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Modificações pós-traducionais (MPTs) são eventos de processamento covalente 

que mudam as propriedades das proteínas por clivagem proteolítica ou por adição de um 

grupo químico a um ou mais aminoácidos. Estas modificações podem determinar a 

atividade, a localização, e interações com outras proteínas. Na sinalização, por exemplo, 

cascatas de quinases são ativadas e/ou desativadas pela adição e/ou remoção reversíveis 

de grupos fosfatos. Outro exemplo é a ubiquitinação de ciclinas no ciclo celular que 

corresponde à marcação de proteínas para a destruição em tempos definidos. 

Apesar da grande importância da função biológica das modificações pós-

traducionais, o seu estudo em larga escala foi dificultado pela ausência de métodos 

apropriados, e muitas das modificações só foram descobertas mais tarde com a 

elucidação de vários processos biológicos.  

Muitas modificações foram descobertas durante estudos de proteínas individuais 

com a ajuda de técnicas moleculares, como deleções de aminoácidos modificados. A 

análise direta de modificações requer o isolamento da proteína processada em 

quantidades suficientes para estudos bioquímicos. 

O novo campo da proteômica consiste no estudo das propriedades estruturais e 

funcionais de grande quantidade de proteínas. Estes estudos se baseiam na análise de 

proteínas através da espectrometria de massas. Assim, a identificação de certas 

modificações pós-traducionais em proteínas de interesse tornou-se rotina devido ao 

reduzido tempo e esforço requerido; no entanto esta facilidade na identificação é 

aplicável somente a proteínas que podem ser purificadas em quantidades suficientes. 

A espectrometria de massa é o método ideal para a detecção e identificação de 

MPTs. Com o uso de espectrômetros de massa extremamente sensíveis é possível 



mapear as modificações pós-traducionais, ou seja, identificar em qual resíduo encontra-

se a alteração. 

As MPTs encontram-se sob baixa estequiometria nas proteínas, tornando difícil 

a análise. Assim, é necessária a utilização de técnicas que enriqueçam a amostra com 

estas modificações para que seja possível a identificação das mesmas. As técnicas 

utilizadas para este fim são as de purificação de proteínas empregando-se anticorpos e 

cromatrografia de afinidade. Outras estratégias como géis bidimensionais, colorações 

gel-específicas para determinadas modificações também podem auxiliar no estudo. 

Uma vez que a análise de modificações pós-traducionais pode ser feita em escala 

proteômica, o envolvimento de MPTs em doenças, respostas a estresses e em caminhos 

regulatórios de processos biológicos podem ser melhor estudados. 
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