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AMINOACIDOS, PEPTIDOS Y PROTEINAS

Objetivos de aprendizaje
Al finalizar la lectura del siguiente capitulo, el estudiante serd capaz de:
« Realizar un cuadro comparativo entre la estructura general, nomenclatura y
clasificacion de los aminoacidos.
o Describir las propiedades del enlace peptidico.
 Comprender y describir los niveles de organizacion de las proteinas.
o Analizar la desnaturalizacion y el plegamiento de proteinas.
» Describir las principales funciones de las proteinas en el ser humano.

Proteinas

Las proteinas son las macromoléculas biolégicas mas abundantes, estando presentes
en todas las células y en todas las partes de la misma. Las proteinas también presentan
una gran variedad; en una sola célula se pueden encontrar miles de clases de proteinas
diferentes. Ademas, muestran una gran diversidad en cuanto a su funcién biologica,
pudiendo ser enzimas, hormonas, anticuerpos, transportadores celulares, receptores
celulares, antibidticos, etc.

Las proteinas son polimeros. Como todo polimero, las mismas estan constituidas por
unidades repetidas denominadas mondmeros: los aminoacidos. Todas las proteinas,
tanto si provienen de bacterias como de células eucariotas, estan constituidas a partir
del mismo conjunto de 20 aminodcidos, unidos de forma covalente en secuencias linea-
les. Cada uno de estos aminodcidos tienen una cadena lateral propia que determina sus
propiedades quimicas.

La estructura de las proteinas constituye el tema de este capitulo. Empezaremos con una
descripcion de las propiedades quimicas fundamentales de los aminoacidos para con-
tinuar con la explicacion de cémo se unen dichos aminoacidos para formar proteinas.
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Los aminoacidos

Los 20 aminoacidos estandar* encontrados en las proteinas son a-aminoacidos. Todos
tienen un grupo carboxilo (-COOH), un grupo amino (-NH2) y un 4tomo de hidroge-
no unidos al mismo atomo de carbono (el carbono a) (Figura 1). Difieren unos de otros
en sus cadenas laterales, o grupos R, que varian en estructura, tamafo, y carga eléctrica
que influyen en la solubilidad en agua de los aminoacidos. Debido a esto, en todos los

aminodcidos, excepto la glicina, el carbono a esta unido a cuatro grupos diferentes.

NH,

Grupo Amino — |

R—C — COOH

| - Atomo de hidrégeno

H

Figura 1. Esquema general de un aminodcido.

- Grupo Carboxilo

Cadena lateral —

* Esta aclaracion es para distinguirlos de aminodcidos menos comunes que son residuos que han sido modificados después de
la sintesis de la proteina, y de las otras muchas clases de aminodcidos presentes en organismos vivos pero no en proteinas. Los
aminodcidos no proteicos son aquellos que no estin codificados por el cédigo genético, con lo cual, nunca los encontraremos
formando parte de una proteina. Muchos aminodcidos no proteicos cumplen funciones metabdlicas importantes. Como ejemplo,
tenemos al dcido gama aminobutirico (un neurotransmisor), la ornitina y la citrulina (intermediarios del ciclo de la urea) y la
taurina (un neurotransmisor), etc.

El 4tomo de carbono a es, por lo tanto, un centro quiral. Debido al ordenamiento de los
enlaces alrededor del atomo del carbono a, los cuatro grupos diferentes pueden ocupar dos
ordenamientos diferentes en el espacio. Estas moléculas son imagenes especulares, no su-
perponibles entre si (como las manos de una persona). Si bien existen distintas nomencla-
turas para especificar la configuracién alrededor de un centro quiral (sistema DL o sistema
RS), es importante mencionar que casi todos los compuestos bioldgicos con centro quiral
se presentan en la naturaleza en una sola de sus formas estereoisomeras, sea D oL (Ro S
dependiendo del sistema que se utilice). Los residuos aminoacidicos de las proteinas son
exclusivamente los de tipo L. Se han encontrado D-aminoacidos solamente en unos pocos
péptidos, generalmente pequeiios, que incluyen algunos péptidos celulares bacterianos y
algunos antibiéticos.

A los aminodcidos se les han asignado abreviaturas de tres letras y simbolos de una sola letra
(Figura 2) que se utilizan para indicar de manera abreviada la composicién y secuencia de
aminodcidos en las proteinas.

Figura 2. Codigos en base a letras para identificar a los diferentes aminodcidos estandar.
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AMINOACIDOS | SORISO.D% | CODIO DE |apaoscinos| ORIS0.0F D100 OF
Alanina Ala A Isoleucina lle |
Arginina Arg R Leucina Leu L

Asparagina Asn N Lisina Lys K
Aspartato Asp D Metionina Met M
Cisteina Cys C Prolina Pro P
Fenilalanina Phe F Serina Ser S
Glutamato Glu E Treonina Thr T
Glutamina Gin Q Triptofano Trp w
Glicina Gly G Tirosina Tyr Y
Histidina His H Valina Val \'%




Los aminoacidos se pueden clasificar segtin su grupo R. El tema se puede simplificar agru-
pando los aminodcidos en cinco clases principales basadas en las propiedades de sus gru-
pos R, en especial su polaridad, o tendencia a interaccionar con el agua a pH bioldgico
(cerca de pH 7,0). La polaridad de los grupos R varia enormemente desde totalmente
apolar o hidrofébico (insoluble en agua) a altamente polar o hidrofilico (soluble en agua)

(Figura 3).

Los aminodcidos pueden actuar como acidos y como bases. Cuando un aminoacido se
disuelve en agua, se encuentra en solucioén en forma de ion dipolar, pudiendo actuar como
acido (donador de protones) o bien como una base (aceptor de protones) (Figura 4).
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Figura 3. Los 20 aminodcidos estdandar de las proteinas. Las formulas estructurales muestran
el estado de ionizacion que predomina a pH 7,0. Las partes no sombreadas son comunes
para todos los aminodcidos; las partes sombreadas son los grupos R.
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[H*] Aumenta

CATION ION DIPOLAR ANION
(ZWITTERION)
*NH, *NH, NH,

R— C —COOH === R— C — COO"*= R— C — COO-

H H H
Aumenta [HO™]

Figura 4. Esquema de un a«-aminodcido sencillo (con un solo grupo amino y un solo grupo
carboxilo) donde se muestran los distintos niveles de protonacion dependiendo del pH.

La figura 4 nos muestra que a medida que cambia el pH de una solucién se van obteniendo
distintas formas protonadas de los aminoacidos. Existen distintos puntos de pH para cada
aminodcido donde la pérdida y la ganancia de protones se encuentran en equilibrio, lo que
permite que el aminodcido en cuestion sea un buen buffer en ese pH en particular. Es impor-
tante mencionar que los grupos R de algunos aminodcidos pueden ionizarse y contribuyen
a las propiedades acido-base del aminoacido.

Los aminoacidos son capaces de desempenar otros roles en las células y en el organismo,
mas alla de ser los mondmeros de las proteinas. A continuacién se muestran algunas de sus
funciones.

INTERVENCION EN MULTIPLES VIAS METABOLICAS
(POR EJEMPLO: GLUCONEOGENESIS, CICLO DE LA UREA)

p FUNCIONES DE +
PROTEINAS <~ || 05 AMINOACIDOS| > |NH,
UREA
BUFFER 3 .
—>
BIGMENTOS > BASES NITROGENADAS AciDO URICO

<GRUPO HEMO <« )
BILIARES > GLUTATION ALANTOINA
CLOROFILAS «
| > NEUROTRANSMISORES

—> POLIAMINAS

Como se menciond anteriormente, las proteinas son polimeros de aminodacidos, estando
cada residuo aminoacidico unido al siguiente a través de un tipo especifico de enlace co-
valente: el enlace peptidico (grupo funcional amida).

Los péptidos

Dos aminoacidos pueden unirse de forma covalente a través de un enlace peptidico, for-
mando un dipéptido. Este enlace se forma por la eliminacién de un grupo hidréxilo del
grupo a-carboxilo de un aminoacido y un atomo de hidrégeno del grupo a-amino del otro
aminodacido (en forma de una molécula de agua, reacciéon denominada condensacién) (Fi-
gura 5). La formacion del enlace peptidico es un ejemplo de una reaccién de condensacion,
un tipo de reaccion frecuente dentro de la célula. Se pueden unir tres aminoacidos mediante
dos enlaces peptidicos para formar un tripéptido, de manera similar, se pueden unir mas
aminodacidos para dar tetra- y pentapéptidos. Cuando se unen unos pocos aminoacidos en-
tre si, la estructura resultante es un oligopéptido. Cuando se unen muchos aminoacidos, el
producto es un polipéptido. Las proteinas pueden tener miles de residuos aminoacidicos.
Aunque a veces los términos “polipéptido” y “proteina” son intercambiables, las moléculas
nominadas polipéptidos tienen masas moleculares inferiores a 10.000 kDa.
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Resonancia del

enlace peptidico Grupo Carboxilo del aminoacido 1
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. Coplanar \+ | | | ,,,,, / ,,,,,
R Dipolo HN—C—C—N—C— coo
””””” |.|| I H

"R?| Figura 5. Formacion de un enlace peptidico por condensa-
cion y reaccion de hidrolisis del enlace peptidico.

Libre
rotacion

Las proteinas

Para las macromoléculas grandes tales como las proteinas, las tareas de describir y com-
prender la estructura se abordan en varios niveles de complejidad, ordenados en una es-
pecie de jerarquia conceptual. Se definen normalmente cuatro niveles de estructura en las
proteinas (Figura 6).

La estructura primaria es una descripcion de todos los enlaces covalentes (principalmente
enlaces peptidicos y puentes disulfuro) que unen los aminoacidos de una cadena polipepti-
dica. El elemento mds importante de la estructura primaria es la secuencia de aminodcidos.
La secuencia de aminoacidos de una proteina esta codificada en el ADN por la secuencia de
nucleétidos. Existe un sistema de conversion, llamado cédigo genético, que se puede utilizar
para deducir la secuencia de aminoacidos a partir de la secuencia de nucledtidos del ADN.

La estructura secundaria se refiere a disposiciones particularmente estables de los aminoa-
cidos que dan lugar a patrones estructurales repetidos.

La estructura terciaria describe todos los aspectos del plegamiento tridimensional de un
polipéptido. Cuando una proteina posee dos o mas subunidades polipeptidicas, su disposi-
cion en el espacio se denomina estructura cuaternaria.

. ESTRUCTURA __ . ESTRUCTURA ESTRUCTURA ESTRUCTURA __
| 1RA 2RA 3RA 4RA |

|
| |

‘ ‘ a-hélice
I I ;

I I

| |

I I

Lamina

B plegada

Al azar

Figura 6. Niveles de organizacion de las proteinas.
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Tenga en cuenta que las caracteristicas del enlace peptidico (sistema resonante, coplanar
y con momento dipolar) y la naturaleza quimica de las cadenas laterales (R) rigen los dis-
tintos niveles de organizacién encontrados en las proteinas. Si el enlace peptidico no fuese
parcialmente doble, habria tantas posibilidades de plegamiento en las proteinas que ain
estarfamos esperando que se formara lo que conocemos como vida.

Como ejemplo de lo comentado anteriormente tenemos a la prolina que es incompatible
con una hélice alfa convencional, mientras una secuencia aminoacidica con varios gluta-
matos (residuos cargados negativamente) contiguos nunca podra formar una hélice alfa.

Estructuras tridimensionales de las proteinas

Ahora exploraremos la estructura tridimensional de las proteinas poniendo énfasis en
cinco temas. En primer lugar, la estructura tridimensional de una proteina viene deter-
minada por su secuencia de aminodcidos. En segundo lugar, la funcién de una proteina
depende de su estructura. En tercer lugar, la estructura tridimensional de una proteina
es Unica, o casi unica. En cuarto lugar, las fuerzas mas importantes que estabilizan la es-
tructura especifica de una proteina son interacciones no covalentes. Por tltimo, dentro
del gran niimero de estructuras de proteinas tnicas, es posible reconocer algunos pa-
trones estructurales comunes que nos ayudan a organizar nuestro conocimiento sobre
la arquitectura de las proteinas (dominios proteicos).

Estos temas no deben entenderse en el sentido de que las proteinas tengan estructuras
tridimensionales estaticas y uniformes. La funcién de una proteina a menudo impone
una interconversion entre dos o mas formas estructurales.

Términos apropiados en relacion a la estructura proteica:

« La disposicion espacial de los atomos de una proteina se denomina conformacion.
« Las proteinas que se encuentran en su conformacién funcional plegada se denomi-
nan proteinas nativas.

« En el contexto de la estructura de proteinas, el término estabilidad se puede definir
como la tendencia a mantener la conformacion nativa.

Entre las interacciones quimicas que estabilizan la conformacién nativa se incluyen: los
puentes disulfuro, las interacciones idnicas y las interacciones débiles no covalentes (puen-
tes de hidrégeno e interacciones hidrofébicas). Los enlaces covalentes individuales que
contribuyen a las conformaciones nativas de proteinas, tales como los puentes disulfuro
que unen partes separadas de una unica cadena polipeptidica (o distintas cadenas poli-
peptidicas), son claramente mucho mas fuertes que las interacciones débiles individuales.
Sin embargo, las interacciones débiles son las que predominan como fuerza estabilizadora
de la estructura de las proteinas debido a que son muy numerosas.

Las interacciones hidrofébicas juegan un papel muy importante en la estabilizacion de la
conformacion de las proteinas; el interior de una proteina suele ser un ntcleo densamente
empaquetado de cadenas laterales hidrofébicas de aminodcidos (lejos del contacto con
el agua). También, es importante que cualquier grupo polar o cargado del interior de la
proteina tenga cerca otros grupos adecuados para formar puentes de hidrégeno o interac-
ciones idnicas. Los grupos polares del exterior pueden formar puentes de hidrégeno con
el agua y ser solubles en ella (Figura 7).

Desde el punto de vista termodinamico esta favorecido el plegado de una proteina en un
medio acuoso ya que esto implica un mayor desorden (AS+) en las moléculas de agua.

92



FIGURA'7

FUERZAS QUE MANTIENEN LA ESTRUCTURA
TERCIARIA DE UNA CADENA POLIPEPTIDICA
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Estructura secundaria

El término estructura secundaria se refiere a la conformacion local de algunas partes del po-
lipéptido. Normalmente, la discusion de la estructura secundaria se centra en los patrones
de plegamiento regulares habituales de la cadena polipeptidica. Solo unas cuantas estructuras
secundarias son muy estables y estan ampliamente distribuidas en las proteinas. Las mas desta-
cables son las conformaciones de a-hélice y lamina [ plegada que se describen a continuacion.
La disposicion mas sencilla que podria asumir una cadena polipeptidica, teniendo en cuenta
la rigidez de sus enlaces peptidicos (y también la libertad de rotacién de los demas enlaces), es
una estructura en hélice, denominada a-hélice. La rigidez del enlace peptidico viene determi-
nada por su caracter parcial de doble enlace, lo que implica que el enlace peptidico es co-planar
y presenta un dipolo. En esta estructura, el esqueleto polipéptido se encuentra compactamente
enrollado alrededor del eje imaginario longitudinal de la molécula, y los grupos R de los resi-
duos de aminoécidos sobresalen del esqueleto helicoidal (Figura 8).

NITROGENO

PUENTE DE
HIDROGENO

Figura 8. Tres representaciones de a-hélice.
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sPor qué se forma la a-hélice con mas facilidad que otras conformaciones posibles? La res-
puesta es, en parte, porque la hélice hace uso éptimo de los puentes de hidrégeno internos
(intracatenarios). La estructura esta estabilizada por un puente de hidrégeno entre el dtomo
de hidrégeno unido al 4&tomo de nitrégeno electronegativo de un enlace peptidico y el &tomo
de oxigeno carbonilico electronegativo del cuarto aminoacido que se encuentra del lado ami-
no-terminal con respecto al mismo. Cada uno de los enlaces peptidicos (excepto los proximos
a cada extremo) de un a-hélice participan en esta trama de puentes de hidrogeno. Cada vuelta
sucesiva de la hélice se une a las vueltas adyacentes mediante tres a cuatro puentes de hidroge-
no que, sumados, proporcionan a la estructura una estabilidad considerable. No todos los pép-
tidos pueden formar una a-hélice estable. Las interacciones que se producen entre las cadenas
laterales de los aminodcidos pueden estabilizar o desestabilizar esta estructura.

Por otra parte, en la conformacion {, el esqueleto de la cadena polipeptidica se encuentra ex-
tendido en zigzag en lugar de plegarse como una hélice. Las cadenas polipeptidicas en zigzag
pueden disponerse de manera adyacente formando una estructura que semeja la de una se-
rie de pliegues. En esta disposicién, denominada lamina p plegada, se forman puentes de
hidrégeno entre segmentos adyacentes de cadena polipeptidica. Los segmentos individuales
de esta conformacién normalmente estan cercanos en la cadena polipeptidica, pero, también,
pueden estar muy distantes uno de otro respecto a la secuencia lineal del polipéptido; incluso
pueden pertenecer a segmentos de diferentes cadenas polipeptidicas (puentes de hidrégeno
intercatenarios). Los grupos R de aminodcidos adyacentes sobresalen de la estructura de zi-
gzag en direcciones opuestas, dando lugar a un patrén alternante. Las cadenas polipeptidicas
adyacentes de una lamina 3 pueden ser paralelas (con la misma orientacién amino-carboxilo
en el polipéptido) o antiparalelas (con orientacién opuesta) (Figura 9).
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PUENTE DE

HIDROGENO CARBONO  OXIGENO  NITROGENO HIDROGENO ANTIPARALELA
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|

¢

Figura 9. A) Esquema de la conformacién lamina [ plegada con orientacién antiparalela.

B) Representacion con flechas del sentido que puede tener la cadena polipeptidica que confor-
ma una lamina 3 plegada.

Cualquier conformacion que no es a-hélice ni lamina {3 plegada se considera loops o al azar.

Estructura terciaria y cuaternaria

La disposicién tridimensional global de todos los dtomos de una proteina se conoce
como estructura terciaria. Los aminodacidos que estan alejados en la secuencia poli-
peptidica y que se encuentran en tipos de estructura secundaria diferentes pueden in-
teraccionar dentro de la estructura totalmente plegada de la proteina. Los segmentos
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interaccionales de la cadena polipeptidica se mantienen en su posicion terciaria carac-
teristica gracias a diferentes interacciones enlazantes débiles (y a veces mediante enlaces
covalentes tales como los puentes disulfuro) entre segmentos.

Al considerar estos niveles superiores de estructura, es de utilidad clasificar a las protei-
nas en dos grupos principales: proteinas fibrosas, que presentan cadenas polipeptidicas
dispuestas en largas hebras u hojas, y proteinas globulares, con las cadenas polipepti-
dicas plegadas en formas globulares o esféricas (Figura 10). Los dos grupos son estruc-
turalmente diferentes: las proteinas fibrosas constan mayoritariamente de un unico tipo
de estructura secundaria; las proteinas globulares contienen a menudo varios tipos de
estructura secundaria. Estos grupos difieren en su funcién en el hecho de que las es-
tructuras que dan soporte, forma y proteccion externa a los vertebrados estan formadas
por proteinas fibrosas (ejemplos: a-queratina y colageno) mientras que la mayoria de
enzimas y proteinas reguladoras son globulares.

|| } PROTOFIBRILLA /

| | | ;PROTOFILAMENTO W
|| SUPERENRROLLAMIENTO
i o

I\' DE 2 CADENAS

» G-HELICE DE QUERATINA
] m
L = V.

Figura 10. A) Estructura del cabello. En el cabello se observa una disposicion de muchos filamentos
de a-queratina, formados por subestructuras como las desarrolladas en el esquema. B) Estructura
terciaria de la mioglobina. El esqueleto polipeptidico se muestra en una representacion de cintas.

Algunas proteinas estan formadas por dos o mas cadenas polipeptidicas o subunidades,
que pueden ser idénticas o diferentes. La disposicion de estas subunidades proteicas en
complejos tridimensionales es la estructura cuaternaria. Una proteina multisubunidad
se conoce como multimero. Las proteinas multimeras pueden tener de dos a cientos de
subunidades. Un multimero con solo unas pocas subunidades se denomina a menudo
oligémero. Si un multimero esta constituido por varias subunidades diferentes, la es-
tructura global de la proteina puede ser asimétrica y bastante complicada. Sin embargo,
la mayoria de los multimeros tienen subunidades idénticas o grupos repetidos de su-
bunidades no idénticas, a menudo dispuestas simétricamente. La unidad de repeticion
estructural en este tipo de proteina multimérica, tanto si es una sola subunidad o un
grupo de subunidades, se denomina protémero.

Asociaciones de las proteinas

Se pueden dar asociaciones entre proteinas o de éstas con otras biomoléculas. A con-
tinuacion solo daremos a conocer algunos ejemplos y como es la denominacién de la
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estructura supramolecular resultante de tal agrupacion:
« Proteina con proteina. Ejemplo: asociacion de dos proteinas globulares a y B-tubulina,
que dard como resultado la formacion de los microtiibulos presentes en el citoesqueleto
de las células eucariotas.
» Proteina con lipidos. La denominacién general es lipoproteina. Por ejemplo: lipo-
proteinas de alta densidad (HDL) presentes en el plasma sanguineo.
» Proteina con azucares. La denominacion general es glicoproteina. Por ejemplo:
los anticuerpos.
« Proteina con acidos nucleicos. Por ejemplo: los ribosomas.

Desnaturalizacion y plegamiento de proteinas

Todas las proteinas empiezan su existencia en un ribosoma como una secuencia lineal de
residuos de aminoacidos. Para alcanzar su conformacién nativa, este polipéptido debe
plegarse durante y a continuacion de la sintesis. La conformacion nativa de una proteina
es solo marginalmente estable. Cambios modestos en el entorno de la proteina pueden
acarrear cambios estructurales que pueden afectar a la funcién.

Las estructuras proteicas han evolucionado para funcionar en entornos celulares concre-
tos. Condiciones diferentes a las de la célula pueden provocar cambios, grandes y peque-
fos en la estructura de la proteina. La pérdida de la estructura tridimensional suficiente
para originar la perdida de la funcién se denomina desnaturalizacion. El estado desnatu-
ralizado no se equipara necesariamente con el desplegamiento completo de la proteina y
la pérdida total de la conformacién. En la mayoria de condiciones, las proteinas desnatu-
ralizadas existen en un conjunto de estados parcialmente plegados.

La mayoria de las proteinas se pueden desnaturalizar mediante calor, el cual afecta de
una manera compleja a las interacciones débiles de la proteina (los puentes de hidrégeno
principalmente). Si la temperatura se aumenta lentamente, la conformacion de la proteina
generalmente permanece intacta hasta que tiene lugar una pérdida brusca de la estructura
(y funcién) dentro de un estrecho margen de temperaturas. La brusquedad del cambio
sugiere que el desplegamiento es un proceso cooperativo: la pérdida de estructura en una
parte de la proteina desestabiliza otras partes.

La desnaturalizacion de proteinas puede llevarse a cabo no solamente por accion del calor,
sino también por la accién de extremos de pH, ciertos disolventes organicos miscibles en
agua, como por ejemplo el alcohol o la acetona, solutos tales como la urea, el cloruro de
guanidinio, altas concentraciones salinas o detergentes. El tratamiento con cada uno de
estos agentes desnaturalizantes puede considerarse relativamente suave, en el sentido de
que no se rompen enlaces covalentes de la cadena polipeptidica. Los disolventes organi-
cos y los detergentes actiian rompiendo principalmente las interacciones hidrofébicas que
forman el nucleo estable de las proteinas. Los extremos de pH alteran la carga neta de la
proteina, dando lugar a la aparicion de repulsiones electroestaticas y a la destruccion de
algunos puentes de hidrégeno. La urea, el alcohol, el cloruro de guanidinio y las sales se-
cuestran el agua de la proteina. Los estados desnaturalizados obtenidos con estos diversos
tratamientos no son necesariamente equivalentes.

Algunas proteinas desnaturalizadas por el calor, extremos de pH o reactivos desnatura-
lizantes son capaces de recuperar su estructura nativa y su actividad bioldgica si son de-
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vueltas a condiciones en las que la conformacion nativa es estable mediante un proceso
conocido como renaturalizacion.

Por ultimo, es importante mencionar que no todas las proteinas, a medida que se sinteti-
zan en la célula, se pliegan espontaneamente. Para muchas el plegamiento esta facilitado
por la accion de proteinas especializadas. Las chaperonas moleculares son proteinas que
interaccionan con péptidos parcial o incorrectamente plegados, facilitando rutas de plega-
miento correctas o aportando microentornos en los que pueda tener lugar el plegamiento.

Funciones de las proteinas

Las proteinas son moléculas dindmicas cuyas funciones dependen, de modo casi in-
variable, de las interacciones con otras moléculas. A continuacion, se presentarda un
cuadro que intenta resumir las multiples funciones que presentan las proteinas, dando
en cada caso algunos pocos ejemplos de proteinas relacionadas con tal funcion. El abor-
daje de cada una de estas funciones excede el objetivo del presente capitulo.

RESERVA

EJ: FERRITINA, MIOGLOBINA

ESTRUCTURAL ENZIMATICA

EJ: ELASTINA, COLAGENO, QUERATINA \ / EJ: CATALASA, HEXOQUINASA

EJ: M\osmATc?\N/ithlAEoEJ&\ FUNCIONESDE | gggﬁﬁgcs;@?gﬁwm
: ' ' LAS PROTEINAS : '

REGULADORA HORMONAL
EJ: FACTORES DE TRANSCRIPCION BUFFER EJ: INSULINA Y GLUCAGON

TRANSPORTE INMUNOLOGICA

EJ: AQUAPORINA, BOMBA Na*/K’, EJ: ANTICUERPOS, PROTEINAS
ALBUMINAY HEMOGLOBINA DEL COMPLEMENTO
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