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Aminoacidos, peptidios e proteinas

=  Asproteinas sao responsaveis por praticamente todos os processos que acontecem numa célula.
»=  Elas apresentam propriedades e fun¢des quase ‘infinitas’.

=  Asproteinas sao as macromoléculas biologicas mais abundantes, presentes em todas as células.
*  Proteinas sdo polimeros compostos pela combinagdo de 20 aminoacidos.

=  Todas as proteinas, sejam humanas ou de bactérias, sao compostas dos mesmos 20 aminoacidos.

» O maisimpressionante é que as células podem produzir, a partir dos mesmos 20 aminoacidos, proteinas com
propriedades absolutamente distintas.

*  Porexemplo, destes 20 componentes, as células produzem enzimas, hormonios, anticorpos, a hemoglobina que
transporta oxigénio, as fibras musculares, a lente dos olhos, penas, teia de aranha, o chifre do rinoceronte, unhas, e
as proteinas do leite, para citar alguns exemplos.

»  Asenzimas, por exemplo, sdo os catalisadores de praticamente todas as rea¢des bioldgicos.




Aminoacidos

=  Asproteinas sdo compostas de aminoacidos ligados através de ligagoes covalentes especificas.

=  Os primeiros estudos sobre proteinas foram centrados nos aminoacidos livres liberados pela hidrolise das
proteinas.

= O primeiro aminoacido identificado foi a asparagina, isolada de suco de aspargo em 1806.

= O nome dos aminoacidos €, muitas vezes, derivado do fonte de onde foi isolado:

Glutamina = gérmen de trigo (glUten)
Tirosina = do grego, tyros (queijo)




Aminoacidos

Todos 0s 20 aminoacidos sao a-amino acidos.

Eles apresentam um grupo carboxila e um grupo amino, ambos ligados ao mesmo carbono
(carbono alfa).

Eles diferem uns dos outros na suas CADEIAS LATERAIS ou grupo R.
As cadeias laterais variam umas das outras em estrutura, tamanho e carga elétrica.
A cadeia lateral influencia muito a solubilidade do aminoacido em agua.

Os 20 aminoacidos que compdes as proteinas receberam abrevia¢des de 3 letras e cddigos de 1
letra.

Outros aminodacidos, além dos 20 que compdem proteinas, podem ser encontrados em células.
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Os 20 aminoacidos tem cadeias laterais distintas
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Os 20 aminoacidos que compoes as proteinas receberam
abreviacoes de 3 letras e codigos de 1 letra.

Methionine

(Met) (M)
Outros aminoacidos, além dos 20 que compdem proteinas,

oy ®) podem ser encontrados em células.
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Aminoacidos: 1-Letter
Code Code
signelzites
Cysteine | Cys
Glyeine | Gly |
=  Aminoacidos sao representados por
letras ou cddigos de 3 letras. _
e
1o
Arginine | Arg
| Threonine | Thr _
| Tryptophan | Tip




Estereoisomeria dos aminoacidos

. Com excecao da glicina, o carbono alfa de todos os aminoacidos esta ligado a quatro grupos diferentes e €, portanto, um centro
quiral na molécula.

. Assim, aminoacidos apresentam estereoisomeria e dois enantidmeros que se nao se sobrepdem, e sdo com imagens no
espelho.




Estereoisomeria otica

. Louis Paster foi o primeiro pesquisador a observar a estereoisomeria.
. Em 1849, ele observou que cristais de acido tartarico coletados do vinho mudavam o plano da luz polarizada.
. Porém, cristais de acido tartarico obtidos de outras fontes, nao.

. Em 1874, Jacobus Henricus explicou este fenémeno e o0 associou ao carbono quiral.
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Estereoisomeria dos aminoacidos

Os diferentes enantiomeros sao classificados de acordo com o sistema D e L.

Praticamente todas as moléculas bioldgicas com centros quirais sao encontradas na natureza sob a forma de
um Unico estereoisomero.

Por exemplo, proteinas sao feitas exclusivamente de L-aminoacidos.

D-aminoacidos sao encontrados em apenas algumas moléculas, geralmente, pequenos peptidios.
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Os 20 aminoacidos que compoem as proteinas

Nonpolar, aliphatic R groups Aromatic R groups
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Cisteina

=  Acisteina é um dos aminoacidos com propriedades particulares.
=  Duas cisteinas podem se unir numa ligacao reversivel chamada de ponte de dissulfeto.

»  Pontes de dissulfeto auxiliam a estabilizar a estrutura de uma proteina ou unir duas proteinas umas as
outras.
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Aminoacidos incomuns

Alguns aminoacidos incomuns podem ser encontrados em
proteinas.

Eles sao produzidos a partir dos aminoacidos originais pela
adicao de grupos hidroxila (hidroxiprolina e hidroxilisina),
metila (metil-lisina) ou carboxila (carboxiglutamato).

Ou pela fusdo de aminoacidos (desmosina é a fusao de 4
lisinas).

Outros aminoacidos incomuns ndo sao encontrados em
proteinas, mas participam de processos metabdlicos
(ornitina e citrulina = ciclo da uréia).
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Os aminoacidos podem ser acidos ou bases
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funcionam como bases ou acidos fracos. Nonionic Zwitterionic

form form
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ionizavel é dissolvido em meio aquoso com pH R—(—C00~ == R—(—C00 +H
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Aminoacidos podem ser titulados: pKa

=  Os20aminoacidos podem ser titulados com
acidos ou bases fracas.

Glycine

=  Aanalise das curvas de titulagdo indicam os pKas
dos aminoacidos.

= O pontoonde a soma das cargas totais de um
aminoacido é zero e chamado de ponto
isoelétrico (pl).

1

uivalents)




Aminoacidos com cadeias
laterais ionizaveis

2.0
OH  (equivalents)

=  Osgruposionizaveis das cadeias laterais de
alguns aminoacidos também podem ser
titulados.
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TABLE 3-1 Properties and Conventions Associated with the Common Amino Acids Found in Proteins

pK, values

Abbreviation/ pK, pK, pKg Hydropathy  Occurrence in
Amino acid symbol M, (—COOH) (—NHz) (R group) index* proteins (%)*

Nonpolar, aliphatic

R groups
Glycine Gly G 9.60
Alanine Ala A 9.69
Proline Pro P 10.96
Valine Val V 9.62
Leucine leu L 9.60
Isoleucine lle | 9.68
Methionine Met M 9.21

Aromatic R groups
Phenylalanine Phe F 9.13
Tyrosine Tyr Y 9.11
Tryptophan Tp W 9.39

Polar, uncharged
R groups
Serine
Threonine
Cysteine
Asparagine
Glutamine
Positively charged
R groups
Lysine
Histidine
Arginine
Negatively charged
R groups
Aspartate
Glutamate
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Aminoacidos e a ligagao peptidica

. Os aminoacidos sao as unidades constituintes dos peptidios e proteinas.

. Peptidios e proteinas sdo POLIMEROS compostos de aminoacidos ligados uns ao outros através de uma ligagdo
peptidica.

»  Aligacdo peptidica consiste da remocdo de uma molécula de dgua pela condensacdo do grupo a-amino do aminoacido
com grupo carboxil do outro aminoacido.
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Aminoacidos: peptidios, polipeptidios e proteinas

=  Quando 2 aminoacidos sao unidos por uma ligagao peptidica, temos a formagao de um dipeptidio.
Quando um terceiro aminoacidos € unido a este dipeptidio, o resultado é a formagao de um tripeptidio,
etc. Uma sequéncia de aminoacidos é chamada de polipeptidios.

Carboxyl-
terminal end terminal end




Aminoacidos: peptidios, polipeptidios e proteinas

=  Porconvencao, a sequencia de peptidios e proteinas é representada utilizando-se o codigo de uma ou
trés letras de aminoacidos comegando pelo residuo amino-terminal.

NH2-Gly-Ala-Glu-Gly-Gly-Arg-Thr-Pro-Pro-Ala-Val-Gly-Ile-Ile-Trp-Phe-Ala-COOH
ou

GAEGGRTPPAVGIIWFA




Grupos ionizaveis

. Peptidios e proteinas apresentam pelo menos
dois grupos ionizaveis: 0 amino e o carboxi
terminal.

. Os grupos a-amino e carboxila dos demais
aminoacidos que agora participam da ligagao

peptidica ndo podem mais se ionizar. 0=C
|
NH
. Porém, grupos carboxi ou amino presentes nas | .
cadeias laterais dos aminoacidos podem Glu C|3H—CH2—CH2—C.-OO
contribuir para a ionizacdo da um peptidio ou

, 0=C
proteina. |
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LyS ?H—CHQ—CHZ—CHQ—CHZ—NH;
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Acidic Basic
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Grupos ionizaveis

. Peptidios e proteinas apresentam pelo menos
dois grupos ionizaveis: 0 amino e o carboxi
terminal.

. Os grupos a-amino e carboxila dos demais
aminoacidos que agora participam da ligagao
peptidica ndo podem mais se ionizar.

. Porém, grupos carboxi ou amino presentes nas
cadeias laterais dos aminoacidos podem
contribuir para a ionizacdo da um peptidio ou
proteina.
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Grupos ionizaveis

. Peptidios e proteinas apresentam pelo menos
dois grupos ionizaveis: 0 amino e o carboxi
terminal.

. Os grupos a-amino e carboxila dos demais
aminoacidos que agora participam da ligagao
peptidica ndo podem mais se ionizar.

. Porém, grupos carboxi ou amino presentes nas
cadeias laterais dos aminoacidos podem
contribuir para a ionizacdo da um peptidio ou
proteina.
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Peptidios e proteinas podem ter tamanhos e composicoes
variaveis

= Proteinas e peptidios podem TABLE 3-2 Molecular Data on Some Proteins

apresentar tamanhos variaveis: Molecular Number of Number of -
desde 2 aminoacidos (a spartam e) weight residues polypeptide chains
ate mais de 26.000 residuos! Cytochrome ¢ (human) 13,000 104 1
Ribonuclease A (bovine pancreas) 13,700 124 1
Lysozyme (chicken egg white) 13,930 129 1
, _ Myoglobin (equine heart) 16,890 153 1
D As proteinas pOdem ainda Chymotrypsin (bovine pancreas) 21,600 241 3
apresentar mais de uma cadeia Chymotrypsinogen (bovine) 22,000 245 L
I idi bunidad Hemoglobin (human) 64,500 574 4
polipeptidica (ou subunidades). Serum albumin (human) 68,500 609 1
Hexokinase (yeast) 102,000 972 2
RNA polymerase (E. coli) 450,000 4,158 5
O 0O peso molecular de uma protel'na Apolipoprotein B (human) . 513,000 4536 1
Glutamine synthetase (E. coli) 619,000 5,628 12
pode ser calculado com base na sua Titin (human) 2993 000 26.926 1
composicao.
=  QOutro método é multiplicar o 7
numero de residuos de uma proteina COO" S
por 110. Apesar do peso médio dos |
20 aminoacidos que compdes as ?Hz (|) C|:H2 |
proteinas ser de 138, _amlnoaudos H,N—CH—C—N—CH—
mais leves sao os mais abundantes. H

L-Aspartyl-L-phenylalanine methyl ester
(aspartame)




Peptidios e proteinas podem ter tamanhos e composicoes
variaveis

As diferentes proteinas e peptidios produzidos pelas
células tém composicao diferentes.

Proteinas podem ainda conter grupos prostéticos,
formando o que chamamos de proteinas conjugadas.

TABLE 3-4 Conjugated Proteins

Class

Prosthetic group

Example

Lipoproteins

Glycoproteins
Phosphoproteins
Hemoproteins
Flavoproteins

Metalloproteins

Lipids

Carbohydrates
Phosphate groups
Heme (iron porphyrin)
Flavin nucleotides

Iron
Zinc

Calcium
Molybdenum
Copper

B,-Lipoprotein
of blood
Immunoglobulin G
Casein of milk
Hemoglobin
Succinate
dehydrogenase
Ferritin
Alcohol
dehydrogenase
Calmodulin
Dinitrogenase
Plastocyanin

TABLE 3-3 Amino Acid Composition of

Two Proteins

Number of residues

per molecule of protein*

Bovine
cytochrome ¢

Bovine

b

b
W s O, B EAENOOOMOWEREROWNWOIN D

22
4
15
8
10
10
5
23
2
10
19
14

chymotrypsinogen



Diferentes proteinas apresentam atividades biologicas
distintas.
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Qual € adimensao —
da diversidade bioldgica ? B o

= O tamanho meédio de uma proteina € de 375 aminoacidos.

= Como existem 20 aminoacidos, as possibilidades sao de 20375 = 7 x 10487
proteinas diferentes.

= O nUmero de atomos no universo é estimado em ~ 108°!







Estrutura de proteinas

=  Proteinas com dezenas ou centenas de aminoacidos poderiam assumir qualquer estrutura no espaco.
=  Porém, isto ndo é o que se observa na pratica.

=  (Cadeias polipeptidicas se organizam em estruturas comuns, dando origem a diversos formatos de
proteinas.

Primary ; Quaternary
structure structure




Estrutura de proteinas: Lego!!

= Osaminoacidos e a estrutura secundaria sao como blocos, que podem ser combinados em
virtualmente, qualquer formato.







Estrutura primaria, secundaria, terciaria e quaternaria

Primary Secondary

—Ser—Ala=Glu—Val—Leu—Arg—Gly —

FIGURE 1-1 Schematic diagram of the primary, secondary, tertiary, and quaternary structure of a protein.




Estrutura Primaria




Estrutura Primaria

* A estrutura primaria define uma proteina.

* Proteinas distintas, apresentam sequéncia primaria diferentes.




Insulina com exemplo

Val
ASD
| |
(I‘,ln (I}ln
: ) ; ; : 5 Gln 5 His
=  Ainsulina é uma proteina importante no by Low

. . . . |
metabolismo e sinaliza para que o organismo Cys—S§—8—Cys
controle a concentragao de agUcar no sangue.

= Ela é composta de duas cadeias polipeptidicas unidas
por pontes de dissulfeto (pontes de S-S).

R

|
i
}
;
I
;

FIGURE 3-24 Amino acid sequence
of bovine insulin. The two polypeptide
chains are joined by disulfide cross-
linkages. The A chain is identical in
human, pig, dog, rabbit, and sperm
whale insulins. The B chains of the
cow, pig, dog, goat, and horse are
identical.




Comparagao entre sequéncias primarias

= O qué pode nos mostrar a estrutura primaria de uma proteina (sequéncia)?

»  Proteinas com a mesma fun¢do em diferentes organismos compartilham semelhancas na suas
sequéncias de aminoacidos.

E.coi TCNRTIAVYDLGGGTFDISIIEIDEVDCEKTFEVLATNGDTHLGGEDFDSRLIHYL
B. subtilis DEDQTILLYDLCGGGTFDVSILELCDG TFEVRSTACDNRLGCGDDFDQOVIIDHL

|
Gap




Evolugao molecular (miosina): a sequéncia primaria e
semelhante em diferentes organismos
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Evolucao molecular: Porem, quanto mais distante na evolugao
€ 0 0rganismo, menos conservada € a sequéncia primaria

Humano 17 PYLRKSEKERIEAQNKPFDAKTSVEVAEPKESYVKSTIQSKEGGKVTVKTEGGATLTVRE 76
PYL S ++R Q+KP+D+K S ++ + KE Y+ I++ +G V+V  +GG AFer

Mosca 15 PYLEFVSLEQRRIDQSKPYDSKKSCWIPDEKEGYLLGEIKATKGDIVSVGLQGGEVRDIKS 74

Humano 77 DOQVFPMNPPKYDKIEDMAMMTHLHEPGVLYNLKERYAAWMIYTYSGLEFCVTVNPYKWLPV 136
++V  +NPPK++KIEDMA MT L+ P VL+NL++RY A +IYTYSGLEFCV +NPYK PV

Mosca 75 EKVEKVNPPKFEKIEDMADMTVLNTPCVLHNLRQRYYAKLIYTYSGLFCVAINPYKRYPV 134

Humano 137 YKPEVVAAYRGKKRQEAPPHIFSISDNAYQFMLTDRENQSILITGESGAGKTVNTKRVIQ 196
Y YRGK+R E PPHIF+ISD AY MLT+ NOS+LITGESGAGKT NTK+VI
Mosca 135 YTNRCAKMYRGKRRNEVPPHIFATISDGAYVDMLTNHVNQSMLITGESGAGKTENTKKVIA 194




Estrutura Secundaria




Linus Pauling e Robert Corey

=  Linus Pauling e Robert Corey foram os pioneiros no estudo da estrutura de proteinas.

=  Analisando a difracdo de raios-X causada por cristais de dipeptidios e tripeptidios, eles observaram que a
ligacdo peptidica é plana.

Linus Pauling, 1901-1994 Robert Corey, 1897-1971




A ligagao peptidica e plana

= |sto porque as ligagdes carbonilicas e amidicas estao em ressonancia.
» Destaforma, aligacdo amidica é fixa e ndo pode rodar no plano.

=  Apenas as duas ligagdes restantes (Ca-CO e N-Ca) podem rodar "livremente".

Figure 2.18
Biochemistry, Seventh Edition
© 2012 W. H. Freeman and Company




Aimportancia da ligacao peptidica no enovelamento das
proteinas

»  Aligacao peptidica é rigida e plana.
= |sto porqué existe uma ressonancia e compartilhamento de elétrons entre os atomos de C, N e O.

=  Porisso, aligagao C-N se comporta como uma dupla ligacao.

Carboxyl




A cadeia principal e as cadeias laterais de uma proteina

» O conjunto das ligagdes peptidicas de um polipeptidio é chamado de cadeia principal.

=  Osgrupos R dos aminoacidos, sdo chamados de cadeias laterais.




Nem todas as estrutura sao possiveis.... -

» O plot da Ramachandran foi criado pelo bioquimico hindu
Gopalasamudram Narayana Ramachandran junto com C.
Ramakrishnan e Viswanathan Sasisekharan.

Side group

=  Dois angulos definem a conformacao de um peptidios: ¢
(phi) para a ligacao Ca-N e y (psi) para a ligagao Ca-C.

Amide plane

= Osangulos ¢ ey tém valores fixos.

=  Estesvalores sao devido ao raio atomico e das ligagoes
envolvidas, e também por causa de efeitos estéricos.




O plot de Ramachandran

» O plote da Ramachandran foi criado pelo bioquimico hindi Gopalasamudram Narayana Ramachandran
junto com C. Ramakrishnan e Viswanathan Sasisekharan.

=  Dois angulos definem a conformacao de um peptidios: ¢ (phi) para a ligacao C-Na. e y (psi) para a ligagao
Ca-C.

= Osangulos ¢ ey tém valores fixos. Estes valores sao devido ao raio atdmico e das ligacdes envolvidas, e
também por causa de efeitos estéricos.

6 (deg) 6 (deg)




O plot de Ramachandran

O plote da Ramachandran foi criado pelo bioquimico hindi Gopalasamudram Narayana Ramachandran
juNto cOM (puu— S—

Secondary Structure & (deg) U (deg)

BIEENIMIN  Right-handed « helix (a) —57 —47 (psi) para a ligagao
Co-C. Parallel B pleated sheet (171) —119 113
Antiparallel g pleated sheet (T{) —139 135
= Osangulos Right-handed 3,; helix (3) —49 —26 1cOes envolvidas, e
Right-handed = helix () —57 -70
2.2; ribbon (2) —78 59
Left-handed polyglycine II and -79 150
polyproline II helices (IT)
Collagen (C) —51
Left-handed « helix (o) 57 47

| After Flory, P.J., Statistical Mechanics of Chain Molecules, p. 253,
Interscience (1969): and TUPAC-IUB Commission on Biochemical
Nomenclature, Biochemistry 9, 3475 (1970).]

6 (deg)




A organizacao da cadeia principal determina a estrutura de
uma proteinas

=  Aestrutura secundaria de um peptidio ou proteina se
refere a conformacao da cadeia principal.

»  Asduas estruturas mais comuns sdo a a-hélice e a folha 3
pregueada.

»  Aa-hélice é quando a cadeia principal se enrola numa
espiral de ~3.6 voltas.

=  Esta estrutura é estabilizada pela formacao de ligacoes de
hidrogénio entre os grupos C=0 e —NH da ligagao
peptidica.

3,6 aminoacidos

o)




A o-helice

»  Aalfa-hélice encontra em proteinas tem em torno de 3 - 3.6 aminoacidos por volta.




A ligacao de hidrogénio e a estrutura de proteinas

= (CadaHidrogénio carrega uma carga positiva
parcial (8+) enquanto o atomo de Oxigénio
apresenta uma carga negativa parcial cuja soma
é equivalente as duas ligagdes H-O (23-).

* [sto permite a formacao da chamada ligagdo de
hidrogénio.

= Aligagao de hidrogénio é relativamente fraca: a
energia necessaria para rompe-la é de apenas 23

. ~ g Hydrogen bond
kJ/mol (compare com 470 kJ/mol para a ligagao 0.177 nm

O-H ou 348 kJ/mol para a ligagao C-C).

Covalent bond
0.0965 nm

= Aligagdo de hidrogénio é aproximadamente
10% covalente (devido a sobreposicao de ),
orbitais) e 9o% eletrostatica.




Ligagoes de hidrogéenio estabilizam a conformagao de a-helice

= Naalfa-hélice, a estrutura é estabilizada pela formacao de ligacdes de hidrogénio intra-cadeia.

» [stoé, a esta estrutura é estabilizada pela formacao de ligagdes de hidrogénio entre os grupos C=0 e —-NH
da ligagdo peptidica.

amino acid
side chain

a helix




(a) Antiparallel

Afolha 3 pregueada

=  Pauling and Corey previram, também, um outra
conformacao possivel para a ligagao peptidica
que eles chamaram de conformacgao f3.

=  Esta é uma conformacgao estendida, e as Side view

ligacOes peptidicas encontram-se em zig-zag.

(b) Parallel
= Nesta estrutura, as ligagdes de hidrogénio sao

formadas entre cadeias principais adjacentes, ao
invés de ocorrem na mesma cadeia, como no
caso da a-hélice.

Top view

=  Dois tipos de folhas 3 pregueadas sao
observadas: anti-paralelas ou paralelas.




Estereoisomeria dos aminoacidos

. Com excecao da glicina, o carbono alfa de todos os aminoacidos esta ligado a quatro grupos diferentes e €, portanto, um centro
quiral na molécula.

. Assim, aminoacidos apresentam estereoisomeria e dois enantidmeros que se ndo se sobrepdem, e sdo com imagens no
espelho.




Estrutura secundaria e a quiralidade dos aminoacidos

= Todos os aminoacidos encontrados nas
proteinas sao L-aminoacidos.

=  Por que, ainda é um mistério.




Estrutura Terciaria




Estrutura terciaria de uma proteina

» A combinacao das estruturas secundarias, assim com das regides “desenoveladas”, sem estruturas
definidas, compdem a estrutura final (terciaria) de uma proteina.

Primary Secondary

—Ser—Ala=Glu=Val=Leu=Arg—Gly—=

FIGURE 1-1 Schematic diagram of the primary, secondary, tertiary, and quaternary structure of a protein.




A cadeia lateral dos aminoacidos participam da estrutura e
| funcao de uma proteina

electrostatic
attractions




As interagoes podem ser ionicas, hidrofobicas,
| covantes ou por ligacdes de hidrogénio

FIGURE 1-4 Interactions between amino acid residues in a polypeptide chain: (1) electrostatic interactions; (2) hydrogen
bonds; (3) hydrophobic interactions; and (4) a disulfide bond.




A cadeia lateral dos aminoacidos participam da estrutura e
funcao de uma proteina

Duas forgas sao importantes para o correto "enovelamento" de uma proteina.
Os aminoacidos hidrofobicos "fogem" da agua e ficam escondidos dentro da proteina.

Os aminoacidos hidrofilicos, sao importantes para manter a proteina em solucao e ficam na superficie.

polar nonpolar
side chains side chains

hydrophobic polar side chains
core region on the outside

contains of the molecule
nonpolar can form hydrogen
side chains bonds to water

unfolded polypeptide folded conformation in aqueous environment



A estrutura primaria pode determinar a estrutura secundaria

Antiparallel Collagen triple
. ;. . . B sheets helix . .
*  Aminoacidos favorecem ou inibem a E’iﬁiﬂfﬁ Rl%hgif;‘;ltssted

formacao de a-hélices ou folhas f3.
Left-handed
« helix

=  Porexemplo, prolina inibe a formagdo de
a-hélices.

Right-handed
« helix

¥ (degrees)

=  Prolina e glicinas sao comumente
encontradas em regides de “dobra”.

a Helix Conformation 8 Turn

2
2
&
K
>

& (degrees)




Estrutura Quaternaria




Estrutura quaternaria

A chain

—w—w )

—
o
=

[N e
5 5

m
8
T 5 g g
w

171
=

|
A
e
&
|
5

g

FIGURE 3-24 Amino acid sequence
of bovine insulin. The two polypeptide
chains are joined by disulfide cross-
linkages. The A chain is identical in
human, pig, dog, rabbit, and sperm
whale insulins. The B chains of the
cow, pig, dog, goat, and horse are
identical.

Insulina

Hemoglobina
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2IBEELEBIR. BB 288,
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Colageno



Alteragoes estruturais das proteinas: denaturacao ou
desenovelamento

. Ao serem sintetizadas, as proteinas se enovelam rapidamente, assumindo sua conformacao nativa.
. Isto pode ocorrer de forma espontanea ou auxiliadas por outras proteinas, chamadas de chaperonas.

. Ao proceder-se ao isolamento e purificagdo de uma proteina, alteragdes fisicas e quimicas podem alterar a estrutura de
uma proteinas, causando a perda de sua atividade bioldgica.

. Dizemos que esta proteina esta desnaturada.

Denaturation

Hermal protain Denatured protein




Alteragoes estruturais das proteinas: denaturacao ou
desenovelamento

Isto ocorre porque ha quebra da ligagdes ndo covalentes que mantém as estruturas secundarias e terciarias de uma
proteina.

. Porém, as ligagdes covalentes e a ligacdo peptidica, estdo intactas. Portanto, a proteina se encontra desenovelada ou
desestruturadas, numa conformacao estendida.

. Por exemplo, a exposicao de proteinas a altas temperaturas (100°C), leva a desnaturagao.

. Uma exce¢ao importante sao as proteinas de seres que vivem a altas temperaturas, com as proteinas dos extremofilos
Thermus aquaticus. Esses microorganismos vivem em temperaturas proximas de 100°C.

. Mudancas de pH (que afetam a ionizacdo dos aminoacidos), solventes organicos, detergentes, ou substancias que forma
ligagdes de hidrogénio com a agua (uréia), também podem desnaturar proteinas.

Denaturation

Hermal protain Denatured protein




Determinando a estrutura de uma proteina

Difracao de raios-X

Ressonancia Magnética
Nuclear (RMN)




Laboratorio nacional de luz sinctrotron (LNLS- Campinas, Brasil)
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Luz sincrotron é a intensa radiagao eletromagnetica produzida por elétrons de alta
energia através de um acelerador de particulas.




RMN para determinagao da estrutura de proteinas: Bruker 8oo MHz

Ressonancia Magnética
Nuclear (RMN)




Bibliografia

= Leiam o capitulo 3 (Amino acidos, Peptideos e Proteinas) do Lehninger — Principios de
Bioquimica

Ou

=  (Capitulos 3 (aminoacidos) e doVoet & Voet.

=  Capitulo 2 (Aminodacidos e proteinas) do livro Bioquimica Basica (Marzzoco e Torres).




Bibliografia

= Leiam o capitulo 3 (Amino acidos, Peptideos e Proteinas) do Lehninger — Principios de
Bioquimica

=  Capitulos 3 (aminoacidos) e do Voet & Voet.

=  Capitulo 2 (Aminoacidos e proteinas) do livro Bioquimica Basica (Marzzoco e Torres).




Bibliografia

=  Leiam os capitulos 1 (Fundamentos da bioquimica) e 2 (Agua) do Lehninger — Principios de
Bioquimica

L] Ou

=  Capitulos1(Vida) e 2 (Solucdes aquosas) do Voet & Voet.




Eletroforese (Software)

»  Simulador de Eletroforese (

=  OSimulador de Eletroforese € uma ferramenta criada com o objetivo de estudar o Equilibrio Quimico,
promovendo a integracao dos diferentes niveis representacionais: macroscopico, que pode ser
visualizado no andamento e resultado das eletroforeses, microscopico (representado nas formas das
espécies em nivel molecular) e simbdlico-matematico (expresso na propor¢ao das espécies,
determinada pela equacao de Henderson-Hasselbalch).

=  Baixe oroteiro de estudo (pdf) no site e faga os exercicios das partes |, Il e Ill.

cathode anode @ @

e 0 i 0
H,NCNHCH,CH,CH,CHCO~  CH,CHCO~  ~OCCH,CHCO"

*NH;3 "NH; *NH;
arginine alanine aspartate
pl=10.76 pl =6.02 pl=2.98




