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INTRODUCAO: Entende-se que os coronavirus (CoVs) sdo, tradicionalmente, considerados
patégenos ndo letais para seres humanos, causando, aproximadamente, 15% dos resfriados comuns.
Em 2019, foi encontrado um CoV humano mais infectivo do que o SARS-CoV e MERS-CoV, um
Nnovo coronavirus zoondtico, que cruzou espécies para infectar humanos, o SARS-CoV-2 .
OBJETIVOS: O trabalho teve como objetivo realizar analises computacionais e comparativas nas
proteinas spike das sete espécies que causam doencas em seres humanos. METODOL OGIA: A
obtencdo das sequéncias nos formatos FASTA e PDB das proteinas S foram obtidas no Protein Data
Bank. Para andlise das sequéncias de aminoécidos obtidas foi utilizado o Clustal W. Por ultimo, a
andlise das estrutas 3D foram realizadas no software PyMol. RESULTADOS: Foram observadas
semel hangas conservacionais de algumas sequencias de aminoécidos entre as cepas estudadas, como
triades de aminoacidos de ancoragem para interacdo com o RBD : G-T-Y (glicinia, treonina e
tirosinad). Outro fator observado nas sequéncias permite a suposi¢do de que os residuos de Histamina
(H) podem facilitar a acdo de clivagem da TMPRSS2T. O &cido glutémico é precursor do aminoécido
Glutamina, e a presenca deste nas sequencias facilita a reproducéo do virus nos astrdcitos, visto que o
patégeno utiliza a glutamina para produzir energia e se multiplicar nessas células. CONCLUSAO: A
semelhanga entre as cepas dos sete coronavirus que infectam seres humanos se mantém em alguns
aspectos como a conservagdo de aminoécidos essenciais para atividades no mecanismo de infecgao
dentro da célula e de pontos estratégicos para a ancoragem do patégeno. As alteracBes verificadas ,
como as interagdes intermoleculares de maior e menor forga corroboram , juntamente com aliteratura
cientifica, para a comparagéo do nivel de infectividade das cepas analisadas. Com relagdo ao modelo
tridimensional modelado, verificou-se a conservacgao da forma estrutural da proteina S entre trés cepas
(HCoV-229E, HCoV-0C43, HCoV-HKU1) determinando certas semelhangas na preservagéo de um
aminoé&cido essencial para aancoragem: aglicinia.
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