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“Qual o melhor programa de docking?”

Através de simulacdo computacional utilizando-se calculos de docking
pode-se construir complexos entre proteinas e ligantes. Uma das
aplicacoes esta voltada para o estudo de inibidores de enzimas

relacionadas com enfermidades, como a Doenca de Chagas. Durante o
seminario serd mostrada a importancia do conhecimento das proteinas e
dos ligantes e de sua estrutura tridimensional para este tipo de estudos.
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