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de anqulos permitidas
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Es el plegamiento local del
esqueleto de la cadena
polipeptidica y puede predecirse
con la secuencia de aminoacidos.
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Es la mas Alfa-hélice
comun Cadenas R al exterior

[

e Interior hidrofdbico
1V

[

[

{ il

Enlace peptidico
siempre 0 o 180 grados
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Puentes de Hidrogeno (P-H) cada 4 a.a.
Pueden ser polares, hidrofobicas o anfipaticas

Actualmente |a prediccion de
Un extremo con carga positiva y otro negativa

estructuras secundarias se realiza

e —— A dtilizando herramientas
bioinformaticas

H?b(lga Bfeta stendid Basta con tener una

onformacion extendida : L
secuencia de aminoacidos

e Residuos lateralesa 3.5 A de d|stanc:|a entre ellas

® Pueden ser paralelas
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Algunos softwares
— online gratis son:
PSIRED, SSpro, PSSpred,
. ProtParam

O antiparalelas
Siempreasociadasaotras ¢ s s
estructuras iguales o diferentes: ", '« " v .
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Q ® [|grupo carboxilo de un aminoacido forma un P-H con el

grupo amino que esta a 3 residuos de distancia g
Asas o Loops ‘
® Parte menos estructurada de la proteina

® [sdesorganizada por naturaleza
* | edaalta especificidad para unir ligandos
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