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ModificagBes pos-traducionais (MPTS) sdo eventos de processamento covaente
que mudam as propriedades das proteinas por clivagem proteolitica ou por adi¢do de um
grupo quimico a um ou mais aminoacidos. Estas modificagcbes podem determinar a
atividade, a localizac8o, e interacBes com outras proteinas. Na sinalizagdo, por exemplo,
cascatas de quinases sdo ativadas e/ou desativadas pela adi¢do e/ou remogao reversiveis
de grupos fosfatos. Outro exemplo é a ubiquitinacdo de ciclinas no ciclo celular que
corresponde & marcacdo de proteinas para a destruicdo em tempos definidos.

Apesar da grande importancia da fun¢do biolégica das modificagdes pés-
traducionais, 0 seu estudo em larga escala foi dificultado pela auséncia de métodos
apropriados, e muitas das modificacbes s6 foram descobertas mais tarde com a
elucidacdo de varios processos bioldgicos.

Muitas modificages foram descobertas durante estudos de proteinas individuais
com a gjuda de técnicas moleculares, como delecdes de aminoacidos modificados. A
andlise direta de modificagdes requer o isolamento da proteina processada em
quantidades suficientes para estudos bioquimicos.

O novo campo da protedmica consiste no estudo das propriedades estruturais e
funcionais de grande quantidade de proteinas. Estes estudos se baseiam na andlise de
proteinas através da espectrometria de massas. Assim, a identificacdo de certas
modificacBes pos-traducionais em proteinas de interesse tornou-se rotina devido ao
reduzido tempo e esfor¢o requerido; no entanto esta facilidade na identificacdo €
aplicivel somente a proteinas que podem ser purificadas em quantidades suficientes.

A espectrometria de massa é o método ideal para a detecgéo e identificacdo de

MPTs. Com 0 uso de espectrdmetros de massa extremamente sensiveis é possivel



mapear as modificagdes pos-traducionais, ou seja, identificar em qual residuo encontra-
se aalteracéo.

As MPTSs encontram-se sob baixa estequiometria nas proteinas, tornando dificil
a andlise. Assim, é necessaria a utilizagdo de técnicas que enriquegam a amostra com
estas modificagdes para que sgja possivel a identificagdo das mesmas. As técnicas
utilizadas para este fim sdo as de purificacdo de proteinas empregando-se anticorpos e
cromatrografia de afinidade. Outras estratégias como géis bidimensionais, coloragdes
gel-especificas para determinadas modificagdes também podem auxiliar no estudo.

Uma vez que a andlise de modificagbes pos-traducionais pode ser feita em escala
protedmica, o envolvimento de MPTs em doengas, respostas a estresses e em caminhos
regulatérios de processos biol6gicos podem ser melhor estudados.

REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS RECOMENDADAS

Seo, J. & Lee, K-J. (2004) Post-transational Modifications and their biological
functions: proteomic analysis and systematic approaches. Journal of Biochemestry
and Molecular Biology 37, 55-44.

Jensen, O. N. (2004) Modification-specific proteomics. characterization of post-
trandational modifications by mass spectrometry. Current Opinion in Chemical
Biology 8, 33-41.

Yates, J. R. & Cantin, G.T. (2004) Strategies for shotgun identification of post-
trandational modifications by mass spectrometry. Journal of Chromatography A
1053, 7-14.

Kwon, S.J.; Choi, E.Y; Choi, Y.J.; Ahn, JH.; Park, O.K. (2006) Proteomics studies of
post-trandational modifications in plants. Journal of Experimental Botany 57, 1547-
1551.



