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RESUMO: Introdugéao: A vacinagao tem sido considerada o melhor custo beneficio, seja
para saude humana ou animal. A Linfadenite Caseosa (LC) € uma enfermidade
infectocontagiosa que acomete ovinos e caprinos, no entanto o agente etiolégico (AE) é
capaz de infectar outros hospedeiros levando a quadros clinicos distintos. Seu AE é a
bactéria Gram-positiva Corynebacterium pseudotuberculosis, esta bactéria sobrevive por
meses no ambiente e no organismo devido a uma reagao do sistema imunoldgico leva a
formagao de piogranulomas que podem ser encontrados em linfonodos e em alguns 6rgaos.
Atualmente a vacina comercial apresenta baixa protecdo dos animais e necessita de
reforgos anuais, tornando deste modo uma estratégia dispendiosa. A busca por uma vacina
eficaz para LC é recorrente e diversos genomas ja foram sequenciados no intuito de obter
informagdes pertinentes para gerar uma vacina eficaz, utilizando neste contexto a
vacinologia reversa. Das estratégias vacinais mais testadas no meio cientifico destaca-se
0 uso de proteinas recombinantes e peptideos, neste contexto pode-se usar ferramentas
de bioinformaticas disponivel que auxiliardo na escolha de antigenos vacinais. Objetivo:
Diante disso o objetivo desse trabalho foi utilizar ferramentas de bioinformatica para
selecionar antigenos de C. pseudotuberculosis para formular uma vacina contra LC.
Metodologia: Para isso usou-se o software Vaxign que através do genoma bacteriano
selecionado escolhe as proteinas extracelular, apos essas proteinas foram caracterizadas
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com o uso de Protparam, Vaxiden, AlgPred, predicdo de epitopos pelo IEDB e uso do
Vaccine CAD para melhorar a entrega desses peptideos. Resultados: Um total de 22
proteinas foram preditas pelo Vaxign e apés as caracterizagbes com o Protparam, Vaxiden
e AlgPred apenas 10 seguiram para predigdo de epitopos pelo IEDB. Em relagdo aos
epitopos as 10 apresentaram em torno de 7 regides capazes de ativar o sistema
imunologico e todos essas sequencias peptidicas foram utilizadas no Vaccine CAD que
fornece espagcamentos capazes de melhorar a entrega e ativagdo da resposta imune,
melhorando neste contexto a eficacia vacinal. Conclusao: Diante dos resultados foi
possivel encontrar 10 potenciais antigenos que podem formular uma vacina recombinante
e cada um desses antigenos foi capaz de apresentar epitopos que interagem com a
resposta imunolégica podendo compor uma vacina peptidica baseada em multiplos
epitopos. Ambas formulagdes vacinais tem apresentado resultados promissores na area de
vacinas por serem estratégias seguras e capazes de ativar uma resposta imunoldgica

eficaz.
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ABSTRACT: Introduction: Vaccination has been considered the best cost benefit, either
for human or animal health. Caseous lymphadenitis (CLA) is an infectious disease that
affects sheep and goats, however the etiological agent (EA) is able to infect other hosts
leading to different clinical conditions. Its EA is the Gram-positive bacterium
Corynebacterium pseudotuberculosis, this bacterium survives for months in the environment
and in the body due to an immune system reaction leads to the formation of pygranulomas
that can be found in lymph nodes and in some organs. Currently, the commercial vaccine
has low animal protection and needs annual reinforcements, thus making it an expensive
strategy. The search for an effective vaccine for LC is recurrent and several genomes have
already been sequenced in order to obtain pertinent information to generate an effective
vaccine, using reverse vaccinology in this context. Among the most tested vaccine strategies
in the scientific environment, the use of recombinant proteins and peptides stands out. In
this context, bioinformatics tools can be used to assist in the choice of vaccine antigens.
Main: In view of this, the objective of this study was to use bioinformatics tools to select
antigens from C. pseudotuberculosis to formulate a vaccine against CLA. Methodology:
For this, the Vaxign software was used, which through the selected bacterial genome
chooses extracellular proteins, after these proteins were characterized with the use of
Protparam, Vaxiden, AlgPred, prediction of epitopes by IEDB and use of Vaccine CAD to
improve delivery of those peptides. Results: A total of 22 proteins were predicted by Vaxign
and after characterization with Protparam, VaxiJen and AlgPred, only 10 followed for
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prediction of epitopes by IEDB. Regarding the epitopes, the 10 presented around 7 regions
capable of activating the immune system and all these peptide sequences were used in
Vaccine CAD, which provides spacing capable of improving the delivery and activation of
the immune response, improving in this context the vaccine efficacy. Conclusion: In view
of the results, it was possible to find 10 potential antigens that can formulate a recombinant
vaccine and each of these antigens was able to present epitopes that interact with the
immune response and can compose a peptide vaccine based on multiple epitopes. Both
vaccine formulations have shown promising results in the vaccine area as they are safe
strategies and capable of activating an effective immune response.
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