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SUMMARYRESUMO

Os modernos analisadores de aminoácidos mais
comumente utilizados (BECKMAN 6.300 e 7.300)
fornecem cromatogramas cujas áreas são relacionadas
com a concentração de aminoácidos presentes na
amostra. A conversão desses resultados para mg de
aminoácido/g de proteína (ou N) é um processo muito
laborioso. No presente trabalho propõe-se uma meto-
dologia para conversão dos resultados fornecidos pelos
referidos analisadores de aminoácidos, bem como de
valores expressos em mg de aminoácido/g de proteína
em percentagens, de forma a permitir uma avaliação da
qualidade nutricional de uma proteína através do côm-
puto químico (modificado).

ESTIMATION OF FAO/WHO RECOMMEND
AMINO ACID SCORE BASED ON RESUL TS
OF MODERN AMINO ACID ANAL YSERS

The modern amino acid analysers most
commonly used (BECKMAN 6.300 and 7.300)
give chromatograms which areas are related
with sample's amino acid concentration. The
conversion of these results to mg of amino
acid/gram of protein or nitrogen (N) is a labou-
red task. This paper proposes a methodology
for the conversion of the results obtained from
BECKMAN 6.300 and 7.300 ANAL YSERS, as
well as the values in mg of amino acid/gram of
protein in percentage in order to permit an
evaluation of the nutritional quality of a pro-
tein by using the amino acid score (modified).

PALAVRAS-CHAVE: Cômputo Químico, Aná.
lise de Aminoácidos.

INTRODUÇÃO

A qualidade de uma proteína, segundo
WI LSON et alii3, pode ser estimada a partir da
sua composição em aminoácidos (a.a.), utili-
zando-se, para isso, o cômputo químico, con-
forme recomendação do Comitê para Requeri-
mento em Energia e Proteína da FAO/WHO.

O método baseia-se, essencialmente, na
análise dos aminoácidos da proteína em estudo
e na comparação do perfil dos aminoácidos
essenciais (a.a.e.), assim obtidos, com os de uma
proteína de referência (OLIVEIRA et alii' e
SGARBIERI2).
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N.o de resíduos ae caaa amlIIUdl;IUU

= x n moles x peso molecular de cada a.a. (I)
Resíduo Padrão (valores tabelados)Cômputo Químico -

: I!1g aminoácido/g da proteína teste (ou N) x 100
mg aminoácido/g da proteína de referência (ou N) Os reslduos individuais de cada aminoácido

são transformados em reslduos de aminoácido
100 usando-se a expressão (11) abaixo:Os modernos analisadores de aminoácidos

mais comumente utilizados (BECKMAN 6.300
e 7.300) fornecem cromatogramas cujas áreas
são relacionadas com a concentração de ami-
noácidos presentes na amostra. A conversão
desses resultados para mg de aminoácido/g de
proteína (ou N) é um processo muito laborioso.

No presente trabalho propõe-se uma meto-
dologia para conversão dos resultados fornecidos
pelos referidos analisadores de aminoácidos, bem
como de valores expressos em mg de aminoá-
cido/g de proteína em percentagens, de forma a
permitir uma avaliação da qualidade nutricional
de uma proteína através do cômputo químico
(modificado).

Resíduo de a.a./100 z
n2 individual de cada resíduo

- de aminoácidos x 100 (11)- n2 total de resíduos dos ami-

noácidos determinados

MATERIAL E MÉTODO

Após o cálculo do número de resíduos de
cada aminoácido determinado, selecionam-se
apenas os resíduos dos aminoácidos essenciais,
calculando-se a percentagem de cada um em
relação ao total de a.a.e.

Os resíduos de aminoácidos essenciais/100
são, portanto, as percentagens de cada a.a.
essencial em relação ao número total (soma)
dos resíduos de aminoácidos essenciaisdetermi-
nados.

Estas percentagens de aminoácidos essen-
ciais são então comparadas com os padrões da
FAO/WHO, pelo cômputo químico, também
previamente transformados em % para cada
aminoácido, cuja expressão possa ser:

Cômputo ou escore químico (%) -
- % do 8.a. essencial na proteína teste

% do a.a. essencial na proteína de
referência da FAO/WHO

Os valores em percentagens de aminoácidos
essenciais na proteína de referência da FAO/
WHO foram obtidos a partir das quantidades
expressas em mg por g de proteína como é mos-
trado na Tabela 1.

A determinação dos aminoácidos foi feita
em ANALISADOR DE AMINOÁCIDOS
BECKMAN, SYSTEM 6.300, HIGH PERFOR-
MANCE ANAL YSER.

A partir das áreas dos cromatogramas
(histogramos) fornecidos pelo aparelho, calcu-
lam-se os res(duos de cada aminoácido, utilizan-
do-se a seguinte relação:

Área do padrão correspondente a cada
aminoácido:

1.250 picos moles
Área do aminoácido na amostra analisada:

x pico moles.
Portanto:
x pico moles = x nano moles x 10-3

TABELA 1
Recomendações da FAO/WHO em mg/g de Proteína e Valores Transformados em Percentagem

40
70
55
35
60
40
10
50

11,11
19,44
15,28
9,72

16,67
11,11
2.78

13,89

lsoleucina
Leucina
Usina
Metionina + Cistina
Fenilalanina + tirosina
Treonina
Triptofano
Valina

(*) Recomendações da FAO/WHO
( **) Valores transformados em percentagem.
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Os resultados aqui discutidos a título de
exemplo se referem a estudo mais amplo do
primeiro autor e correspondem ao cultivar de
milho denominado Epamil Pérola.

As áreas dos cromatogramas forneci das
pelo analisador BECKMAN mencionado, o nú-
mero de resíduos de cada aminoácido obtidos
pela aplicação da fórmula (I), assim como os
Resíduos/100 calculados pela fórmula (11), são
apresentados na Tabela 2.

Selecionados apenas os resíduos corres-
pondentes aos aminoácidos essenciais, totalizan-
do-os e fazendo esse total igual a 100%, obte-
ve-se o resultado apresentado na Tabela 3 em
que, para os valores de resíduos de cada ami-
noácido essencial, corresponde um número de
resíduo de aminoácido essencial/1 00.

Tendo sido computadas as percentagens de
cada a.a.e. a partir dos valores recomendados
pela FAO/WHO (em mg/g de proteína), na Ta-
bela 1, é possível agora comparar essas percen-
tagens com as da proteína teste. Os resultados
são apresentados na Tabela 4. Referida Tabela
apresenta os déficits e/ou excessos da proteína
do cultivar de milho denominado Epamil Pérola
com relação às recomendações da FAO/WHO.

. - - - ~ - ~

FAO/WHO recomenda uma quantidade de
40mg/g de proteína. Este valor em percentagem
é calculado da seguinte forma:

40 mg/g de proteína - 360 (total)
x - 100%

x = 4.000 = 11,11%
360

É importante ressaltar que para se obter
um cômputo químico correto utilizando-se este
método, os aminoácidos essenciais presentes na
proteína teste devem ser os mesmos presentes
na proteína de referência da FAO/WHO. Caso
falte algum aminoácido essencial na proteína
testada, este deve ser também retirado da tabela
da FAO/WHO, o que altera o valor do total e,
logicamente, os valores em percentagem de cada
aminoácido, que devem ser recalculados.

No cálculo do cômputo químico, no exem-
plo que se segue (para a proteína de uma culti-
var de milho) não foram determinados o tripto-
fano e a cistina, o que alterou o valor do Total
que passou de 360 para 350.

Deve-se observar, também, que os valores
para metionina mais cistina, assim como os da
fenilalanina mais tirosina são conjuntos, deven-
do ser somados, o que resulta em uma única
percentagem para cada um destes pares de ami-
noácidos.

TABELA 2
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Número de Resíduos de Cada Aminoácido Essencial e Resíduos de Aminoácidos Essenciais/100 do Cultivar de
Milho Epamil Pérola

CONCLUSÕES o presente trabalho propõe metodologia
que transforma os resultados fornecidos pelos
modernos analisadores de aminoácidos e a rela-
ção mg de aminoácido/g de proteína em percen-
tagens permitindo, desta forma, uma direta
comparação entre valores nutricionais de uma
proteína teste com uma proteína de referência.

Os modernos analisadores de aminoácidos
produzem cromatogramas cujas áreas são pro-
porcionais às concentrações de cada aminoácido
presente na proteína teste.

O cômputo químico é o método recomen-
dado pelo Comitê para Requerimento em Ener-
gia e Proteína da FAO/WHO. Para o cálculo do
cômputo químico é necessário conhecer-se a
relação mg de aminoácido/grama da proteína.

Desta forma. os resultados fornecidos pelos
analisadores de aminoácidos modernos não
podem ser diretamente usados para se estabele-
cer a qualidade nutricional de uma proteína em
comparação com uma proteína de referência
(recomendações da FAO/WHO).
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