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estrategia para o tratamento da TB. Neste Figura 4. Gréfico de RMSD das simulagbes por DM da NAT  Figura 5. Grafico de RMSD das simulagbes por DM da NAT

Sentid(), estudos recentes tém apontado a bacteriana complexada com AcCoA. bacteriana bacteriana sem o cofator AcCoA.

arilamina N-acetiltransferase (NAT) como um
novo alvo para o tratamento da tuberculose.
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Investigar as bases moleculares envolvidas no

reconhecimento de substratos e inibidores pela
NAT de M tU beruclosis (TB NAT) Contribuir Figura 6. Representacao das estruturas das TBNATs obtidas ao final das simulacGes (coloridas de acordo com grafico de RMSD).

para o desenvolvimento de novos farmacos
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Figura 7. Analise visual para NAT livre + INH. Figura 8. Analise visual para NAT complexada + INH. Figura 9. Analise visual para NAT livre + 3A4HBZ.
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Figura 1. Representagéo da estrutura molecular do cofator acetil-Coenzima A. 0 cofator foram mais estaveis que as simulacdoes com o cofator, atingindo convergéncia

=N iqura 2 0. 20 estrutural mais rapidamente. Os complexos gerados pela docagem mostraram formas de
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