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As proteinas sdo macromoléculas com estruturas poliméricas que tém como unidade os aminoacidos.
Elas exercem fungbes crussiais em essencialmente todos os procesos biologicos [1]. A agregacdo e a
fibrilagdo de proteinas estd associada a uma série de doengas neurodegenerativas como a doenca de
Huntington, de Parkinson e de Alzheimer [2]. Para que possamos controlar os processos de fibrilagdo
e agregacao em sistemas proteicos é extremamente importante entender mecanismos pelos quais estes
ocorrem. A compreensdo dos processos biologicos estd diretamente relacionada ao conhecimento da
forma e estrutura do complexo formado (agregados e fibras) e ao seu processo de formagao. Por ser um
assunto de interesse mundial, diversas técnicas fisicas ja foram empregadas nos estudos de agregagio e
fibrilagao de sistemas proteicos [3, 4, 5].

Este projeto tem como objetivo a caracterizagao de sistemas proteicos através de técnicas de espal-
hamento e ressonincia magnética nuclear. A utilizacdo destas técnicas é interessante pois permitem o
estudo dos sistemas proteicos em solu¢do, de uma forma muito pouco invasiva, fornecendo informagoes es-
truturais complementares tanto sobre a forma, didmetro e polidispersao das amostras, quanto & dindmica
de agregacio/fibrilacdo das mesmas [6]. Além disso, sdo técnicas que medem propriedades diretamente
afetadas pelos processos de agregacao e fibrilacao das amostras.

Neste projeto serdo estudados o comportamento de agregagao e/ou fibrilacdo de diversos sistemas pro-
teicos (como por exemplo as proteinas a-lactoalbumina e a S-lactoglobulina) em condi¢oes bem definidas
(de temperatura ou pH). Além disso serdo caracterizados alguns sistemas proteicos. O desenvolvimento
destes estudos estao associados a colaboragoes com pesquisadores do Brasil, como o prof. Dr. Roberto
Kopke Salinas, e do exterior, como os prof. Dr. Daniel Otzen e Prof. Dr. Jan Skov Pedersen, ambos da
Universidade de Aarhus na Dinamarca.
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