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INTRODU(;AO Avaliacado da interacdo miRNA-mRNA

Tabela 1: Resultados da avaliacao de emparelhamento miRNA-mRNA.
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O SARS-CoV-2 usa a protel’na spike para se conectar com a enzima conversora de Fig 4. Resultado da redes bioldgicas. (A) Rede de processos biologicos entre os miRNAs e genes
angiotensina 2 (ACE2) e a proteina de ativacao protease transmembranar serina 2 associados ao mecanismo de replicacdo celular do SARS-CoV-2 (B) zoom da regido de interacao
(TMPRSS?2), sendo os principais pontos de alvos para inibicdo molecular de replicacéo. dos miRNAs. (C) Grafico de regressao linear. [ = = = = = — — o
A regiao 3'UTR do RNA mensageiro destas proteinas € um alvo para miRNA agir, B
tentando impedir a replicacao da proteina ou clivagem de uma parte desse material
genético. Uma das opcoes estudadas para inibicado do mRNA sao os microRNAs, onde
esses fragmentos de RNA apresentam funcoes no tratamento de infeccoes virais,
como antivirais e terapia génica na infeccao.

OBJETIVO GERAL

Este trabalho de pesqguisa teve como objetivo geral predizer microRNAs (mIRNA)
atraves de softwares de inteligéncia artificial como novos candidatos a inibicao do
mecanismo molecular do SARS-CoV-2.
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Exemplo do modelo de emparelhamento.
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interferir a interacao das proteinas estudadas com a proteina spike do SARS-CoV-
2 por uma alteracao nas sequéncias de aminoacidos, e possivelmente diminuir seu

server Cluspro 2.0.

L ) pode ser utilizada para outros tipos de proteinas de qualquer tipo de virus na

busca de miRNAS.

ligacao dos miRNAs
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Esquema 1. Fluxograma metodoldgico. |
ARISAN, E. D. et al. The prediction of mIRNAs in SARS-CoV-2 genomes: hsa-miR databases identify 7 key

) MIRs linked to host responses and virus pathogenicity-related KEGG pathways significant for comorbidities.
Estruturas 3D dos mIRNAS encontrados Viruses, v. 12, p. 614, 2020.
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Fig 2. Diagrama de Venn da triagem dos mIRNAS e  Fig 3: Estruturas 3D do microRNA hsa-miR-98-5p
suas interacdes nos mMRNAs. (A) e hsa-miR-200c-3p (B).
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