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Regiões de uma proteína
são mais conservadas

Isto está relacionado aos
resíduos + importantes
p/ preservar a estrutura
e função

Pontes -S-S- mantém a
estrutura da enzima



� � �� � � 
 �� � �� � � 
 �

� - � � �, � 
 �� � ��
 �
 �� ��	 �� 
 �� � �
 � � 
 � � �� 
 � ' � �� 
 �
� � ��
 �� �% �� 	 
 �� 
 � � � �
 � ���  � ��� 	 � 	 
 �� 
 ��� 
 � � 	 �
� �� � �� � � � �	 �� �� � 
 �� 
 ��� 
 � 
 � �� 	 � � 
 �� � ��� � � � 


� . � ��	 �
 �� ��	 ��� 	 � � �� � ��� �
 � � 
 � � �� ��� �� �� 
 �� ��! 	 �
� 
 � 
 �
 � �	 &�� 
 �� � �	 � �
 �	 � � � 	 
 �
�  � � ��� � � �	 �� � � �� ��
 
 
 �� 
 � � �
 � ��� 
 � ���� 	 � 





 �� ��� � �� � � � �� � 	� � �� � � � � � � � � ! " 
 �� � � � � � 	�
 �� ��� � �� � � � �� � 	� � �� � � � � � � � � ! " 
 �� � � � � � 	�

Estes alinhamentos são globais e indicados p/ proteínas com um único 
domínio globular ou que não tenham divergido significativamente
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Muitasproteínasnão são
globalmente similares, mas
apresentam módulos comuns

Protsde coagulação sangue
F12 e PLAT

F1 & F2: unidades repetitivas
Catalyti: módulo catalítico
E: módulo similar a fator de crescim.
epidérmico
K: domínio “kringle”  (?)
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Métodos de visualização
de alinhamento local (em 
desuso)

Região do domínio EGF
das prots. comparadas
por (a) dot-matrix, 
(b) path graph e (c) alinh.

Exercício: fazer o dot-matrix
ao lado

Usa-se para alinhar genomas
completos
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Exemplos de alinhs.
ótimo e sub-ótimos:

O alinh. número 1 é
o melhor, no entanto
os outros dois alinhs.
mostram módulos
funcionais que são
perdidos pelo
algoritmo de
Smith-Waterman
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•Alguns aas são + freqüentemente
substituidospor outros por props
físico-químicas similares (ex: isoleucine
por valina, hidrofóbicas; serina
por treonina, polares)
• Substspor aas identicosdevem ter
maior valor, substs conservativas valor
maior do que não conservativas
• Diferentes conjsde valores podem
ser desejados para comparar seqs muito
similares em oposição a seqsmuito
divergentes
• Os elementos das matrizes valem
S(a,b)=Log(Pab)/(Pa*Pb) log-odds ratio



# � 	� �,� � �- � # �� �. /0
 1## � 	� �,� � �- � # �� �. /0
 1#
� / 
 �� � +� � � � �� � . � �	 ��
 � D� � �� 	 � � �� � �� �� � �� � � 
 �� ��� 	 �� 	 �� � 	 ��

7E�� 
 
 �	 	 
 � � � 	 �	 �
� / +. � : : � �/ +. � F: 
 � 
 �
 � ��� 	 
 �� � ��  ��	 � 
 �	 � , � 
 �� 	 �/ +. 7 � �


 � 
 �� 
 	 � 	 
 �� 	 �	 �
 � � 
 � � ��
 �� �� � �� � � �� 
 &�� � � � 	 � �
 �/ +. G
 � 
 � �
� 	 �
 �� 
 �� � � 
 �� 
 �
 � 
 �� 
 	 � 	 
 �� 0�
 � � 
 � � ��
 �
 �� ��	 �� 


� =; � � H. �� =; � � I � �� 	 �	 � 	 
 � �� 
 � �' � �	 ��� � 	 � � � �
 
 ��
 � 	 �
 �
� A���� �
 
 �� � � 
 �� � � � 
 �
 � � 
 � 
 � ��� �	 � � 
 �� �
 �	 � �� &�	 
 �� 
 � ��2��
 �
� 	 
 �/ +. G
 � � � �
 � 
 ��  ��	 � 
 �	 � , � 


� =; � � H. J� �� �� �� $
 � �	 �
 � � 
 � 
 � &�� 
 �� 2 �� 
 &�J� E�� � �
�� � � ��� 	 � � 4�=; � � H. 8: ' �� 
 	 � 	 �� 0�
 � � 
 � � ��
 �
 �� ��	 �� 
 �� �
=; � � H. K: � 0�
 � � 
 � � ��
 �� �� � �� � � �� 





 �� � � �� 2� � �� � � 	� 	$� 	�� � � � �
� ��� � � � � � 	
 �

 �� � � �� 2� � �� � � 	� 	$� 	�� � � � �
� ��� � � � � � 	
 �

A significância de um
alinhamento é determinado
pela probabilidade de que o
mesmo seja devido puramente
ao acaso
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