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Introducéo

Uma das principais fun¢des das proteinas no corpo
humano é o transporte de substancias, entre elas as
macromoléculas. Para ser biologicamente ativa as
proteinas tem que se assumir uma conformacéo
tridimensional especifica. As estruturas das proteinas
podem ser descritas como: primaria, secundaria,
terciaria e quaternaria.

O processo de desnaturacdo protéica envolve a
perda da estrutura terciéria (estado nativo) atingindo a
estrutura secundéria (estado desenrolado), passando
por um intermediério (estado fundido). Entretanto, a
caracterizagdo e deteccdo destas espécies ndo é
uma tarefa facil, pois o tempo de vida, em particular o
da espécie intermediaria é frequentemente muito
curto para ser detectado e impossivel de ser
separado ou isolado das outras conformacoes
protéicas presentes.

A espectroscopia € uma das técnicas utilizadas
para o0 monitoramento das conformagbes de
proteinas’, mas geralmente somente as formas nativa
e desenrolada podem ser analisadas com o0s
métodos matematicos normalmente utilizados para
este objetivo. Neste trabalho uma nova metodologia,
de andlise baseada no método mateméatico de
resolucdo de curvas multivariadas (MCR), é proposta
para o estudo da conformacgéo da albumina de soro
bovino em solu¢des monitoradas por espectroscopia.

Preparou-se uma solucdo 2,1 x 10°mol/L da
proteina na forma cristalizada em tampdo 7.0. A
solugdo contendo a proteina é submetida a um
gradiente de temperatura e monitorada com um
espectrofotdmetro com arranjo de diodos, na regido
do UV-Vis.

Resultados e Discussao

Os espectros geram uma matriz com dados de
absorbancia X,,;(onde | € o nimero de intervalos de
temperatura € J é o ndmero de comprimentos de
onda). Assumindo que a relacdo de Beer é satisfeita
para o sistema entdo se pode decompor a matriz X,
no seguinte modelo:

Xixy = cs’ + E @)

A matriz C de dimensdes | x R (R € o numero de
componentes do modelo), ¢é formada pelos
parametros do modelo que descrevem a variagcao da

concentracdo em funcdo da temperatura. A matriz S
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de dimensdes J x R é formada pelos parametros do
modelo que descrevem o espectro de absorcao
molecular de cada espécie (N, D e intermediarios)
presente em equilibrio na solugdo. E é a matriz
contendo os residuos do modelo empirico. Os
resultados do modelo obtido com o método
multivariado de resolucdo de curvas MCR-ALS?
(descrito pela equacéo 1) esta na Figura 1. E visivel a
formacédo de uma espécie intermediaria (Fig. 1 A).
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Figura 1. Pardmetros do modelo MCR-ALS
resolvidos no sentido do monitoramento da variagédo
de temperatura. (A) matriz C; (B) matriz S.

Conclusdes

A metodologia MCR mostrou ser eficiente, pois é
capaz de descrever a espécie nativa, intermediaria e
desnaturada durante o processo de desnaturagao,
além de fornecer o espectro puro resolvido para cada
uma das espécies, as quais sdo impossiveis de ser
qguimicamente e fisicamente separadas ou isoladas.
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