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• Aminoácidos
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• A ligação peptídica
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• Estrutura primária

Sequência em formato FASTA da lactato desidrogenase

Q86WU2 · LDHD_HUMAN

>sp|Q86WU2-1|LDHD_HUMAN Isoform 1 of Probable D-lactate dehydrogenase, 
mitochondrial OS=Homo sapiens 
MARLLRSATWELFPWRGYCSQKAKGELCRDFVEALKAVVGGSHVSTAAVVREQHGRDESV
HRCEPPDAVVWPQNVEQVSRLAALCYRQGVPIIPFGTGTGLEGGVCAVQGGVCVNLTHMD
RILELNQEDFSVVVEPGVTRKALNAHLRDSGLWFPVDPGADASLCGMAATGASGTNAVRY
GTMRDNVLNLEVVLPDGRLLHTAGRGRHFRFGFWPEIPHHTAWYSPCVSLGRRKSAAGYN
LTGLFVGSEGTLGLITATTLRLHPAPEATVAATCAFPSVQAAVDSTVHILQAAVPVARIE
FLDEVMMDACNRYSKLNCLVAPTLFLEFHGSQQALEEQLQRTEEIVQQNGASDFSWAKEA
EERSRLWTARHNAWYAALATRPGCKGYSTDVCVPISRLPEIVVQTKEDLNASGLTGSIVG
HVGDGNFHCILLVNPDDAEELGRVKAFAEQLGRRALALHGTCTGEHGIGMGKRQLLQEEV
GAVGVETMRQLKAVLDPQGLMNPGKVL
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• Onde podemos obter as sequências de proteínas?

Bancos de dados!
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α-Hélice

• Estrutura secundária

β-Folha Volta β
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• Estrutura secundária
• O Gráfico de Ramachandran

A conformação dos peptídeos é definida pelos valores de phi e psi. 
Conformações consideradas possíveis são aquelas que envolvem 

pouco ou nenhum impedimento estérico, com base nos cálculos dos 
raios de van der Waals conhecidos e dos ângulos diedros. As áreas 
coloridas em azul-escuro representam as conformações que não 

envolvem sobreposição estérica se os raios de van der Waals de cada 
átomo estão modelados como esferas rígidas, e, portanto, são 
totalmente permitidas; o azul médio indica as conformações 

permitidas, se for possível a aproximação dos átomos do aminoácido; 
o azul-claro indica as conformações que são admitidas se for possível 

uma pequena flexibilidade (poucos graus) no ângulo diedro que 
descreve a ligação peptídica. As regiões em branco são conformações 

não permitidas. A assimetria do diagrama é resultante da 
estereoquímica L dos resíduos de aminoácidos.
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Proteínas fibrosas

• Estrutura terciária

Proteínas globulares
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• Estrutura quaternária
• Formada pela interação de estruturas terciárias em um complexo proteico



Que informações podemos extrair da estrutura primária 
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1. Identificação de homólogos

2. Identificação de famílias de proteínas

3. Sequências sinais

4. Sequências consenso

Fonte: Wikipédia
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1. Identificação de homólogos
➢Proteínas membros das mesmas famílias são denominados proteínas homólogas ou homólogos.

Homólogos

Parólogos Ortólogos

Duas proteínas em uma família 
(isto é, dois homólogos) estão 

presentes nas mesmas espécies

Homólogos de espécies 
diferentes
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“A função de cada proteína depende de sua estrutura tridimensional, que, por sua vez, 
é determinada em grande parte por sua estrutura primária. Portanto, a informação 
transmitida por uma sequência de proteínas é limitada apenas por nossa própria 
compreensão dos princípios estruturais e funcionais.”

“As semelhanças de estruturas tridimensionais revelam algumas vezes relações 
evolutivas nas quais a homologia e sequências foi apagada pelo tempo.”

Fonte: G. Bowman, V. Voelz, e V. S. Pande/Reprodução ICTP
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1. Que proteína queremos modelar?

Encontrar a sequência
FASTA dessa proteína

Fazer um alinhamento 
no BLASTp

Existem homólogos 
cristalografados ou 

proteínas da mesma 
família cristalografadas?

Predição de estruturas 
proteicas por homologia

Predição de estruturas 
proteicas ab initio
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• O enovelamento proteico
• As principais vias de enovelamento são  hierárquicas. 

Estruturas 
secundárias 

locais se 
formam 
primeiro

Interações 
entre 

estruturas 
secundárias

Formação de 
estruturas 

enoveladas 
estáveis
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• O enovelamento proteico
• O processo de enovelamento pode ser visto como um tipo de funil de energia livre. 
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• Ab initio • Homologia

Inteligência artificial 

Padrões de enovelamento 
conhecidos com base nos 
motivos de enovelamento

Modelo proteico

Inteligência artificial 

Consulta estruturas similares em 
bancos de dados e constrói a 

estrutura com base no 
enovelamento de um homólogo

Modelo proteico
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• Predição de estruturas proteicas • Refinamento
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• Validação

• RMSD:
• Fornece o desvio médio entre os átomos correspondentes de duas proteínas;

• MOLPROBITY:
• Gráfico de Ramachandran;

• VERIFY 3D:
• Determina a compatibilidade de um modelo atômico (3D) com sua própria sequência de 

aminoácidos (1D) atribuindo uma classe estrutural com base em sua localização e ambiente 
(alfa, beta, loop, polar, apolar etc) e comparando os resultados com boas estruturas;

• Q-MEAN:
• O modelo qualitativo de análise de energia (Q-MEAN) explora distribuições de distância de 

estruturas de proteínas determinadas experimentalmente que são homólogas ao modelo 
que está sendo avaliado.
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Enzima Ligante

Dados não publicados



Docking molecular
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OBRIGADA!!!
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