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La evolucion no siempre avanza hacia la complejidad

ELIZABET MONTEAGUDO-CASCALES', JOSE A. GAVIRA?, JIAWEI XING*#4, FELIX VELANDO', MIGUEL A. MATILLA?,

IGOR B. ZHULIN® AND TINO KRELL'

'Departamento de Biotecnologia y Proteccion Ambiental, Estacion Experimental del Zaidin (CSIC), Granada (Espana).

2Laboratorio de Estudios Cristalograficos. Instituto Andaluz de Ciencias de la Tierra. CSIC-UGR, Armilla (Espafa).

3Department of Microbiology and Translational Data Analytics Institute, The Ohio State University, Columbus, Ohio, (Estados Unidos).
“Direccion actual: Cold Spring Harbor Laboratory, Nueva York (Estados Unidos).

¥ elizabet.monteagudo@eez.csic.es | miguel.matilla@eez.csic.es | tino.krell@eez.csic.es

-

Figura 1. Identificacién de dominios sensores (DS) bacterianos para el reconocimiento especifico de formato. A, Modelos de AlphaFold3 de
los dominios dCache y sCache de los quimiorreceptores PacF y Atu0526 de Pectobacterium atrosepticum y Agrobacterium fabrum, respectivamente. En
amarillo, se indican los residuos del bolsillo de unién que interaccionan con el formato. B, Ensayos de microcalorimetria que muestran la contribucién de
los residuos del bolsillo de unién del DS de PacF al reconocimiento de formato. C, Detalle del bolsillo de unién a formato de un receptor identificado en este
estudio. D, Distribucion filogenética de los DS sCache (rojo) y dCache (gris) que reconocen formato. E, Fuentes de aislamiento de las bacterias que presentan

receptores de formato con DS sCache y dCache.

La aparicion de diversas formas de vida en
la Tierra es el resultado de un proceso de
evolucién continua en el que los sistemas
mas complejos surgieron a partir de formas
mas simples. No obstante, a nivel molecu-
lar, la pérdida de complejidad observada

en una familia de receptores bacterianos
ha arrojado una nueva perspectiva al con-
cepto tradicional de evolucion.

Los receptores bacterianos presentan
dominios sensores (DS) implicados en el
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reconocimiento de sefiales. La enorme
diversidad estructural de los DSs resulta de
una presién evolutiva constante a la que
estan sometidos con el fin de adaptar las
necesidades fisiolégicas y metabdlicas de
los microorganismos a su entorno. Entre
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estos, la familia de dominios extracitoso-
licos Cache estd formada por dominios
monomodulares (sCache) y bimodulares
(dCache).

En un reciente estudio publicado en Pro-
ceedings of the National Academy of Scien-
ces (PNAS) [1], hemos identificado que el
quimiorreceptor PacF del fitopagoéteno
Pectobacterium atrosepticum reconoce
especificamente formato, el &cido organi-
co mas pequefio. PacF posee un dominio
dCache cuyo médulo distal de membrana
es homologo al dominio sCache del qui-
miorreceptor Atu0526 de Agrobacterium
fabrum [2] (Fig. 1A). A partir de la identi-
ficacion de los residuos implicados en la
unién de formato por PacF (Fig. 1B, C),
analisis in silico permitieron identificar
744 receptores bacterianos con DSs de
los tipos sCache y dCache que presentan
conservados los residuos implicados en el
reconocimiento de formato en sus bolsi-
llos de union. Se validé experimentalmen-
te la capacidad de unir formato mediante
estudios microcalorimétricos de varios de
los DS de estos receptores bacterianos.
Asimismo, se obtuvo la estructura 3D de
dos dominios sCache que reconocen for-
mato (Fig. 1C), lo que evidencio la elevada
conservacion del bolsillo de unién incluso
en especies bacterianas alejadas filogené-
ticamente (Fig. 1D). Anélisis filogenéticos

mostraron que estos receptores estan
ampliamente distribuidos en bacterias
de suelo y asociadas a plantas (Fig. 1E).
Upadhyay et al., demostraron que algu-
nos dominios dCache habrian surgido de
la fusion o duplicaciéon de dos dominios
sCache [3], suponiendo una ganancia en
la complejidad estructural. No obstan-
te, nuestros analisis demuestran que los
dominios sCache que reconocen formato
han evolucionado a partir de la pérdida del
modulo proximal de membrana de domi-
nios dCache (Fig. 1A, D). Por tanto, la evolu-
cion de estos dominios es un proceso muy
dinamico en el que puede ocurrir tanto la
ruptura de dominios bimodulares como
la fusion de dominios monomodulares.

En su conjunto, nuestro estudio apor-
ta informacion acerca de los complejos
mecanismos de evolucién de DSs, los cua-
les no siempre implican una ganancia en
complejidad. Asimismo, la identificacién
de DSs que unen exclusivamente forma-
to proporciona una fuente de informa-
cién para el disefio de biosensores. Este
estudio ha sido fruto de una colaboracién
internacional entre investigadores de la
Estacién Experimental del Zaidin (EEZ,
CSIC), liderado por Tino Krell y Elizabet
Monteagudo-Cascales, el Instituto Andaluz
de Ciencias de la Tierra (IACT, CSIC) y de
The Ohio State University (EEUU).
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