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Apesar de curavel, a Tuberculose (TB) configura-se como um grave e urgente problema
de saude publica e que, segundo dados divulgados pela Organizacdo Mundial de Saude
(OMS), representa na atualidade a segunda principal causa de Obito por doengas
infectocontagiosas em todo o mundo. Pesquisas revelam que ao longo de séculos seu
agente etioldgico, o Mycobateriumtuberculosis (Mtb),desenvolveudiversas estratégias
de adaptacdo aos grupos populacionais humanos, que respondempela persisténcia da
doenca nos dias atuais. Dentre essas estratégias adaptativas, cita-se a codificagdo de um
conjunto de proteinas transmembranas pela familia génica PPE/PE bastante significativa
no processo de invasdo do Mtb no macrofago e para a obtencdo de moléculas
energéticas durante o ciclo infeccioso, sendo, portanto, considerada como um
importante fator de viruléncia. A utilizacdo da bioinformatica surge nesse contexto
como uma ferramenta imprescindivel na elucidacdo de rotas metabdlicas, além de
contribuir na prospecgdo de novas drogas capazes de neutralizar as estruturas de
viruléncia em patogenos, tal como o Mtb. Objetivos: Analisar dados disponiveis na
literatura a fim de identificarnovos alvos moleculares presentes nas estruturas das
proteinas PPE/PE sintetizadas por M. tuberculosis, 0s quais favorecam a interacdo com
farmacos utilizados no tratamento anti-TB. Metodologia: Trata-se de um estudo
investigativo, que consiste na busca e andlise de trabalhos completos publicados em
bases de dados como: Pubmed, Scielo, LILACS, Google Académico no periodo de
2013 a 2018, utilizando os seguintes descritores: “familia génica PPE/PE”; “fator de
viruléncia” “farmacos anti-TB”Resultados esperados: Analisarna literatura as
informacdes disponiveis a respeito do uso das proteinas PPE/PE como alvo molecular
de farmacos anti-TB, além do conhecimento sobre o mecanismo de acdo das novas
drogas destinadas a profilaxia da tuberculose.
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