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O termo biomassa, de acordo com Linko e cals. (19), pode ser usado para
qualquer plantaou outro material formado em grandes quantidades. Sua efetiva
utilizacéo em processos bi ol 6gi cos pode ser um mei o importante para contornar
aescassez de comida, racBes e combustivels que podera acontecer em um futuro
proximo, levando em consideracdo o crescente aumento populacional humano.
Considerando ainda que os principais componentes da biomassa séo polimeros
consistindo de glicose e outros agucares relacionados, estes se tornaréo as
principaisfontesde carbono e energia para processos de fermentacdo microbiana,
depois de serem convertidos em monossacarideos. Por outro lado, como a
biomassa € em grande parte originaria de tecido vegetal rigido, consistindo
principalmente de celulose, hemicelul ose, ligninae proteinas, métodos ef etivos
de solubilizaco e hidrélise devem ser desenvolvidos para a efetiva utilizagdo
destes compostos. Para o propdésito de aumentar a solubilizacdo de material
vegetal fibroso, celulases e enzimas relacionadas, apresentando alta atividade
enzimatica, e os respectivos genes tém sido investigados ha bastante tempo
(24). Dentre as celulases, destacam-se 0 sistema celulolitico produzido pelos
microrganismos anaeréhios, ou sgja, o celulossoma, com suaexuberante estrutura
molecular.

O sistema celulolitico das bactérias anaerdébias

As bactérias anaerdbias tendem a produzir complexos multi-enzimaticos
chamados de celulossoma, osquais estdo ligados asuperficie celular e consistem
de enzimas conhecidas como exoglucanases, endoglucanases, xilanases,
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mananase, liquenase, esterase feruloil, além de proteinas com funcédo estrutural
(3, 13, 23). Como exemplo podemaos citar o celulossoma produzido pelabactéria
Clostridium thermocellum (10, 27).

A estruturado celulossoma é altamente ordenada. Ja se sabe haal gum tempo
gue aaltaatividade deste no processo de hidrélise de celulose cristalinaé governada
por sua estrutura quaternéria tnica (10,27).

O celulossoma de C. thermocellum é composto por em torno de 26
subunidades diferentes (8,13,14). Sua massa molecular tem sido estimada estar
nafaixade2x 10°a6.5x 10° Da(8,13,28). Ele também pode se agrupar formando
uma estrutura maior chamada de policelulossoma, com uma massa molecular
variando de 50 x 10° a 80 x 10°Da (8).

O celulossomatem umaestruturamuito rigida, que ndo éfacilmente rompida
por agentes desnaturantes. O tratamento com sddio dodecil sulfato (SDS) na
presenca de EDTA e tidis parece ser 0 mais eficiente caminho para dissoci&-lo
(28). Esta dificuldade de dissociacéo tem dificultado o isolamento de suas
subunidades e o estudo de sua estrutura quaternaria. E importante mencionar que
o tratamento com SD'S conduz a quase compl eta perda da capacidade de hidrolisar
celulose cristalina. Contudo, muito pouca ou nenhuma perda de atividade de
endoglucanase é observada (8).

Cadaumadas subunidades do cel ulossoma possui um dominio ndo catal itico
(dominio de peptideo repetido-DPR ou dominio “dockerin™), que é conservado,
interagindo com uma proteina estrutural (conhecida como Cip A, com massa
molecular de 250 kDa) , ndo catalitica, contendo um modulo de ligagdo a
carboidrato (ML C) e 9 dominios repetidos, conhecidos como elementosinternos
repetidos ou coesinas (3, 13, 14). A interacao € dependente da presencade célcio
(Fig.2) (8, 21).

Quatro genes de espécies de Clostridium codificando proteinas estruturais
tém sido sequenciados. Todos eles contém dominios multiplos, chamados de
“coesina’, capazes de se ligarem aos DPR mencionados no paragrafo anterior.
Um centro atamente hidrof ébico provavel mente contribui para aalta estabilidade
dosdominiosde coesina, osquaisresistem atratamentos com proteases e detergentes.
A proteinaestrutural, conforme mencionado anteriormente, contém um MLC que
€ responsavel pelaligacdo do complexo ao substrato celulose (3,13,14).
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Figura 1 - Representacdo esquematica do celulossoma de Clostridium
thermocellum. Cel= celulose; ¢1-9= coesinas; MLC= modulo de ligacéo a
carboidrato; SC= diferentes subunidades cataliticas; X= mddulo hidrofilico;
DPR2= dominio de peptideo repetido 2; CB = célula bacteriana. A interacao
entre as subunidades cataliticas e as coesinas se da na presenca de calcio.

Outro dominio, chamado de DPR do tipo 2, tem sido encontrado em proteina
estrutural de C. thermocellum. Este dominio estéd envolvido naligacéo daproteina
estrutural a parede celular da bactéria, onde ela interage com um outro tipo de
coesina, chamadadotipo 2, presente em diferentes proteinas dasuperficie celular.
E importante salientar que tanto 0o DPR quanto a coesina dos tipos 2 diferem
consideravelmente em termos de homologia dos respectivos tipos 1. Por outro
lado, algunsresiduos estruturaisimportantes séo conservados no caso dos diferentes
tipos de coesina, sugerindo que eles compartilham uma mesma estrutura
tridimensional (3,13,14).

O fato de que peptideo sinal tem sido encontrado em todos os polipeptideos
codificados pel os genes estruturai s dos componentes cel ulossomais (0 que sugere
que el es sao secretados individual mente pelaviade secrecdo comum) e aproteina
estrutural ndo ter sido encontrada como um polipeptideo individual no meio de
cultura, dé suporte aidéia de que o celulossoma de C. thermocellum é montado
e organizado na superficie das células (10,21,27).

Fungos anaerobios

Fungos anaerdbios tém sido isolados do trato alimentar de herbivoros e
outros ambientes (4). De acordo com padrdes morfol dgi cos, estes fungostém sido
divididos em dois grupos : monocéntricos (contém um esporangio) e policéntrico
(contém multiplos esporangios) (5). O primeiro grupo inclui espécies de
Neocallimastix (25), Caecomyces (29) e Piromyces (1) ; 0 segundo grupo contém

Universitas Ciénciasda Salde - vol .01 n.02 - pp.335-341 337



Ximenes & Félix

espéciesde Orpinomyces (1), Anaeromyces (7) e Ruminomyces (12). A classificacdo
destes microrganismos foi motivo de controvérsia por varios anos, e muito ainda
se discute hoje em termos de classificacdo ao nivel de espécie (6,11,15,22). Estes
fungos degradam rapidamente material de origem vegetal (20) e possuem uma
organela, chamada hidrogenossoma, que esta envolvida na geracéo de energia
(30).

Fungos anaerdbios produzem diferentes enzimas com altas atividades no
processo enzimético de degradacdo daparede celular de planta, incluindo celulases,
??glucanases, ?-glucosidases, Xilanases, mananases, acetil-xilana esterases e
esterases fendlicas (4,17). Diferentes enzimas tém sido clonadas e sequenciadas
dos monocéntricos Neocal limastix patriciarum (2,9) e Piromyces sp (26) etambém
do fungo policéntrico Orpinomyces sp cepa PC-2 (20). Algumas das enzimas sao
encontradas livres, enquanto outras fazem parte de um complexo multi-proteico
de alta massa molecular similar ao celulossoma de Clostridia (16, 26). Contudo,
guando comparado as bactérias anaerdbias, os estudos sobre 0 complexo proteico
de alta massa molecular produzidos pel os fungos anaerébios, apesar da grande
guantidade de dados gerada nos Ultimos anos, encontram-se em um estagio
praticamenteinicial e muito ainda precisaser feito paraum melhor entendimento
do mesmo.

Consideracoes finais

Bactérias e fungos anaerdbios produzem um complexo multi-proteico de
alta-massa molecular (celulossoma), otimizado no sentido de apresentar um
sinergismo intramol ecular pelainteracéo de todos os componentes em umaordem
e taxa efetiva. Este sistema altamente organizado confere aos celulossomas a
capacidade de hidrolisar material de origem vegetal de forma extremamente
eficiente, 0 que possibilitao uso do mesmo em varias aplicacdes biotecnol dgicas.
Estudos recentes visando aproducéo de cel ulossomas quiméricos, com subunidades
cataliticas escolhidas especificamente para uma determinada aplicacéo
biotecnol 6gica, tém sido realizados. Apesar de todaa pesquisadesenvolvidanesta
area até 0 momento, um processo comercialmente efetivo ainda esta distante.
Mais estudos precisam ser realizados no sentido de se compreender melhor o
mecanismo de a¢do celulossomal, assim como ainda se faz necessériaabuscade
novas cepas capazes de produzir enzimas individuais ou complexos proteicos
com alta atividade especifica.
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