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A ligação do aminoácido ao tRNA depende de ATP. 

 

O aminoácido liga-se covalentemente pelo grupo a-carboxila 

à hidroxila 3 da ribose de um nucleotídeo do tRNA 

(extremidade 3’). 

 

Esta reação de formação da ligação peptídica ocorre no 

ribossomo. 

Mecanismo simplificado da formação da ligação peptídica nos ribossomos 
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Plote de Ramachandram 



www2.chemistry.gatech.edu/~lw26/structure/molecular_interactions/mol_int.html 
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Estrutura Secundária 



a-hélice fita b alça 



https://www.researchgate.net/figure/Supersecondary-structure-elements-The-three-most-important-supersecondary-structures_fig7_233771045 
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Open twisted sheet 
 
Folha aberta torcida 
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Folha aberta torcida 
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Sanduíche de 3 camadas (aba) 
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Class 
Classe é o nível mais alto na classificação. Refere-se, de modo geral, ao 
conteúdo de elementos de estrutura secundária. Há 4 classes: 
 
Mainly Alpha – Predominantemente Alfa 
Mainly Beta – Predominantemente Beta 
Alpha Beta – Combinação de Alfa e Beta 
Few Secondary Structures – Pouca estrutura secundária. 
 
A classificação baseia-se em critérios como: 
Composição percentual da estrutura secundária 
Percentual de contatos entre elementos de estrutura secundária 
Alternância entre elementos de estrutura secundária 



Architecture 
A arquitetura é descrita pela forma geral do domínio proteico, a qual é 
determinada pela orientação dos elementos de estrutura secundária, porém 
sem considerar o modo de conexão entre eles.  
Por exemplo: um barril, um sanduíche, um feixe de hélices. 
 
Atualmente há 43 arquiteturas proteicas. 



Topology (Fold Group) 
A topologia (um grupo de dobramento, fold) refere-se à forma geral e ao modo como 
estão conectados os elementos de estrutura secundária do domínio proteico. 
Há casos em que proteínas pertencem à mesma topologia, porém exibem elementos 
adicionais em torno do domínio principal. 
 
Atualmente há 1472 topologias (folds). 



Homologous Superfamily 
Este nível de classificação agrupa proteínas que compartilham um ancestral comum. São 
homólogas. São identificadas por comparação de estrutura primária (sequência de 
aminoácidos) ou sobreposição de estrutura terciária. 
Identidade de Sequência >= 35%, Sopreposição Estrutural >= 60% 
 
Atualmente há 6631 superfamílias de proteínas homólogas. 







CA Orengo, coautores e JM Thorton 
Structure 5, 1093-1109 (1997) 

CATH – a hierarchic classification of protein 
domain structures 
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Up and Down Bundle 
  
 

Four Helix Bundle 
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Orthogonal Bundle 
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Cadeia principal: 
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Proteína ligante de retinol 
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CATH – a hierarchic classification of protein domain structures 



A conformação nativa da cadeia polipeptídica é termodinamicamente estável 
 
Esta conformação depende somente da estrutura primária e as condições do meio 
 
O processo pelo qual a cadeia polipeptídica atinge a conformação nativa, o 
dobramento, enovelamento,  folding, pode ser estudado in vitro 



A conformação nativa das proteínas é “levemente” estável 

A diferença de energia (DG0) entre a conformação nativa e a desnaturada em 
condições fisiológicas (25°C, pH 7, 1 atm) está na faixa de 5 a 15 kcal/mol (~ 20 a 60 
kJ/mol).  



PDB 5CG0 

Há milhares de interações não-covalentes na estrutura proteica. 



PDB 5CG0 

509 aminoácidos 
  



509 aminoácidos 
5384 interações não-covalentes aminoácido-aminoácido 
  

PDB 5CG0 



Principles of Physical Biochemistry 
van Holde, Johnson e Ho 

Há milhares de interações não-covalentes na estrutura proteica. 



Efeito hidrofóbico, resultante da retirada de cadeias laterais apolares do contato 
com solvente aquoso, é um importante componente do dobramento proteico. 



Paradoxo 
 
Proteínas assumem sua conformação nativa em tempos muito curtos (10-6 s, 10-1 s, 1000 s) 
 
Por outro lado... 
 
Em uma aproximação simplificada, se cada resíduo de aminoácido tiver 3 opções 
permitidas de conformação, para uma proteína de 100 resíduos haverão 3100 
conformações possíveis. Se cada uma destas conformações for “visitada” em 10-13 s, 
seriam necessários cerca de 1087 s, ou seja, 1026 anos para proteína atingir uma 
conformação particular nesta amostra. 
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Nature Structural Biology 4, 10 – 19 (1997) 



From Levinthal to pathways to funnels 
Dill & Chan 
Nature Structural Biology 4, 10 – 19 (1997) 
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Colapso hidrofóbico e formação de hélices 



O enovelamento de uma proteína segue rotas paralelas e sequenciais simultaneamente 



Proteínas retidas em “acidentes” (vales, cavidades, etc...) da superfície de 
dobramento podem ser recuperadas por chaperonas, reiniciando seu processo 
de dobramento. 

Enzimas como a Protein Disulfide Isomerase (PDI) e Prolyl Peptide Isomerase 
tem atuação equivalente em princípio. 


