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SISTEMAS TAMPAO
HA A-+H*

* Os acidos fracos quando em solucao estdo em um
equilibrio entre as concentracdes de HA, A" e de H*,
Este equilibrio é regido por uma constante de
equilibrio denominada de K.
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Equacao de Henderson-Hasselbalck
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 [HA]
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|A| Base conjugada

pH = pK, + log
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| |A| Base conjugada

pH = pK, + log

50% de HA e 50% de A [HA] Acido conjugado
Ou seja
HA=A log1=0
As concentracoes de acido e base

conjugadas sao iguais Portanto, no pH = pKa

o tampao tem sua maxima eficiéncia
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LU ER B Propriedades e convengdes associadas a aminodcidos comuns encontrados em proteinas

Valores de pk,

Abreviagao/ pK, pK, pK, indicede  Ocorréndaem
Aminoacddo simbolo m* (—C00H) [—HH:) (grupo R} pl hidropatia'  proteinas (%)’
Grupos R alifaticos, apolares
Glicina Gly G 75 2,34 9,60 597 0.4 7.2
Alanina Ala A 89 234 9,69 6,01 1.8 7.8
Prolina Pro P 115 1,99 10,96 6,48 -1,6 52
Valina Val V 117 2,32 9,62 597 42 6,6
Leucina Leu L 131 2,36 9,60 5,98 3.8 9.1
Isoleucina Ile [ 131 2536 9,68 6,02 45 5,3
Metionina Met M 149 228 9,21 5,74 1.9 23
Grupos R aromaticos
Fenilalanina Phe F 165 1,83 9,13 548 2.8 3.9
Tirosina Tyr Y 181 2,20 9,11 10,07 5,66 -13 32
Triptofano Trp W 204 2,38 9,39 5,89 —-0.9 14
Grupos R polares, ndo carregados
Serina Ser 5 105 2,21 9,15 5,68 0.8 6,8
Treonina Thr T 119 211 9,62 587 0,7 59
Cisteina' Cys C 121 1,96 10,28 8,18 5,07 2,5 1.9
Asparagina Asn N 132 202 8,80 541 -3.5 43
Glutamina Gln Q 146 217 9,13 5,65 -35 42
Grupos R carregados positivamente
Lisina Lys K 146 2,18 8,95 10,53 0,74 -39 59
Histidina His H 155 1,82 9,17 6,00 7,59 -3,2 23
Arginina ArgR 174 2,17 9,04 12,48 10,76 45 5,1
Grupos R carregados negativamente
Aspartato AspD 133 1,88 9,60 65 T -3.5 53
Glutamato Glu E 147 2,19 9,67 25 3,22 -35 6,3
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m. pKa 9,69 O peptideo passa de uma molécula carregada positivamente, por estagios
1 ’ no qual é neutra (ponto isoelétrico), até ter uma carga total negativa.

|
Tt 218
1 mn_m
0=C

1~:m Lys-COOH -0,5
Glu (le—CHE—CHZ—COD' pKa 4,25 Glu- COOH (lateral 0 -0,5 -1 -1
0=C Ala-NH3 +1 +1 +0,5 0
1~|:rH
Gly i|3H2 Lys-NH3 (lateral) +1 +1 +1 +0,5
0=:|: Carga do peptideo +1,5 +0,5 -0,5 -1,5
' | |
Lys (H—CH—CHy = CH—CH,—NH: pKa 10,53 Regiao de pH na qual a molécula estara neutra, portanto, a

Co0" pKa 2,18 média entre esses valores de pH = pl (Ponto isoelétrico)
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(LUIAVERI Propriedades e convengdes associadas a aminodcidos comuns encontrados em proteinas

Valores de pK,

Abreviagao/ pK, pk, pK; indicede  Ocorréncia em
Aminoacido simbolo m* (—CO0H) {—NH;’) (grupoR) pl hidmpatiaI proteinas {%)t
Grupos R alifaticos, apolares
(Glicina Gly G 75 2,34 9,60 597 0,4 7.2
Alanina Ala A 89 2,34 9,69 6,01 18 7.8
Prolina Pro P 115 1,99 10,96 6,48 -1,6 5,2
Valina Val vV 117 2,32 9,62 597 4.2 6,6
Leucina LeuL 131 2,36 9,60 598 38 9.1
[soleucina lle 1 131 2,36 9,68 6,02 45 53
Metionina Met M 149 2,28 921 5,74 19 2.3
Grupos R aromiticos
Fenilalanina Phe F 165 1,83 913 548 28 3.9
Tirosina TyrY 181 2,20 911 10,07 5,66 -1,3 3,2
Triptofano Trp W 204 2,38 939 5,89 -0,9 14
Grupos R polares, nao carregados
Serina Ser S 105 2,21 9,15 5,68 -0,8 6,8
Treonina Thr T 119 2,11 9,62 5,87 0,7 59
Cisteina’ Cys C 121 1,96 10,28 8,18 507 2,5 19
Asparagina AsnN 132 2,02 8,80 541 3,5 43
Glutamina GlnQ 146 2,17 913 5,65 3,5 42
Grupos R carregados positivamente
Lisina LysK 146 2,18 8,95 10,53 9,74 -39 59
Histidina His H 155 1,82 917 6,00 7,59 3,2 2.3
Arginina ArgR 174 217 9,04 12,48 10,76 -4.5 5,1
Grupos R carregados negativamente
Aspartato AspD 133 1,88 9,60 3,65 2,77 -3,5 53
Glutamato GluE 147 2,19 967 425 3,22 -3,5 6,3
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As pontes dissulfeto (caso ocorram), juntamente
com as interacoes abaixo, sao as responsaveis
pela manutencao da estrutura da proteina.
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FIGURE 3-16 Levels of structure in proteins. The primary structure lix is a part of the tertiary structure of the folded polypeptide, which
consists of a sequence of amino acids linked together by peptide bonds is itself one of the subunits that make up the quaternary structure of
and includes any disulfide bonds. The resulting polypeptide can be the multisubunit protein, in this case hemoglobin.
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Estrutura da Hemoglobina. Acessada em http://www.rcsb.org/, 20/03/2018
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FIGURE 3-16 Levels of structure in proteins. The primary structure
consists of a sequence of amino acids linked together by peptide bonds
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FIGURA 3-23 Niveis de estrutura nas
proteinas. A estrutura primdria consiste em
uma sequéncia de aminoacidos unidos por
ligages peptidicas e inclui quaisquer pontes
dissulfeto. O polipeptideo resultante pode
ser disposto em unidades de estrutura secun-
ddria, como em uma hélice a. A hélice é uma
parte da estrutura tercidria do polipeptideo
dobrado, que é ele mesmo uma das subuni-
dades que compoem a estrutura quaterndria
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Estrutura Terciaria

Proteinas Globulares:

*Interior hidrofdbico e exterior " o
hidrofilico Y

T

Estrutura da Quimotripsina. Acessada em http://www.rcsb.org/

*Solluveis em agua

*Associadas as mais variadas funcoes:
enzimas, transporte, imunoglobulinas
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Proteinas de Membrana -
Canais/transportadores

Vista frontal

Vista lateral

Aquaporina de espinafre.
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k Figure 2.45 “Inside out” amino acid distribution in porin. The outside of porin (which
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a-a Corner

(a) B-a-B Loop

S S

(b) Typical connections Crossover connection
in an all-B motif (not observed)
(e¢) Right-handed connection Left-handed connection
between S strands between S strands
(very rare)

Alguns exemplos de motivos

Retirado de: Lehninger Principles of Biochemistry, 6t ed.

R Figure 2.46 The helix-turn-helix
motif, a supersecondary structural
element. Helix-tum-helix motifs are found in
many DNA-binding proteins. [Drawn from
1LMB.pdb.]



Dominios

* Unidades estruturais estaveis em um polipeptideo

Figure 2.47 Protein domains. The cell-surface protein CD4 consists of four

* Mantém a estrutura (e fungao) mesmo apos siiar domains. [Drown fiom 1WOpdb)
separacao da cadeia principal

FIGURE 4-19 Structural domains in the polypeptide troponin C.
(PDB ID 4TNC) This calcium-binding protein associated with muscle
has separate calcium-binding domains, indicated in blue and purple.

Retirado de: Lehninger Principles of Biochemistry, 6t ed.
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Estrutura Quaternaria

* Interacao entre cadeias polipeptidicas
distintas

* Ndo-covalente (hidrofobica, pontes de
hidrogénio, interagdo ionica, van der
Waals) ou covalente (Ponte dissulfeto)

* Oligdbmeros e multimeros- monomero € o
nome que se da a subunidade

FIGURE 5-8 Dominant interactions between hemoglobin subunits.
In this representation, a subunits are light and B subunits are dark.
The strongest subunit interactions (highlighted) occur between unlike
subunits. When oxygen binds, the a;B; contact changes little, but
there is a large change at the a8, contact, with several ion pairs bro-
ken (PDB ID THGA).



(B) Heme group

Gy

Heme group
Iron atom

A hemoglobina é um tetramero
formado por 2 heterodimeros

R Figure 2.49 The «;f3; tetramer of human hemoglobin. The structure of the two identical
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FIGURA4-12 Estruturado colageno. (ObtidadoPDBID 1CGD) (a)Ac

Figure 2.50 Complex quaternary
structure. The coat of human rhinovirus, the
cause of the common cold, comprises 60
copies of each of four subunits. The three
most prominent subunits are shown as
different colors.
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