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ANALISE IN SILICO E DETERMINACAO DE EPITOPOS DE SARS-COV 2
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Introducéo: O presente artigo discute o uso da bioinformatica na identificacéo e analise de epitopos
do SARS-COV 2, virus responsavel pela pandemia de COVID-19. A bioinformética € umaferramenta
multiprofissional e promissora que permite a compreensdo e andlise da informacdo biol 6gica por meio
da matematica, biologia molecular e ciéncia da informacdo. Ao analisar as proteinas de interesses,
possibilita o estudo de predicéo de epitopos, estruturas proteicas e interacdo entre diversas proteinas,
com esses dados, o estudo in silico proporciona a otimizagdo de tempo e custo de pesquisas em
diversos testes em laboratério. Objetivo: Analisar a predi¢do e confirmag@o dos epitopos lineares
presentes no virus SARS-COV 2, por meio do uso de servidores e programas disponiveis para a
obtencdo desses resultados in silico.M atérias e M éodos. Utilizando o banco de dados The Immune
Epitope Database (IEDB), foi realizada a confirmagao manual de cada epitopo provindo da proteina S
do SARS-COV 2, sendo a predicdo das sequéncias realizada pelo programa Bepipred 2.0 e
posteriormente submetido ao ALLERTOP 2.0v para andlise de proteina com carater alérgeno.
Resultados: Com esse método in silico, é possivel predizer quais epitopos se encontram na proteina de
interesse. Foram obtidos 13 epitopos lineares preditos da proteina S do SARS-COV 2 (PODTC2)
sendo 8 alérgenos de acordo com 0 ALLERTOP 2.0v. Conclusdo: Com base na literatura, os epitopos
identificados mostraram uma gama de respostas imunol 6gicas em humanos e em modelos animais,
isso se deve a diferenca da capacidade imunol égica dos individuos infectados. Foi observado que os
resultados in silico sdo 6timos direcionadores para os estudos dos epitopos de SARS-COV 2, mas
essas andlises ndo conseguem identificar a diversidade de interagcdes do sistema bioldgico e
imunol 6gico dos infectados, por isso esses resultados ndo excluem a necessidade de estudos in vivo.
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