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CaracterCaracteríístiquesstiques generals generals 

El proteosoma:

Complex macromolecular responsable de la major part de la degradació de 
proteïnes.

Localització:

Citoplasma i nucli d’eucariotes i procariotes.

Es troba implicat en:

- Resposta a l’estrés oxidatiu

- Control del cicle cel�lular

- Presentació d’antígens



CaracterCaracteríístiquesstiques generalsgenerals

115-150 Å

113 Å

1PMA.pdb

Estructura:
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CaracterCaracteríístiquesstiques generalsgenerals
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CaracterCaracteríístiquesstiques generalsgenerals

1PMA.pdb



• CLASSE:

Alpha and beta proteins (a+b) 

• PLEGAMENT:

Ntn hydrolase-like 

• SUPERFAMÍLIA:

N-terminal nucleophile aminohydrolases (Ntn hydrolases) 

• FAMÍLIA:

Proteasome subunits

ClassificaciClassificacióó SCOPSCOP



SimetriaSimetria: : TT . . acidophilumacidophilum vsvs S. S. cerevisiaecerevisiae

T. acidophilum S. cerevisiae

Simetria D7 Simetria C2



Thermoplasma acidophilum



T. T. acidophilumacidophilum:  :  EstudiEstudi de de simetriasimetria

Score: 9,77

RMS: 0,19

1PMA.pdb



1PMA.pdb

T. T. acidophilumacidophilum: : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats

Score: 6,46

RMS: 1,33

1. Entre α i β



T. T. acidophilumacidophilum: : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats
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T. T. acidophilumacidophilum: : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats
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T. T. acidophilumacidophilum: : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats

1PMA.pdb

Score: 9,86

RMS: 0,09

2. Entre α i α

H0 S1 S2 S3

S4 H1 H2

S5 S6 S7 S8 H3 H4

S10 H5S9



T. T. acidophilumacidophilum: : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats

1PMA.pdb

Score: 9,88

RMS: 0,10

3. Entre β i β

S3S1 S2 S4 H1
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S8 H3 H4 S9

S10 H5



T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

15 23

86 97

125 130

SUBUNITATS αααα



T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

1. Entre αααα i αααα

Interacció entre els loops
que es formen entre H2 i S5. 



1PMA interaccions: interaccions alfa_alfaT. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions
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T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

1. Entre αααα i αααα

Interacció entre el loop inicial i 
la H0 de la subunitat següent 



1PMA interaccions: interaccions alfa_alfaT. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions
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T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

1. Entre αααα i αααα

Interacció entre H1 i H2
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1PMA interaccions: interaccions alfa_alfa

2’84Å

2’79Å

Asp118Arg86α 3

α 1

H1
H2

T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions



T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

2. Entre αααα i ββββ
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H1 de la subunitat ββββ



T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions
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T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

26

26 51

84 91

139 165 166

SUBUNITATS ββββ



2’95A

2’93A

B

Interacció entre els loops que es
formen entre H2 i S5.

T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

3. Entre ββββ i ββββ



T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

2’66Ǻ

3’13Ǻ

β2β2β2β2 β1β1β1β1

Pro94

Lys91

Pro94

Lys91

H2

H2

S5

S5

H2



T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

3. Entre ββββ i ββββ
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T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions
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ββββ6 ββββ7

ββββ6’ββββ7’

T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

4. Entre anells ββββ
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H3
H3

Loop S2-S3

Loop H4-S9



2’60Ǻ

Glu139Arg165

T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

ββββ7’

ββββ6

H4
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T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

4. Entre anells ββββ ββββ 6 ββββ 7

ββββ 6’ββββ 7’

H4

H4

H3
H3

Loop H4-S9

Loop S2-S3



T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

2’91Ǻ

Arg165

Ile26

β6β6β6β6’

β6β6β6β6
H4

Loop S2-S3



T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

4. Entre anells ββββ ββββ 6 ββββ 7

ββββ 6’ββββ 7’

H4

H4

H3
H3

Loop S2-S3

Loop H4-S9



T. T. acidophilumacidophilum: : InteraccionsInteraccions

2’98Ǻ
Arg166

Asn24

β6β6β6β6’

β6β6β6β6

Loop H4-S9

Loop S2-S3



Saccharomyces cerevisiae



S. S. cerevisiaecerevisiae:  :  EstudiEstudi de de simetriasimetria

Score: 0,20

RMS: 9,77

1RYP.pdb



1RYP.pdb

S.cerevisiaeS.cerevisiae: : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats

Score: 5,15

RMS: 1,77

1. Entre α i β



S. S. cerevisiaecerevisiae : : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats
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S.cerevisiaeS.cerevisiae: : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats

1RYP.pdb

Score: 8,14

RMS: 1,05

2. Entre α i α



Score: 7,38 

RMS: 1’47

S. S. cerevisiaecerevisiae : : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats

1RYP.pdb

3. Entre β i β



S.cerevisiaeS.cerevisiae: : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats

1RYP.pdb

SUBUNITATS αααα

1PMA.pdb
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S.cerevisiaeS.cerevisiae: : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats
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S.cerevisiaeS.cerevisiae: : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats
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S.cerevisiaeS.cerevisiae: : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats
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S.cerevisiaeS.cerevisiae: : InteraccionsInteraccions

Interacció entre α2 α2 α2 α2 i β2β2β2β2

Entre α i β

1RYP.pdb



S.cerevisiaeS.cerevisiae: : InteraccionsInteraccions
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S.cerevisiaeS.cerevisiae: : InteraccionsInteraccions

Interacció entre αααα6, αααα7 i β β β β 7 

Entre α i β

1RYP.pdb



S.cerevisiaeS.cerevisiae: : InteraccionsInteraccions

α 7α 7α 7α 7 α 6α 6α 6α 6
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S. S. cerevisiaecerevisiae : : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats
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SUBUNITATS ββββ



S. S. cerevisiaecerevisiae : : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats
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S. S. cerevisiaecerevisiae : : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats
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S. S. cerevisiaecerevisiae : : EstructuraEstructura de les de les subunitatssubunitats
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S. S. cerevisiaecerevisiae : : InteraccionsInteraccions

Entre β i β



S. S. cerevisiaecerevisiae : : InteraccionsInteraccions
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ββββ7

ββββ2’ββββ1’

Entre anells β

S. S. cerevisiaecerevisiae : : InteraccionsInteraccions
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S. S. cerevisiaecerevisiae : : InteraccionsInteraccions

β6β6β6β6

β2β2β2β2’
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-

-
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S. S. cerevisiaecerevisiae : : InteraccionsInteraccions

β5β5β5β5

β3β3β3β3’

Arg19

+

-
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3’32Ǻ



Mecanisme d’acció



T. T. acidophilumacidophilum: : TrTrííadaada catalcatalííticatica

S1

Thr1

Lys33
Glu17



S.cerevisiaeS.cerevisiae: : TrTrííadaada catalcatalííticatica

Thr1

Lys33
Asp17



InteracciInteraccióó de la de la trtrííadaada catalcatalííticatica

2,19 Å

Pont salí reforçat per dos 
ponts d'hidrogen

Lys33

Glu17

Thr1



ForatForat de de ll’’oxianioxianióó

Gly47



InteraccionsInteraccions del centre del centre actiuactiu

1.89 Å

Mantenen la integritat estructural del centre actiu

Ser129

Asp166

Ser169



ConservaciConservacióó de de residusresidus

1 17 33 47

129 169166



ButxacaButxaca ββ11

Arg45

• Caràcter bàsic

• Talla després de residus àcids

• Activitat caspase-like



ButxacaButxaca ββ22

• Caràcter àcid

• Talla després de residus bàsics

• Activitat trypsin-like



ButxacaButxaca ββ55

• Caràcter hidrofòbic

• Talla després de residus hidrofòbics

• Activitat chymotrypsin-like

T. acidophilum

S. cerevisiae



ButxacaButxaca ββ55

T. acidophilum

S. cerevisiae



MecanismeMecanisme dd’’acciaccióó

Entorn hidrofòbic del nucli del proteosoma
fa que les interaccions electrostàtiques 
siguin més fortes. 



MecanismeMecanisme dd’’acciaccióó -- Pas 1Pas 1

1. La Lys33 potencia la nucleofilitat
de la Thr1.

2. L’O de Thr1 ataca nucleofílicament
al C carbonil de l’enllaç a trencar.

3. El grup amino N-terminal de la 
Thr1 accepta el H+, directament o 
mitjançant H2O.

4. Es forma l'intermediari tetraèdric 
amb un oxianió.



MecanismeMecanisme dd’’acciaccióó -- Pas 2Pas 2

1. Oxianió estabilitzat per la cadena 
principal de Gly47 (forat oxianió).

2. Atac del grup amino del pèptid a 
un H de l’H2O.

3. L’oxianió ataca al C carbonil.

4. Formació de l’intermediari acil-
enzim.



MecanismeMecanisme dd’’acciaccióó -- Pas 3 i 4Pas 3 i 4

1. La desacilació de l’O de la Thr1 
està catalitzada pel N desprotonat
de la Thr1.

2. S’afegeix una molècula d’H2O 
nucleofílica a l’intermediari acil-
enzim.

3. Es reverteix l'intermediari acil-
enzim per formar un segon 
intermediari tetraèdric.

4. Es trenca l’enllaç i s’allibera la 
Thr1.



MecanismeMecanisme dd’’acciaccióó

21 Å

27,4 Å

S’alliberen productes peptídics de 8-9 residus, determinat per la distància entre els 
centres actius de les subunitats veïnes.  



EnsemblatgeEnsemblatge

• Procés molt complicat que inclou formes 
precursores.

• Subunitats-β requereixen d’un procés de 
maduració per eliminar els pro-pèpids N-terminals i 
exposar la Thr1.

• Les subunitats-α tenen una gran afinitat entre 
elles.

• La formació de l’anell-α, possibilita la incorporació
de les subunitats-β primerenques i en segon lloc les 
“β-tardanes”.



ProPro--ppèèptidsptids i i activitatactivitat endopeptidasaendopeptidasa

TQQPIVTGTSVISMKYDNGVIIAADNLGSYGSLLRFNGVERLIPVGDNTVVGISGDISDMQHIERLLKDLVTENAYDNPL
ADAEEALEPSYIFEYLATVMYQRRSKMNPLWNAIIVAGVQSNGDQFLRYVNLLGVTYSSPTLATGFGAHMANPLLRKVVD
RESDIPKTTVQVAEEAIVNAMRVLYYRDARSSRNFSLAIIDKNTGLTFKKNLQVENMKWDFAKDIKGYGTQKI

Gly -1 Thr 1 Asp 17 Arg 33 

Autòlisi

Gly 47 

Arg33

Gly -1

• Una H2O catalítica actua 
com acceptora de H+, enlloc 
de Thr1 N.

• Aquesta H2O també intervé
com un pont pel H+ entre 
Thr1 O i Thr1 N.

• La Gly -1 és essencial.

• Amb l’alliberació de la Thr1, 
la subunitat es torna activa.



ConservaciConservacióó estructuralestructural

Score: 8,05 

RMS: 0,73



ConservaciConservacióó estructuralestructural

Thr1

Glu17

Gly47

Lys33

Score: 8,05 

RMS: 0,73



ConservaciConservacióó estructuralestructural

Alineament estructural

1 17 33 47

129 169166



HomologiaHomologia ambamb HslVHslV

• Homòleg del proteosoma a 
alguns procariotes.

• No forma proteosomes 20S.

• És un homodecàmer amb un 
nucli proteolític.

• Comparteix plegament i 
mecanisme catalític.

1e94.pdb

1ned.pdb

Score: 7,60 

RMS: 1,56



HomologiaHomologia ambamb HslVHslV

Alineament estructural

1 17 33 47

129 169166



HomologiaHomologia ambamb HslVHslV

Alineament de seqüència

1 17 33 47

129 169166



EstudiEstudi evolutiuevolutiu



Estudi evolutiuEstudi evolutiu
CLUSTAL W (1.60) multiple sequence alignment

PRCE_YEAST      MQAIADSFSVPNRLVKELQYDNEQNLESDFVTGASQFQRLAPSLTVPPIASPQQFLRAHT
PRCD_HUMAN      ----------------------------------MAATLLAARGAGPAPAWGPEAFTPDW
PRCB_THEAC      -----------------------------------------------------------M
PRCE_SPIOL      -----------MKLDTSGLESTAPIFRR--SDFVFDGLQMTPSFDLPNPTDFDGFQKEAV
PRCE_ARATH      -----------MKLDTSGFETSMPMIGFGSSSDMLDELSSVPSFDLPRTKEFDGFQKKAK
PRCB_METTH      ----------------------------------------------------------MN
PRCB_METJA      ------------------------------------------------------------
PRCB_SULSO      -----------------------------------------------------MGNELQL
PRCA_PYRHO      ----------------------------------MAFVPPQAGYDRAITVFSPDGRLFQV

PRCE_YEAST      DDSRNPDCKIKIAHGTTTLAFRFQGGIIVAVDSRATAGNWVASQTVKKVIEINPFLLGTM
PRCD_HUMAN      E-------SREVSTGTTIMAVQFDGGVVLGADSRTTTGSYIANRVTDKLTPIHDRIFCCR
PRCB_THEAC      N--------QTLETGTTTVGITLKDAVIMATERRVTMENFIMHKNGKKLFQIDTYTGMTI
PRCE_SPIOL      Q-------MVKPAKGTTTLAFIFKHGVMVAADSRASMGGYISSQSVKKIIEINPYMLGTM
PRCE_ARATH      D-------MLKHAKGTTTLAFIFKGGVMVAADSRASMGGYISSQSVKKIIEINPYMLGTM
PRCB_METTH      D--------KNTLKGTTTVGITCKDGVVFATERRASMGNLIAHKATDKIFKIDEHIAATI
PRCB_METJA      ---------MDVMKGTTTVGLICDDAVILATDKRASLGNLVADKEAKKLYKIDDYIAMTI
PRCB_SULSO      E--------NKILKGTTTVGIRVNDGVILAADRRASAGFFVANKMVRKVLYITDKIGITT
PRCA_PYRHO      N-----YAREAVKRGATAVGVKCNEGVVLAVEKRITSR-LIEPESYEKIFQIDDHIAAAS

*.* .       ..   . * .    .      *.  *      . 
PRCE_YEAST      AGGAADCQFWETWLGSQCRLHELREKE----RISVAAASKILSNLVYQYKGAGLSMGTMI
PRCD_HUMAN      SGSAADTQAVADAVTYQLGFHSIELNE----PPLVHTAASLFKEMCYRYR-EDLMAGIII
PRCB_THEAC      AGLVGDAQVLVRYMKAELELYRLQRRV----NMPIEAVATLLSNMLNQVKYMPYMVQLLV
PRCE_SPIOL      AGGAADCQFWHRNLGIKCRLHELANKR----RISVTGASKLLANILYNYRGMGLSVGTMI
PRCE_ARATH      AGGAADCQFWHRNLGIKCRLHELANKR----RISVSGASKLLANMLYSYRGMGLSVGTMI
PRCB_METTH      AGSVADAQSLMKYLKAEAALYRMRNSE----KISIEAAAALAANILHSSRFYPFIVQTLL
PRCB_METJA      AGSVGDAQAIVRLLIAEAKLYKMRTGR----NIPPLACATLLSNILHSSRMFPFLTQIII
PRCB_SULSO      AGSVADLQFIYDVLKNIYHYNSITKYG----PISIKGIATRLANVLSATKYFPYIVQILI
PRCA_PYRHO      SGIIADARVLVNRARLEAQIHRLTYGEPAPLAVIVKKICDLKQMHTQYGGVRPFGAALLM

.*   * .              .               .         ..
PRCE_YEAST      CGYTRKEGPTIYYVDSDGTRLK-GDIFCVGSGQTFAYGVLDSNYKWDLSVEDALYLGKRS
PRCD_HUMAN      AGWDPQEGGQGYSVPMGGMMVR-QSFAIGGSGSSYIYGYVDATYREGMTKEECLQFTANA
PRCB_THEAC      GGIDT--APHVFSIDAAGGSVE-DIYASTGSGSPFVYGVLESQYSEKMTVDEGVDLVIRA
PRCE_SPIOL      AGWD-ETGPGLYYVDSEGGRLK-GMRFSVGSGSPYAYGVLDNGYKYDMTVEEASELARRA
PRCE_ARATH      AGWD-ETGPGLYYVDNEGGRLK-GDRFSVGSGSPYAYGVLDSGYKYDMSVEEASELARRS
PRCB_METTH      GGVDE-NGAKIYSLDPSGGMIP-DKFVSTGSGSPVAYGVLEDRYSDELYVDEAVDVAIRA
PRCB_METJA      GGYDLLEGAKLFSLDPLGGMNEEKTFTATGSGSPIAYGVLEAGYDRDMSVEEGIKLALNA
PRCB_SULSO      GGYDD--QPRLFNLDYLGDITE-ENYVATGSGSPVAMGVLEDEYNPKMTLDEAADLAKRA
PRCA_PYRHO      AGVNE--KPELYETDPSGAYFA-WKAVAIGSGRNTAMAIFEEKYKDDMSLEEAIKLAIFA

*         .     *           ***        .  *   . ..       .

PRCE_YEAST      ILAAAHRDAYSGGSVNLYHVT--EDGWIYHGNHDVGELFWKVK----E-EEGSFNNVIG-
PRCD_HUMAN      LALAMERDGSSGGVIRLAAIAESGVERQVLLGDQIPKFAVATLPPA--------------
PRCB_THEAC      ISAAKQRDSASGGMIDVAVITR-KDGYVQLPTDQIESRIRKLGLIL--------------
PRCE_SPIOL      IYHATYRDGASGGVVSVYHVG--PDGWKKVTGDDVGDLHFQYYPVVPATVEQEMVEVVGA
PRCE_ARATH      IYHATFRDGASGGVASVYHVG--PEGWTKLSGDDVGELHYHYYPVAPATAEQVMEEATAE
PRCB_METTH      IKSAMERDTYSGNGILVATVTE-EEGFRMLSEEEIQKRIENLN-----------------
PRCB_METJA      LKSAMERDTFSGNGISLAVIT--KDGVKIFEDEEIEKILDSMKAKPKKKTTKRSRRKSK-
PRCB_SULSO      VFSAIKRDSFTGTGVIVAKIH--SKGHEELEFYLNKKM----------------------
PRCA_PYRHO      LAKTMEKPSAENIEVAIITVK--DKKFRKLSREEIEKYLNEVMKEVEEEEVKEKEEDYSE

.  .  .    .    .  .



Caps reguladors del proteosoma



Existeixen tres tipus de subunitats reguladores:

- 19S (PA700) � ATP-dependent

- 11S (PA26, PA28, REG)  � ATP-independent

- PA200

TipusTipus dd’’activadorsactivadors



Molecular Cell 23, 875–885, September 15, 2006

Microscopia electrònica
50000x
4,2 Å/pixel

Cap Cap reguladorregulador 19S19S

• El cap 19S no ha estat cristal�litzat.

• S'ha observat per microscopia
electrònica.

• Consta de 17 subunitats (separades 
en LID i BASE) les quals han estat 
purificades i seqüenciades. 

• Es troba implicat en un gran nombre 
de funcions.



Cap Cap reguladorregulador 19S19S

FUNCIONS

▪ Activació del proteosoma

▪ Reconeixement del substrat 

▪ Desubiquitinació del substrat

▪ Desestabilització de l’estructura terciària de les proteïnes plegades

▪ Translocació del substrat



1FNT.pdb

Cap Cap reguladorregulador 11S11S

1YA7.pdb



Cap Cap reguladorregulador 11S11S

• El regulador 11S forma un barril heptamèric.

• És ATP-independent.

• Els diferents reguladors 11S activen els
proteasomes 20S de diferents espècies.

FUNCIONS

- Activació del proteosoma 20S.

- Permetre la obertura i facilitar l’entrada 
del substrat.

- Intervé en la generació de pèptids per 
la presentació al SI.

1YA7.pdb



Cap Cap reguladorregulador 11S11S

1YA7.pdb

• Barril format per 7 monòmers.

• Similar a la subunitat humana (PA28).

• Dos barrils de PA26 s’associen pels seus eixos al proteosoma 20S, un a cada 
extrem.

70 Å33 Å

90 Å



N

C

1

2

3

4

Cap Cap reguladorregulador 11S11S

1YA7.pdb



CLUSTAL W(1.60) multiple sequence alignment

1yauO           KRAALIQNLRDSYTETSSFAVIEEWAAGTLQEIEGIAKAAAEAHGVIRNSTYGRAQAEKS
1yauP           KRAALIQNLRDSYTETSSFAVIEEWAAGTLQEIEGIAKAAAEAHGVIRNSTYGRAQAEKS
1yauQ           KRAALIQNLRDSYTETSSFAVIEEWAAGTLQEIEGIAKAAAEAHGVIRNSTYGRAQAEKS
1yauR           KRAALIQNLRDSYTETSSFAVIEEWAAGTLQEIEGIAKAAAEAHGVIRNSTYGRAQAEKS
1yauS           KRAALIQNLRDSYTETSSFAVIEEWAAGTLQEIEGIAKAAAEAHGVIRNSTYGRAQAEKS
1yauT           KRAALIQNLRDSYTETSSFAVIEEWAAGTLQEIEGIAKAAAEAHGVIRNSTYGRAQAEKS
1yauU           KRAALIQNLRDSYTETSSFAVIEEWAAGTLQEIEGIAKAAAEAHGVIRNSTYGRAQAEKS

************************************************************

1yauO           PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETIRTVIAIRIPEHKEEDNLGVAVQHAVLKIIDELEIK
1yauP           PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETIRTVIAIRIPEHKEEDNLGVAVQHAVLKIIDELEIK
1yauQ           PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETIRTVIAIRIPEHKEEDNLGVAVQHAVLKIIDELEIK
1yauR           PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETIRTVIAIRIPEHKEEDNLGVAVQHAVLKIIDELEIK
1yauS           PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETIRTVIAIRIPEHKEEDNLGVAVQHAVLKIIDELEIK
1yauT           PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETIRTVIAIRIPEHKEEDNLGVAVQHAVLKIIDELEIK
1yauU           PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETIRTVIAIRIPEHKEEDNLGVAVQHAVLKIIDELEIK

************************************************************

1yauO           TLGSGEKSGSGGAPTPIGMYALREYLSARSTVEDKLLGGGSQSPSLLLELRQIDADFMLK
1yauP           TLGSGEKSGSGGAPTPIGMYALREYLSARSTVEDKLLGGGSQSPSLLLELRQIDADFMLK
1yauQ           TLGSGEKSGSGGAPTPIGMYALREYLSARSTVEDKLLGGGSQSPSLLLELRQIDADFMLK
1yauR           TLGSGEKSGSGGAPTPIGMYALREYLSARSTVEDKLLGGGSQSPSLLLELRQIDADFMLK
1yauS           TLGSGEKSGSGGAPTPIGMYALREYLSARSTVEDKLLGGGSQSPSLLLELRQIDADFMLK
1yauT           TLGSGEKSGSGGAPTPIGMYALREYLSARSTVEDKLLGGGSQSPSLLLELRQIDADFMLK
1yauU           TLGSGEKSGSGGAPTPIGMYALREYLSARSTVEDKLLGGGSQSPSLLLELRQIDADFMLK

************************************************************

1yauO           VELATTHLSTMVRAVINAYLLNWKKLIQPRTGSDHMVS
1yauP           VELATTHLSTMVRAVINAYLLNWKKLIQPRTGSDHMVS
1yauQ           VELATTHLSTMVRAVINAYLLNWKKLIQPRTGSDHMVS
1yauR           VELATTHLSTMVRAVINAYLLNWKKLIQPRTGSDHMVS
1yauS           VELATTHLSTMVRAVINAYLLNWKKLIQPRTGSDHMVS
1yauT           VELATTHLSTMVRAVINAYLLNWKKLIQPRTGSDHMVS
1yauU           VELATTHLSTMVRAVINAYLLNWKKLIQPRTGSDHMVS

**************************************

Cap Cap reguladorregulador 11S11S

CLUSTAL W(1.60) multiple sequence alignment

1yauT  KRAALIQNLRDSYTETSSFAVIEEWAAGTLQEIEGIAKAAAEAHGVIRNSTYGRAQAEKS
1yauR  KRAALIQNLRDSYTETSSFAVIEEWAAGTLQEIEGIAKAAAEAHGVIRNSTYGRAQAEKS
1yauU  KRAALIQNLRDSYTETSSFAVIEEWAAGTLQEIEGIAKAAAEAHGVIRNSTYGRAQAEKS
1yauP  KRAALIQNLRDSYTETSSFAVIEEWAAGTLQEIEGIAKAAAEAHGVIRNSTYGRAQAEKS
1yauS  KRAALIQNLRDSYTETSSFAVIEEWAAGTLQEIEGIAKAAAEAHGVIRNSTYGRAQAEKS
1yauO  KRAALIQNLRDSYTETSSFAVIEEWAAGTLQEIEGIAKAAAEAHGVIRNSTYGRAQAEKS
1yauQ  KRAALIQNLRDSYTETSSFAVIEEWAAGTLQEIEGIAKAAAEAHGVIRNSTYGRAQAEKS

1yauT  PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETIRTVIAIRIPEHKEEDNLGVAVQHAVLKIIDELEIK
1yauR  PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETIRTVIAIRIPEHKEEDNLGVAVQHAVLKIIDELEIK
1yauU  PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETIRTVIAIRIPEHKEEDNLGVAVQHAVLKIIDELEIK
1yauP  PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETIRTVIAIRIPEHKEEDNLGVAVQHAVLKIIDELEIK
1yauS  PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETIRTVIAIRIPEHKEEDNLGVAVQHAVLKIIDELEIK
1yauO  PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETIRTVIAIRIPEHKEEDNLGVAVQHAVLKIIDELEIK
1yauQ  PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETIRTVIAIRIPEHKEEDNLGVAVQHAVLKIIDELEIK

1yauT  TLGSGEKSGSGGAPTPIGMYALREYLSARSTVEDKLLGGGSQSPSLLLELRQIDADFMLK
1yauR  TLGSGEKSGSGGAPTPIGMYALREYLSARSTVEDKLLGGGSQSPSLLLELRQIDADFMLK
1yauU  TLGSGEKSGSGGAPTPIGMYALREYLSARSTVEDKLLGGGSQSPSLLLELRQIDADFMLK
1yauP  TLGSGEKSGSGGAPTPIGMYALREYLSARSTVEDKLLGGGSQSPSLLLELRQIDADFMLK
1yauS  TLGSGEKSGSGGAPTPIGMYALREYLSARSTVEDKLLGGGSQSPSLLLELRQIDADFMLK
1yauO  TLGSGEKSGSGGAPTPIGMYALREYLSARSTVEDKLLGGGSQSPSLLLELRQIDADFMLK
1yauQ  TLGSGEKSGSGGAPTPIGMYALREYLSARSTVEDKLLGGGSQSPSLLLELRQIDADFMLK

1yauT  VELATTHLSTMVRAVINAYLLNWKKLIQPRTGSDHMVS
1yauR  VELATTHLSTMVRAVINAYLLNWKKLIQPRTGSDHMVS
1yauU  VELATTHLSTMVRAVINAYLLNWKKLIQPRTGSDHMVS
1yauP  VELATTHLSTMVRAVINAYLLNWKKLIQPRTGSDHMVS
1yauS  VELATTHLSTMVRAVINAYLLNWKKLIQPRTGSDHMVS
1yauO  VELATTHLSTMVRAVINAYLLNWKKLIQPRTGSDHMVS
1yauQ  VELATTHLSTMVRAVINAYLLNWKKLIQPRTGSDHMVS

STAMP Subunitats

1YAU.pdb

Score: 9,63 

RMS: 0,24



InteraccionsInteraccions

1YA7.pdb



InteraccionsInteraccions

Thr203

His200

Glu86
2,94 Å

2,67 Å

1YA7.pdb

2,70 Å

3,08 Å Glu18

Arg5

Ser174

Asp157

2,57 Å



InteraccionsInteraccions

1YA7.pdb



InteraccionsInteraccions

1YA7.pdb

Ser231

Lys66

2,67 Å

Met229

Val82

2,91Å66



OberturaObertura de de ll’’anellanell

1FNT.pdb1RYP.pdb



OberturaObertura de de ll’’anellanell

1PMA.pdb 1YA7.pdb



OberturaObertura de de ll’’anellanell

1PMA.pdb



OberturaObertura de de ll’’anellanell

Tyr26

Pro17

2617

1PMA.pdb



OberturaObertura de de ll’’anellanell

Tyr26

Pro 17

1PMA.pdb
1YA7.pdb

Score: 9,13 

RMS: 0,67



OberturaObertura de de ll’’anellanell

STAMP

1ya7A.pdb

1pmaA.pdb

RMS 0,67

Sc 9,13

Pro17

Tyr26

1,66 Å

1PMA.pdb



-

• L’estructura està més conservada que la seqüència.

• El proteosoma és una estructura molt complexa.

• És un tipus de proteasa amb una Thr al centre actiu.

• Sembla tenir una activitat important, ja que es troba tant en 

eucariotes com en procariotes.

• L’evolució ha afegit complexitat a l’estructura del proteosoma.

• Existeixen molts caps reguladors amb diferents activitats.

ConclusionsConclusions



Preguntes PEM:

1. Quina de les afirmacions següents és correcta?
a) T.acidophilum presenta una simetría D7
b) S.cerevisiae presenta una simetría C2.
c) les dues anteriors
d) El proteosoma NO és simètric
e) totes les anteriors

2. Quina de les afirmacions següents és incorrecta?
a) El proteosoma és un complex macromolecular responsable de la major part de la degradació de 
proteïnes
b) Es localitza al citoplasma i nucli d’eucariotes i procariotes
c) les dues anteriors
d) Està format per 4 anells beta
e) totes les anteriors

3. Quina és la principal diferència entre la subunitat alfa i beta del proteosoma?
a) La subunitat beta té la hèlix 0 (H0) i la alfa no
b) La subunitat alfa té la hèlix 0 (H0) i la beta no
c) La subunitat beta té una estructura beta sandwich i la alfa no
d) La subunitat alfa té una estructura beta sandwich i la beta no
e) No hi ha cap diferència entre les dues subunitats

4. Quantes subunitats diferents presenten el proteosoma de T. Acidophilum i el de S. Cerevisiae
respectivament?
a) 7 i 7
b) 2 i 14
c) 14 i 28
d) 14 i 14
e) Cap de les anteriors és correcta.



5. Quin tipus de plegament presenten les subunitats del proteosoma?
a)Beta sandwich format per 2 làmines de 5 cadenes beta cada una, envoltades per 2 

hèlix a la part superior i 2 a la part inferior.
b)Beta sandwich format per dues làmines de 10 cadenes beta cada una.
c) a i b són falses.
d) Beta sandwich format per 2 làmines de 5 cadenes beta cada una, 

envoltades per 3 hèlix a la part superior i 2 a la part inferior.
e)Cap de les anteriors.

6. Respecte als caps reguladors del proteosoma, digues quina afirmació és la correcta:
a) existeixen molts tipus de subunitats reguladores
b) totes són ATP-dependents
c) el cap 19S està implicat en un gran nombre de funcions
d) tots han estat cristal�litzats
e) totes són correctes

7. A quines parts del proteosoma s’uneixen els caps reguladors?
a) a l’anell d’alfes
b) a l’anell de betes
c) les dues anteriors
d) no s’uneixen directament al proteosoma
e) s’uneix a alfes i betes



8. L’entorn hidrofòbic del nucli del proteosoma fa que les interaccions electrostàtiques que es donen siguin: 
a) menys fortes
b) més fortes
c) més hidrofòbiques
d) iguals
e) cap de les anteriors

9. Respecte a les subunitats actives del proteosoma, digues quines son falses:
1. Requereixen d’un procés de maduració per eliminar uns residus C-terminals i exposar la Thr1.
2. Al ser una treonin-proteasa no té cap residu que constitueixi el forat del oxianió.
3. La tríada catalítica de les subunitats alfa està formada per la Thr1, Lys33 i (Asp-Glu)17.
4. Les butxaques S1, son responsables de la especificitat de les diferents subunitats.

a) 1, 2 i 3
b) 1 i 3
c) 2 i 4
d) 4
e) 1, 2, 3 i 4

10. El proteosoma, senyala l’afirmació correcta:
a) És encarregat de la major part de la degradació de proteïnes.
b) Està molt conservat estructuralment.
c) L’evolució ha afegit complexitat al proteosoma.
d) És un tipus de proteasa amb una Thr1 al centre actiu.
e) Totes les afirmacions són certes.


