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Dia 1.

Componentes de las proteinas





animaciones bioquimicas/Nature by Numbers - YouTube.flv

proteina.

(Del fr. protéine, y

este del gr. mpwteioc, preeminente, de
primera calidad, e -ine, -ina).

1. f. Sustancia constitutiva de la materia
viva, formada por una o varias cadenas
de aminoacidos



Aminoacidos




La caja bioguimica de herramientas

Nonpolar, aliphatic K groups
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Aminoacidos alifaticos no polares

Nonpolar, aliphatic R groups
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Aminoacidos aromaticos

Aromatic R groups
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Aminoacidos polares sin carga

Polar, uncharged R groups

GO0 600 G0
Ihﬁ—?—ﬂ Ehﬁ—?—ﬂ Ihﬁ—?—H
CH,OH H—C—OH CH,

| |
CH; SH

Serine Threonine Cysteine

{ED{}

|
iy
e

C
}gﬂ’rﬁh

Proline Asparagine Glutamine

H, N—



Aminoacidos con carga positiva

Positively charged R groups
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Aminoacidos con carga negativa

Negatively charged R groups
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La estructura y las propiedades permiten la funcion:

() Apretar / aflojar tuercas

() Apretar / aflojar
tornillos

( ) Perforar
( ) Recoger material

( ) Golpear, romper



La estructura y las propiedades permiten la funcion:

1. Aminoacidos no polares
alifaticos

2. Aminoacidos aromaticos

3. Aminoacidos polares no
cargados

4. Aminoacidos cargados
positivamente

5. Aminoacidos cargados
negativamente

( ) Trabajan con moléculas
negativas

( ) Trabajan con moléculas
que aceptan o ceden
electrones

( ) Trabajan con moléculas
positivas

( ) Trabajan con moléculas
hidrofobicas

( ) Trabajan con moléculas
hidrofilicas



Un cinturon de herramientas:




Un cinturdn de herramientas bioguimicas

El enlace peptidico
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Un cinturdn de herramientas bioguimicas

Las proteinas!!!
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Naturaleza del enlace peptidico. Un enlace rigido.
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Naturaleza del enlace peptidico. Un enlace rigido.
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Peptidos y proteinas

|a representacion de los peptidos y proteinas puede
nacerse mediante la escritura del codigo de cada
aminoacido de acuerdo a la secuencia de ellos en la
cadena.

Ejemplo:
Un tripéptido de Glicina: GGG
Un decapéptido de Alanina y Prolina: APAPAPAPAP



Péptidos y proteinas. Posibilidades infinitas

Cuantos péptidos distintos podrian obtenerse para un
dipéptido? R = 202 =400

Y para un tripéptido? R= 203 =8000

Y para una proteina de 100 aminoacidos de largo?
R=20%%°=1.26%3°=
126765060022823000000000000000000000000000
00000000000000000000000000000000000000000
00000000000000000000000000000000000000000
0000000



NUmeros astronomicos!

El universo conocido se estima que tiene 108 nlcleos de protones 6 108° Daltones

‘ ’ .

Si multiplicamos la masa de una proteina promedio de 100 aminoacidos (=13,800
Daltones) por las distintas propabilidades, obtenemos 1.75%34 Daltones. *

Necesitariamos 10°* universos para tener la materia necesaria para construir cada
combinacion unica.



Dia 2.

Diversidad y funcion de
las proteinas



Diversidad en tamano de las proteinas

Proteina NUmero de Aminoacidos Peso Molecular (Da)
Insulina 47 5733
Citocromo 103 12500
Ribonucleasa A 104 12640
Lisosima 115 13930
Mioglobina 140 16980
Quimiotripsina 187 22600
Hemoglobina 533 64500
AlbUmina serica 566 68500
Hexocinasa 790 96000
Gamma globulina 1239 149900
Glutamato deshidrogenasa 2750 332694
Miosina 3884 470000
Ribulosa bifosfato carboxilasa 4628 560000
Glutamino sintetasa 4959 600000

Taitina 31539 3,816,188



idad en funcion de las proteinas

Divers

1) Proteinas de estructura




1) Proteinas de estructura

MICROTUBULES INTERMEDIATE FILAMENTS

R

Secretory Vesicle

Laminin oO'O
Aggregation on Cytoplasm
Cell Surface Receptors
0 . s Extracellular Space
Lo Og f

Type IV Collagen

[} < oo .
X o Colageno
SR Elastina
At Dentina

Linking Type IV
Collagen Network

g Queratina
: Fibroina



Diversidad en funcion de las proteinas

2) Proteinas de almacen




2) Proteinas de almacén

Protein storage
vacuole

Nucleus

2
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Diversidad en funcion de las proteinas

3) Proteinas de transporte




2) Proteinas de transporte
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4) Proteinas de defensa



2) Proteinas de defensa



test_launch.cn3

Dia 3.

Estructura de las proteinas



Estructura tridimensional de las proteinas
1A A




Estructura tridimensional de las proteinas

La estructura tridimensional de las proteinas se
estudia por complejidad.

Estructura Descriptor

Primaria Secuencia de AAs

Secundaria Plegamientos locales, Dominios
Terciaria Estructura peptidos completos

Cuaternaria Estructura polipéptidos



Plegamiento

¢La SECUENCIA DE LOS AMINOACIDOS en
una proteina es determinante en su
estructura tridimensional?


Protein Investigator 3.0.2.exe

Estructura secundaria: Helices ay placas 3

Hydrogen bonds between amino acids o, helix
at different locations in polypeptide chain

Pleated sheet




Estructura secundaria: Helices a
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Estructura secundaria: Helices o




Estructura secundaria: placas

(a) Antiparallel

Top view




Estructura secundaria: placas

(b) Parallel
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Estructura terciaria. Distintas representaciones



test_launch.cn3

Estructura cuaternaria. Polipéptidos




Estructura cuaternaria. Simetrias

Twofold Threefold

Two types of cyclic symmetry
(a)




Estructura cuaternaria. Simetrias

Fourfold

Twofold

Twofold

Two types of dihedral symmetry
(b)




Fivefold

Threefold

Twofold

Icosahedral symmetry
(e)




Estructura cuaternaria. Simetrias macromoleculares




Estructura cuaternaria. Simetrias macromoleculares



Virus del dengue.cn3

Estructura de proteinas. Resumen.

Primary Becondary Tertiary Quaternary
structure structure structure slructure

Amine acid residues a Helix Polypeptide chain Assembled subunits




Dia 4.

Sintesis y plegamiento de
las proteinas



Plegamiento de proteinas

Como una proteina logra adquirir esas estructuras
tan complejas?

Veamos primero como se sintetizan.



Sintesis de proteinas. El dogma central.

Un genen el ADN es a ARN y este es empleado como
molde para ser . auna secuencia de aminoacidos



animaciones bioquimicas/CentralDogma_Part1.mov
animaciones bioquimicas/Translation - Central Dogma Part 2 - YouTube.flv

Actividad:

R 1 % g 7 e W AT LTV " DNA
e+ CACGTAGACTGAGGACTCCTCTTC * &

d/ (transcription)

oo GUGCAUCUGACUCCUGAGGAGAAG RNA

TUTTUTIT e

——t—f—FFfF—Kx— protein

Escribe tu nombre en codigo genetico. Cambia las B porV;
las J por G; las N por N; las O por Q; las U porVylasW, Xy Z
por N.



Plegamiento de proteinas
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Beginning of helix formation and collapse

2

Percentage of residues
of protein in
native conformation

Digcrete folding
intermediates
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Substrate

Enzimas



Reaccion quimica

(a) No enzyme

 ——y
L 1 |
A 3

Substrate Transition state Products
(metal stick) (bent stick) (broken stick)




Reaccion bioquimica
(catalizada por una enzima)

(¢) Enzyme complementary to transition state




Substrates

: aligned
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Substrate
acquires

charged .
regiy

Substrate
stressed

Que le hace la
enzima al
substrato?

1. Disminuye el indice de
difusibilidad

2. Vuelve a lo grupos mas
reactivos

3. Induce cambios
estructurales en el
substrato que lo
inestabilizan



Dia 5.

Tecnicas de estudio de
las proteinas



1) Cromatografia
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1.2
Cromatografia
de exclusion
molecular.

Separa por
tamanos

Porous
polymer beads

Protein mixture is added
to column containing
crogs-linked polymer,

Protein molecules separate
by size; larger les
pass more freely, appeari

in the earlier fractions.
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2) Electroforesis

P Direction
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| | migration
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Electroforesis nativa.
Separa por carga y por tamano

Permite conservar estructuras
secundarias, terciarias y
cuaternarias y por ende, la
funcion de las proteinas



2.2
Electroforesis desnaturalizante.

Rompe estructuras secundarias, terciarias y
cuaternarias.
Neutraliza cargas para separar solo por tamano

i
Na® _O_ﬁ_o_(CHz)lchg,

O

Sodium dodecyl sulfate
(SDS)




Calculo de peso molecular en muestras problema

©

Mwyosin 200,000

B-Galactosidase 116,250
Glyveogen phosphorylase & 97,400

Bovine serum albumin 66,200

Owvalbumin 45,000

Carbonic anhydrase 31,000 Unknown

protein
Soybean trypsin inhibitor 21,500
Lysozyme 14,400

®

M, Unknown
standards protein Relative migration

(a) (b)




Stable pH gradient

2 3 4 s 8 7 8 89 10 11 12 13 14

At low pH. most proteins have a positive charge while at high

PH. most proteins have a negative charge. I S O e | e Ct r O e nf O q U e

Permite separar
/4 /4
_— proteinas segun su
When an electric field is present, the cathode and anode ends pull
the proteins to their isoelectric point where each individual = | =
protein possesses a neutral charge. p U n tO I S O e e Ct rl C O

The proteins stopped migrating because they've reached their
isoelectric point at a unique pH level.

solectrie point at pH 7.5

2l

= [solectric point at pi 6.8
= [solectric point &t pH 8.9
2 [selectric point &t pH 90.1
2 [selectric point at pi 5.6




BN-PAGE

Electroforesis
bidimensional




3) Espectrometria de masas

3.1 MALDI-TOF

Matrix Attached Lasser Desorption-lonization
Time Of Flight

Permite descomponer a las proteinas en fragmentos
pequenos para determinar su secuencia



3) Espectrometria de masas

3.1

Liquid Chromatography Masses [ Masses
Time Of Flight

Permite descomponer a las proteinas en fragmentos
pequenos para determinar su secuencia de acuerdo
a la masa de sus componentes.


animaciones bioquimicas/Espectrometria Masas.flv
animaciones bioquimicas/Espectrometria Masas.flv
animaciones bioquimicas/Espectrometria Masas.flv
animaciones bioquimicas/Espectrometria Masas.flv
animaciones bioquimicas/Espectrometria Masas.flv







