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STING é uma suite de programas que agrega varias ferramentas em Unico
servidor web para a realizacdo de uma andlise campreensiva da relacdo entre
sequéncia-estrutura-funcdo e estabilidade de proteinas. Com a utlizacdo do
Sting € possivel analisar: relacdo estrutura-funcdo, qualidade da estrutura,
natureza e volume dos contatos atdmicos inter e intra-cadeias, conservacao
relativa do aminoacidos em posicOes especificas baseando-se em alinhamentos
multiplos de seqUéncias, indicacdo dos aminoacidos essenciais para folding,
cavidades na estrutura da proteina, etc. O servidor Sting pode trabalhar com
arquivos ja depositadas no banco de dados de estruturas de proteinas (PDB) ou
com arquivos locais que contenham estruturas de proteinas ainda né&o
disponiveis publicamente.

O programa STING apresenta um grande numero de descritores de sequéncia,
estrutura, funcdo, estabilidade e interacdes de uma maneira concisa e de facil
visualizacdo, tendo também a capacidade de selecionar aminoacidos que
satisfacam valores dos parametros descritores de acordo com a definicdo do
usuério. Esta caracteristica permite responder perguntas interessantes sobre as
proteinas, como por exemplo: existe um conjunto de descritores das estruturas
gue podem definir de uma maneira Unica um conjunto de aminoacidos que
coincida com o sitio ativo de uma dada proteina ou coincida com aminoacidos
identificados experimentalmente como essenciais para 0 seu funcionamento?



