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Tripanossomatideos de interesse veterinario: comparagdo do secretoma de
Trypanosoma evansi e T. equiperdum com novas perspectivas para diferenciacao
molecular
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RESUMO: Trypanosoma evansi e T. equiperdum sdo protozoarios extracelulares
monomorficos do subgénero Trypanozoon. Filogeneticamente proximos e morfologicamente
indistinguiveis, ambas as espécies sdo de interesse veterinario por infectarem equinos e
causarem as doencas Surra e Durina, respectivamente. Apesar das similaridades, ambas
apresentam diferentes interacbes com o hospedeiro e quadros clinicos distintos. Nesse contexto,
0 estudo do secretoma desses patdgenos pode ser relevante ao analisar proteinas secretadas
associadas a interacdo com o hospedeiro, orientando assim experimentos voltados ao
diagnostico e a tratamento especificos. Este estudo teve como objetivo comparar 0s secretomas
preditos de T. evansi e T. equiperdum. Os proteomas preditos de T. evansi STIB805 e T.
equiperdum OVI foram recuperados do banco de dados TriTrypDB v.68. O secretoma foi
predito por SignalP 6.0 para identificacdo de peptideo sinal e TargetP 2.0, bem como DeepLoc
2.1 para predicdo de localizacao subcelular. DeepTMHMM 1.0 e PredGPI 1.0 foram utilizados
para a exclusdo de proteinas ancoradas a membrana plasmatica. As proteinas resultantes foram
entdo classificadas em grupos ortélogos com OrthoVenn3 e os termos GO foram analisados
com WEGO 2.0. O secretoma predito de T. equiperdum apresentou 252 proteinas, enquanto o
de T. evansi apresentou 81. As espécies compartilnaram 36 grupos ortélogos, contendo
proteinas como proteases de cisteina, homologas de Gp63 e glucosidases. Foram identificados
26 grupos ortologos internos em T. equiperdum e 5 em T. evansi. Em T. equiperdum, 120
proteinas ndo apresentaram ortologia, enquanto T. evansi apresentou 32 proteinas exclusivas.
Entre as proteinas exclusivas de T. evansi, destacam-se a MSP-C (protease de superficie
principal), uma proteina de choque térmico e a isoforma EP3-2 de prociclina. Em T.

equiperdum, predominam proteinas hipotéticas e VSGs (glicoproteinas de superficie variantes),



além de tioredoxina, uma proteina com dominio DUF1619 e outra com dominio saposina B,
além da proteina 18 enriquecida no proteoma de superficie. Ambas as espécies apresentaram
peptidil-prolil isomerases de classes distintas: tipo ciclofilina em T. equiperdum e tipo FKBP
em T. evansi. A analise de ontologia genética das proteinas de T. equiperdum indicou Processos
Bioldgicos como interagdo interespecifica entre organismos (GO:0044419), processo multi-
organismos (GO:0051704) e resposta a estimulos (GO:0050896). J& T. evansi apresentou
adesdo bioldgica (G0:0022610) e FuncGes Moleculares como atividade de hidrolase
(G0:0016787) e ligacao de derivado de carboidratos (GO:0097367). Esses resultados refor¢cam
a hipdtese de que T. equiperdum e T. evansi ativam vias bioldgicas distintas durante a infeccdo,
possivelmente relacionadas as diferencas de seus quadros clinicos. Tais diferencas podem servir
como base para futuros estudos experimentais sobre o diagnéstico diferencial de

tripanossomatideos equinos.
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