O USO DA BIOINFORMéTICA NA COVID LONGA: EXPLORANDO OS ENIGMAS DA
INFLAMACAO E SUAS IMPLICACOES NA SAUDE HUMANA
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Ciéncias Bioldgicas - Satde Humana

O virus Sars-Cov-2, surgiu em 2019 na China e desencadeia até os dias atuais inimeros mistérios sobre
as causas e consequéncias da COVID-19. Esta doenca se apresenta em estado agudo com chances de
evoluir para quadros crénicos. Nesse contexto, atualmente, a salde publica brasileira enfrentaa COVID
Longa, que por defini¢do se caracteriza por disturbios multissistémicos oriundos da infec¢éo do virus
de COVID-19. A partir da viruléncia do patégeno, a rede inflamatéria pode ser comprometida e
desenvolver um estado clinico duradouro. O sistema imunoldgico tem como resposta a inflamagéo, e o
seu descontrole pode ocasionar inumeras complicagfes nos sistemas correlatos, como o
cardiorrespiratdrio. Sendo assim, para explicar melhor as evoluges crbnicas e 0s desfechos clinicos, a
Bioinformatica promove a tecnologia conhecida como teoria dos grafos, o qual permite elaborar
interacOes entre genes e vias associadas. Hoje, as observagOes das bases moleculares e agentes
homeostéaticos, como interleucinas (ILs), ndo sao vistas mais isoladamente. Com esse conhecimento em
maos, as redes de interacOes génicas sdo formadas, a fim de compreender as reais interferéncias nas
vias e seus danos. Estudos apresentam que muta¢Ges no gene do Receptor do Fator de Crescimento
Epidérmico (EGFR) geram um ciclo de producdo de IL-6, por meio da ativacdo da via JAK/STAT,
responsavel por ser o fator de transcricdo de interleucinas pré-inflamatérias, como a IL-6. O seu
acumulo esta associado a inflamagdo cronica presente no cancer pulmonar, 0 que nos permite
interligar/correlacionar com o desenvolvimento de sequelas cardiorrespiratorias, visto em pacientes
com COVID Longa. Entdo, absorver as nocles das interagdes génicas, através do uso da
Bioinformatica, sdo essenciais para a criacdo de novos farmacos, com aplicacGes bioguimicas
personalizadas e menos danosas a salde humana, area conhecida como Farmacologia de Rede. Um
exemplo estd no uso do medicamento nimotuzumabe, o qual € usado para inibir a atuacdo do EGFR e
sua resposta pro-inflamatoria em pacientes com COVID-19. Da mesma forma, estudos demonstram que
a inibicdo da via EGFR/P13K/AKT/GSK-3beta esta relacionada com a redugdo de aterosclerose em
ratos, apos lesdo adrtica com aumento de 1L-6 e redugéo de IL-10 (citocina anti-inflamatdria). A medida
que a Medicina Personalizada avanca, a Bioinformatica torna-se crucial para compreender as doencas
cronicas, considerando as particularidades individuais e o perfil genético dos pacientes. Isso marca o
inicio de uma promissora jornada cientifica na Biotecnologia, onde tecnologia e ciéncia se unem para
aprimorar a saude humana.
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