Niveles de organizacion
en las proteinas

-Ala-Glu-Val-Thr-Asp-Pro-Gly-

Estructura primaria

Estructura terciaria Estructura cuaternaria



Estructuras supersecundarias
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Estructuras secundarias y
diagramas de Ramachandran
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Angulos f y y ideales para algunas
estructuras secundarias

Conformacion f(°) y(®)
Hélice a (dextrdgira) 57 _47
Hélice a (levdgira) +57 +47
Hélice 3, -49 -26
Ldmina B antiparalela -139  +135
Lamina B paralela -119 +113
Hélice de coldgeno -51 +153
Giro tipo IT (segundo residuo)  -60 +120
Giro tipo II (tercer residuo) +90 0

Cadena extendida -180 -180




Parametros en estructuras helicoidales
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n = niimero de residuos por vuelta
p=nxh p = paso de hélice
h = elevacion

Puentes de hidrogeno en las hélices
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Parametros de algunas estructuras secundarias polipeptidicas

N° de dtomos en
un anillo por puente

Tipo de estructura Residuos/vuelta Elevacién (nm) de hidrégeno f®) y(©
Ldmina B antiparalela 20 0.34 -- -139 +135
Lamina B paralela 2.0 0.32 -- -119 +113
Hélice 35 3.0 0.20 10 -49 -26
Hélice a (3.6,;) 3.6 0.15 13 57 -47

Hélice m (4.4,,) 44 0.12 16 -57 -70




La hélice alfa

n = 3.6 residuos por vuelta
h=0.15nm

p = 3.6 res/vuelta x 0.15 nm/res =
= 0.54 nm/vuelta

0.54 nm

Preferencia relativa de posicion en una hélice

Aminodcido  N-terminal Central  C-terminal
Pro 0,8 03 0,7
Gly 1,8 05 3,9
Ser 2,3 0,6 0,8
Tyr 0,8 0,8 0,8
Asn 3,5 0,9 1,6
Asp 2.1 1,0 0,7
Ala 0,5 1,8 0,8
Leu 0,2 1,2 0,7
Val 01 1,2 0,2

Datos obtenidos de 215 hélices de 45 proteinas



La hélice 3j9, 3,613 (alfa) Y 4.414 (pi)

La hélice 310 La hélice 3,613 (alfa) La hélice 4.416 (pi)




C-termino

La hoja beta antiparalela
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La fibroina de la seda




La hélice de colageno

C-termino

Residuos de glicina




La estructura terciaria

giro tipo g

giro tipo I1

Tipo I: n = 3, cualquier Aa excepto Pro
Tipo II: n = 2 Glyy n = 3 Pro
Tipo III: un fragmento dce helice 310

Tipo g: n = 1, Pro



