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INTRODUCAO

Em 11 de marco de 2020 a organizacao mundial de saude (OMS) decretou o inicio da
pandemia de COVID-19, causada por um virus da familia coronavidae, o SARS-CoV-2. "
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No segundo semestre de 2021, ja foram contabilizados mais de 200 milhOoes casos "
confirmados, Incluindo 4,6 milhoes de mortes no mundo. Mesmo com a vacinacao S
Iniciada no mundo, as taxas de mortalidade ainda sao altas em diversos paises. T w
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Fig 1. Mecanismo de entrada do SARS-CoV-2 na célula humana. Fonte: Johns Hopkins Medicine, 2021.

O SARS-CoV-2 usa a proteina spike pra se conectar com a enzima conversora de
angiotensina 2 (ACE2) e a proteina de ativacao protease transmembranar serina 2
(TMPRSS2), sendo os principals pontos de alvos para inibicao molecular de replicacao.
A regiao 3’'UTR do RNA mensageiro destas proteinas € um alvo para miRNA agir, |
tentando impedir a replicacao da proteina ou clivagem de uma parte desse material

genético. Uma das opcoes estudadas para inibicao do mRNA séo os microRNAs, onde

esses fragmentos de RNA apresentam funcoes no tratamento de infeccoes virals, como \
antivirais e terapia génica na infeccao pelo emparelhamento genético. R

O B J ET IVO G E RA L Fig 4: Estrutura 3D do microRNA hsa-miR-98-5p. Fig 5: Estrutura 3D do microRNA hsa-miR-200c-3p..

Este trabalho de pesquisa tem como objetivo geral predizer microRNAs (mIRNA) — _ ~ - _
através de softwares de inteligéncia artificial como novos candidatos a inibicdo do Avaliacao da Iinteracao genetica entre mIRNA-mMRNA
mecanismo molecular do SARS-CoV-2. Tabela 1: Resultados da avaliacdo de emparelhamento miRNA-mRNA.

Posicao da interacao Emparelhamento consequencial previsto da Tipo de sitio Pontuacao de Percentil de
M ETO D O L O G I A regido alvo (superior) e miRNA (inferior) ativo Context** pontuacao de
(kJ/mol) Context** (%)
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Rede de interacao biologica entre genes, proteinas e miRNAS
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Exemplo do modelo de emparelhamento.
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Esquema 1. Fluxograma metodoldgico.
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