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Contatos interatbmicos sdo definidos no contexto deste
trabalho como as forgas de atracéo ou de repulsdo existentes
entre atomos distintos. A estabilidade dos atomos nas
moléculas é consequliéncia do equilibrio destas forcas. As
forcas relevantes para o estudo de proteinas sdo as
interagdes ibnicas, pontes de hidrogénio, dipolares, van der
Waals, hidrofdbicas, ponte de sulfeto e aromaticas (Fersht,
2000; Kyte, 1995; Lesk, 2001; Sternberg, 1996).

A estrutura espacial das proteinas é mantida pelo conjunto
dos contatos, que sdo fracos se considerados
individualmente (com excecdo da ligacdo covalente, que é
forte) mas tornam-se representativos a medida que sua
guantidade aumenta (Day, 1996). A organizacdo estrutural
da proteina é estudada em quatro niveis: primario,
secundario, terciario e quaternario. A estrutura primaria, que
mantém os residuos dos aminoacidos enfileirados em um
corddo polipeptidico, é conservada pelas ligacdes
covalentes. A estrutura secundaria, que consiste no
enovelamento de trechos da estrutura priméaria em formatos
tridimensionais conhecidos (hélices e folhas), é conservada
pelas pontes de hidrogénio. Os principais formatos da
estrutura secundaria sdo as hélices alfa que contorcem a
estrutura primaria em formas helicoidais e as folhas beta

compostas de dobramentos em forma de fitas alinhadas ou
cruzadas entre si (Branden & Tooze, 1999; Fersht, 2000). A
estrutura terciaria, formada por arranjos da estrutura
secundaria, é conservada pelas forgas ndo covalentes
(Dawson, 2003). A estrutura quaternaria é o arranjo de mais
de uma cadeia protéica para compor a proteina, e também é
mantido pelas for¢cas ndo covalentes (University of Paisley,
2003). Nas proteinas com formato globular, os contatos
hidrofébicos sdo importantes por manter os 4tomos num
arranjo tal que atomos com carga ou com maior polaridade
permanecam na superficie externa da proteina, podendo
interagir com outras moléculas, e &tomos sem carga ou sem
polaridade permanecam no interior da proteina (Day, 1996;
Dawson, 2003). As forcas de van der Waals mantém os
atomos proximos entre si, conferindo densidade a estrutura
protéica (Dawson, 2003).

Para a determinacéo dos contatos atdmicos das proteinas é
preciso considerar as caracteristicas eletrostaticas e
geométricas dos &tomos envolvidos. A base de dados publica
Protein Data Bank - PDB (Berman et al., 2000) fornece
informagcées como os atomos constituintes e a posigcao
espacial destes atomos de proteinas que ja tenham sua
estrutura tridimensional identificada. No PDB encontra-se:
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estruturas de proteinas, podendo incluir cofatores,
substratos, inibidores ou outros ligantes como Aacidos
nucléicos, estruturas de A&cidos nucléicos ou
oligonucleotideos, estruturas de carbohidratos e modelos
hipotéticos de estruturas protéicas (Lesk, 2001).

Os contatos atdémicos sao regidos por principios quimicos,
mas ndo hd uma regra precisa para determinar sua
ocorréncia. Falta uma compilacdo que dé diretrizes precisas
para todos os tipos possiveis e que seja reconhecida como a
mais correta. Ha na literatura trabalhos pontuais sobre tipos
especificos de contato, principalmente sobre pontes de
hidrogénio, cuja evolugdo do conhecimento é descrita por
Weiss et al. (2001). A precisdo do célculo de contatos
atbmicos € diretamente dependente da qualidade do
conhecimento das posi¢cdes espaciais dos atomos na
estrutura protéica. Esta consideracdo aplica-se
principalmente aos atomos de hidrogénio, que ndo sao
identificados em estruturas cristalizadas resolvidas pelo
método de difragdo de raios x. Uma parcela importante de
estruturas do PDB ¢é determinada por este método,
identificando-se o arranjo espacial dos atomos (posi¢cdo em
coordenadas tridimensionais). O segundo método mais
usado, o Nuclear Magnetic Ressonance - NMR, tem a
limitacdo de funcionar adequadamente com proteinas
pequenas que contenham 150 residuos, aproximadamente
(Fersht, 2000).

Nas proximas secdes serd explicado o método de inferéncia
desenvolvido para a identificacdo dos contatos potenciais e
exemplos dos resultados obtidos do célculo e de sua
visualizac¢do no software SMS.

Método Proposto

O método desenvolvido estabelece uma classificacdo de
atomos que possuem comportamento eletrostéatico
semelhante e pertencem a um mesmo tipo de cadeia no
residuo (cadeia principal, cadeia lateral) em grupos
predeterminados. Para cada tipo de contato sao
estabelecidos pares de grupos (X,Y) tais que um atomo x do
grupo X e um atomo y do grupo Y possuam afinidade para
estabelecer o contato e o intervalo de distancias minima e
méxima. Entdo, dada uma proteina, seus &tomos sé&o
classificados e adicionados aos grupos de atomos. Para um
dado tipo de contato todos os pares de atomos (X,y)
pertencentes aos pares de grupos (X,Y) com a distancia entre
X e y pertencendo ao intervalo estabelecido de distancias
minima e maxima sdo considerados como um contato. A
Tabela 1 mostra para cada tipo de contato calculado pelo
método os grupos cujos atomos sdo canditatos a estabelecer
um contato do tipo considerado. Para cada primeira
ocorréncia de um grupo na tabela, uma descri¢do dos atomos
gue compdem o grupo é apresentada em forma de nota de
rodapé. A nomenclatura usada para os atomos é a mesma
utilizada para nomeé-los nos arquivos textos da base de
dados PDB.

Para o caso de contatos internos de uma mesma cadeia 0s
atomos x e y candidatos a avaliacdo devem ser distintos, ndo
pertencerem a um mesmo residuo e, se pertencerem a
residuos distintos, os residuos ndo devem ser consecutivos.
A primeira restricdo garante que o contato é entre dois
atomos. As duas Ultimas restricdes desconsideram

interacdes entre atomos que sempre estardo proximos por
causa da posicado igual ou consecutiva do(s) residuo(s ) na
cadeia polipeptidica.

Para os contatos do tipo ponte de hidrogénio, que envolvem 3
atomos (1 atomo hidrogénio e 2 &atomos fortemente
eletronegativos, como oxigénio ou nitrogénio), é considerada
somente a distancia entre os 2 atomos eletronegativos.
Quanto mais o atomo de hidrogénio estiver alinhado entre os
outros dois &tomos, mais forte sera a interacao. Isto é feito
porque nas estruturas resolvidas por difragdo de raios X a
localizacdo dos atomos de hidrogénio ndo é determinada.
Outra particularidade das pontes de hidrogénio é que, se
houver presencga de agua na proteina, pode-se formar redes
de pontes de hidrogénio. Assim, decidiu-se estender o calculo
de pontes de hidrogénio considerando também a presenca de
uma ou duas moléculas intermediarias de agua. Isto é feito da
seguinte forma para uma molécula de agua intermediaria: seja
w 0 atomo oxigénio de uma dada molécula de agua e d(a,b) a
distancia entre dois atomos a e b. A agua w intermedia a
ponte de hidrogénio entre os atomos x e y se

dist,,, <=d(x,w) <=dist,, e dist,, <=d(w,y) <=dist,,,
No caso de duas moléculas de agua intermediarias wl e w2 a
restricdo é:

dist,,, <= d(x,wl) <= dist,,, e dist,
dist . e dist,,, <= d(w2,y) <=dist

'min 'min == d(Wl!WZ) ==

max 'min max

O fato dos atomos serem selecionados para os agrupamentos
também por sua posigéo no residuo (cadeia principal, cadeia
lateral) ndo tem carater funcional, mas foi aplicado para poder
mostrar os resultados subdivididos por tipo de cadeia. Arigor,
basta que os atomos satisfagcam as restri¢coes eletrostéaticas e
de distancia para a identificacdo de um dado tipo de contato.

A distancia dist(A,B) entre dois pontos A=(X,, Y., Z,) € B=
(Xg» Ys» Zg) NO espaco tridimensional é dada pela férmula:

dist (A,B) =V(X,- X + (Ya-Yd® + (Za- 20)°

Para acelerar a verificagdo da distancia entre os dois &tomos
no intervalo de dist,, a dist,, € usado o seguinte
(pseudo)cddigo para reducdo do processamento numeérico,
com o simbolo < representando o operador de atribuigdo, isto
é, x < 10 significa atribuir o valor 10 a variavel x.

diStAl32 = (Xa XB)2
if (dist,,” = dist,,.’)
then reject;
else {dist,,’ - dist,,” + (Y Ya)’
if (dist,,” = dist,,.’)
then reject;
else {dist,’ - dist,, + (z, z,)°
if (dist,,” = diStyu)
then reject
else if (dist,,” < dist,,’)
then reject
else accept

}

Usando o codigo anterior, ao invés de executar-se sempre
todos os célculos da férmula da distancia, faz-se a soma das
diferencas ao quadrado progressivamente, uma vez que, se
esta soma for maior que o quadrado da distancia maxima
permitida, pode-se rejeitar o resultado, porque a préxima
diferenca ao quadrado ird manter ou aumentar o valor da
soma.
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Tabela 1. Pares de grupos de atomos.

Interacao hidrofébica

Hidrofébico
Interacdo eletrostéatica atrativa
Lateral positivo®
Interacdo eletrostatica repulsiva

Lateral positivo

Lateral negativo
Cadeia principal X Cadeia principal

Receptor principal®®
Cadeia principal X Cadeia lateral

Receptor lateral*?
Lateral negativo
Lateral positivo
Doador lateral*®

Lateral quase doador
Cadeia lateral X Cadeia lateral

Lateral quase doador
Receptor lateral
Lateral quase doador
Receptor lateral
Lateral negativo
Receptor lateral

Lateral negativo
Cadeia principal X DNA

DNA receptor*
DNA quase doador
DNA doador™®

DNA quase doador
Cadeia lateral X DNA

DNA receptor
DNA receptor
DNA receptor
DNA doador
DNA doador
DNA doador
DNA quase doador*®
DNA quase doador

DNA quase doador
Cadeia principal X fosfato

Cadeia lateral X fosfato

Pontes de Disulfeto
Enxofre de cisteina

Lateral quase doador**

DNA fosfato receptor

DNA fosfato receptor
DNA fosfato receptor
DNA fosfato receptor

® Hidrofébico: &tomo carbono de residuo de cadeia protéica.

" Lateral negativo: atomo negativamente carregado de cadeia lateral de residuo protéico (OD1,0D2 de ASP; OE1,0E2 de GLU).
® Lateral positivo: &tomo positivamente carregado de cadeia lateral de residuo protéico(NZ de LYS;ND1,NE2 de HIS; NH1,NH2 de ARG).

° Doador principal: &tomo nitrogénio da cadeia principal de residuo protéico.
*Receptor principal: &tomo oxigénio da cadeia principal de residuo protéico.

“Lateral quase doador: &tomo de cadeia lateral de residuo protéico que em geral comporta-se como doador, mas age como receptor ao encontrar um

doador (OG da SER; OG1 da THR; OHda TYR).
’Receptor lateral: atomo receptor de cadeia lateral de residuo protéico (OD1 de ASN; OE1 de GLN).

**Doador lateral: &tomo doador de cadeia lateral de residuo protéico (NE1 de TRP; ND2 de ASN; NE2 de GLN).
““DNA receptor: &tomo receptor de nucleotideo de DNA (04 de (+)T,(+) U; 06 de (+)G; 02 de (+)T,(+)C,(+)U; N1 de (+)A; N3 de (+)C,(+)G,(+)A;
N7 de (+)G,(+)A; O'3de (+)A, (+)T (+)C, (+)G, (+)U; O'4 de (+)A, (+)T (+)C, (+)G, (+)U; O'5de (+)A, (+)T (+)C, (+)G, (+)U).

*DNA doador: &tomo doador de base de cadeia de DNA (N1,N2 de (+)G; N4 de (+)C; N3 de (+)T, (+)U).

**DNA quase doador: atomo de nucleotideo de DNA que em geral comporta-se como doador, mas age como receptor ao encontrar um doador (02 de

(F)A, (+)C, (+)G, (+)U).
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Um ponto importante a ser observado é que os contatos
calculados nao devem ser considerados como definitivos,
mas como contatos potenciais. Isto significa que produz-se
uma indicacdo de possiveis contatos, ndo uma afirmacao de
sua existéncia. Os motivos desta incerteza séo a inexisténcia
de uma regra precisa e aceita para a determinacdo dos
contatos, a possibilidade de parametrizacéo dos intervalos de
distancia minima e méaxima, a ndo determinacao dos atomos
de hidrogénio em estruturas resolvidas por difracdo de raios x
e a ndo consideracdo de possiveis interferéncias causadas
pelos a&tomos da vizinhanga dos atomos envolvidos nos
contatos.

Resultados

A selecdo de atomos em funcdo de similaridade de
comportamento eletrostatico em grupos antes da verificacdo
dos contatos permite que os célculos sejam feitos apenas
com os atomos de interesse para um dado tipo de contato.
Sem esta selecdo seria necessario analisar individualmente,
para cada combinagédo possivel entre dois atomos, se 0s
atomos tém afinidade para fazer um contato de dado tipo e
aplicar as restri¢des de distancia.

O método proposto esta implementado no software STING
Millennium Suite (Neshich et al., 2003) que pode ser
publicamente acessado via web (Structural Bioinformatics
Group, 2003). O programa foi codificado em C++ e é
orientado a objetos, e esté inserido na biblioteca (lib) do SMS,
juntamente com outros programas de funcionalidades
distintas, como o leitor de arquivos textos da base de dados
do PDB. O programa de contatos utiliza-se do leitor de pdbs
para obter como entrada a composicdo e as informacgdes
espaciais da proteina (cadeias da proteina, residuos das
cadeias, atomos dos residuos e suas posi¢des). Uma vez
obtidos os dados estruturais da proteina, utiliza-se o método
para calculo dos contatos. O programa também dispde de
métodos para leitura e gravacdo dos contatos em arquivo
texto em um formato estabelecido pelos desenvolvedores do
SMS.

Comparando-se os resultados obtidos pelo método proposto,
implementado no SMS, com os obtidos pela ferramenta
Contacts of Structural Units (2003) observa-se que o método
calcula apropriadamente contatos hidrofébicos e pontes de
hidrogénio tradicionais (NH-O, OH-N). Interagcdes com
atomos de carbono formando pontes de hidrogénio mais
fracas que as tradicionais, podendo ser doador de hidrogénio
ou receptor quando o carbono pertencer a um anel aromatico,
ndo foram consideradas no método. O método devera ser
ampliado para incluir o célculo destas pontes de hidrogénio
com carbonos, porque apesar de mais fracas que as pontes
tradicionais, podem ter papel importante na estabilidade da
estrutura protéica porque ocorrem com freqiiéncia. Optou-se
por ndo calcular contatos entre residuos consecutivos da
cadeia no método apresentado porque o0s residuos
consecutivos ja sdo fortemente conectados pela ligacdo
peptidica, mas pode-se alterar esta implementacao
facilmente caso desejado. A ferramenta Contacts of
Structural Units (2003) calcula contatos desestabilizadores
da estrutura que ndo sdo previstos no método proposto com
excecdo de contatos repulsivos entre atomos com carga
eletrostatica igual. A abordagem usada no método proposto é
apontar apenas 0s contatos estabilizadores da estrutura. A

seguir sdo mostrados os contatos obtidos pelo Contacts of
Structural Units e a comparagdo com o método proposto para
os residuos 27 e 261 da cadeia A da estrutura cédigo 1mxm
da base de dados PDB. As entradas da coluna Dist marcadas
com * indicam contatos desestabilizadores. As entradas da
coluna Método proposto mostram se o contato obtido pelo
Contacts of Structural Units foi também obtido pelo método
proposto. Entradas da coluna Método proposto com valor
ndo previsto indicam que o tipo de contato néo é especificado
pelo método proposto, e as entradas com valor consecutivos
indicam que o contato é entre dois residuos consecutivos,
ndo sendo calculados pela definigdo do método proposto.

AtomfromTYR 27 A Contacting atom

Name Class Residue Name Class Dist Método proposto

11 ALA 28A N 1l 3.1* ndo previsto
11 ILE 31A CG2 IV 4.1* ndoprevisto
11 ILE 31A CB IV  4.4* ndoprevisto
11 ILE 31A CD1 IV  5.2* ndoprevisto
A VIl ALA28A N 1l 2.4* ndo previsto

VI ALA28A N Il 1.3 néo previsto

0000000000 ZZZZ
<

VI ALA 28A CA VI 2.5 consecutivos
VAL 29A N I 2.8 ndo previsto
VI ILE 31A CG2 1V 3.6 ok
Il ALA 28A N 1l 2.3 consecutivos
Il VAL 29A N 1l 24 ok
Il ALA 28A C VI 2.7 néo previsto
Il ILE 31A CG2 IV 29* ndoprevisto
Il ILE 31A N |l 31 ok
CB IV ASN 30A CB IV 38 ok
CB IV ILE 31A N Il 39 néoprevisto
CB IV ASN 30A N Il 4.1* n3oprevisto
CB IV ILE 31A CB IV 44 ok
CG V ASN 30A CB IV 44 ok
CG V ASN 30A OD1 Il 5.1 néo previsto
CG V ASN 30A CG VI 52 ok
CD1V ILE 31A CB IV 54 ok
CD1V ILE 31A CDl1 IV 63 ok
CD2V ASN 30A CB IV 4.3 ok
CD2V ASN 30A OD1 1l 4.7 ndo previsto
CE2V ASN 30A OD1 Il 5.2 néo previsto

Atom from PHE 261 Contacting atom

Name Class Residue Name Class Dist Método proposto

N Il GLU 260A C VI 1.3 ndo previsto
N Il GLU 260A CA VIl 2.4* ndo previsto
N Il GLU 260A N Il 2.8* ndo previsto
N Il ARG 259A O 1 29 ok

N Il ARG 259A C VI 3.0 nao prev

N Il ILE 257A O I 3.2 ok

CA VII GLU 260A C VI 2.4 consecutivos
CA VII GLU 260A O Il 2.8 ndo previsto
CA VII ILE 266A N 11 3.5 ndo previsto
CA VII GLY 265A N Il 3.9 ndo previsto
CA VII GLY 265A CA VI 4.0 ok

CA VII ILE 204A CG2 IV 55 ok

C VI ASP 262A N Il 1.3 ndo previsto
C VI ASP 262A CA VIl 2.4 consecutivos
C VI ALA 263A N Ill 28 naoprevisto
C VI ILE 266A N Ill 3.0 ndoprevisto
o ASP 262A N I 2.3 consecutivos
o ALA 263A N I 25 ok

o ILE 266A N I 2.6 ok

o 1 ASP 262A C VI 2.6 ndo previsto
o ALA 264A N I 2.6 ok
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o 1 GLY265A N Il 2.8 ok
CB IV ASP 262A N Il 2.8* ndo previsto
CB IV ILE 257TA O 1l 3.1* ndo previsto
CB IV PHE268A CZ V 38 ok
CB IV ILE 266A N llI 3.8* ndo previsto
CB IV PHE 268A CE1V 4.0 ok
CB IV ILE 266A CA VII 43 ok
CG ILE 257A O I 3.3 néo previsto
CG ILE 266A N Il 4.6 ndo previsto
CG GLY 2656A C VI 50 ok
CG GLY 265A CA VI 50 ok
CD1 ILE 257A O I 3.1 néo previsto
CD1 ILE 204A CG2 IV 39 ok
CD1 ILE 257A C VI 4.0 ok
CD1 ILE 257A CA VII 42 ok
CD1 ILE 204A CB IV 46 ok
CD1 ILE 204A CGl 1V 52 ok
CD1 GLY 265A CA VI 55 ok
CD2 PHE268A CZ V 3.8 ok
CD2 PHE268A CE2 V 3.8 ok
CD2 ILE 266A O I 4.1 n&o previsto
CD2 ILE 266A N Il 4.8 ndo previsto
CD2 ILE 190A O 1l 4.8 ndo previsto
CD2 GLY 265A C VI 50 ok
CD2 GLY 265A CA VI 53 ok
CD2 VAL 201A CG2 IV 57 ok
CD2 GLY 191A CA VI 6.4 ok
CE1 ILE 257TA CG2 IV 35 ok
CE1 ILE 204A CG2 IV 3.6 ok

LEU 205A CG IV 39 ok
ILE 204A CB IV 4.1 ok

CE1 LEU 205A CD2 IV 4.3 ok
CE1 ILE 208A CD1 IV 4.3 ok
CE2 VAL 201A CG1 IV 4.0 ok
CE2 PHE 268A CE2 V 4.3 ok
CE2 ILE 257TA CG2 IV 4.4 ok
CE2 LEU 205A CD1 IV 46 ok
CE2 ILE 189A CG2 IV 46 ok
CE2 ILE 190A O I 4.7 ndo previsto
CE2 VAL 201A CG2 IV 49 ok
CE2 ILE 266A O I 4.9 ndo previsto
CE2 VAL 237A CG2 IV 50 ok
CE2 VAL 201A CA VII 53 ok
CE2 ILE 190A C VI 5.6 ok
CE2 GLY 191A CA VI 6.1 ok
cz LEU 205A CD1 IV 3.6 ok

LEU 205A CG IV 3.6 ok

cz VAL 201A CG1 IV 3.8 ok
cz ILE 257TA CG2 IV 3.9 ok
cz LEU205A CD2 IV 41 ok
(074 ILE 189A CG2 IV 45 ok

VAL 201A O I 4.6 ndo previsto
ILE 204A CB IV 4.8 ok
VAL 201A CA VII 4.9 ok

(@)
m
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O Sting Millennium Suite - SMS (Neshich et al., 2003) é uma
suite de programas desenvolvida pelo Nicleo de
Bioinformatica da Embrapa Informatica Agropecuaria para
analise de estruturas de proteinas e a relagdo com a sua
funcdo. Dentre eles, existem ferramentas para andlise de
contatos que apresentam para o usuario, de forma grafica, a
quantidade e os tipos de contatos em que cada residuo da
proteina esta envolvido. Além disso, elas também permitem
gue os residuos envolvidos sejam mapeados na estrutura
tridimensional.

O Protein Dossier € um modulo do SMS, cuja funcionalidade é
produzir e apresentar um cartoon, onde uma série de
parametros fisico-quimicos utilizados para andlise da
estrutura tridimensional da proteina e sua relagdo com a
funcéo séo resumidas (Fig. 1).

Tanto os contatos internos - ICT quanto os contatos na
interface - IFR sdo apresentados em forma de grafico de
barras. Para cada residuo, é apresentada uma barra com
altura proporcional ao nimero de contatos nos quais o
residuo esta envolvido. Um cddigo de cores identifica cada
tipo de contato, de acordo com a tabela apresentada na Fig.
2.

Para uma andlise mais detalhada dos contatos de uma
proteina utilizando o SMS, as ferramentas indicadas sdo o
Graphical Contacts para analise de contatos internos e IFR
Graphical Contacts para andlise dos contatos na interface.
Estas ferramentas tém apresentacdo e funcionalidades
similares, sendo que a diferenca entre elas reside no fato de
uma apresentar 0s contatos internos de uma cadeia da
proteina - Internal Contacts e a outra os contatos na interface
- IFR contacts.

O intervalo das distancias minima e maxima para cada um
dos tipos de contatos e a cadeia da proteina que deseja-se
analisar os contatos podem ser configurados pelo usuério
(Fig. 3), nos médulos Graphical Contacts ou IFR Contacts.

A Fig. 4 ilustra os recursos graficos disponiveis para andlise
de contatos através do Graphical Contacts. Na janela
principal do Graphical Contacts a sequéncia de residuos que
compde a proteina é apresentada em conjunto com um
grafico de barras que indica a quantidade de contatos em que
cada residuo esta envolvido. Na posicdo central da janela, é
exibido um leque representando todos os contatos internos
nos quais o residuo posicionado no centro da janela esta
envolvido. Na extremidade do leque s@o apresentados os
residuos fazendo contato com o residuo posicionado no
centro. Através de uma barra de rolagem, é possivel
visualizar o leque de contatos para cada residuo da seqliéncia
de residuos da proteina. Uma janela auxiliar informa a
guantidade exata de cada tipo de contato representada pelo
leque. Também sédo oferecidas op¢des para visualizagdo ou
ndo dos contatos com distancia mais curta e/ou pontes de
hidrogénio intermediadas por agua. O usuéario pode ainda
visualizar uma tabela com todos os contatos e, posicionando
o cursor no residuo central na janela principal, mapear o leque
de contatos na estrutura tridimensional da proteina para
analise utilizando o Chime plugin (MDL Informatics Systems,
2002).

5
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Conclusodes

O método proposto consegue abranger varios tipos de
contatos usando célculos simples de restricbes de distancia,
gue podem ser parametrizados e recalculados rapidamente
para o usuario em funcdo da simplicidade dos célculos. Uma
rica interface grafica permite visualizar os dados em diversas
formas de apresentacéo, inclusive enfatizando os contatos em
uma janela de visualizagdo espacial da proteina. Estes recursos
permitem que o usuario possa de forma interativa, analisar
rapidamente os contatos nos locais da proteina em que tiver
interesse.

Contatos sdo importantes para a andlise da estrutura de uma
proteina, pois eles sédo responsaveis tanto pela estabilidade da
estrutura da proteina - Internal Contacts, quanto pelas
interagBes que ela realiza com outras moléculas - IFR Contacts.

A andlise deste importante parametro estrutural utilizando o
SMS ¢é realizada através de um conjunto de ferramentas
graficas que oferece ao usuario de forma amigavel um rico
conjunto de informag&es. Em particular, o Graphical Contacts e
o IFR Contacts apresentam os contatos de forma gréafica, mas
também oferecem ao usuério os dados exatos através de
tabelas, além da possibilidade de analise dos contatos
mapeados na estrutura tridimensional da proteina.

No momento, os contatos calculados sdo internos a uma
cadeia protéica, na interface entre cadeias protéicas e entre
cadeias protéicas e cadeias nucléicas (DNA/RNA). Os contatos
entre cadeias protéicas e moléculas ndo protéicas (como
farmacos, ions, herbicidas, etc.) ainda ndo foram incluidos no
método.

Desta forma, desenvolvimentos futuros dessas ferramentas
devem priorizar a incorporacdo deste tipo de contato, bem
como o enriquecimento da capacidade de interacdo com o
usuario, por exemplo, tornando a tabela de contatos interativa.
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