio-
nais do tipo glicosilacdo foi feita digestdo com a glicosidase PNGaseF e
posterior andlise em gel de poliacrilamida. As sequéncias de peptideos
obtidas a partir dos mapas tripticos permitiu a identificacdo de prote-
inas conhecidas. A digestdo enzimatica para verificar a presenca de
porcdo acucar ligada as proteinas permitiu a caracterizacdo preliminar
do padrdo de glicosilacao dessas moléculas, confirmando os dados
esperados. Estes resultados nos permitem concluir que o uso destas
metodologias possibilita confirmar a identidade e caracterizar a estru-
tura de proteinas recombinantes, o que é fundamental para a obtencéao
de moléculas confidveis enquanto novos insumos para diagndstico e
producao de biofarmacos.
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