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O mercado global de produção de enzimas está avaliado em
USD 9.9 billion in 2019 e esperado que aumente em 7.1% até

2027. 





O QUE FAZ DAS ENZIMAS TÃO INTERESSANTES ?



CINÉTICA                           ESTRUTURA
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Caracterização ao nível individual do 
funcionamento desde o ponto de vista 

da sua estrutura. 

Caracterização quantitativa da 
velocidade da reação. Desde o ponto

de vista da sua atividade. 



Mudanças que ocorrem ao longo da reação

[P]

1. Sempre devemos considerar a medida no 
momento inicial da reação em que a formação de 
produto é proporcional ao tempo. Nestas condições
estaremos medindo a velocidade inicial V0, 

t



2. Verificar as condições de medida,
dependência de temperatura, pH, presença de
ativadores ou inativadores na amostra e ajustar
as condições de concentração dos reagentes.

3. Uma vez fixos todos esses parâmetros, é
possível caracterizar a mudança da velocidade
inicial em relação à concentração de Substrato.
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4.  Existe um momento na reação em que a velocidade inicial não muda, mesmo aumentando a 
concentração [S], este efeito é chamado de SATURAÇÃO (Vmax).



V0

[S]
0.2       0.5        1          1.5         2         2.5          3       

5. Henri, e posteriormente Michaelis – Menten, 
observaram esse efeito de saturação e elucidaram
uma equação que relaciona a V0 com a Vmax e [S], 
obtendo uma constante conhecida como KM. 
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-1/KM = X 
quando(Y=0)

m=Slope= KM /VMAX

1/VMAX =
y  quando
(X=0)=b

Método duplo recíproco : Lineweaver-Burk

Y = m x + b
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Levando em conta a equação
Lineweaver-Burk, após
calcular 1/V0 e 1/[s], é 

possivel ajustar os dados a 
uma linha reta e obter os

valores para a inclinação e os
interceptos nos eixos y e x





6. Quanto menor o KM maior é a afinidade pelo substrato



7. Kcat = VMax/[Etotal]

Moles de Substrato convertidos em produto x segundo
Moles de enzima 





Principais técnicas para estudar a estrutura

TECNICA Vantagens Desvantagens

Cristalografia de Raio X Completa estrutura em 3D numa 
resolução atómica

A maioria das proteínas não 
formam cristais

Cryo EM Completa estrutura em 3D e não 
precisa da formação de cristais

A resolução de estruturas muito 
pequenas precisa de analises 

posteriores

RMN Completa estrutura em 3D e 
noção da dinâmica com ligantes

Precisa de muita amostra e é 
limitado para proteínas pequenas

Predição computacional É rápido Precisa de muita base previa feita 
com uma das técnicas anteriores

Dinâmica molecular Simulação de interações Idem anterior e computadores 
potentes

Mutação sitio dirigida Pode melhorar/piorar a atividade 
da proteína

Necessário ter evidências da 
localização dos sítios proteicos a 

serem mutados com uma das 
técnicas anteriores



Fonte:https://www.youtube.com/watch?v=Qq8DO-4BnIY



Cryo EM : Cryogenic Electro Microscopy 

Fonte: https://www.youtube.com/watch?v=6G550DfY75Q



Ressonâcia magnetica nuclear

Fonte: https://www.youtube.com/watch?v=x_gBYPBvz9E



Predição computacional da estrutura

Fonte: https://www.youtube.com/watch?v=cAJQbSLlonI



Fonte: https://www.youtube.com/watch?v=5JcFgj2gHx8

Dinâmica Molecular
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Mutação sitio-dirigida


