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Resumo: A sepse é uma condição complexa e grave, caracterizada pela 

disfunção de múltiplos órgãos, decorrente de uma resposta inflamatória 

desregulada a uma infecção. O tratamento dessa condição muitas vezes é 

dificultado pela resistência bacteriana, um fenômeno que envolve mecanismos 

diversos como a expressão de bombas de efluxo bacterianas, incluindo as 

proteínas NorA e MepA de Staphylococcus aureus. Diante da limitada eficácia 

dos tratamentos convencionais, a busca por novos fármacos é essencial. 

Estudos anteriores demonstraram as propriedades anti-inflamatórias e 

antibacterianas de alcaloides como a curina. Portanto, este estudo avalia a 

curina como potencial inibidor das bombas de efluxo bacterianas, a partir das 

simulações de docking molecular. Inicialmente, as estruturas das proteínas NorA 

e MepA foram obtidas, respectivamente, a partir dos bancos de dados Protein 

Data Bank (PDB ID: 7LO7) e PubChem (código Q2FJS9), sendo que os ligantes 

também foram obtidos a partir deste último site. As estruturas foram tratadas pela 

adição de hidrogênios polares e cargas parciais a partir do software AutoDock 

Tools. Posteriormente, foram criados os arquivos de coordenadas pelo programa 

AutoDock. Foi realizada, ainda, uma busca por possíveis sítios de interação nas 

estruturas das proteínas a partir do site Pictorial Database of 3D Structures 

(PDB). Obtidas essas informações, as simulações foram realizadas a partir do 

software Gnina. Ainda, as proteínas foram inseridas em uma membrana que 

simula a da bactéria em questão, a partir do programa Charmm-gui Membrane 

Builder. As interações intermoleculares foram avaliadas a partir do servidor 

Boltz2. Feito isso, obteve-se como resultados para a NorA e curina valores 
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negativos no que se refere à simulação sem a membrana. Entretanto, os 

resultados com a membrana se mostraram mais promissores, tendo-se a pose 

número 1 com menor energia (-10,36 kcal/mol), além de ter uma energia 

intramolecular de -0,19 kcal/mol, sendo a pose mais favorável. No que se refere 

a MepA-curina, sem a membrana os resultados foram positivos; com a 

membrana, a pose 2 apresentou energia livre de -10,63 kcal/mol, com energia 

intramolecular de -0,21. Ademais, houve a presença de interações π-stacking 

entre MepA-curina, diferentemente da NorA-curina. Portanto, os resultados 

favoráveis sugerem que a curina é um potencial inibidor das bombas de efluxo, 

o que poderia indicar a sua utilidade no desenvolvimento de fármacos contra a 

resistência bacteriana. Contudo, é oportuno que se realizem mais estudos para 

melhor elucidar os resultados obtidos. 
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