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Introdugdo: A hemoglobina S ou falciforme (HbS) é caracterizada por uma mutagéo puntiforme, em
que ocorre a substituicdo da timina pela adenina na sequéncia de DNA que codifica 0 sexto
aminoécido da cadeia B da hemoglobina normal (Hb). Esta mutacdo resulta na substituicdo do acido
glutdmico pela valina, criando uma regido hidrofobica responsavel pela polimerizagdo da HbS. O
acumulo dos polimeros de HbS resulta na mudancga na conformagado das hemécias, que assumem um
formato de foice, caracterizando a anemia falciforme. Objetivo: O objetivo principal do presente
estudo foi comparar a estrutura tridimensional das cadeias beta da Hb e da HbS, por meio de
alinhamento de sequéncia de aminoécidos. M etodologia: Foi realizado um levantamento de arquivos
PDB no site Protein Data Bank, o quais foram analisados no programa computacional TM-Align, no
intuito de comparar a estrutura tridimensional das cadeias beta da Hb e da HbS e verificar as
alteracdes estruturais provocadas pela mutagdo. Resultados: A partir dos arquivos 2HHB.pdb
(referente a Hb humana) e 2HBS.pdb (referente a HbS humana), foi realizado o alinhamento de
sequéncia pel o software TM-Align. onde foi confirmada a mutagdo no sexto residuo da cadeia beta da
HbS e uma identidade de sequéncia de 99%, com 146 residuos equivalentes. A comparagao estrutural
das proteinas mostrou que ndo existem alteracfes na estrutura secundéria da HbS, a qual permanece
com o mesmo numero de alfa-hélices e fitas beta que a Hb, havendo mudancas apenas em sua
estrutura tercidria. Conclusio: Os resultados obtidos no presente estudo mostraram que a mutacdo no
sexto aminoacido promove mudangas em na conformacao tridimensional da HbS humana, mas que
ndo comprometem aformag&o das afa-hélices ou fitas beta de sua estrutura secundéria.
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