
Material complementar 

TABELA COMPLEMENTAR 01 - COMPOSIÇÃO DE AMINOÁCIDOS DAS SEQUÊNCIAS 

PROTEICAS RECOMBINANTES 

Aminoácido 

Neu1 Neu2 Neu3 

Nº de resíduos 

por molécula 

Porcent. 

(%) 

Nº de resíduos 

por molécula 

Porcent. 

(%) 

Nº de resíduos por 

molécula 

Porcent. 

(%) 

Ala 12,0 4,9 12,0 4,6 12,0 4,3 

Arg 9,0 3,7 9,0 3,4 10,0 3,6 

Asn 6,0 2,4 7,0 2,7 10,0 3,6 

Asp 14,0 5,7 14,0 5,3 14,0 5,0 

Cys 1,0 0,4 1,0 0,4 2,0 0,7 

Gln 9,0 3,7 10,0 3,8 12,0 4,3 

Glu 24,0 9,8 24,0 9,1 23,0 8,2 

Gly 24,0 9,8 26,0 9,9 28,0 10,0 

His 5,0 2,0 5,0 1,9 7,0 2,5 

Ile 13,0 5,3 21,0 8,0 23,0 8,2 

Leu 14,0 5,7 16,0 6,1 15,0 5,4 

Lys 23,0 9,3 23,0 8,7 23,0 8,2 

Met 11,0 4,5 11,0 4,2 11,0 3,9 

Phe 10,0 4,1 10,0 3,8 10,0 3,6 

Pro 13,0 5,3 13,0 4,9 13,0 4,7 

Ser 13,0 5,3 15,0 5,7 18,0 6,5 

Thr 15,0 6,1 15,0 5,7 17,0 6,1 

Trp 3,0 1,2 4,0 1,5 4,0 1,4 

Tyr 11,0 4,5 11,0 4,2 11,0 3,9 

Val 16,0 6,5 16,0 6,1 16,0 5,7 

Total 246 100 263 100 279 100 

Nota: Os dados apresentados nessa tabela foram estimados e gerados automaticamente no Protparam (Expasy). 
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FIGURA COMPLEMENTAR 01 – ESCALA DE HIDROPATIA DAS PROTEÍNAS RECOMBINANTES 

 

 

Nota: Os valores de Índice de Hidropatia foram gerados pelo ProtScale (ExPASy) – Hphob./ Kyte & Doolittle, 

1982. 

 

FIGURA COMPLEMENTAR 02 – PREDIÇÃO DA ESTRUTURA SECUNDÁRIA DA PROTEÍNA 

NEU1  

 



Nota: Arquivo de saída em formato texto gerado pelo software PSIPRED, onde C: Alça, E: Folha, H: Hélice, 

conf: confiabilidade, pred: predição da estrutura secundária, AA: sequência alvo. NA (azul) e RFP (vermelho). 

FIGURA COMPLEMENTAR 03 – REGIÕES DE DESORDEM NA PROTEÍNA NEU1 

 

Nota: Os índices de desordem foram calculados pelo software PONDR. Onde VL-XT: índice de desordem, azul: 

regiões ordenadas, rosa: região de desordem 1, amarelo: região de desordem 2, verde: região de desordem 3. As 

regiões de desordem são demonstradas na estrutura 3D obedecendo a relação de cores do gráfico. 

 

FIGURA COMPLEMENTAR 04 – PREDIÇÃO DA ESTRUTURA SECUNDÁRIA DA PROTEÍNA 

NEU2 

 

Nota: Arquivo de saída em formato texto gerado pelo software PSIPRED, onde C: Alça, E: Folha, H: Hélice, 

conf: confiabilidade, pred: predição da estrutura secundária, AA: sequência alvo. NA (azul) e RFP (vermelho). 



 

 

FIGURA COMPLEMENTAR 05 – REGIÕES DE DESORDEM NA PROTEÍNA NEU2 

 

Nota: Os índices de desordem foram calculados pelo software PONDR. Onde VL-XT: índice de desordem, azul: 

regiões ordenadas, rosa: região de desordem 1, amarelo: região de desordem 2, verde: região de desordem 3. As 

regiões de desordem são demonstradas na estrutura 3D obedecendo a relação de cores do gráfico. 

 

FIGURA COMPLEMENTAR 06 – PREDIÇÃO DA ESTRUTURA SECUNDÁRIA DA PROTEÍNA 

NEU3 

 



Nota: Arquivo de saída em formato texto gerado pelo software PSIPRED, onde C: Alça, E: Folha, H: Hélice, 

conf: confiabilidade, pred: predição da estrutura secundária, AA: sequência alvo. NA (azul) e RFP (vermelho). 
 

 

 

FIGURA COMPLEMENTAR 07 – REGIÕES DE DESORDEM NA PROTEÍNA NEU3 

 

Nota: Os índices de desordem foram calculados pelo software PONDR. Onde VL-XT: índice de desordem, azul: 

regiões ordenadas, rosa: região de desordem 1, amarelo: região de desordem 2, verde: região de desordem 3. As 

regiões de desordem são demonstradas na estrutura 3D obedecendo a relação de cores do gráfico. 

 

FIGURA COMPLEMENTAR 08 – REGIÕES TRANSMEMBRANARES DAS PROTEÍNAS 

RECOMBINANTES  

 



 

Nota: Os valores de tendência transmembranar foram gerados pelo ProtScale (ExPASy) – Transmembrane 

tendency / Zhao & London, 1982.  

 

FIGURA COMPLEMENTAR 09 – SUPERFÍCIE ELETROSTÁTICA DAS PROTEÍNAS 

RECOMBINANTES 

 

 

Nota: As imagens da superfície eletrostática dos modelos 3D foram geradas no Pymol – Delano, 2002. As 

moléculas foram coloridas de acordo com o seu potencial eletrostático, onde vermelho: regiões mais negativas, 

azul: regiões mais positivas, branco: regiões neutras, A: Neu1, B: Neu2 e C: Neu3. 

  

(A) (B) (C) 



 

FIGURA COMPLEMENTAR 10 – RESÍDUOS HIDROFÓBICOS DAS PROTEÍNAS 

RECOMBINANTES 

 

 

 

Nota: As imagens da superfície hidrofóbica dos modelos 3D foram geradas no Pymol – Delano, 2002. Onde 

alaranjado: resíduo hidrofóbico, cinza: resíduo não hidrofóbico, A: Neu1, B: Neu2 e C: Neu3 

 

 

FIGURA COMPLEMENTAR 11 – DIAGRAMA DE RAMACHANDRAN DO MODELO 3D DA 

PROTEÍNA NEU1 

 

Nota: O diagrama de Ramachadran foi gerado pelo PROCHECK / Laskowski e cols., 1993, onde azul escuro: 

regiões muito favoráveis, azul claro: regiões favoráveis, branco: regiões desfavoráveis, preto: resíduos em 

regiões favoráveis, vermelho: resíduos em regiões desfavoráveis, triangulo: resíduos de glicina, quadrado: 

demais resíduos. 
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FIGURA COMPLEMENTAR 12 – DIAGRAMA DE RAMACHANDRAN DO MODELO 3D DA 

PROTEÍNA NEU2 

 

Nota: O diagrama de Ramachadran foi gerado pelo PROCHECK / Laskowski e cols., 1993, onde azul escuro: 

regiões muito favoráveis, azul claro: regiões favoráveis, branco: regiões desfavoráveis, preto: resíduos em 

regiões favoráveis, vermelho: resíduos em regiões desfavoráveis, triangulo: resíduos de glicina, quadrado: 

demais resíduos. 

 

FIGURA COMPLEMENTAR 13 – DIAGRAMA DE RAMACHANDRAN DO MODELO 3D DA 

PROTEÍNA NEU3 

 

Nota: O diagrama de Ramachadran foi gerado pelo PROCHECK / Laskowski e cols., 1993, onde azul escuro: 

regiões muito favoráveis, azul claro: regiões favoráveis, branco: regiões desfavoráveis, preto: resíduos em 

regiões favoráveis, vermelho: resíduos em regiões desfavoráveis, triangulo: resíduos de glicina, quadrado: 

demais resíduos. 

 

 



FIGURA COMPLEMENTAR 14 – DISTORÇÕES NOS GRUPOS PLANARES EM NEU1 

 

 

Nota: As imagens de distorções foram geradas pelo PROCHECK / Laskowski e cols., 1993. Onde a distorção foi 

considerada com RMS de distância para grupos planares > 0.03A ou para aromáticos > 0.02A. 

 

 

 

 

 

 

FIGURA COMPLEMENTAR 15 – ALTERAÇÕES NAS DISTÂNCIAS INTERATÔMICAS EM NEU2 

 

Nota: As imagens de distorções foram geradas pelo PROCHECK / Laskowski e cols., 1993. Azul: distância 

ideal, vermelho: distância real, verde: diferença entre a distância ideal e real. O programa mostra distâncias 

superiores a 0,05 A. 
 

 

 



FIGURA COMPLEMENTAR 16 – ALTERAÇÕES NA ANGULAÇÃO ENTRE AS LIGAÇÕES 

ATÔMICAS EM NEU2 

 

Nota: As imagens de distorções foram geradas pelo PROCHECK / Laskowski e cols., 1993. Azul: distância 

ideal, vermelho: distância real, verde: diferença entre a distância ideal e real. O programa mostra distâncias 

superiores a 10 graus.  
 

FIGURA COMPLEMENTAR 17 – ALTERAÇÕES NA ANGULAÇÃO ENTRE AS LIGAÇÕES 

ATÔMICAS EM NEU3 

 

 

Nota: As imagens de distorções foram geradas pelo PROCHECK / Laskowski e cols., 1993. Azul: distância 

ideal, vermelho: distância real, verde: diferença entre a distância ideal e real. O programa mostra distâncias 

superiores a 10 graus.  
 

 

 

 

 

 

 

 



FIGURA COMPLEMENTAR 18 – DISTORÇÕES NOS GRUPOS PLANARES EM NEU3 

 

 

Nota: As imagens de distorções foram geradas pelo PROCHECK / Laskowski e cols., 1993. Onde a distorção foi 

considerada com RMS de distância para grupos planares > 0.03A  ou para aromáticos > 0.02A 
 


