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INTRODUCAD

Acido fosfatidico fosfatase (PAP - EC3.1.3.4) catalisa a
desfosforilacio do Acido fosfatidico (PA), produzindo diacilglicerol
(DAG) e fosfato inorganico. Esta desfosforilagdo, permite a
producdo subsequente de fosfatidilcolina e triacilglicerois (TAG),
principais componentes da membrana eucaridtica e do
armazenamento de lipidios, respectivamente (Figura 1). O TAG ¢ um
lipidio extremamente essencial para todos os organismos vivos € a
sua biossintese € um processo evolutivo preservado na maioria dos
organismos vivos.

OBJETIVO: Realizar uma andlise comparativa de genomas de

plantas e algas a fim de entender a historia evolutiva e a
diversidade atual da familia génica PAP.

Figura 1. Representagdo da biossintese de triacilglicerdis
(TAG) via rota de Kennedy em plantas. Em destaque a acdo da

enzima acido fosfatidico fosfatase (PAP).

468 sequéncias de potenciais homologos das 50 espécies de algas, briofitas e
angiospermas utilizadas. O nimero de genes por espécie variou de 2 (Coccomyxa

subellipsoidea e Ostreococcus lucimarinus) - 28 (Panicum virgatum).
Quanto a organizacdo génica o

sequéncias proteicas preditas.

Os dominios proteicos PAP2 superfamily e acidPPc caracteristicos dessas proteinas

foram detectados em todas as espécies estudadas e variaram de 1-9.

numero de introns variou de 0-15 entre as
sequéncias analisadas. Houve variacdo de 96-970 aminoacidos no tamanho das

Figura 2. Andlise filogenética da familia génica PAP em plantas. Os ramos na cor azul sdo sequéncias de

eudicotiledoneas, em vermelho sequéncias de monocotiledoneas, algas e briofitas em bege e verde

respectivamente. Destacam-se sete clados principais, pintados de cores distintas e enumerados de [-VII.

Revisdo bibliografica e
selecdo das sequéncias que
codificam a enzima PAP em

A.thaliana.
(PAP1 , PAP2, PAP3, PAPA4,
PAP[5], PAPY[6], PAPe1][7],

PAP=2[8], PAPS[9]).

BeAST 184 & MUSCLE -MEGA 7.0

Analises filogenéticas

Analise de selecao
positiva.

RESULTADOS/DISCUSSAD

Utilizando os nove genes codificadores da enzima PAP em A.thaliana recuperou-se

e a divercidade da familia génica Acide Fosfatidico Fosfatase (PAP)
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pelo método
Bayesiano.

Tabela 1 - DESCRICAO DE FORMACAO DOS PRINCIPAIS CLADOS

DA FILOGENIA

Clado PAP [ Localizagao celular

Taxon das sequéncias
agrupadas ao clado

I PAP2 / membrana plasmatica

PAP1 / membrana plasmatica
I PAP3 / membrana plasmatica +

cloroplasto

I PAP4 / membrana

PAPR[5] / membrana

PAPz1[7], PAP=2[8] / cloroplasto +

reticulo endoplasmatico

PAPy|6] / cloroplasto + reticulo

endoplasmatico

PAPS[9] / reticulo endoplasmatico

Eudicotiledéneas.
monocotiledoneas

Eudicotileddneas.
monocotiledoneas

Eudicotiledéneas.
monocotiledoneas

Eudicotileddneas.
monocotiledoneas

Eudicotileddneas.
monocotiledoneas

Eudicotileddneas,
monocotiledoneas

Eudicotileddneas.
monocotiledoneas

Tabela 2 - Resultados do CodeML

Realizacao de
BLAST contra os
genomas disponiveis
no Phytozome.

Familia génica

Comparacio

Parametros/Significancia

PAPs 1-4

Poacea - 9 spp. - 290 codons

Fabaceae - 3spp. - 306 codons

Brassicaceae - 9 spp. - 289 codons

PAPs 5-9

Poacea - 9spp. -196 codons

Fabaceae - 3spp. -224 codons

Brassicaceae - 9spp. - 200 codons

M3 vs MO
M2 vs M1
MS vs M7
M3 vs MO
M2 vs M1
MS vs M7

M3 vs MO
M2 vs M1
MS vs M7

M3 vs MO
M2 vs M1
MS vs M7
M3 vs MO
M2 vs M1
MS vs M7
M3 vs MO
M2 vs M1
MS vs M7

2AL = 130254 (df=4) / p<0,005
2AL = 4.67 (df=2) / p<0.100
2AL = 20,95 (df=2) / p<0,005

2AL = 374.88 (df=4) / p<0,005
2AL = 0 (df=2) / p<0.995
2AL = 8,93 (df=2) / p<0.025

2AL = 354.7 (df=4) / p<0,005
2AL = 0 (df=2) / p<0.995
2AL = 1.16 (df=2) / p<0,500

2AL = 145,13 (df=4)/ p<0.005
2AL =0 (df=2) / p<0.995
2AL =6 (df=2) / p<0.100

2AL = 37.26 (df=4) / p<0,005
2AL =0 (df=2) / p<0.995
2AL =217 (df=2) / p<0,500
2AL = 39,7 (df=4) / p<0,005
2AL = 3.42 (df=2) / p<0,500
2AL = 9,44 (df=2) / p<0,010

Homologos

. T B de dusr:

Criagdo, organizacao €
descricao das
caracteristicas especificas
das sequéncias de DNA, ¢
CDS (sequéncias
codificadoras) recuperadas
pelo BLAST .

Alinhamento das sequéncias
de nucleotideos e

aminoacidos.
As analises filogenéticas
revelaram que 0S potenciais
homologos dos genes PAP se

distribuiram em sete clados principais
(Figura 2 e Tabela 1).

As duplicagdes que deram origem
aos paralogos dos genes ocorreram em
diferentes momentos da histéria
evolutiva das plantas. A manutencao
desses pardlogos nos genomas da
maioria das espécies pode estar
relacionada com  processos  de
diversificacdo e adaptacdo a diferentes
ambientes.

A analise de sele¢ao revelou sinal
de selecdo positiva na familia
botanica Poaceae por comparagdo de
M7 vs. M8 (posi¢oes 1, 264, 270, 271
e 272; p > 0.005) considerando
homologos de PAPI1-4. Ja na analise
dos homologos de PAP5-9 revelou
selecao positiva na familia
Brassicaceae por comparacdo de M7
vs. M8 (posi¢oes 7, 17, 28, 32, 76,
152, 154, 155 ¢ 166; p > 0.001). Estes
resultados podem sugerir que a
selecao positiva pode estar associada
aos padroes de evolug¢ao encontrado
na familia génica PAP.

CONCLUSOES E PERSPECTIVAS

dos genes PAP foram identificados em todas as espécies estudadas,
indicando a importancia dessa familia génica em plantas. A diversificacdo desses genes
ocorreu nas plantas terrestres através de diferentes eventos de duplicagdo, seguido de
selecdo positiva em alguns grupos. Esse estudo revelou importantes informacoes dessa
familia que poderao contribuir para a compreensao da fungdo desses genes em plantas.




