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Introducdo: A metagenémica permite aproveitar o potencial da grande quantidade de
organismos desconhecidos na procura de novas enzimas. As lipases provenientes de
microrganismos sao as mais utilizadas industrialmente devido a alta eficiéncia e diversidade na
reacao de esterificacdo de acidos graxos. Com este trabalho pretende-se realizar a prospeccao
de novas lipases em uma biblioteca metagenomica construida a partir de amostras de solo
paranaense. Métodos: uma biblioteca metagendmica construida a partir de solo paranaense foi
parcialmente sequenciada e analisada para a identificacdo de novos genes por homologia nas
bases de dados. Foi feita uma andlise das caracteristicas da enzima utilizando ferramentas
bioinformaticas. Resultados: A sequéncia /jp355 codifica para uma proteina que apresenta
77% de identidade com uma hidrolase de ésteres carboxilicos (E.C. 3.1.1). Lip355 apresenta um
dominio pentapeptideo conservado G-X-S-X-G e triada catalitica, agrupando-se na familia de
lipases verdadeiras. A sequéncia /jp355 foi amplificada por PCR, clonada em vetor de
superexpressao e a proteina expressa em E£.coli estirpe Rosetta. Células apresentando super-
expressao da proteina ndo apresentaram halo de hidrélise de tributirina em meio de cultura.
Andlises mostraram que a proteina super-expressa foi encontrada na forma insoltvel e, apesar
das tentativas de solubilizacao nao foi observada atividade de esterase/lipase /in vitro. A proteina
Lip355 pertence a familia de lipases que necessita de uma chaperona conhecida como foldase
cujo gene usualmente é encontrado no mesmo operon da lipase. O gene para esta foldase nao
foi identificado nas sequéncias analisadas. Tentativas de co-expressdao com outras foldases
disponiveis no laboratério ndo forneceram atividade. Conclus6es: Foi identificada uma nova
lipase putativa a partir de uma biblioteca metagenomica e analises /n silico e in vitro indicaram a
necessidade de uma proteina foldase para a obtengdo de uma enzima ativa.
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