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Proteínas

• O componente celular mais abundante. 

• As moléculas mais diversas em estrutura e 
função.

• Ideais para estudos evolutivos comparados.

• Polímeros de aminoácidos 

• 20 aminoácidos diferenciados pela 
cadeia lateral.

• Combinações infinitas.



Aminoácidos podem ser escritos ou
representados de diferentes maneiras.

• Nome: Triptofano

• Nome de três letras: Trp

• Nome de uma letra: W 

• Cor: Clustal X



Estrutura de Proteínas

➢ Quatro níveis de estrutura:
• Primária: Sequência de aminoácidos.

• Determinada geneticamente.
• Secundária: Estruturas tridimensionais regulares de 

segmentos da cadeia polipeptídica.
• Tipos:

• α hélice 
• Folha β

• Forças: Ligações de hidrogênio
• Terciária: Dobramento final da cadeia polipeptídica por 

interação das estruturas secundárias e regiões de estrutura 
não definida. Proteína ativa.
• Forças: 

• Ligações de Hidrogênio 
• Hidrofóbicas 
• Ligações iônicas ou salinas 
• Forças de van der Waals

• Quaternária: Associação de duas ou mais cadeias 
polipeptídicas para compor a proteína funcional.

A sequência de aminoácidos determina a estrutura 
espacial da proteína.

+



A proporção de estruturas
secundárias nas proteínas
varia muito

Estruturas terciárias de proteínas

Toxina Diftérica

Concanavalina A
Mioglobina



Proteínas podem ser 
classificadas
estruturalmente

• Fibrosas: Papel estrutural.

• Globulares: Diferentes papeis.

• Enzimas

• Transporte

• Hormônios

• Anticorpos

• Transmembrana: Diferentes papeis.

• Enzimas

• Transporte

• Sinalização

Hemoglobina Queratina

Aquaporina



Estrutura
• A estrutura terciaria pode conter domínios e motivos.

• Padrões de elementos estruturais que se repetem em 
proteínas diferentes.

• Motivos são diferentes formas de organização da 
estrutura secundária. 

• As proteínas longas se organizam em domínios, ou 
conjuntos estruturais definidos, formados por 
dobramentos da cadeia polipeptídica. 

• Domínios podem estar ligados por segmentos flexíveis 
que permitem o movimento da proteína. Ex: Enzimas, 
transportadores de membrana.

• Domínios frequentemente são funcionais.

• Domínios com a mesma função apresentam estruturais 
similares em proteínas diferentes. 

• Motivos sequência: segmentos curtos conservados
presentes em muitas proteínas com significado
funcional específico



Bases de 
Dados de 
Proteínas



• Banco de dados de anotação e sequências de proteínas
gratuito.

• Conjuntos de dados:

• UniProtKB reúne todas as informações funcionais
sobre proteínas em duas seções:
• Swiss-Prot: Anotadas manualmente e

revisadas.
• TrEMBL: Computacionalmente anotadas e

não revisadas.

• Outros recursos:
• Literatura
• Taxonomia
• Palavras-chave
• Localizações subcelulares
• Referências cruzadas
• Doenças humanas

• Ferramentas:
• Blast
• Align: alinhamentos múltiplos
• Retrieve/ID: Pacotes de dados

Redundância

Velocidade de pesquisa

Genomas 

sequenciados



www.uniprot.org

Funções 

avançadas

Base de dados

http://www.uniprot.org/


UniProt



Filtros

Ferramentas

Informações

alternar







Filtros

Ferramentas

Informações





Práticas Análise Bioinformática de Proteínas

Bancos de Dados

1. Utilizando a base de dados de proteínas anotadas, responda as seguintes perguntas sobre as aquaporinas

3 e 4 de humanos.

a) Onde podem ser encontradas (tecido e localização celular)?

b) Apresentam ambas as aquaporinas a mesma função?

c) De quais processos biológicos participam?

d) Em que consiste a estrutura secundária? E a terciaria? Há estrutura quaternária?

e) Quais são os motivos sequência? São conservados entre as aquaporinas?

f) Há alguma mutação relacionada a alguma doença humana em alguma das aquaporinas? Qual?

g) Quais resíduos são glicosilados? E fosforilados?

2. Pegue as sequências FASTA das Aquaporinas 3 e 4 e renomeie com o nome curto sugerido para cada

proteína no banco de dados.

3. Procure o proteoma de um inseto que esteja o mais completo possível, com a menor porcentagem de

genes duplicados e sem genes fragmentados. Copie o código do proteoma e o nome da espécie.

4. Ache duas sequências de aquaporinas de insetos utilizando a função avançada (faça print da tela):

a) Excluir o canal iônico BIB que faz parte da mesma família de proteínas.

b) As proteínas devem estar anotadas (Score ≥ 3).

c) Baixe as sequências FASTA e renomeie com o nome sugerido para o gene.





BlastP



Prática Análise Bioinformática de Proteínas

Ferramentas de análise

Utilizando Blastp e as sequências de aquaporinas de humanos e insetos do exercício anterior:

a) Baixar o arquivo FASTA das sequências das aquaporinas de Pediculus humanus corporis (piolho) e do inseto 

cujo proteoma foi analisado no exercício anterior? 

b) Quais são as coberturas e identidades entre as aquaporinas isca e problema? 

c) Baseado nos dados de identidade, quais poderiam ser homólogas?



InterPro

• Recurso gratuito para à análise funcional de
sequências de proteínas.

• Permite classificar proteínas em famílias pela
presença de domínios e sítios importantes.

• Utiliza modelos preditivos fornecidos por 13
bancos de dados colaboradores (referidos como
bancos de dados membros) que compõem
coletivamente o consórcio InterPro.

• Fornece informações sobre famílias de proteínas
individuais, domínios e sítios importantes.

• Permite a busca realizar pesquisas de sequência e
navegar pelas anotações do InterPro.

• Intuitivo

Análise de Sequências de Proteínas





Mecanismos de busca

Resultados





Predição de Motivos, Sítios e Domínios Funcionais



Predição de Estrutura Secundária



Modificações
pós-traducionais

• Alterações químicas após a síntese das
proteínas nos ribossomos.

• A função de muitas proteínas depende
delas.

• Tipos:

• Adicionam grupos funcionais
nos aminoácidos

• Ligam proteínas.



Preditor de N-Glicosilação



Preditor de Fosforilação



Prática Análise Bioinformática de Proteínas

Ferramentas de análise

1. Utilizando as ferramentas de predição introduzidas na aula, responda as seguintes perguntas a respeito das

sequências problema das aquaporinas de insetos do exercício anterior.

a) A qual família pertencem?

b) Apresentam algum sitio, motivo ou domínio conservado com as de humanos? Qual? Escreva o código

INTERPRO e o nome.

c) Quantas regiões transmembrana teriam?

d) Existe alguma modificação pós-traducional potencial conservada com humanos?



Análise Manual de Sequências de Proteínas

• Programa multiplataforma gratuito para edição, visualização e análise de 
alinhamento de múltiplas sequências.

• Utilizado para alinhar, visualizar e editar alinhamentos de sequências, analisá-los
com árvores filogenéticas e gráficos de análise de componentes principais (PCA) 
e explorar estruturas moleculares e anotações.

• Permite o uso de sequências de DNA, RNA e proteínas.

• Apresenta recursos de visualização e análise de estrutura de ácidos nucleicos e 
proteínas.

• Visualização de produtos alinhados de DNA e proteína.

• Utiliza: 

• Jmol para visualizar estruturas 3D

• VARNA para exibir a estrutura secundária de RNA

• Chimera, ChimeraX e Pymol para visualização de estrutura 3D de 
proteínas. 



Análise Manual 
de Sequências 
de Proteínas



Introduzir sequências







Prática Análise Bioinformática de Proteínas

Ferramentas de análise

Utilizando as sequências de aquaporinas de humanos e insetos vistas até agora:

1. Alinhe as sequências utilizando o método MAFFT.
2. Aplique a cor de identidade. Quais regiões são similares ou idênticas?
3. Aplique a cor de hidrofobicidade e identifique as regiões transmembrana.
4. Que tipo de estrutura secundária apresentam?
5. Compare o resultado anterior com a predição de estrutura secundária. Elas batem?
6. Os motivos NPA e os resíduos envolvidos na seletividade à água (posições 77, 201, 210, 216 em hAQP4) e de

transporte de glicerol (219 em hAQP3) são conservados nas aquaporinas de insetos? Em quais?
7. Faça uma árvore por similaridade e alinhe as sequências segundo a árvore.
8. Considerando a região C-terminal das sequências, quais são homólogas das aquaporinas anotadas de insetos.
9. Baseado na conservação de resíduos envolvidos na função da proteína. Há alguma aquaporina homóloga de

hAQP3 em insetos?



Estudos
Evolutivos

Por que proteínas?



Software para a realização
de análises estatísticas da
evolução molecular e para
a construção de árvores
filogenéticas.
Inclui muitos métodos e
ferramentas sofisticados
para filogenia.

Estudos Evolutivos





Diferentes algoritmos/métodos para estudar a filogenia de um conjunto de sequências de proteínas:

Neighbor-joining e UPGMA: Por similaridade. Utilizado para testes rápidos. Não confiável quando as
sequências são muito diferentes. Não aceito para publicação.
Maximum Parsimony e Minimum Evolution: Minimizam o tamanho dos ramos, ao diminuir o número de
mutações ou distâncias evolutivas, respectivamente. Ignora fenômenos evolutivos, como convergência.
Maximum Likelihood: Utilizado para modelos evolutivos, ideal para construir a filogenia utilizando
sequências. O mais utilizado para publicação. Computacionalmente custoso.



Default

Conferir

• O teste de bootstrap mede a consistência
interna de um conjunto de dados moleculares
analisando se alinhamentos ligeiramente
modificados suportam os mesmos clados.

• Valores de bootstrap: Ex. 1000, quer dizer que
de 1000, quantas vezes o mesmo ramo é
observado ao repetir a geração de uma árvore
filogenética em um conjunto de dados. Se
obtivermos essa observação 1000 vezes de
1000, isso apóia nosso resultado.

Atenção:
• Capacidade
• Tempo



Árvore Filogenética

Bootstrap

Ramos

Nodos

Raiz

Distância

Resultado MEGA



Prática Análise Bioinformática de Proteínas

Ferramentas de análise

1. A partir do alinhamento MAFFT gerado no programa Jalview:
a) Gere diferentes árvores no programa MEGA utilizando diferentes métodos e bootstrap não maior de 5.
b) Qual método foi mais rápido?
c) Qual foi o resultado mais diferente?

2. Na árvore gerada pelo método Maximum Likelihood. Há algum ramo/s que tenham algum sentido evolutivo
considerando à análise manual das sequências realizada no exercício anterior?


