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condensazione
R-XH + HO-A = — R-X-A+H,0
idrolisi
X=NH, A=-CO-R peptidasi, lactamasi, collagenasi
X=0, A=-CO-R esterasi

2- . .
X=0, A=P0O; fosfatasi, nucleasi






Sito catalitico della anidrasi carbonica
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Ciclo catalitico della anidrasi carbonica
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Carbossipeptidasi A (CPD A)

’ idrolisi di amminoacidi C-terminali
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Siti attivi di carbossipeptidasi

Carbossipeptidasi A (CPD A, bovino)

Carbossipeptidasi G2 (CPG2, batterio)



Posizionamento del substrato vicino al sito attivo della CPA
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Attivazione dell’'acqua e suo attacco nucleofilo
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Rottura del legame peptidico C-N
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Trasferimento di un protone con formazione di NH;* e del carbossilato
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Matrix Metalloproteinases (MMPs) +
Tissue Inhibitors of MetalloProteinases (TIMPS)
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Processo metastatico favorito da MMP




Cromatina, Nucleosomi e Istoni
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acetilazione e deacetilazione
degli istoni

Histone acetylation

(transcriptional activation) ( Gene transcription )

Closed chromatin Open chromatin

Histone deacetylation
(gene silencing)



Sito attivo di HDACS
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HDAC Inhibitors (HDACI)

agentl antitumorall
(modulazione epigenetica del DNA)

Phenyl group
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Zinc fingers
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a-elica




Interazione di zinc-fingers con DNA



