Niveis de organizacao das proteinas

Primary Secondary Tertiary Quaternary
structure structure structure structure

Amino acid a Helix Polypeptide chain Assembled subunits
residues



Angulos de rotacdo da cadeia polipeptitica em torno de um carbono alfa

Os atomos envolvidos na ligacdo peptidica se-encontram
no mesmo plano: ®=180° (trans) ou 0° (cis)
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Os angulos ¢ (phi) e w (ps1) tem “livre” rotagdo

Y- (psi ) — angulo de rotacao entre o Caeo C
@ (fi) — angulo de rotacdo entre o Cae N

Configuracao em trans de seus atomos de H e O — mais estavel
A configuracao cis € desfavoravel em virtude do impedimento estérico entre 0s
grupos R



Diagrama de Ramachandran

Regiao permitida — vermelho

Regiao adicionalmente permitida -

amarelo

Regiao generosamente permitida —

beje
Regi&o proibida — branco

O programa usou dados de 118

proteinas para definir as

regioes

permitidaas e proibidas do diagrama
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Referéncia:Laskowski, RA_; MacArthur, MW, Moss, D.5 |
Thomton, J.M. PROCHECK: a program to check the
stereochemical quality of protein structures. J. of Appl
Cryst. 26(2), 283-291, (1993).



Estrutura em a- hélice

T (H) o enovelamento é estabilizado por
! pontes de hidrogénio entre atomos das

@- &) ligacOes peptidicas de qualquer
& . aminoacido, exceto prolina;
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aminoacidos voltam-se para fora da
hélice.
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O filamento de aminoacidos enrola-se
ao redor de um eixo, formando uma
escada helicoidal chamada alfa-

-. hélice.
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Estrutura

amino acid
side chain

hydrogen
carbon

Figure 4-10 part 2 0! 2 Essential Cell Biology, 2/e, (© 2004 Garland Science)



antiparalela

Paralela, torcdo a direita

Paralela, torcdo a esquerda




Alcas e voltas

~Notar ligacao de
hidrogénio entre  o0s
grupos peptidicos do 1°
e 4° residuo.

E comum encontrar Pro
e Gly nestas estruturas

hélice-dobra-hélice Zinc-finger



Estruturas supersecundarias ou motivos

Beta-alfa-beta SO beta S6 alfa
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Estrutura Terciaria

Hélices e fitas B podem ser combinadas de varias maneiras



Estrutura quaternaria

Simple Quaternary Structure

Proteina
) (biologicamente ativa; dimero nao covalente )

(b)



Dobramento e estabilidade de Proteinas
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FORCAS NAO COVALENTES

Pontes de H
-Aminoacidos polares

LigacOes ibnicas
- Aminoacidos carregados
Interacdes hidrofobicas

-Aminoacidos apolares

Forcas de Van der Waals
-Qualquer aminoacido



Desnaturacao - Renaturacao

A sequéncia dos aminoacidos (nao alterada na desnaturacao) € o que determina a
estrutura 3D das proteinas — Experimentos de Christian Anfinsen com RNAse A.
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