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Analise comparativa de genomas de plantas e algas revela a historia evolutiva e
diversificacao da familia génica Acido Fosfatidico Fosfatase (PAP)

Maria Eduarda Gongalves Lacerda, Andreia Carina Turchetto-Zolet
Universidade Federal do Rio Grande do Sul

Acido fosfatidico fosfatase (PAP - EC3.1.3.4) catalisa a desfosforilagio do PA (Acido
fosfatidico), produzindo diacilglicerol (DAG) e fosfato inorgéanico. Esta desfosforilagao
permite a producdo subsequente de fosfatidilcolina e triacilglicerdis (TAG), principais
componentes da membrana eucaridtica e do armazenamento de lipidios, respectivamente. A
biossintese de TAG ¢ um processo evolutivo preservado na maioria dos organismos vivos.
Embora a maioria das enzimas necessarias para a biossintese de TAG ja tenham sido
descritas detalhadamente, algumas enzimas como as PAPs ainda sdo pouco conhecidas.
Assim esse estudo explora uma andlise comparativa de genomas de plantas e algas para
entender a histdria evolutiva e a diversidade atual da familia génica PAPs. Essa abordagem
possibilitard uma compreensdo sobre caracteristicas adaptativas e de diversificagdo ao
ambiente relacionadas a manutencdo de genes pardlogos nos genomas da maioria das
espécies. As sequéncias dos nove genes PAP ja caracterizados na espécie modelo A. thaliana
(PAP1 , PAP2, PAP3, PAP4, PAPP, PAPy, PAPel, PAPe2, PAPS), foram utilizadas como
iscas na realizagdo de BLAST contra o genoma e o proteoma de 50 espécies de plantas e
algas disponiveis no banco de dados Phytozome. As sequéncias de DNA, CDS (sequéncias
codificadoras) e de aminodcidos dos genes PAP e dos seus potenciais homodlogos foram
recuperadas do banco de dados e utilizadas para a realizacao de andlises filogenéticas, de
estrutura génica e identificagdo de dominios e motivos proteicos. Os possiveis homologos dos
genes PAP foram identificados em todas as espécies de plantas e algas usadas neste estudo.
No total recuperou-se 468 sequéncias das 50 espécies analisadas. O niimero de genes
encontrados para cada espécie variou de 2-28. A presenca de introns variou de 0-15 entre as
sequéncias. As sequéncias proteicas preditas apresentaram variacdo de tamanho de 96-970
aminoacidos. O dominio proteico PAP2 superfamily e acidPPc caracteristicos dessas
proteinas foi detectado em todas as sequéncias encontradas para todas as espécies estudadas,
sugerindo que estas sequéncias fagam parte de uma mesma familia de proteinas. Homologos
dos genes PAP identificados foram agrupados filogeneticamente em cinco clados principais.
O clado 1 agrupou homoélogos das PAPs1-4, o clado 2 agrupou homologos da PAPB, o clado
3 agrupou homologos das PAPs PAPel e PAPe2, enquanto os clados 4 e 5 agruparam
homoélogos das PAPs PAPy e PAPO, respectivamente. A andlise filogenética também
possibilitou observar que as duplicagdes que deram origem aos paralogos dos genes
ocorreram em diferentes momentos da historia evolutiva das plantas. A manutencdo desses
pardlogos nos genomas da maioria das espécies pode estar relacionada com processos de
diversificacao e adaptagdo a diferentes ambientes. Estdo sendo realizadas analises de selegao
positiva para a familia génica PAP nas espécies estudadas a fim de verificar se processos de
diversificacdo génica podem ser associados a mecanismos de evolucao adaptativa.



