Caracterizacao filogeneética de ureases
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1. Introducao

Encontradas em plantas, fungos e bactérias}!,

4. Resultados

Laprotox
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2. Objetivos

Caracterizar as relacdoes evolutivas entre as
ureases de diferentes organismos e
compreender como se sucedeu a transicao de
uma estrutura de multiplas cadeias para uma
estrutura de cadeia Unica de enovelamento
idéntico entre diferentes taxa.

3. Metodologia

Sequéncias

AFigura 2: Reconstrucio filogenética de urease. Arvore consenso de bootstrap (1.000 replicatas) obtida para

sequéncias de aminoacidos de ureases pertencentes a

diferentes taxa. As ureases de cadeia simples pertencentes

a plantas e fungos parecem ser derivadas das ureases de cadeia tripla bacterianas. Ureases de cadeia dupla nao
aparentam ser intermediarios, mas uma variacao independente. Como esperado, ureases de Archaea sao as mais

primitivas dentre essas enzimas.
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(~16.000) AFigura 3: Urease de Canavalia ensiformis (PDB ID:3LA4). Em vermelho,
— regioes conservadas em todas as sequéncias e utilizadas para a
Redundancias, reconstrucao filogenética. Em cinza, regides hipervaridveis que foram
erros, falhas de Fﬁﬂfﬁﬁ'@@@[ﬁm] desprezadas. Ressalta-se que a regiao do sitio ativo (na subunidade «)
assinalamento mostrou-se altamente preservada em todos os casos.
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N3o foram encontrados indicios de que as
ureases de cadeia dupla constituam um
estado intermediario. Essa foi a primeira
reconstrucao filogenética a incluir os dados
de todos os taxa codificadores de urease,
permitindo a proposta de um modelo
evolutivo para essa enzima.

6. Perspectivas

d Reconstruir a filogenia de urease
utilizando inferéncia Bayesiana para suporte
adicional do modelo de transicao 3-para-1.

d Aprofundar o conhecimento sobre a
enzima com a elaboracao de uma teoria
capaz de descrever tal processo.

o Conselho Nacional de Desenvolvimento
Cientifico e Tecnoléogico (CNPg) e a
Coordenacao de Aperfeicoamento de
Pessoal de Nivel Superior (CAPES).
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