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DIFERENCIAL

De forma inédita, nossa proposta relaciona-se ao uso de um ensaio funcional simplificado que

utiliza a estratégia química-genética, para identificar em larga escala moléculas antimicrobianas naturais ou

sintéticas (por inibição do crescimento) e determinar o mecanismo de ação (através da expressão do gene

repórter) de forma simultânea.

APLICAÇÕES E PÚBLICO–ALVO

O dispositivo apresentado se insere no campo da biotecnologia e adicionalmente, consiste em um

sistema de expressão para um hospedeiro procariótico, permitindo a identificação de moléculas com função

antimicrobiana, o que é de interesse para o setor farmacêutico, veterinário e agrícola, com aplicação na área

de saúde humana, vegetal e animal.
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Esquema da estratégia da presente invenção,

apresentando a construção da fusão promotor::gene

repórter (1) a qual será inserida por transformação e irá

se integrar por recombinação no DNA genômico para

obtenção da bactéria repórter (2), utilizada para identificar

moléculas com atividade antimicrobiana - BR 10 2020

026097-9

INTRODUÇÃO

Superbactérias ou bactérias resistentes a

diversos antibióticos representam, atualmente, uma

das principais ameaças à saúde pública mundial. O

aumento da resistência aos antibióticos levou à

uma necessidade cada vez maior de se

desenvolver novos produtos e novas classes de

antibióticos, com foco nos patógenos ESKAPE

(bactérias com resistência aos antibióticos atuais:

Enterococcus faecium, Staphylococcus aureus,

Klebsiella pneumoniae, Acinetobacter baumanni,

Pseudomonas aeruginosa, e espécies de

Enterobacter).

A análise do sequenciamento de

metagenomas e do genoma de bactérias e fungos

demonstrou a presença de agrupamentos gênicos

para a biossíntese de antibióticos, o que

representaria uma fonte potencial para descoberta

de novos compostos antimicrobianos. Contudo, em

condições laboratoriais, muitos dos genes

envolvidos na biossíntese de antibióticos não são

expressos e exigem diferentes estratégias para

induzir e detectar sua expressão

A presente invenção revela o desenho da estrutura gênica de um sistema de expressão para identificação de

moléculas (que tenham como alvo dano ao DNA, a membrana ou parede celular, assim como inibição da

síntese de proteínas ou das vias metabólicas celulares) naturais ou sintéticas com atividade antimicrobiana. O

sistema de expressão descrito pode ser utilizado para identificação de moléculas com atividade antimicrobiana

contra cepas de bactérias como Escherichia coli, Staphylococcus aureus, Pseudomonas aeruginosa,

Mycobacterium tuberculosis e outras bactérias de interesse em saúde humana, animal e vegetal.
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