
Grey	  –	  3tgi	  
Magenta-‐	  top	  ranked	  	  predicted	  TRY2_RAT	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  RMSD	  errors	  
	  1.26	  A	  over	  15	  C-‐alphas	  	  
	  1.3	  A	  over	  all	  atoms	  of	  3	  catalyGc	  residues	  
	  0.64	  A	  over	  C-‐alphas	  of	  3	  catalyGc	  residues	  

	  
	  

HIS	  63	  (57)	  	  

ASP	  107	  (102)	  	  

SER	  200	  (195)	  	  

B.	  RAS	  GDP	  binding	  site	  

A.	  Trypsin	  –	  3	  cataly;c	  residues	  

Figure	  S4.	  Ac;ve	  sites	  of	  top-‐ranked	  predicted	  Trypsin	  
and	  Ras	  structures	  

Grey:	  5p21,	  green:	  bound	  GDP,	  magenta:	  top	  ranked	  predicted	  Ras	  structure	  	  

ASN	  116	  	  

SER	  145	  
LYS	  16	  

GLN	  61	  


