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Resumo

A semente de linhaca (Linum usitatissimum) é um
importante cereal utilizado na alimentacdo humana que
vem ganhando destaque devido as suas propriedades
nutricionais. Dentre as enzimas presentes nhessas
sementes, ha as oaMAda-galactosidases, que estdo
presentes em todos os tecidos que contém alfa-
galactosideos. Tais enzimas apresentam diferentes
funcdes, dentre elas, a realizac¢éo de hidrolise de residuos
terminais ndo redutores de alfa-D-galactose em alfa-D-
galactosideos. Com este enfoque, o vigente trabalho tem
como intuito adquirir conhecimentos acerca da enzima
alfa-galactosidase (LuGa) de Linum usitatissimum. Para
isso, foi gerado um modelo tridimensional utilizando a
modelagem por homologia.

Introducao

A linhaga (Linum usitatissimum) € a semente do linho,
pertence a familia Linaceae, muito utilizada na indUstria
de alimentos devido as suas propriedades nutracéuticas.
Tal semente apresenta duas enzimas que sdo de
particular interesse para o vigente trabalho: a alfa-
galactosidase (LuGa) e a alfa-amilase. Para que se
estude melhor a enzima, foram feitos modelos
tridimensionais da LuGa através de modelagem por
homologia.

Material e Métodos

A sequéncia de aminoacidos da LuGa foi obtida no
UniProt (The UniProt Consortium, 2017). Um alinhamento
estrutural foi feito entre a sequéncias de aminoacidos de
proteinas homologas e a da LuGa utilizando o programa
TCOFFEE. A partir deste alinhamento foram construidos
500 modelos da LuGa com o programa MODELLER. Para
avaliar as caracteristicas do modelo, foi utilizado o
programa PYMOL como ferramenta para possibilitar a
visualizacdo e comparacao das estruturas.

Resultados e Discussao

O alinhamento estrutural foi utilizado juntamente com a
sobreposicdo do modelo da LuGa com a homdloga de
Oryza sativa (LUAS) para identificacdo de residuos
conservados e substituidos. Assim, foram determinados
os residuos cataliticos, a saber, Asp130 e Asp185, que
sdo conservados em relacdo as demais homodlogas.
Outros residuos conservados que chamam atengdo sdo
as Cysl1l01 e Cysl132, que formam uma das ligacbes
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dissulfetos da proteina, contribuindo para que haja a
estabilizagdo da mesma (Figura 1).

Figura 1. Sobreposi¢do do modelo LuGa (ciano) com a 1UAS (violeta).
Em destaque, em vermelho e azul, as ligagGes dissulfeto de 1UAS e
LuGa, respectivamente.

No bolsédo catalitico, Trpl6/Trpl22 e Trpl64/Trp270,
1UAS/LuGa, ambos conservados, estdo localizados na
superficie das proteinas, contribuindo para sua formacéo.
Outros residuos que estdo na superficie dp bolsao
catalitico sdo His18/His124, que se conservam, enquanto
gue ha a substituicdo Tyr20/GIn126. Como os residuos
aromaticos séo frequentemente usados no
reconhecimento das por¢des de aglcar em enzimas e
lectinas, os residuos citados acima podem ser
considerados candidatos para o reconhecimento do
substrato (FUJIMOTO, et. al, 2003).

Conclusao

O modelo da LuGa possibilitou a identificagcao de residuos
importantes na estrutura da enzima, bem como da
composicao de seus dominios estruturais, de acordo com
0 esperado para a familia & qual ela pertence.
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