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O estudo in silico para busca de potenciais fármacos contra a SARS-CoV-2 envolve uma 

metodologia de pesquisa experimental computacional que inclui a seleção de alvos 

terapêuticos, modelagem de estrutura de proteínas, triagem de compostos e análise de 

interações moleculares.

Como resultado, através dessa experiência, compreendi a importância da bioinformática como 

uma ferramenta fundamental no desenvolvimento de novos fármacos.

A participação neste projeto destacou o impacto

das análises bioinformáticas na identificação de

candidatos promissores para tratamentos mais

seguros e adaptados às necessidades dos

pacientes. Essas análises aceleram a descoberta

de compostos terapêuticos, oferecendo uma

perspectiva promissora para terapias mais

eficazes e personalizadas contra a COVID-19,

ressaltando o potencial das análises

bioinformáticas para futuras emergências de

saúde global.

Figura 01: Estrutura cristalina da catepsina L em

complexo com AZ12878478.  
Fonte: Autor

A bioinformática é crucial para desenvolver novos medicamentos, incluindo os contra a SARS-

CoV-2. Sua abordagem in silico acelera a descoberta de candidatos a fármacos. A colaboração

entre especialistas é essencial, enquanto as bolsas de pesquisa sustentam esses avanços. Em

síntese, a bioinformática molda o futuro dos tratamentos farmacêuticos, tornando-os mais

eficazes e personalizados.
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