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INTRODUCAO

Streptococcus sanguinis é uma das
espécies comensais benéficas mais abundantes no
microbioma bucal, que tem como caracteristica a
alta competitividade para colonizar as superficies do
esmalte na auséncia de sacarose (Kreth et al., 2017).
No entanto, apesar de sua caracteristica comensal
na cavidade bucal, S. sanguinis estd comumente
cardiovasculares

associada a infecgoes

oportunistas, como a endocardite infecciosa (El).

Os sistemas de dois componentes (SDC)
modulam os transcriptomas bacterianos em
resposta a estimulos ambientais especificos. Os
genomas de cepas de S. sanguinis incluem um
grande numero de SDC completos (12 a 14 SDC)
(Mattos-Graner & Duncan, 2017). Resumidamente,
estes sao formados por duas proteinas basicas, uma
sensora de membrana e uma intra-citoplasmatica
reguladora de resposta. Além destes, S. sanguinis
apresenta o gene de uma proteina reguladora de
resposta 6rfa (covR), a qual recebe essa designagéao
pelo fato de ndo haver o gene da proteina sensora
cognata. Os SDC designados VicRK e CovR regulam
genes requeridos para biogénese e manutengao da
integridade da parede celular associadas a
viruléncia.

Ha evidéncias de que as infecgbes
sistémicas associadas a S. sanguinis envolvem um
subgrupo restrito de cepas com expressao

aumentada de genes de viruléncia, em decorréncia
de mutagdes espontaneas nos genes que codificam
as proteinas dos SDCs VicRK e CovR. Portanto, o
objetivo deste projeto foi investigar a associagao de
polimorfismos de VicRK e CovR com os fenétipos de
resisténcia de S. sanguinis a antibidticos utilizados
para tratamento e prevengéo da El.

METODOLOGIA

1. Cepas

a) Cepas utilizadas descritas na tabela

b) Cultivo em BHI (CO2 10%, 37°) por 24h.

c) Apos crescimento, cepas transferidas para
tubos contendo 4ml de BHI e incubadas
(CO210%, 37°) por 18h.

Tabela 1. Cepas usadas nesse estudo

Cepas Sitio de Isolamento Referéncia
SK36 Biofilme dental ATCC

SK49 Biofilme dental Kilian et al, 1989
SK72 Biofilme dental Kilian et al, 1989
SK115 Biofilme dental Kilian et al, 1989
SK160 Biofilme dental Kilian et al, 1989
SK330 Cavidade oral Kilian et al, 1989
SK353 Cavidade oral Kilian et al, 1989
SK678 Corrente sanguinea Kilian et al, 1989

SK1056 Corrente sanguinea Kilian et al, 1989

2. Ensaios de determinacao das
concentragdes inibitérias e bactericidas
minimas (CIM e CBM, respectivamente) para

os antibidticos.
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Antibidticos e concentragdes testadas
apresentadas natabela 2.

Microplacas de 96 pogos contendo 100ul de
BHI, 100pul de solugdo de antibidtico em
diluicdo seriada (1:2)

Adicdo de 100pul das culturas bacterianas
(Assonm = 0,05).

Placas incubadas (CO2 10%, 37°) por 24h.
para de
determinagdo das CIM e
leituras das absorbancias em
microplacas (Versa Makx).

Para determinacado de CBM, aliquotas das

amostras

Analise  visual detecgao
crescimento,

leitor de

em que nao se observou
crescimento visivel foram plaqueadas em
meio livre de antibidtico e incubadas por 48h

(CO, 10%, 37°).

Tabela 2. Antibiéticos e concentragdes testadas

Antibidtico (faixa de concentragéo testada)

Classe

Penicilina (0,015 -9,37 pyg/ml)

Meticilin
Amoxicil

Eritromicina (0,015 -9,37 pg/ml)

Doxicicli
Daptomi

Dalbavancina (0,015 -9,37 pg/ml)

Vancomi

Beta-lactamico
Beta-lactdmico
Beta-lactdmico
Macrolideoo
Tetraciclina
Lipopeptideo
Glicopeptideo
Glicopeptideo

a(0,03-18,74 pg/ml)
ina (0,015 -9,37 pg/ml)

na (0,015 - 9,37 pg/ml)
cina (0,14 - 75,1 pg/ml)

cina (0,015 -9,37 pg/ml)

3.
a)

c)

Anélise polimorfismos de VicRK e CovR
Recuperagdo sequéncia
utilizando

dos genomas
GenBank

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/geno

mes/. Etapa realizada em cooperagdo com

Dr. Tsute Chen, The Forsyth Institute,
Cambridge, MA, E.U.A.
Alinhamento das sequéncias proteicas

utilizando a ferramenta
CLUSTALW
bin/clustalw para comparagcdo com cepa

https://www.genome.jp/tools-

Tabela 3. Valores de CIM para S. sanguinis

referéncia SK36 e identificagdo de regides
polimorficas.

d) Demarcagdo de dominios funcionais
utilizando o software Simple Modulant
Architeture Research Tool (SMART -
http://smart.embl-heidelberg.de/ ) para
assim, investigar se as mutagdes estdo
localizadas em regides funcionais.

RESULTADOS E DISCUSSAO

As tabelas 3 mostra os valores de CIM
determinados nas cepas de S. sanguinis estudadas,
para cada um dos antibidticos testados. Os valores
de CBM foram iguais aos valores de CIM para todos
os antibidticos, com excegao da amoxicilina para a
cepa SK330 e dalbavancina para SK115, as quais
demonstram um valor de CBM um pouco mais
elevado que o de CIM (0,58 + 0,00 e 0,58 = 0,51,
respectivamente). Entre as cepas, a SK1056, SK678
e SK353 foram as que se mostraram menos sensiveis
a um maior numero de antibiéticos. A SK1056,
isolada da corrente sanguinea, apresentou maiores
valores de CIM para cinco dos oito antibidticos
testados (amoxicilina, vancomicina, eritromicina,
A cepa SK678,
também isolada da corrente sanguinea, apresentou

daptomicina e dalbavancina).

maiores valores de CIM para quatro antibiéticos

(amoxicilina, daptomicina, dalbavancina e

meticilina). A cepa SK353 apresentou maiores
valores de CIM e CBM para quatro antibidticos
(vancomicina, amoxicilina, meticilina e
dalbavancina). Apesar de nao serisolada da corrente
sanguinea, SK353 demonstra alta capacidade de
invadir células endoteliais e viruléncia em modelo de

coelho de El (Baker et al., 2018; Alves et al., 2022)

Cepas Antibiéticos; CIM (pg/ml): média + DP
Penicilina Amoxicilina Eritromicina Doxiciclina Daptomicina Dalbavancina Vancomicina Meticilina

SK36 0,14 + 0,00 0,48 £ 0,17 2,34+ 0,00 0,19 £ 0,09 18,75+ 0,00 0,58 + 0,00 2,34 +0,00 0,58 + 0,00
SK49 0,14 +0,00 0,58 + 0,00 0,07 £ 0,00 0,14 + 0,00 37,6 £ 0,00 0,29 + 0,00 1,17 £ 0,00 0,58 £ 0,00
SK72 0,29 + 0,00 0,58 + 0,00 0,07 £ 0,00 0,58 + 0,00 18,75 + 0,00 0,14 + 0,00 1,17 £ 0,00 0,29 + 0,00
SK115 0,12+ 0,04 0,14 £ 0,00 0,07 £ 0,00 4,68 + 0,00 18,75+ 0,00 0,29 + 0,00 2,34 +0,00 0,07 £ 0,00
SK160 0,14 + 0,00 0,39 +0,17 0,07 £ 0,00 0,29 + 0,00 18,75+ 0,00 0,14 + 0,00 1,17 £ 0,00 0,58 + 0,00
SK330 0,14 + 0,00 0,48 £ 0,17 2,34+ 0,00 1,17 £ 0,00 37,6 £ 0,00 0,07 £ 0,00 1,17 £ 0,00 0,58 + 0,00
SK353 0,24 +0,09 0,58 £ 0,00 0,07 £ 0,00 2,34+ 0,00 18,75+ 0,00 0,58 £ 0,00 2,34+0,00 1,17 + 0,00
SK678 0,19 + 0,09 0,58 + 0,00 0,07 £ 0,00 1,17 £ 0,00 37,6 £ 0,00 0,58 + 0,00 1,17 £ 0,00 1,17 + 0,00
SK1056 0,24 +0,09 0,58 + 0,00 2,34 £ 0,00 0,29 + 0,00 37,6 £ 0,00 0,58 + 0,00 2,34+ 0,00 0,58 £ 0,00

aCrescimento: Assonm =/> 1,0. PAs médias correspondem a valores obtidos em trés experimentos independentes.
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/genomes/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/genomes/
https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw
https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw
http://smart.embl-heidelberg.de/

As proteinas sensoras de VicK das cepas S.
sanguinis apresentam 449 a 450 aminoacidos (aa).
Duas cepas (SK115 e SK160) apresentaram proteinas
sem o aminoacido D-448. Mas comparagbes com os
dados de suscetibilidade aos antibiéticos, indicam
que essa delegdo ndo promoveu fendtipo de
duas
mutagodes de sentido trocado (W-320 por L e D-326
por N). A figura 1 ilustra o alinhamento da regido de

resisténcia. A cepa SK353 apresentou

VicK, nas quais estas mutagodes foram identificadas.
Um dado importante é que essas mutagdes se
localizam dentro ou préximas do dominio funcional
HATPase_c, mostrado na figura 2. Este dominio
promove a transferéncia de um grupo fosfato do ATP

para o residuo de histidina conservado nesta
proteina sensora (Mattos-Graner & Duncan, 2017).
Assim, estas mutagbes poderiam influenciar na
atividade sensora de VicK e consequentemente,
promover menor sensibilidade de SK353 aos quatro
dos oito antibiéticos testados e/ou maior capacidade
de invadir células endoteliais.

Em VicR nao foi identificado nenhum

polimorfismo, o que é compativel com estudos
VicR &

conservada, possivelmente por ser essencial para

prévios mostrando que altamente
viabilidade de S. mutans e S. sanguinis (Moraes et al.,

2014; Mattos-graner & Duncan, 2017).

VicKsK36
VickK5K353
VicKsKT2
VicksK3se
VicKsKe78
VicK5K1856
VicKsK49
VicKsK115
VicKsK16@

VicksK36
VicKsK353
VicksK72
VicksK33e
VicKSK&TE
VicksK1a56
VicksKag
VicKsK115
VicksK1e@

VickKsK36
VicksK3s3
VicKsK72
VicKsK33e
VicksSKeTS
VicK5K1856
VicKsK49
VickKsK11s
VicKSK16@

TNFTAFITFILNRFDKIKNQDETKKYEITRDYPITPIWVEIDTOKLTQVIDNIMETNNAT
TNFTAFITFILNRFDOKIKNQDETKKYELIRDYPITPILVEIDTNELTQVIDNIMETNNAT
TNFTAFITFILNRFDKIKNQDETKKYEITRDYPITPIWVEIDTOKLTQVIDNIMETNNAT
TNFTAFITFILNRFDKIKNQDETKKYELITRDYPITPIWVEIDTOKLTQVIDNIMETNNAT
THNFTAFITFILNRFDOKIKNQDETKKYELIRDYPITPIWVEIDTOKLTQVIDNIMETNNAT
TNFTAFITFILNRFDKIKNQDETKKYELITRDYPITPIWVEIDTOKLTQVIDNIMETNNAT
THNFTAFITFILNRFDKIKNQDETKKYEITRDYPITPIWVEIDTOKLTQVIDHNIMETNNAT
TNFTAFITFILNRFDKIKNQDETKKYELITRDYPITPIWVEIDTOKLTQVIDNIMETNNAT
TNFTAFITFILNRFDKIKNQDETKKYEITRDYPITPIWVEIDTOKLTQVIDNIMETNNAT
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KYSPDGGTITYSIKTTDEQLILSTADEGLGIPKQDLPKIFDRFYRVDKARSRAQGGTGLG
KYSPDGGTITVSIKTTDEQLILSTADEGLGIPKQDLPKIFDRFYRVDKARSRAQGGTGLG
KYSPDGGTITYSIKTTDEQLILSTADEGLGIPKQDLPKIFDRFYRVDKARSRAQGGTGLG
KYSPDGGTITYSIKTTDEQLILSIADEGLGIPKQDLPKIFDRFYRVDKARSRAQGGTGLG
KYSPDGGTITYSIKTTDEQLILSTADEGLGIPKQDLPKIFDRFYRVDKARSRAQGGTGLG
KYSPDGGTITYSIKTTDEQLILSTADEGLGIPKQDLPKIFDRFYRVDKARSRAQGGTGLG
KYSPDGGTITYSIKTTDEQLILSIADEGLGIPKQDLPKIFDRFYRVDEARSRAQGGTGLG
KYSPDGGTITYSIKTTDEQLILSTADEGLGIPKQDLPKIFDRFYRVDKARSRAQGGTGLG
KYSPDGGTITYSIKTTDEQLILSIADEGLGIPKQDLPKIFDRFYRVDEARSRAQGGTGLG
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LATAKETIKQHQGF IWAKSEYGYGSTFTIVLPYENDGYRDDDWONEDDT
LATAKETIKQHQGF INAKSEYGVYESTFTIVLPYENDGYRDDDWONEDDT
LATAKEIIKQHQGF INAKSEYGYGSTFTIVLPYENDGYRDDDWDNEDDT
LATAKETIKQHQGF INAKSEYGYGSTFTIVLPYENDGYRDDDWDNEDDT
LATAKETIKQHQGF IWAKSEYGYGSTFTIVLPYENDGYRDDDWONEDDT
LATAKEIIKQHQGF INAKSEYGYGSTFTIVLPYENDGYRDDDWDNEDDI
LATAKETIKQHQGF IWAKSEYGYGSTFTIVLPYENDGYRDDDWDNEDDT
LATAKEIIKQHQGF INAKSEYGYGSTFTIVLPYENDGYRDDDLWDONED I
LATAKETIKQHQGF INAKSEYGYGSTFTIVLPYENDGYRDDDWDNED T

e e e T T

Figura 1. Representagédo esquematica do alinhamento multiplo de parte das sequéncias de VicK (posi¢cdo 283 a 449) das cepas estudadas
(identificadas a esquerda de cada sequéncia), usando a ferramenta CLUSTALW (https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw). A regiao funcional
da proteina VicK (HATPase_c) estéd destacada em verde ciano. Os polimorfismos detectados sdo destacados em amarelo. A cepa SK36 foi

utilizada como referéncia para identificagdo das mutagodes.

PAS |pac| [Hiska |-t

0 100 '200 '300

'400

[320][326]

[320]
(SK353) W>L: conservative

[326]
(SK353) D>N: non-conservative
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Figura 2. Representagédo esquematica dos polimorfismos presentes na proteina VicK. O software Simple Modulant Architeture Research Tool
(SMART - http://smart.embl-heidelberg.de/) foi utilizado para identificar a posicdo dos aminodcidos e regido de dominios funcionais na proteina.
Os dominios funcionais PAS, PAC, HisKA e HATPase_c sdo representados por formas e cores especificas nas regides de aminodacidos

correspondentes (escala inferior). Duas mutagdes de sentido trocado, uma conservativa e outra nado-conservativa dentro do dominio

HATPase_c foram identificadas na cepa de S. sanguinis SK353, isolada da cavidade bucal. As posigdes dos aminoacidos trocados estao

marcadas entre colchetes. As cepas com as respectivas mutagdes estdo identificadas entre parénteses.

Curiosamente muitos polimorfismos foram
encontrados na proteina CovR, a qual possui 229
aminoacidos. A figura 3 ilustra o alinhamento das
sequéncias de CovR de todas as cepas, indicando o
total de 18 polimorfismos. Destes, 13 estavam em
dominio funcional REC e cinco no dominio
Transreg_c (figura 4). Sendo que o dominio REC (de
“receiver domain”) contém um aminoacido
aspartato (D) que recebe o grupo fosfato para

ativagcdo e o dominio C-terminal Transreg_c (de

“transcriptional regulatory”) estd envolvido na
ligacdo as sequéncias alvo do DNA (Mattos-Graner &
Duncan, 2017). O numero de polimorfismos

encontrados em CovR foi muito superior encontrado
em S. mutans (Oliveira et al,. 2021), indicando
grande importancia desse gene na adaptacao de S.
sanguinis a estimulos ambientais.

A cepa SK72 foi a que apresentou maior
numero de polimorfismos (n=9), seguida de SK160 e
SK678 (n=5), SK1056 (n=4), SK115, SK330 e SK353
(n=3) e SK49 (n=2). Devido a SK72 apresentar maior
sensibilidade a trés dos antibidticos testados, estes

A
sk36  MAKRILLVENEKNLARFVSLELQKEGFLVDLAETGQEGLALAKDVDYDLLLLNYDLQDMT
sk49  MAKRILLVENEKNLARFVSLELQKESFLVDLAETGQEGLTLAKDVDYDLLLLNYDLQDMT

sk1056 MAKRILLVENEKNLARFVSLELQKESFLVDLAETGQEGLALAKDVDYDLLLLNYNLQDMT

sk115
sk16@
sk33@
sk353
sk678
sk72

sk36
skag

MAKRILLVENEKNLARFVSLELQKESFLVDLAETGQEGLALAKDVDYDLLLLNYDLQDMT
MAKRILLVENEKNLARFVSLELQKESFLVDLAETGQEGLALAKDVDYDLLLINYDLQDMT
MAKRILLVENEKNLARFVSLELQKESFLVDLAETGQEGLALAKDVDYDLLLLNYDLQDMT
MAKRILLVENEKNLARFVSLELQKESFLVDLAETGQEGLALAKDVDYDLLLLNYDLQDMT
MAKRILLVENEKNLARFVSLELQKESFLVDLAETGQEGLALAKDADYDLLLLNYNLQDMT

MAKRILLVENEKNLARFVSLELQKESFLVDLAETGQEGLTLAKDADYDLLLLNYDLQDMT
sk kR R Rk R L kR kR L ek kkokok

ASDFAQQLSLIKPASVIIVLASREEIADQQEAIQHFAVSYVVKPFIISDLVERVSIIFRG
ASDFAQQLSLIKPASVIIVLASREEIADQQEAIQHFAVSYVWKPFIISDLVERVSIIFRG

sk1856 ASDFAQQLSLIKPASVIIVLASREETADQREAIQHFAVSYVVKPFIISDLVERVSIIFRG

sk115
sk16@
sk330
sk353
sk678
sk72

ASDFAKQLSLIKPASVIIVLASREEIAEQQEAIQHFAVSYVVKPFIISDLVERVSIIFRG
ASGFAKQLSLIKPASVIIVLASREEIAEQQEAIQHFAVSYVVKPFIISDLVERVSIIFRG
ASDFAKQLSLIKPASVIIVLASREEIAEQQEAIQHFAVSYVVKPFIISDLVERVSVIFRG
ASDFAQQLSLIKPASVIIVLASREEIAEQQEAIQHFAVSYVVKPFIISDLVERVSIIFRG
ASDFAQQLSLIKPASVIIVLASREEIAEQQEAIQHFAVSYVVKPFIISDLVERVSVIFRG
ASDFAQQLSLIKPASVIIVLAGREEIAEQQEVIQHFAVSYVVKPFIISDLVERVSIIFHG

Bk R . ECRRCRCRRROCRBRRR R RRENOGR . B .k RRR R OR R R RO ROR R R R R . R L

B

sk36
skag

dados sugerem que os polimorfismos identificados
nesta cepa nao contribuem para resisténcia dos
antibioticos. Ja a SK1056 e SK353 que apresentaram
sensibilidade a antibiéticos,
apresentaram polimorfismos em regides de
dominios REC e Transreg_c (SK1056: posigbes 55, 90
e 177; SK363: posicdo 213 aa) nao detectados em
SK72.

interferéncia na ativagéo e/ouinteragdo de CovRcom

menor multiplos

Essas regides apresentam potencial
genes que afetam a sensibilidade a diferentes
antibidticos. A cepa SK678, a qual apresentou
resisténcia a alguns antibidticos, também
apresentou polimorfismos em CovR néo presentes
em SK72 (posi¢cdes 55 e 116 aa). O aa 55 de CovR
consiste no residuo de aspartato (D) envolvido na
fosforilagdo de CovR (Gusa et al., 2006; Mattos-
Graner & Duncan, 2017). Curiosamente, as duas
cepas isoladas da corrente sanguinea (SK678 e
SK1056) apresentaram a substituicdo do D-55.
Assim, esta mutagdo pode estar associada a
fendtipos de resisténcia a antibiéticos e viruléncia

sistémica.

RDFIDQHCSLLKIPTSYRNLRVDIKNHTVYRGEEVIALTRREYDLLVTLMGSHNEVIMSREQ
RDFIDQHCSLLKIPTSYRNLRVDVKNHTVYRGEEVIALTRREYDLLVTLMGSNKVMSREQ

sk1@56 RDOFIDQHCSLLKIPTSYRNLRVDIKNHTVYRGEEVIALTRREYDLLVTLMGSNKVMRREQ

sk115
sk160
sk330
sk353
sk678
sk72

sk36
sk49

RDFIDQHCSLLKIPTSYRNLRVDIKNHTVYRGEEVIALTRREYDLLVTLMGSNKVMSREQ
RDFIDQHCSLLKIPTSYRNLRVDIKNHTVYRGEEVIALTRREYDLLVTLMGSHNKVMSREQ
RDFIDQHCSLLKIPTSYRNLRVDIKNHTVYRGEEVIALTRREYDLLVTLMGSNKVMSREQ
RDFIDQHCSLLKIPTSYRNLRVDIKNHTVYRGEEVIALTRREYDLLVTLMGSMKVMSREQ
RDFIDQHCSLLKIPTSYRNLRVDIKNHTVYRGEEVIALTRREYDLLVTLMGSNKVMSREQ
RDFIDQHCSLLKIPTSYRNLRVDIKNHTVYRGEEVIALTRREYDLLVTLMGSNKVMSREQ

SO R O OROR R SO IO OR S OR SOOI OR SO ORI R OR R SOIOR RO R OO R

LLERVWKYESATETNVVDVYIRYLRSKIDVEGQPSYIKTVRGVGYAMOE -
LLERVWKYESATETNVVDVYIRYLRSKIDVEGQPSYIKTVRGVGYAMQE -

sk1056 LLERVWKYESATETNVVDVYIRYLRSKIDVEGQPSYIKTVRGVGYAMQE-

sk115
sk168
sk330
sk353
sk678
sk72

LLERVWKYESATETNVVDVYIRYLRSKIDVEGQPSYIKTVRGVGYAMQE -
LLERVWKYESATETNVVDVYIRYLRSKIDVEGQPSYIKTVRGVGYAMQE -
LLERVWKYESATETNVVDVYIRYLRSKIDVEGQPSYIKTVRGVGYAMQE -
LLERVWKYESATETNVVDVYIRYLRSKIDVEGRPSYIKTVRGVGYAMQE -
LLERVWKYESATETNVVDVYIRYLRSKIDVEGQPSYIRTVRGVGYAMQE -
LLERVWKYESATETNVVDVYIRYLRSKIDVEGQTSYIKTVRGVGYAMQE -

s e e o o R R R R R R S RORROR R Ok R ROROR Ok L R ROk ROR RO R

Figura 3. Representagdo esquematica de alinhamento multiplo das sequéncias completas de CovR de cepas S. sanguinis. Os alinhamentos
foram realizados utilizando-se a ferramenta CLUSTALW (https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw). A) A regido de dominio REC (“receiver”) é
destacada em verde; os polimorfismos sdo destacados em amarelo. B) Em continuidade da sequéncia de A, o dominio Transreg_c
(“Transcriptional regulatory protein, C terminal”) é destacado em verde; os polimorfismos sdo destacados em amarelo. Tendo como referéncia
a cepa SK36.
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[153]

(SK49; 5K72; SK115; SK160; SK330;
SK353; SK678; SK11056) G >Snon  |[26]
conservative

‘ (SK49; SK72) A > T non conservative ‘ [40]

| (SK72; SK678)V > A conservative |[45]

| (sK160)L>1 consenvative | [525

‘ (SK678; SK1056) D > N non conservative ‘ [55]

]
24 |
1[218]
512141 (SK72) P >T non conservative
1

(SK678) K > R conservative

'[213]| (SK353) Q > R non conservative

|_177:|| (SK1056} S > R non conservative

[144]| (SK49) | >V conservative |

{119 K721R> H consarative |

[116]] (sk330; 5K678) 1>V consenative |

| (SK160) D > G non conservative ‘ [53]I 1[92]| (SK72) A>V conservative ‘

: !
\ (SK115; SK160; SK330) Q> K non conservative \[66] 5[90] (SK1056) Q > R non conservative |

!
[ (sK72) 5> non conservative | [82] [88]| (SK72; SK115; SK160; SK330; SK353; SK678) D > E conservative |

Figura 4. Representagédo esquematica dos polimorfismos presente na proteina CovR. O software Simple Modulant Architeture Research Tool

(SMART - http://smart.embl-heidelberg.de/) foi utilizado para identificar os dominios funcionais desta proteina.

CONCLUSOES

Dessa forma, nenhum polimorfismo foi
detectado em VicR entre as cepas de S. sanguinis,
compativel com seu papel essencial para a
viabilidade da bactéria.

A cepa SK353 resistente a multiplos
antibidticos apresentou polimorfismos em regides
funcionais da proteina sensora VicK, indicando
potencial influéncia deste polimorfismo no fenétipo
de multirresisténcia.

O regulador CovR é altamente polimdrfico
na espécie S. sanguinis, sendo que cepas
multirresistentes a antibidticos albergam
polimorfismos em sitio de fosforilagdo chave para

sua fungéo reguladora.
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