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ATP sintase 



DOGMA CENTRAL DA BIOLOGIA 

MOLECULAR 

 Crick, F (August 1970). "Central dogma of molecular biology.“ Nature 227 (5258): 561–3 

DNA RNA Proteína 
Transcrição Tradução 



 Excepções  

DOGMA CENTRAL DA BIOLOGIA 

MOLECULAR 



NÍVEIS DE ORGANIZAÇÃO DAS PROTEÍNAS  

 Estrutura Primária 

- Nível de estrutura mais simples 

- Dada pela sequência de aminoácidos  

http://disciplinas.ist.utl.pt/qgeral/biomedica/aminoacidos.html 



NÍVEIS DE ORGANIZAÇÃO DAS PROTEÍNAS  

 NCBI 



NÍVEIS DE ORGANIZAÇÃO DAS PROTEÍNAS  

 UniProt 
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NÍVEIS DE ORGANIZAÇÃO DAS PROTEÍNAS  

- Arranjo espacial de aminoácidos próximos 

http://www.physicsforums.com/showthread.php?t=729343 

o Estrutura Secundária 

 



NÍVEIS DE ORGANIZAÇÃO DAS PROTEÍNAS  

 Estrutura Terciária 

- Arranjo tridimensional das  

proteínas no espaço 

 

 

 
RuBisCO presente 

em algumas 

bactérias 

o Estrutura Quaternária 

- Associação de diferentes  

cadeias polipéptidicas 

- Ligadas entre si  

por ligações covalentes e não 

covalentes 

 
 



ESTRUTURA TRIDIMENSIONAL 

 PDB 



ESTRUTURA TRIDIMENSIONAL – PORQUÊ 

ANALISAR? 

 Fornece informações importantes acerca de: 

- Função biológica da proteína 

- Mecanismo de acção 

- Relações evolucionárias entre proteínas 

 

 



COMO OBTER A ESTRUTURA 3D? 

 Cristalografia de Raio-X (principal técnica 

utilizada na resolução de estrutura, resolução de 

1-3 Å) 

 

 NMR (resolve a estrutura com boa resolução mas 

está normalmente limitada a pequenas 

proteínas) 

 

 Microscopia Crioelectrónica (aplicada para 

grandes complexos e “agregados” cuja estrutura 

não possa ser resolvida por cristalografia; 

resolução na ordem dos 10 Å)  
1 Å = 10-10 m  



COMO OBTER A ESTRUTURA 3D? 

4 Å  8 Å  16 Å  32 Å  



 Produção da proteína e  

purificação 

 Cristalização 

 Difracção de raio-X 

 Determinação da estrutura 

 Construção e melhoramento  

do modelo 

 Análise da estrutura 

CRISTALOGRAFIA DE RAIO-X 

http://www.nature.com/nsmb/journal/v7/n11s/box/nsb

1100_973_BX1.html 



CRISTALOGRAFIA DE RAIO-X 



CRISTALOGRAFIA DE RAIO-X 



PREVISÃO DA ESTRUTURA 3D 

 Impossibilidade de cristalizar a proteína 

(dificuldades ao nível da produção recombinante, 

da purificação, da formação do cristal, …) 

 

Swiss-Model 

Phyre 2 



SWISS-MODEL 

 Utilizado quando não se consegue obter a 

estrutura tridimensional da proteína  

 Actualmente existem inúmeras proteínas 

sequenciadas mas sem estrutura conhecida 

 Compara a sequência de aminoácidos da proteína 

target com uma de sequência semelhante 

 



SWISS-MODEL - PROCEDIMENTO 

 Selecção do template 

 

 Alinhamento 

 

 Construção do modelo 

 

 Avaliação do modelo 



CHIMERA 

 Beta conglutina de Lupinus albus (tremoço)  

GI: 46451223 

 

- Proteína de reserva das sementes do tremoço 

 

- Apresenta dois domínios de cupina 

 
Partes conservadas de 

uma proteína  


