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O transporte vesicular de glutamato € o mecanismo pelo qual ocorre o
preenchimento das vesiculas sinapticas com o neurotransmissor glutamato. Este
transporte € mediado por proteinas presentes nas membranas das vesiculas
sinapticas, denominadas de transportadores vesiculares de glutamato (vGIuT). Em
mamiferos, até o presente momento foram descritas trés isoformas de vGIuT
pertencentes a familia génica SLC17. Em peixe-zebra foram identificadas as
sequéncias génicas e proteicas para as trés isoformas de vGIuT, pertencentes a
mesma familia génica. Entretanto, existem poucos estudos sobre a estrutura e
processo evolutivo de vGIuT em peixe-zebra. Deste modo, os objetivos deste
trabalho foram: (1) realizar uma analise preditiva in silico da estrutura e conformacéao
dos vGIuT de peixe-zebra e (2) realizar uma analise filogenética dos vGIuT. As
sequéncias de aminoacidos para vGIuT foram obtidas a partir do NCBI Protein; o
alinhamento das sequéncias foi realizado com o servidor GUIDANCE2 e a
reconstrucao filogenética, das trés isoformas de vGIuT de 14 espécies animais, foi
realizada com MEGA-X. As sequéncias dos vGIluT foram utilizadas para construir as
estruturas tridimensionais com I-TASSER e a visualizagdo molecular e conservacgao
foram realizadas com UCSF Chimera. O alinhamento demonstrou que as
sequéncias de aminoacidos dos vGIuT sao bastante conservadas entre as diferentes
espécies, e que todas possuem os residuos de ligagdo de substrato e residuos de
arginina, essenciais para a atividade proteica. Na reconstrugcdo filogenética foi
possivel observar que as sequéncias das trés isoformas de vGIuT agruparam,
majoritariamente, de forma coesa. Por fim, a partir das estruturas tridimensionais, foi
possivel observar a conservacao e caracteristicas das estruturas. As trés isoformas
de vGIuT de D. rerio possuem suas sequéncias bem conservadas e mostram
similaridades com o vGIuT de R. norvegicus. A partir destes resultados foi possivel
consumar a analise filogenética dos vGIuT, assim como a analise in silico de suas
estruturas e conformacdes.



