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Las proteinas son polimeros compuestos de aminoacidos. Los aminoacidos contienen un
carbono o unido a un hidrégeno, a un grupo a-carboxilico, a un grupo a-amino y a una
cadena R lateral que es variable. El carbono a de todos los aminoacidos, excepto el de
la glicina, es asimétrico, y por ello puede existir en dos configuraciones posibles. Solo
los estereoisomeros tipo L de los aminoacidos se encuentran naturalmente en las
proteinas. Los aminoacidos se clasifican tomando como base la polaridad y carga de su
grupo R. Los aminoacidos monoamino y monocarboxilicos se comportan como acidos
diproticos y varian en sus propiedades acido-base dependiendo del pH. Por otro lado,
los amino4acidos que poseen grupos R ionizables pueden existir como especies i6nicas
adicionales dependiendo del pKa de su grupo R. Los aminoacidos pueden unirse
covalentemente a través de enlaces peptidicos para formar péptidos y proteinas. El
enlace peptidico exhibe un caracter parcial de doble enlace que mantiene a los atomos
que lo conforman en una configuracion rigida y plana. Sin embargo los enlaces N-Ca y
Ca-C son enlaces simples y pueden rotar libremente con angulos de enlace ¢ y v,
respectivamente. En principio, ¢ y y pueden tomar cualquier valor entre -180° y 180°,
pero muchos de estos valores estan prohibidos por interferencias estéricas entre los
atomos del esqueleto polipeptidico y los atomos de las cadenas laterales de los
aminoacidos. Las graficas de Ramachandran han servido para revelar las
conformaciones permitidas para cada tipo de aminoacido. Dos estructuras regulares
fueron postuladas por Pauling y Corey en 1951, la hélice a y la hoja plegada B, tomando
como base el esqueleto polipeptidico y las interacciones tipo enlace de hidrogeno que se
podian formar para estabilizar los grupos quimicos polares C=0O y N-H del enlace
peptidico. Ambos patrones regulares de plegamiento fueron posteriormente observados
al determinarse las primeras estructuras tridimensionales de las proteinas. Existen seis
niveles estructurales dentro de la arquitectura de las proteinas: la estructura primaria que
se refiere a la secuencia de aminoacidos y a todos los enlaces de tipo covalente que
mantienen unidas a las proteinas; la estructura secundaria que es la relacion espacial que
existe entre residuos localizados cercanamente entre si; la estructura supersecundaria
que corresponde a ciertos ensamblajes de estructuras secundarias que ocurren con
frecuencia en las proteinas; dominios que se refiere a las regiones de la proteina que se
pueden plegar de manera estable e independiente del resto de la cadena polipeptidica; la
estructura terciaria que define la conformacion tridimensional de la cadena polipeptidica
completa; y la estructura cuaternaria que involucra las relaciones espaciales de multiples
cadenas polipeptidicas o subunidades que se asocian establemente para formar un
agregado proteico. Las proteinas se pueden purificar aprovechando sus diferencias en
propiedades quimicas. Existe una gran variedad de procedimientos cromatograficos que
emplean las diferencias que presentan las proteinas en cuanto a tamafio, carga,
hidrofobicidad y afinidad quimica. Las técnicas electroforéticas también pueden separar
a las proteinas tomando como base su masa y carga. Adicionalmente, se revisaran las
técnicas que se utilizan para la determinacion de la secuencia de aminoacidos de las
proteinas.



