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Historia evolutiva da familia génica acido fosfatidico fosfatase (PAP) em plantas
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O acido fosfatidico (PA) € um intermediario chave na biossintese de - A E Selec,;ao d © Utlllzagaq de_ c terizacs
lipidios, e recentemente foi identificado como um importante ‘ sequencias recursos genomicos aracterizagao
sinalizador molecular tanto em animais quanto em plantas. A I refergr_mla que de 50 especies de dqs sequenclas
enzima acido fosfatidico fosfatase (PAP — EC3.1.3.4) catalisa a DAG % qu'flcam 2 di plar]ta_sealgl]aas obtidas, qqantga
desfosforilacdo do PA a fim de produzir diacilglicerol (DAG) na L § enimﬁ ITAP °m ) dlsgoglveghno anco ) >ua organizacao
biossintese de lipidios de membrana e ainda no metabolismo de . 8§ - thallana € dados Phytozome genica e proteica,
plastidios e reticulo endoplasmatico. Genes que codificam a enzima PA g S’:‘_IT 12 (C;; 105135(()) 11 ! V.12 sz;a bu_ls_ca:j ; utilizando q
PAP ja foram bem caracterizados na planta modelo Arabidopsis ] g AT3 GOZGOOi;e gengsferra’r#;;a 0 bei:)rii:‘girr:giic:
thaliana, contudo estudos que indiguem a ocorréncia e relacao E= ] AT3618226 1) BLAST
filogenética dessa familia génica séo escassos. :
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Identificar e caracterizar genes que codificam a enzima PAP e entender sua histéria
evolutiva em plantas.

Tabela 1. Lista das espécies de plantas incluidas na anélise
filogenética da familia génica PAP e numero de sequéncias
encontradas nas buscas por BLAST em cada espécie.

Division Species Frequency n - ..
S o Ao Ambor e ko 7 Fo,ram encontradas no total 240 sequéncias de potenciais
Chlorophvte Chlamydomonas reinhardt 2 hOmOIOQOS dOS genes PAP (TabEIa 1)
Chlorophvte Coccomyxa subellipsoidea 2
S:rﬁii;;hn ﬁ’}af’f’fi‘;xi’m > A presenca de introns variou de 0-15 entre as sequéncias
Chlorophyte Micromonas pusilla 1 analisadas, contudo cerca de 70% delas apresentou variacio de 6-8
Chiaroplyte Micomopassp., z introns. As sequéncias proteicas preditas variaram de 76-970
Chlorophyte Ostreococcus lucimarinus 1 ] , - .. , -
Bryophytasensulato  Physcomitrella patens ¢ aminoacidos, sendo que a maioria apresentou em media 300
Lycopodiophyta Selaginella moellendorffii 3 aminoacidos. O dominio proteico PAPZ2 caracteristico dessas
Brvophvta Sphagnum fallax 5 , . N
Chiorophyte O 3 proteinas fol detectado em todas as sequéncias encontradas para
Charophyte Klebsormidium nitens 3 todas as espécies estudadas, sugerindo que estas sequéncias facam
Augyospenn Adudemacoeile ! parte de uma mesma familia génica.
Angvosperm Arabidopsis halleri 3
Angy Arabidopsis lvr 4 /- . " . L A s e e .
e e . A andlise filogenética revelou a existéncia de quatro principais
Angyosperm Boechera stricta - grupos (nomeados grupos I-1V) em que cada um inclui possiveis
ﬁ:zzx ﬁ’;’jj:igfi;’j‘"’" “praa = homologos dos quatro genes PAP de Arabidopsis thaliana usados
Angyosperm Capsella grandiflora 4 como iscas no BLAST (Figura 2). O grupo | & formado por
xizzx e bl ! sequéncias de eudicotileddneas junto a PAP4, Il reline sequencias
Ao Gtz tis s 3 de monocotiledoneas que ndo se agruparam com nenhuma das
:gmpm gum;’”“am’w ) 8 Iscas, Il possui tanto sequéncias de eudicotiledbneas quanto
Angvosperm Lucalyptus grandis ' . A . A .
it Bt sl i A monocotiledoneas junto as PAP2 e PAP3 e IV agrupa sequéncias
Angyosperm Glyeine max S de mono e eudicotiledbneas a PAP1.
Angvosperm Gossypium raimondii 4
Angvosperm Manihot esculenta 5
Angyosperm Medicago truncatula 5 O resultado da filogenia sugere que as duplicagbes que deram
T s . origem aos paralogos ocorreram em diferentes momentos da
Angyosperm Populus trichocarpa 5 historia evolutiva das plantas, posteriormente a separacdo de
inn;zgz ‘:;j;f‘:nj‘;"::;j;am ; monocotiledéneas e eudicotiledéneas (Figura 2). Eventos Algas
Ausvosbenn Solanum tuberosum 6 independentes de duplicacdo também marcaram a historia evolutiva e
Angvosperm Theobroma cacao -.1 dessa faml’lla génica. Eudicatilcdsiass
Angvosperm Ananas comosus S
Angvosperm Brachyvpodium distachyon 6
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Angvosperm Brachypodium stacei 6
Angyosperm Musa aa‘f”mam f - SO Y/7A Figura 2. Analise Filogenética da familia génica PAP em plantas evidenciando quarto principais
Angyosperm Onyza sativa grupos (I-1V), com coloracdo de fundo azul, rosa e verde representando respectivamente as PAP4,
Angvosperm Panicum hallii 10 PAP2 e PAP3, PAP1.
Angyvosperm Panicum virgatum 17
Angyosperm Setaria italica 8 Homologos dos genes PAP foram identificados em todas as espécies de plantas estudadas e agrupados filogeneticamente em quatro
o prisidtl . grupos principais. Duplicaces que originaram os paralogos dos genes ocorreram em diferentes momentos da evolugio das plantas. A
Angyosperm Zea mays 7 manutencdo desses paralogos nos genomas da maioria das espécies pode estar relacionada com processos de diversificacdo e adaptacao a
Angyosperm Zostera marina 1

diferentes ambientes, ja que os lipideos sdo moléculas cruciais para o desenvolvimento e crescimento das plantas. Esses resultados poderao
guiar futuros estudos funcionais desses genes em plantas.



