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•A estrutura 3D de uma proteína pode ser determinada experimentalmente através 

da aplicação de técnicas como:

•Difração de raios X (RX):

Fonte: Petsko, G. A., Ringe, D. (2004). Protein Structure and Function. New Science Press Ltd.

•Ressonância Magnética Nuclear (RMN):

Fonte: Petsko, G. A., Ringe, D. (2004). Protein Structure and Function. New Science Press Ltd.
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Aumento do número de projetos de seqüenciamento de genomas

+

Limitações da predição experimental de estruturas protéicas.
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Aumento das técnicas de predição teórica
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•Modelagem Comparativa:

Usa como molde a estrutura 3D de outra proteína de referência (resolvida 

experimentalmente e com coordenadas cartesianas depositadas em banco de 

dados de estruturas).
 

•Predição de Enovelamento de Proteínas (Threading):

Tenta-se ajustar a estrutura da proteína de interesse aos tipos de enovelamentos de 

proteínas conheciadas (atualmente mais de 1000 tipos já foram registrados) e 

depositados em bibliotecas de enovelamentos.
 

•Predição por Primeiros Princípios (ab initio):

Baseia-se nas propriedades físico-químicas conhecidas de cada aminoácido para a 

construção de funções de energia. Estas funções são minimizadas por algoritmos 

que realizam buscas no espaço de conformações que a proteína de interesse possa 

assumir.

Predição Teórica de Estruturas 3DPredição Teórica de Estruturas 3D



Identidade sequência de AA

>25%

20-30%

0-20%

Predição Teórica de Estruturas 3DPredição Teórica de Estruturas 3D
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•O enovelamento protéico permite que aminoácidos seqüencialmente distantes 

interajam em uma mesma região espacial da proteína, formando distintos padrões 

conformacionais, dependendo das condições físico-químicas do ambiente. 

•O alinhamento estrutural entre proteínas consideradas de uma mesma família, 

mesmo que seja apenas na região do sítio ativo, pode ser um importante método 

para se inferir a função da seqüência em estudo [3].

A evolução tende a conservar funções que dependem mais diretamente 

das estruturas 3D que das similaridades entre as seqüências de 

aminoácidos das proteínas [2].

[2] Sánchez, R., et al (2000). Protein structure modeling for structural genomics. Nature Structural Biology, 7:986-990.
[3] Laskowski, R. A., et al (2003). From protein structure to biochemical function. Journal of Structural and Functional Genomics, 4:167-
177.
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•A metodologia se baseia no fato de que duas proteínas com função similar 

possuem similaridade estrutural.

 

•Por isso é possível usar estruturas resolvidas experimentalmente como moldes 

para construção de um modelo estrutural da seqüência da proteína de interesse.
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1. Identificação de Referências e Seleção de Molde(s):

>Seqüência alvo (formato FASTA)
MADNAMTRGSRACYNCGQPGHLSRECPTRPPGVMGDRACYNCGRMGHLSR
ECPTRPPGVMGDRACYNCGRMGHLSRECPNRPAGGFRGVARGACYHCQQE
GHLARDCPNAPPGGERACYNCGQTGHTSRACPVK

1)Busca por proteínas homólogas no PDB (via BLAST): para uma seqüência ser 

considerada como candidata a estrutura de referência, é necessário que haja no 

mínimo 25-30% de identidade entre as seqüências primárias.

2)Estudo estrutural detalhado das moléculas homólogas: busca por domínios, 

região catalítica, sítios alostéricos, etc.

3)Sobreposição (alinhamento) estrutural: buscar o menor desvio médio quadrático 

(RMSD) entre as seqüências indicadas como de referência. É importante que se 

faça uma visualização do alinhamento estrutural (e.g. VMD, SPDBViewer, Pymol).
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1. Identificação de Referências e Seleção de Molde(s):
1.1. Alinhamento Local Entre as Seqüências Alvo e de Referência:



1. Identificação de Referências e Seleção de Molde(s):
1.2. Análise de Estrutura Secundária:



1. Identificação de Referências e Seleção de Molde(s):
1.2. Análise das Cisteínas:



Sobreposição (alinhamento) estrutural das proteínas escolhidas como 

referência para definição de regiões estruturalmente conservadas.

1) Geralmente compostas pelas estruturas secundárias das proteínas:

Regiões em que os Cα das proteínas de referência encontram-se

afastadas a menos de 3,8 Å entre si.

2)Alguns algoritmos de modelagem comparativa (e.g. Swiss-Model,

Modeller) possuem internamente algoritmos para predição de estrutura

secundária.

3)Existem algoritmos indepentes aplicados somente para a predição de

estrutura secundária (e.g. Psi-Pred, Jufo).

1. Identificação de Referências e Seleção de Molde(s):
1.3. Alinhamento Estrutural:
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1. Identificação de Referências e Seleção de Molde(s):
1.3. Alinhamento Estrutural:



PSIPRED PREDICTION RESULTS

Key

Conf: Confidence (0=low, 9=high)
Pred: Predicted secondary structure (H=helix, E=strand, C=coil)
  AA: Target sequence

    
# PSIPRED HFORMAT (PSIPRED V2.6 by David Jones)

Conf: 996122000587777786887802999999999999999985997870737731168999
Pred: CCCCEECCCCCCCCCCCCCCCCCCHHHHHHHHHHHHHHHHHHCCCCCCCHHHHCCCCCCC
  AA: APAAKDWREEGAVTAVKNQGICGSCWAFAAIGNIEGQWFLAGNPLTRLSEQMLVSCDNTN
              10        20        30        40        50        60

Conf: 987797989999999985169886376788105478216760378765699422999489
Pred: CCCCCCCHHHHHHHHHHHCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCEEEEEEEEECCC
  AA: SGCGGGLSSKAFEWIVQENNGAVYTEDSYPYHSCIGIKLPCKDSDRTVGATITGHVELPQ
              70        80        90       100       110       120

Conf: 999999999985998999987343124884767999897786999999852199889999
Pred: CHHHHHHHHHHHCCEEEEEECCCCCCCCCCEECCCCCCCCCEEEEEEEEEEECCEEEEEE
  AA: DEAQIAASGAVKGPLSVAVDASSWPPYTGGVLTNCVSKRLSHAVLLVGYNDSAAVPYWII
             130       140       150       160       170       180

Conf: 8961788785726999769993530052121129
Pred: ECCCCCCCCCCCEEEEECCCCCEEECCCCEEEEC
  AA: KNSWTTHWGEGGYIRIAKGSNQCLVKEEVSSAVV
             190       200       210  

Calculate PostScript, PDF and JPEG graphical output for this result using: 
http://bioinf3.cs.ucl.ac.uk/cgi-bin/psipred/gra/nph-view2.cgi?id=7fd46c0eca549dff.psi
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1) Toma-se a seqüência com o maior número de resíduos.

2) Alinha a segunda seqüência ao longo de toda a extensão da primeira, de forma a 

coincidir o maior número de resíduos idênticos e similares.

3) Rresulta na abertura de tantos gaps quantos forem necessários.

4) Atenção para a presença de heteroátomos, águas e ligantes.

2. Alinhamento Global Entre as Seqüências Alvo e de Referência(s):

Modelagem ComparativaModelagem Comparativa

>P1;./sequences/1CHZ
structureX:./sequences/1CHZ    :1    :A:+152 : ::: 1.76:­1.00
VRDAYIAKP­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­HNCVYECARNEYCNNLC
TKNGAKSGYCQWSGKYGNGCWCIELPDNVPIRVPGKCH./wwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww*

>P1;./sequences/A0F0C2
sequence:tr|A0F0C2|A0F0C2_MESMA:     : :     : :::­1.00:­1.00
MKILTVFMIFIANFLNMMQVFSVKDRFLIINGSYELCVYAENLGEDCENLC
KQQKATDGFCRQ­­­­­PHCFCTDMPDDYATRPDTVDPI­M­­­­­­­­­­
­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­
­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­*

2.1. Alinhamento com Única Referência:



1) Toma-se a seqüência com o maior número de resíduos.

2) Alinha a segunda seqüência ao longo de toda a extensão da primeira, de forma a 

coincidir o maior número de resíduos idênticos e similares.

3) Rresulta na abertura de tantos gaps quantos forem necessários.

4) Atenção para a presença de heteroátomos, águas e ligantes.

2. Alinhamento Global Entre as Seqüências Alvo e de Referência(s):
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>P1;./sequences/1CHZ
structureX:./sequences/1CHZ    :1    :A:+152 : ::: 1.76:­1.00
VRDAYIAKP­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­HNCVYECARNEYCNNLC
TKNGAKSGYCQWSGKYGNGCWCIELPDNVPIRVPGKCH./wwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww*

>P1;./sequences/A0F0C2
sequence:tr|A0F0C2|A0F0C2_MESMA:     : :     : :::­1.00:­1.00
MKILTVFMIFIANFLNMMQVFSVKDRFLIINGSYELCVYAENLGEDCENLC
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­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­
­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­*

2.1. Alinhamento com Única Referência:



1) Toma-se a seqüência com o maior número de resíduos.

2) Alinha a segunda seqüência ao longo de toda a extensão da primeira, de forma a 

coincidir o maior número de resíduos idênticos e similares.

3) Rresulta na abertura de tantos gaps quantos forem necessários.

4) Atenção para a presença de heteroátomos, águas e ligantes.
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structureX:./sequences/1CHZ    :1    :A:+152 : ::: 1.76:­1.00
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2.1. Alinhamento com Única Referência:



2. Alinhamento Global Entre as Seqüências Alvo e de Referência(s):
2.1. Alinhamento com Múltiplas Referências:

>P1;./sequences/1CHZ
structureX:./sequences/1CHZ:   1 :A:+152 : ::: 1.76:­1.00
­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­VRDAYIAKP­­­HNCVYECARNEYCNNL
CTKNGAKSGYCQWSGKYGNGCWCIELPDNVPIRVPGKCH­­­./wwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww*

>P1;./sequences/1ZVE
structureX:./sequences/1ZVE:   1 :A:+169 : ::: 1.70:­1.00
­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­NSVRDAYIAGP­­­HNCVYECARNEYCNDL
CTKNGAKSGYCQWVGKYGNGCWCIELPDNVPIRVPGKCH­­­/.wwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww*

>P1;./sequences/1SN4
structureX:./sequences/1SN4:   1 :A:+186 : ::: 1.30:­1.00
­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­VRDAYIAKP­­­ENCVYHCAGNEGCNKL
CTDNGAESGYCQWGGRYGNACWCIKLPDDVPIRVPGKCH­­­/.....ww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwww*

>P1;./sequences/A0F0C2
sequence:tr|A0F0C2|A0F0C2_MESMA::::::::
MKILTVFMIFIANFLNMMQVFSVKDRFLIINGSYELCVYAENLGEDCENL
CKQQKATDGFCRQP­­­­­HCFCTDMPDDYATR­PDTVDPIM*



2. Alinhamento Global Entre as Seqüências Alvo e de Referência(s):
2.1. Alinhamento com Múltiplas Referências:

>P1;./sequences/1CHZ
structureX:./sequences/1CHZ:   1 :A:+152 : ::: 1.76:­1.00
­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­VRDAYIAKP­­­HNCVYECARNEYCNNL
CTKNGAKSGYCQWSGKYGNGCWCIELPDNVPIRVPGKCH­­­./wwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww*

>P1;./sequences/1ZVE
structureX:./sequences/1ZVE:   1 :A:+169 : ::: 1.70:­1.00
­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­NSVRDAYIAGP­­­HNCVYECARNEYCNDL
CTKNGAKSGYCQWVGKYGNGCWCIELPDNVPIRVPGKCH­­­/.wwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww*

>P1;./sequences/1SN4
structureX:./sequences/1SN4:   1 :A:+186 : ::: 1.30:­1.00
­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­VRDAYIAKP­­­ENCVYHCAGNEGCNKL
CTDNGAESGYCQWGGRYGNACWCIKLPDDVPIRVPGKCH­­­/.....ww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwww*

>P1;./sequences/A0F0C2
sequence:tr|A0F0C2|A0F0C2_MESMA::::::::
MKILTVFMIFIANFLNMMQVFSVKDRFLIINGSYELCVYAENLGEDCENL
CKQQKATDGFCRQP­­­­­HCFCTDMPDDYATR­PDTVDPIM*



2. Alinhamento Global Entre as Seqüências Alvo e de Referência(s):
2.1. Alinhamento com Múltiplas Referências:

>P1;./sequences/1CHZ
structureX:./sequences/1CHZ:   1 :A:+152 : ::: 1.76:­1.00
­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­VRDAYIAKP­­­HNCVYECARNEYCNNL
CTKNGAKSGYCQWSGKYGNGCWCIELPDNVPIRVPGKCH­­­./wwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww*

>P1;./sequences/1ZVE
structureX:./sequences/1ZVE:   1 :A:+169 : ::: 1.70:­1.00
­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­NSVRDAYIAGP­­­HNCVYECARNEYCNDL
CTKNGAKSGYCQWVGKYGNGCWCIELPDNVPIRVPGKCH­­­/.wwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww*

>P1;./sequences/1SN4
structureX:./sequences/1SN4:   1 :A:+186 : ::: 1.30:­1.00
­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­VRDAYIAKP­­­ENCVYHCAGNEGCNKL
CTDNGAESGYCQWGGRYGNACWCIKLPDDVPIRVPGKCH­­­/.....ww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwwww
wwwwwwwwwwwwwww*

>P1;./sequences/A0F0C2
sequence:tr|A0F0C2|A0F0C2_MESMA::::::::
MKILTVFMIFIANFLNMMQVFSVKDRFLIINGSYELCVYAENLGEDCENL
CKQQKATDGFCRQP­­­­­HCFCTDMPDDYATR­PDTVDPIM*
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Constrói um modelo por partes baseando-se no fato de que proteínas homólogas 

possuem regiões estruturalmente conservadas como α-hélices e folhas β:

1) Definição das regiões estruturalmente conservadas: através de predição de 

estruturas secundárias.

2) Alinhamento considerando-se a média das posições dos Cα das seqüências de 

aminoácidos das regiões estruturalmente conservadas nas seqüências de 

referência.

3) As regiões que não satisfazem as exigências são chamadas de regiões variáveis 

(geralmente, regiões de voltas que conectam as regiões conservadas).

Modelagem ComparativaModelagem Comparativa

Algoritmos para Modelagem Comparativa (Corpos Rígidos): 



4) A cadeia principal das regiões variáveis: pode ser obtida em bancos de dados de 

estruturas protéicas, que apresentam conjuntos de voltas determinados através do 

número de aminoácidos e do tipo de estruturas secundárias que conectam.

5) Inserção das cadeias laterais dos aminoácidos, através de busca em bibliotecas 

de rotâmeros.

Modelagem ComparativaModelagem Comparativa

Algoritmos para Modelagem Comparativa (Corpos Rígidos): 



Modelagem ComparativaModelagem Comparativa

Algoritmos para Modelagem Comparativa (Corpos Rígidos): 



1) Alinhamento entre a seqüência em estudo e a de referência: extrai-se do molde 

suas restrições espaciais (distâncias e ângulos) e transfere-as para o modelo.

2) O tamanho das ligações bem como seus ângulos preferenciais são obtidos de 

campos de força (e.g. CHARMM).

3) Dados para os átomos não ligados são obtidos por análise estatística de um 

grupo representativo de estruturas conhecidas (limitação do número de possíveis 

conformações que o modelo pode assumir).

Modelagem ComparativaModelagem Comparativa

Algoritmos para Modelagem Comparativa (Restrições Espaciais):



4) Principal característica deste método:

•Obtenção empírica das restrições espaciais (funções densidade de 

probabilidade): A partir de banco de dados contendo informações sobre 

alinhamentos entre estruturas protéicas de alta resolução.

•Minimização das violações das restrições espaciais: As restrições espaciais e 

os termos de energia são combinados em uma função objetivo, sendo 

submetida a métodos de otimização (e.g. gradiente conjugado).

Modelagem ComparativaModelagem Comparativa

Algoritmos para Modelagem Comparativa (Restrições Espaciais):



Modelagem ComparativaModelagem Comparativa

Algoritmos para Modelagem Comparativa (Restrições Espaciais):



3. Construção do Modelo:

3.1. Baseado em Única 
Referência

>P1;./sequences/1CHZ
structureX:./sequences/1CHZ:1:A:+152::::1.76:­1.00
VRDAYIAKP­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­HNCVYECARNEYCNNLC
TKNGAKSGYCQWSGKYGNGCWCIELPDNVPIRVPGKCH



3. Construção do Modelo:

3.2. Baseado em Múltiplas 
Referências

>P1;./sequences/1CHZ
structureX:./sequences/1CHZ:1:A:+152::::1.76:­1.00
­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­VRDAYIAKP­­­HNCVYECARNEYCNNL
CTKNGAKSGYCQWSGKYGNGCWCIELPDNVPIRVPGKCH­­­





3. Construção do Modelo:
3.3. Construção de Modelos Otimizados:

Modelagem ComparativaModelagem Comparativa

Modelos sem Otimização Modelos com Otimização
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4. Validação do Modelo:

Modelagem ComparativaModelagem Comparativa

1)Qualidade Estereoquímica      e.g. PROCHECK

2)Qualidade do Modelo e.g. WHATCHECK

3)Energia de Interação entre os resíduos e.g. PROSAII 

4)Análise individual de cada resíduo:

a)Natureza da Estrutura Secundária

b)Grau de exposição ao solvente

c)Hidrofobicidade do resíduo

ATENÇÃO: A qualidade do modelo depende da qualidade das estruturas 
escolhidas como referência (valor de RMSD).



•No gráfico de Ramachandran os 

resíduos de aminoácidos são 

representados por quadrados, 

sendo as glicinas representadas 

por triângulos. 

•As áreas em

•Vermelho: regiões muito 

favoráveis

•Amarelo: regiões favoráveis

•Bege:  pouco favoráveis

•Branco: desfavoráveis (válida 

para todos os aminoácidos, 

com exceção da glicina). 



Erros mais comuns nos modelos:

Modelagem ComparativaModelagem Comparativa

A)Posicionamento da cadeia lateral.

B)Distorções em regiões alinhadas.

C)Regiões sem molde.

D)Alinhamentos ineficientes. 

E)Escolha errada do molde.



1)Minimização de Energia:

a) Gradiente Conjugado

b) Máximo Declive

c) (...)

2)Dinâmica Molecular:

a) Minimização de Energia

b) Cadeias Laterais

c) Águas

d) Enovelamento

5. Refinamento do Modelo

Modelagem ComparativaModelagem Comparativa

ATENÇÃO: A aplicação do modelo 

gerado está diretamente relacionada 

com a sua qualidade.





Modeller OnlineModeller Online

https://modbase.compbio.ucsf.edu/scgi//modweb.cgi



Modeller OnlineModeller Online

www.mholline.lncc.br





Simulação Computacional

Biologia Computacional

Modelagem Comparativa

Trypanothione
 reductase

Cruzain

Simulação por Dinâmica Molecular
2 ps 100 ps 200 ps

Docking Molecular

 Bioinformática

BLAST

Bancos 
de 

Ligantes

Possíveis        Alvos Moleculares

Bioinformática + Biologia ComputacionalBioinformática + Biologia Computacional



Nome Tipo Endereço Eletrônico

Bancos de Dados
CATH S http://www.biochem.ucl.ac.uk/bsm/cath/
GenBank S http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genbank/
GeneCensus S http://bioinfo.mbb.yale.edu/genome/
MODBASE S http://www.salilab.org/modbase/
PALI S http://pauling.mbu.iisc.ernet.in/~pali/
PDB S http://www.rcsb.org/pdb/
PRESAGE S http://presage.berkeley.edu
SCOP S http://scop.mrc-lmb.cam.ac.uk/scop/
TrEMBL S http://srs.ebi.ac.uk

Busca por Molde
123D S http://123d.ncifcrf.gov/123D+.html
BLAST S http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/
DALI S http://www2.ebi.ac.uk/dali/
FastA S http://www.ebi.ac.uk/fasta33/
MATCHMAKER P http://bioinformatics.burnham-inst.org
PHD, TOPITS S http://cubic.bioc.columbia.edu/predictprotein/
PROFIT P http://www.came.sbg.ac.at
THREADER P http://bioinf.cs.ucl.ac.uk/threader/threader.html
FRSVR S http://fold.doe-mbi.ucla.edu

Alinhamento de Seqüência
BCM SERVER S http://searchlauncher.bcm.tmc.edu
BLAST2 S http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/bl2.html
BLOCK MAKER S http://blocks.fhcrc.org/blocks/blockmkr/make_blocks.html
CLUSTAL S http://www2.ebi.ac.uk/clustalw/
FASTA3 S http://www2.ebi.ac.uk/fasta3/
MULTALIN S http://pbil.ibcp.fr

S: servidor
P: programa



Nome Tipo Endereço Eletrônico

Construção de Modelos
COMPOSER P http://www.tripos.com/
CONGEN P http://www.congenomics.com/congen/congen.html
ICM P http://www.molsoft.com
InsightII P http://www.accelrys.com
MODELLER P http://www.salilab.org/modeller/
QUANTA P http://www.accelrys.com
SYBYL P http://www.tripos.com
SCWRL P http://www.fccc.edu/research/labs/dunbrack/scwrl/
SNPWEB S http://salilab.org/snpweb-cgi/snpweb.cgi
SWISS-MOD S http://www.expasy.org/swissmod/SWISS-MODEL.html
WHAT IF P http://www.cmbi.kun.nl/whatif/

Avaliação de Modelos
ANOLEA S http://protein.bio.puc.cl/cardex/servers
AQUA P http://urchin.bmrb.wisc.edu/~jurgen/aqua/
BIOTECHg S http://biotech.embl-heidelberg.de:8400
ERRAT S http://www.doe-mbi.ucla.edu/Services/ERRAT/
PROCHECK P http://www.biochem.ucl.ac.uk/~roman/procheck/procheck.html
ProsaII P http://www.came.sbg.ac.at
PROVE S http://www.ucmb.ulb.ac.be/UCMB/PROVE
SQUID P http://www.ysbl.york.ac.uk/~oldfield/squid/
VERIFY3D S http://www.doe-mbi.ucla.edu/Services/Verify_3D/
WHATCHECK P http://www.sander.embl-heidelberg.de/whatcheck/

Métodos de Avaliação
CASP S http://predictioncenter.llnl.gov
CAFASP S http://cafasp.bioinfo.pl
EVA S http://cubic.bioc.columbia.edu/eva/
LiveBench S http://bioinfo.pl/LiveBench/

S: servidor
P: programa
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