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Introducao

Os carboidratos sdo biomoléculas compostas por atomos de carbono, oxigénio e hidrogénio, que abastecem energicamente as células, além de possuir outras funcoes
ligadas diretamente as formas dessas biomoléculas no espago tridimensional (3D). De forma geral os carboidratos estdo associados a outras macromoléculas formando
glicoconjugados. Quando associados a lipidios formam glicolipidios; quando associados a proteinas formam glicoproteinas e quando associados a bases nitrogenadas
formam acucares nucleotideos e acidos nucléicos.

As glicoproteinas sao biomoléculas envolvidas em processos como fertilizacdo, defesa imunoldgica, replicacdo viral, infeccoes parasitarias, entre outros. O processo que
une a parte protéica com uma porcao sacaridica é conhecido como glicosilacao, e ocorre em todos os organismos conhecidos.

A dificuldade no estudo destes processos de modo experimental motivou o surgimento e desenvolvimento da area da glibobiologia computacional, que desenvolve métodos
e estratégias computacionais para manipulacao e estudo destas importantes biomoléculas.

Objetivo: Este projeto de pesquisa visa o desenvolvimento de um conjunto de rotinas computacionais para a construcao e manipulacio da estrutura 3D de carboidratos.

Abordagem

As rotinas desenvolvidas utilizam o formato PDB para entrada e saida de dados e permitem a construcao de estruturas complexas a partir de monossacarideos

(acetato,glucose, leucina, etc).
Para permitir acesso a ferramenta, desenvolveu-se uma interface web utilizando o framework

web2py.
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Angulo de ligacao

Ao ligar dois monossacarideos através de atomos de carbono selecionados,
uma molécula de agua é liberada. Quimicamente, o angulo de ligacdo dos
dissacarideos possui valor proximo a 109.4 graus, para que nao ocorram
choques estereoquimicos. Para garantir essa condicao é necessario calcular

o angulo da ligacao de oxigénio formada pela ligacao C-0-C. Para isso

utilizam-se as funcoes sobre vetores disponiveis na biblioteca BioPython,

que recebe como parametros a posicio geométrica no plano R3 dos 3 Cm(H2O)n Cm(H20)

atomos C-0-C. O angulo obtido é subtraido ao valor de 109.4 e seu Jj‘;

resultado representa o grau de rotacao da molécula. Com isso, ainda é fiiyff 4

necessario descobrir um vetor ortogonal a ligacao de oxigénio, para isso, 2 /

2 vetores sao formados: C-0 e 0-C, e com o seu produto vetorial gera-se 3 %mm

o vetor ortogonal utilizado como eixo de rotacao. A funcao ‘rotaxisZm’ /'{) 2N

gera uma matriz de rotacao utilizada para transladar todos os pontos do Jf,f" j:, /'LJ;J}F

segundo monossacarideo a fim de transformar o angulo interno entre os 7 L

dois monossacarideos em 109.4 graus. J .
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Para calcular os angulos Phi/Psi é necessdrio obter as posicdes da ligacio —

de oxigénio entre os dois monossacarideos, C-0-C, mais 2 atomos: 1 -] Log

anterior a I|ga<,:§o (Phl) e um posterior (PSI), para aplicé-las Nna func,:ﬁo [[[[[[aDGulose(1->2)aDGulose]1(6->1)aDTalose]1(3->3)aDGalactose]3(6->3)BDGlicose]2(6->6)aDTalose]4(2->2)aDGalactose]4(6-> 1) BDGlicose

calcDihedral sobre vetores disponiveis na biblioteca do BioPython, que

retorna o angulo atual do diedro. Subtrai-se o angulo diedro pelo angulo

descoberto por meta-dinamica e dinamica molecular, para descobrir qual a o | e

rotacdo necessaria nessa ligacdo. O eixo de rotacdo selecionado para Phi é e e coundman

o C-0 da ligacao de oxigenio e para Psi € o 0-C. Assim, aplica-se a funcao babels: Labels: 1 Labels: 1

rotaxis2m a fim de transformar o angulo do diedro no angulo descoberto

por meta-dinamica e dinamica molecular.

Figura: Ferramenta disponivel em: sbcb.inf.ufrgs.br/carbm

Funcionamento da ferramenta Tecnologias utilizadas

1. Selecionar um monossacarideo, um carbono de ligacdo, alpha ou beta e D ou L. Jmol: um visualizador Java e open-source de estruturas quimicas em sua
2. Repetir o passo anterior para 0 monossacarideo ligante. forma tridimensional, que permite verificar o ID das moléculas, seus

3. Gerar a estrutura 3D resultante. atomos.

4. Para utilizar o resultado da ligacao, deve-se escolher um dos monossacarideos pelo BioPython: conjunto de rotinas computacionais para manipulacao de
seu identificador. biomoléculas.

5. Selecionar um carbono de ligacdo disponivel no monossacarideo, que ja sofreu uma ou web2py: framework utilizado para integrar a ferramenta com uma

mais ligacoes, alpha ou beta e D ou L. interface web e com um banco de dados de angulos e arquivos PDB

6. Voltar ao passo dois. gerados.
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