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Introdução

Analisar as variantes da proteína KPC disponíveis no banco de
dados NCBI, construindo uma árvore filogenética para observar
suas relações evolutivas e discutir possíveis regiões associadas à
resistência a antibióticos.

As sequências das variantes da enzima KPC foram obtidas no
banco de dados NCBI Protein. Cada variante foi identificada e
registrada em uma tabela contendo seu nome, número de
acesso e sequência proteica.
Todas as sequências foram reunidas em um único arquivo
FASTA, e posteriormente alinhadas utilizando ferramentas de
Biopython e softwares de alinhamento múltiplo.
Com base nesse alinhamento, foi construída uma árvore
filogenética, representando o grau de similaridade e
divergência entre as variantes. Por fim, foram consultadas
publicações científicas para tentar relacionar as diferenças
observadas nas sequências com a resistência a diferentes
antibióticos, embora os dados disponíveis ainda sejam
limitados.

A resistência bacteriana aos antibióticos representa um dos
principais problemas de saúde pública mundial. Entre os
mecanismos envolvidos, destaca-se a produção de enzimas β-
lactamases, capazes de inativar antibióticos β-lactâmicos.
Dentre elas, a Klebsiella pneumoniae carbapenemase (KPC) é
especialmente preocupante por conferir resistência a
carbapenêmicos, antibióticos de última geração usados em
infecções graves.
Atualmente, diversas variantes da KPC foram identificadas e
disponibilizadas em bancos de dados públicos, como o NCBI
Protein. Pequenas mutações nessas proteínas podem alterar
sua estrutura e, consequentemente, o nível de resistência a
determinados antibióticos.
O presente trabalho teve como foco a análise comparativa das
variantes da enzima KPC, com o objetivo de compreender sua
relação evolutiva e identificar possíveis regiões da proteína
associadas à resistência antimicrobiana.

O alinhamento revelou alta similaridade entre as variantes,
com alterações pontuais em regiões específicas. A árvore
filogenética mostrou um padrão evolutivo coerente.
Entretanto, devido à falta de dados experimentais, não foi
possível correlacionar as mutações com a resistência a
antibióticos. Entretanto ainda espera-se que seja possível
correlacionar as alterações pontuais de cada proteina com o
sue padrão de resistência aos antibioticos. 
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A análise filogenética mostrou a proximidade entre as
variantes da KPC e destacou a importância de estudos
adicionais que relacionem diferenças estruturais com perfis
de resistência. O uso de ferramentas de bioinformática se
mostrou essencial para a visualização e comparação dessas
variantes.
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