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  Introdução  
Cerca de um terço dos angiospermas emitem   uma fração 
significativa de carbono que será fixado como isopreno. A 
emissão de isopreno é um importante processo biológico, 
pois desempenha um papel relevante na química 
atmosférica (Thompson, 1992). A função do isopreno tem 
sido associada a termotolerância, ou seja, à proteção 
contra danos causados pela rápida flutuação de 
temperatura (Sharkey et al, 2001). Esta hipótese foi 
confirmada recentemente por Peñuelas et al. (2005). Além 
disso, tem sido mostrado que esta substância pode 
proteger contra espécies reativas de oxigênio e o ozônio 
(Affek & Yakir, 2002). A proteína isoprene synthase é 
responsável pelo mecanismo catalítico enzimático de 
conversão do difosfato de dimetilalilo (DMAPP) em 
isopreno. O DMAPP usado para a síntese de isopreno está 
presente em todos os cloroplastos de plantas 
(Lichtenthaler, 1999). 

Levando em consideração o que foi descrito acima, o 
objetivo deste trabalho foi realizar a predição estrutural por 
homologia molecular desta proteína, visando a 
compreensão de seu mecanismo catalítico enzimático na 
biossíntese de isopreno. 

 
  Resultados e Discussão  
A  predição  estrutural  da  proteína  isoprene synthase de 
Pueraria lobata por homologia molecular foi realizada 
utilizando o software Modeller, através do qual pôde-se 
propor a estrutura da proteína-alvo partindo de sua 
sequência primária obtida no servidor UNIPROT e da 
estrutura primária homóloga tridimensional depositada no 
banco de dados Protein Data Bank (PDB) de código 3n0f. 

 
Figura1. Sequência de aminoácidos obtida para a proteína 
isoprene synthase de Pueraria lobata. Em azul o molde de 
código 3n0f e em vermelho o modelo construído. 

 
Figura 2. Validação do modelo pelo gráfico de 
Ramachandran com 93% dos resíduos em regiões 
energeticamente favoráveis. 

 
Figura 3. Validação do modelo pelo gráfico de Anolea. 

 
O valor do D-fire foi igual a -841,35. 

  Conclusões  
O  presente  modelo  encontra-se  em  processo    final  de 
validação. Através da elaboração do modelo tridimensional 
da proteína isoprene synthase será possível realizar o 
estudo das interações moleculares desta proteína com a 
DMAPP e o isopreno. 
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