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Modulo 3. Ficha 3.5.3.3

PROTEINAS

3.5. Estructura de las proteina

3.5.3.4 Tendencia de los aminodcidos a formar estructuras secundarias

La siguiente tabla (T.E. Creighton, Proteins: Structures and Molecular Properties) refleja la
tendencia que tienen los diferentes aminoacidos a formar las diferentes estructuras secundarias
presentadas anteriormente.

Frecuencias relativas con las que se encuentra a los
distintos aminodcidos en las estructuras secundarias
de las proteinas.

|Aminoécido ‘ Hélice o ‘ Hoja B | Giro B
| Ala 129 090 078
. Cys 1 074 080
| Leu o130 102 059
| Met 147 097 039
| Glu 144 075 100
| Gin . 127 080 097
| His o122 108 069
| Lys . 128 077 09




Asn 0'90 0'76 1'28
Pro 0'52 0'64 1'91
Arg 0'96 0'99 0'88

Los datos experimentales de la tabla anterior estan generados a partir del analisis de la
composicion de aminoacidos en las secuencias con estructura secundaria en las proteinas. La
pregunta que puede formularse a continuacion es si dada una determinada secuencia de
aminodacidos es posible prever qué tipo de estructura secundaria se formaria. No se puede
responder a esta pregunta con una precién mayor de un 60% por numerosas razones entre
ellas estd la que se extrae directamente de los resultados de la tabla anterior y es que hay
aminoacidos que tienen gran tendencia a formar un determinado tipo de estructura pero eso no
quiere decir que no puedan formar otra. Por ejemplo, Val forma preferentemente hojas 3 (1'49)
pero también puede formar hélices o en un porcentaje nada despreciable (0'91). Mas aun, una
misma secuencia puede formar dos tipos de estructura diferente como puede apreciarse en la
siguiente figura para la secuencia VNTFV en la ribonucleasa y el la eritrocruorina.
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Es evidente, por tanto, que el entorno es esencial en el establecimiento de la estructura
secundaria. Las interacciones terciarias (las que aparecen entre residuos alejados entre si) son
determinantes a la hora de especificar la estructura secundaria de algunos segmentos. No
obstante, existen secuencias que si llevan toda la informacidn necesaria para especificar una
estructura secundaria determinada. A estos segmentos se les llama unidades de plegamiento
auténomo. Por ejemplo el péptido correspondiente a los residuos 1-13 de la ribonucleasa A,
una regién helicoidal en la enzima, presenta en agua a bajas temperaturas un 25% del hélice

o 0 el péptido de 16 residuos Acetil-AAAAKAAAAKAAAAKA-amino que forma en disolucién
acuosa un 80% de hélice a.
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