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La conformazione e quella a piu
basso contenuto energetico

Considerando i 20 aminoacidi , le
catene polipeptidiche possibili dalle
loro diverse combinazioni sono 20",
Per una catena di 300 residui e
possibile prevedere 10 3% differenti
proteine.

Non tutte le proteine teoricamente
possibili sono presenti in natura

Perch e?
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Esistono in natura solo quelle
proteine la cui sequenza
aminoacidica e tale da assicurare
la massima stabilit a ad una sola
conformazione che e quella

biologicamente utile.
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Denaturazione = Perdita di
Conformazione
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Ribonucleasi nativa Riknnurlaasi rdatia denaturata

Allontanamento
dell'urea e del

mercaptoetanolo

Ribonucleasi «strapazzata»

8 Cys —_— 4 S-S
ﬂ 105 modi diversi

104 ribonucleasi strapazzate 1 nativa
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Signal sequence
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Le strutture secondarie sono preferite

Le strutture secondarie consentono,
infatti, I'instaurarsi del maggior numero di
legami a H tra i gruppi dello scheletro
polipeptidico ed impediscono a
guest'ultimo di interagire con I'ambiente

acquoso
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*Nelle cellule le proteine si
sintetizzano ad una velocita molto
elevata.

Le cellule di E.Coli producono una
molecola proteica biologicamente attiva
contenente 100 residui aminoacidici in 5 sec
a 37°
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COME FANNO LE PROTEINE AD
AVVOLGERSI NEL TEMPO DI POCHI
SECONDI?
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Le proteine

®»Non ricercano casualmente la
conformazione nativa fra le molte
possibili

®»si ripiegano seguendo vie dirette

www.sunhope.it

PICCOLI TRATTI DI STRUTTURA
SECONDARIA SERVONO DA
MEDIATORI DEL PROCESSO DI
AVVOLGIMENTO.
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LA FORMAZIONE DI CORTI SEGMENTI DI
STRUTTURA SECONDARIA E MOLTO
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unit a di avvolgimento.
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Beginning of helix formation and collapse
WEntrupyW

Discrete folding
intermediates

Native
structure

| Percentage of residues;
of protein in
native conformation

Y100

www.sunhope.it

23



Scaricato da www.sunhope.it

o

L]

aesidda

¥nl
s A8 ik
@ EH " 51
/—) 5H

Protena ridoma Disollirn mista Proteina ossidma [nahva)

www.sunhope.it

Pani =5 noh ndid Dizcluro misda Panli 55 nathl

www.sunhope.it

SunHope.it

24



Scaricato da www.sunhope.it

SunHope.it

Per alcune proteine a tale processo
partecipano gli chaperoni molecolari
che :

+contribuiscono al corretto
avvolgimento di una proteina
nascente

+consentono alle proteine ripiegate
in modo non corretto di raggiungere
la conformazione nativa

chaperoni molecolari
Hsp70
chaperonine
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Le chaperonine sono costituite da due tipi di
proteine HP60 (GroEL) e HP10 (GroES)

GroES 7 subunita identiche (97aa) formano un
anello eptamerico
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