
Predição de modificações 
em proteínas



Modificações de proteína

Ao representarmos uma proteína como 
uma seqüência de caracteres 
representando os seus aminoácidos 
(estrutura primaria) estamos 
representando apenas parte dos 
elementos que compões diversas 
proteínas que podem sofrer diversas 
modificações como proteólise, glicosilação, 
fosforilação, etc...

Em vários casos tais modificações podem 
fornecer indícios importantes sobre 
localização celular e função 



Modificações de proteína

• Diversas das modificações ocorridas nas 
proteínas acontece através da ação 
enzimática de outras proteínas que 
reconhecem motivos nas seqüências 
alvo

• Deste modo é possível utiliza algoritmos 
de reconhecimento de padrões para 
reconhecer eventuais sítios de 
modificação em uma proteína estudada



Redes neurais

• Possui uma rede com varias camadas envolvidas na aquisição de dados, processamento e resposta. O dados 
da camada de aquisição é enviado a camada de processamento, onde funções irão gerar  valores 1 ou 0 
simulando o disparo ou não de um neurônio. A camada de resposta irá receber os diferentes sinais da 
camada de processamento e por sua vez irá produzir um sinal 1 ou 0. 

• Processos de treinamento para ajustar o peso de cada função são realizados com seqüências com resposta 
conhecida



ExPASy

• Pagina contem links para diversos programas de analise de 
proteínas 



peptídeo sinal

O transporte de proteínas para o lúmen do reticulo endoplasmático é realizado 
por um aparato celular que reconhece um peptídeo sinal na ponta amino-
terminal de uma proteína e transporta esta proteína através da membrana 
separando o citosol do lúmen do RE. 
As proteínas transportadas para o RE serão secretada para fora da célula, 
salvo se tiverem algum sinal de retenção.
Além disso, é somente no RE  e golgi que ocorre a glicosilação de proteínas.



SignalP

• Detecção de peptídeo sinal por dois 
algoritmos diferentes: HMM e Neural 
Networks

• Utilização de um conjunto de 
treinamento real para estabelecimento 
de parâmetros de detecção

• Oferece ferramentas treinadas em 
eucariotos e bactérias gram-positiva e 
negativas



SignalP



SignalP-Neural networks
• Escore S - relacionado a 

probabilidade do aminoácido 
pertencer a seqüência sinal  

• Escore C - probabilidade de ser 
o sitio de clivagem. Posição 
indicaria a primeiro aminoácido 
da proteína madura

• Escore Y - deriva da combinação 
dos escores S e C. Tende a ser 
máximo no ponto de clivagem

• Media de S-  media do valor do 
escore S no peptídeo sinal

• Media D- Media do valor médio 
de S e valor máximo de Y



SignalP- HMM

• Detecção de 
pontas amino e 
carboxi terminais  
e região 
hidrofóbica. 



Performance do SignalP



Glicosilação de proteínas

• Adição de oligossacarídeos a  cadeia 
protéica em posições definidas

• Processo é especifico ocorrendo em 
apenas algumas proteínas e somente no 
RE e Golgi (portanto proteínas 
citoplasmáticas não estão a princípio 
sujeitas a este tipo de modificação)

• Ligação de carboidratos pode ter diversos 
propósitos: Reconhecimento celular, 
adesão,  entre outras



Glicosilação N-ligada de 
proteínas

Glicosilação N- ligada liga-se no grupo NH2 do 
asparagina

Ocorre apenas em motivos Asn-Xaa-Ser/Thr, 
onde Xaa é qualquer aminoácido menos 
prolina

Neste tipo de glicosilação um oligossacarídeo 
inteiro contendo 14 resíduos de açúcar é 
adicionados a cadeia lateral do aminoacido

Glicosilação ocorre no reticulo endoplasmático 
e modificações na cadeia de oligossacarídeos 
ocorre no RE e Golgi



NetNGlyc

Ferramenta de predição de sítios de N-glicosilação
Utiliza redes neurais
Não é possível prever a cadeia de oligonucleotideos resultantes
Treinada em proteínas de humano



NetNGlyc

• Seqüências em 
azul indicam 
motivos NXS/T

• Resíduos em 
vermelho 
indicam aquele 
acima do limiar 
que são preditos 
como 
glicosilados



NetNGlyc
• São consideradas 

positivas sequencias com 
potencial acima de 0.5

• Jury agreement-  lista o 
numero de redes neurais 
que apresentam 
resultado concordante 
com resultado

• Pro-X1 –indica que existe 
uma prolina na posição 
X, e que portanto existe 
baixa probabilidade 
deste ser um sitio 
autentico



NetNGlyc

• Sistema de escore do NetNGlyc



Glicosilação O-ligada de 
proteínas

Glicosilação O- ligada liga-se no grupo OH da Serina ou Treonina
Adição de carboidratos acontece no Golgi 
Apenas um monossacarídeo adicionado por vez. 
Resulta em cadeias que normalmente são curtas



NetOGlyc

• Neste algoritimo a 
acessibilidade do 
resíduo é 
computado para 
predição de 
glicosilação

• G -score é utilizado 
como parâmetro de 
decisão para 
presença de 
glicosilação o-
ligada



Predição de ancoras GPI

Processos no RE ligam covalentemente uma âncora de 
glicosilfosfatidilinositol (GPI) a região C-terminal de algumas proteínas de 
membrana
Proteína é exportada a membrana plasmática onde ficam expostas ao 
ambiente externo
Em alguns casos sob a ação de uma fosfolipase especifica  a proteína pode 
ser liberada da membrana



big-PI Predictor



big-PI Predictor



big-PI Predictor



big-PI Predictor
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