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El genero Pseudomonas es uno de los mas diversos de las bacterias, abarcando especies que han sido aisladas de
casi todos los ecosistemas de la tierra, por lo que no es de extrafar que tengan un metabolismo complejo. Los
terpenos aciclicos son un grupo de hidrocarburos recalcitrantes, que solo son degradados por unas pocas especies
bacterianas, entre ellas Pseudomonas aeruginosa, mediante la ruta metabdlica de degradacion de terpenos aciclicos
(ATU) codifica por los genes atuR-atuABCDEFGH. Esta ruta cuenta con el regulador negativo AtuR (PA2885), que
pertenece a la familia TetR. En este trabajo se estudié la evolucién de la familia proteica y se modelo la proteina
AtuR para conocer mejor su papel en la regulacion de la ruta ATU. Se encontr6 que las 344 proteinas similares a
AtuR solo se encuentran en el dominio bacteria. Un andlisis de dominios mostro que la familia contiene a los
dominios AcrR (COG1309) y tetR (pfam00440), sugiriendo que este grupo de proteinas pertenece a la superfamilia
tetR, aunque su similitud con las proteinas mejor caracterizadas de esta superfamilia es baja, indicando una
divergencia muy antigua de esta familia. Se generd un modelo por homologia del dimero de AtuR de P. aeruginosa
con el programa Modeller. AtuR contiene el dominio de unién a DNA helix-turn-helix en la regiéon amino-terminal, y
un motivo similar a pfiT en el carboxilo-terminal. Ademaés, se localizé un posible sitio de unién a una molécula
regulatoria. La evidencia obtenida nos indica que la familia AtuR no esta diversificada en eucariotes, por lo que
puede ser un buen blanco terapéutico contra esta especie bacteriana, ademas se localizo el posible sitio de unién a la
molécula regulatoria de este represor.



