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1 INTRODUÇÃO 
A carga elétrica de uma proteína depende dos átomos envolvidos em sua estrutura, 
essa propriedade define se sua carga final será negativa ou positiva de acordo com 
seus átomos (Lehninger; Nelson e Cox, 2018). Para que se identifique as proteínas 
(formadas por polipeptídios), as suas cargas finais formam cátions ou ânions que 
podem ser exploradas para separação dessas proteínas (Watford e Wu, 2018). Um 
dos métodos para identificação de proteínas é a cromatografia de troca iônica, essa 
técnica utiliza as propriedades de carga elétrica das proteínas para separação a 
partir de uma matriz onde elas irão percorrer (Li et al., 2020). Para realização dessa 
técnica de troca catiônica, uma matriz carregada negativamente é adicionada, uma 
amostra proteica no topo do tubo, um suporte na borda inferior e um detector que 
afunila a passagem das proteínas no final. Vale ressaltar que a matriz pode ser de 
diferentes tipos, sendo ela uma fase estacionária (ou pouco móvel), tudo isso a um 
determinado pH (Koch et al., 2022). Dessa forma, é visto que a partir das cargas das 
proteínas é possível fazer a separação delas explorando suas propriedades elétricas 
afunilando sua passagem de acordo com sua carga e separando-as em um detector. 
(Zhang et al., 2020). Este estudo tem o objetivo de avaliar o método de 
cromatografia de troca catiônica para separação de proteínas com diferentes cargas 
elétricas.  
 
2 METODOLOGIA 
Trata-se de um estudo de revisão bibliográfica realizado em junho de 2022 onde 
foram utilizados artigos pesquisados nas plataformas de busca Scientific Eletronic 
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Library Online (SCIELO), PubMed, Cell Press e Google Acadêmico. Os descritores 
utilizados foram: análise de proteínas, cromatografia de troca catiônica e separação 
de proteínas. Como critérios de inclusão foram considerados artigos, teses e 
dissertações dos últimos cinco anos. Esse trabalho foi realizado em junho de 2024. 
 
3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 
A grande maioria das proteínas possuem carga elétrica, seja ela positiva (cátions) ou 
negativa (ânions). Essas proteínas formadas por cadeias polipeptídicas são muito 
pequenas e fica impossível para o ser humano identificar e separa todas elas a olho 
nu (Lehninger; Nelson e Cox, 2018). Com o avanço da ciência e tecnologia foram 
feitos métodos mais robustos para essa questão; a cromatografia de troca catiônica 
é uma técnica que permitiu aos estudiosos separarem as proteínas explorando suas 
cargas elétricas (Nardin et al., 2017). Para se fazer a separação é utilizado um 
material poroso (a matriz sólida quase imóvel) que pode variar na escolha, uma 
solução com proteínas é adicionada ao topo de um recipiente escolhido (devendo 
ser ele transparente) (Jeong et al., 2020). Nesse processo é necessário um grau de 
pH que coloque em evidência as cargas das proteínas, então para isso é necessário 
saber a natureza ácido-base dessas proteínas para elucidar seu estado de 
protonação (adição de hidrogênios) ou desprotonação (retirada de hidrogênios) para 
que a proteína faça as interações desejadas. (Barišić et al., 2021). Com um pH 
adequado as cargas da proteína estarão evidentes; logo a solução proteica é 
adicionada na parte superior do tubo onde irá percorrer todo o espaço, sendo que 
cada tipo de proteína percorre em uma velocidade diferente da outra, até chegar à 
parte inferior onde existe um detector e novos tubos para coleta das amostras, este 
é um dos pontos chave da técnica (Suzuki et al., 2019). Com esses métodos, à 
medida que as proteínas passam pelo tubo a matriz que contém carga negativa vai 
interagindo com esses polipeptídios de carga positiva e então vão fluindo mais 
lentamente na matriz (Nardin et al., 2017). As proteínas vão formando bandas de 
acordo com sua progressão na matriz, na parte inferior elas passam pelo detector e 
sendo coletadas em diferentes tubos e assim separadas de acordo com aquelas 
bandas formadas, são então separadas para posterior análise (Haberger et al., 
2021). Por fim, é válido ressaltar que é necessário saber das propriedades da 
proteína pois uma escala de pH fora do nível da proteína pode danificá-la 
irreversivelmente.  Sendo assim, este método se faz satisfatório para separação das 
proteínas por ser de fácil manuseio e de grande aplicabilidade nas práticas 
laboratoriais de e ensino (Xu; Wang e Xu, 2021). 
 
4 CONSIDERAÇÕES FINAIS 
Por meio desta pesquisa foi verificado que a cromatografia de troca catiônica é de 
suma importância para separação de proteínas por meio de uma matriz sólida 
carregada. Seu principal destaque é por permitir a exploração da propriedade da 
proteína que é a carga elétrica, o que permite que ela interaja com a matriz. Isso 
permite que a cada fase obtida nos tubos após os detectores se obtenha diferentes 
proteínas separadas. Logo, a cromatografia de troca catiônica demonstra a 
capacidade de permitir aos estudiosos a separação de proteínas, o que pode ajudar 
muito no diagnóstico de doenças, pesquisas laboratoriais e diversas outras 
finalidades. 
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