XXV SALAD DE
INICIAG D CIENTIFICA

Evento Saldo UFRGS 2014: SIC - XXVI SALAO DE INICIACAO CIENTIFICA
DA UFRGS

Ano 2014

Local Porto Alegre

Titulo Inferéncias filogenéticas sobre o processo de ativagédo de Ureases

Autor JULIANO DE OLIVEIRA SILVEIRA

Orientador

HUGO VERLI




Ureases sdo enzimas de grande importincia historica, médica e agricola que catalisam a
hidrolise de ureia em amonia e carbamato, que em seguida se decompde em outra molécula de
amoOnia e bicarbonato. Estas enzimas sdo amplamente distribuidas em plantas, fungos e
bactérias. Em todos esses organismos, a ligagdo de um grupo de proteinas acessorias €
necessaria para o real funcionamento da enzima, atuando na modificacdo do sitio alvo e
permitindo a inser¢ao dos ions de niquel essenciais para a catalise. O niquel € inserido no sitio
ativo da urease, num processo dependente de GTP, com o auxilio de UreD/UreH, UreE, Uref,
e UreG. Estas proteinas acessOrias orquestram a ativagao da apoproteina, fornecendo o metal
apropriado, facilitando alteragdes conformacionais da proteina, e, eventualmente,
modificacdes pos-traducionais necessarias. O mecanismo de ativacdo e as fungdes de cada
proteina acessOria na maturagdo da urease ndo se encontram elucidadas e dependem da
dedicacao de diversas areas de estudo, incluindo aplica¢des da bioinformatica. Para obter- se
uma visdo geral das relagcdes que podem ser estabelecidas entre as proteinas acessorias das
ureases, buscando padrdes, similaridades e diferengas que possam auxiliar na analise e
predicao dos resultados experimentais, o presente estudo pretende realizar uma ampla andlise
das sequéncias de aminoacidos de proteinas acessorias de ureases. Foram buscadas sequencias
peptidicas de proteinas acessorias a urease no banco de dados Protein do National Center for
Biotechnology Information. Para a avaliagdo das sequéncias de aminoacidos foi utilizado o
programa MEGAS, que apontou os mais adequados modelos de substituicdo de aminoacidos
para cada conjunto. Para a andlise de regides varidveis foi utilizada a ferramenta SimPlot.
Ap0s busca, extragdo, interpretacdo e edigdo das sequencias de diferentes proteinas acessorias
de ureases em diferentes espécies, objetiva-se construir arvores filogenéticas por meio de
alinhamentos multiplos de sequéncias, avaliar a similaridade e analisar possiveis regides de
conservacdo. De forma preliminar, se observa que a sequéncia de eventos evolutivos nas
diferentes proteinas acessorias ¢ tdo ou mais complexa quanto aquela observada para as
ureases, com seus processos de fissdo-fusdo. Além disso, a presenca de elementos
intrinsicamente desordenados, como ocorre na UreG, pode dificultar analises de conservagao
baseados na relagdo estrutura-funcdo. A aplicacdo de estratégias diferenciadas serd necessaria
para o estudo da historia evolutiva de cada uma dessas proteinas, que encontra-se restrita
pelas mesmas limitagcdes apresentadas até recentemente para o estudo das ureases em si.
Através das analises filogenéticas, espera-se que ao final do estudo sejam caracterizadas as
relacdes evolutivas entre as proteinas acessorias a ureases de diferentes organismos, buscando
a compreensao de como se deu o processo evolutivo das proteinas acessorias, comparando-o

com o das ureases.



