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Figura 4: Alinhamento de sequéncia de aminoacidos de B-glicosidases da familia 1. As proteinas sdo originarias de Agrobacterium sp
(M19033), Bacillus polymyxa (M60210), Zea mays (P4935), Sorghum bicolor (Q41290), Trifolium repens (X56733), B-glicosidase citossolica de
mamiferos (Q9H227), Spodoptera frugiperda (AF 052729) e Sulfobus solfataricus (P22498). Os residuos destacados com fundos amarelo sdo o acido
(apds B4) e o nucleofilo (apds B7) cataliticos. Os residuos destacados em vermelho formam o subsitio -1, enquanto que os residuos marcados com
verde sdo aqueles candidatos a formarem o subsitio +1. Em azul estdo destacados os residuos que interagem com o acido e o nucledfilo. Em fonte
laranja e destacados por um quadrado desta mesma cor estdo 0 Nszg €Y4s6. Os asteriscos indicam residuos idénticos; pontos indicam residuos
fortemente conservados e dois pontos os residuos conservados. As retas pretas representam as regifes de fita p (numeradas sequencialmente) e as

barras indicam as a.-hélices.



