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Investigacdo da historia evolutiva de metionina-aminopeptidases bacterianas
Andrey F. Schoier, Karina R. Lorenzatto & Henrique B. Ferreira
Laboratdrio de Gendmica Estrutural e Funcional, Centro de Biotecnologia, UFRGS.

A metionina-aminopeptidase (MAP) ¢ uma protease responsavel pela excisdo da metionina
N-terminal de cadeias polipeptidicas, um processamento cotraducional essencial que ocorre
no citoplasma de todas as células. Apesar de seus efeitos ndo serem completamente
compreendidos, existem evidéncias sugerindo que a meia vida de proteinas maduras ¢
influenciada por este processamento. As MAPs estdo presentes em todos os dominios da
vida, de bactérias e arqueas até eucariotos superiores, sendo consideradas essenciais, uma
vez que sua auséncia implica em morte celular. Atualmente, existem dois grupos de MAPs
descritos, denominados MAP1 ¢ MAP2, definidos com base na similaridade de sequéncias
aminoacidicas e em caracteristicas estruturais especificas das proteinas de cada grupo,
como a presenga ou a auséncia de extensoes N-terminais e/ou inser¢des especificas. MAPs
dos grupos MAP1 e MAP2 sao encontradas em bactérias e em arqueas, respectivamente,
enquanto eucariotos geralmente apresentam MAPs dos dois grupos. As MAPs pertencentes
ao grupo MAP1 formam ainda trés subgrupos distintos. Apesar da vasta disponibilidade de
genomas bacterianos sequenciados, analises comparativas dos subgrupos de MAP1 nestes
organismos ainda sdo escassas e, no presente estudo, a evolucdo das MAPs bacterianas sera
investigada. Para tanto, sequéncias aminoacidicas de MAPs de representantes de 28 filos de
bactérias foram recuperadas no banco de dados do UniProt. As sequéncias foram entio
alinhadas e, a partir deste alinhamento, foi construida de uma arvore filogenética utilizando
o método estatistico de maxima verossimilhanca (do inglés, maximum likelihood), usando
bootstrap (1000 replicatas) como teste de filogenia utilizando-se o software MEGA6. A
partir da filogenia obtida, pode-se dizer que a evolugao das MAPs bacterianas ¢ complexa.
Os diferentes subtipos de MAPs do grupo MAP1 estdo representados na filogenia, porém
uma relacao direta entre subgrupos e filos de bactérias ndo pode ser estabelecida. MAPs de
espécies pertencentes a filos como Actinobacteria, Proteobacteria e Firmicutes, dentre
outros, aparecem agrupadas em diferentes ramos da arvore. MAPs do grupo MAP1 de
representantes de alguns filos ¢ até mesmo sugestiva da presenca de novos subtipos. Deste
modo, andlises de novos alinhamentos e filogenias serdo realizadas com o intuito de
identificar e agrupar todos os potenciais subtipos de MAPs bacterianas e de melhor
esclarecer a historia evolutiva destas enzimas.



