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INTRODUCAO

Durante o século XX|I os métodos de bioinformatica tém se desenvolvido,
proporcionando a modelagem de moléculas por meio computacional. Com isso,
houve o surgimento de soffwares que permitiram a predicdo in silico de
compostos, esses softwares, utilizando mecanica molecular, permitiram
grandes avang¢os na descoberta de farmacos (KUMAR et al., 2021). Nesse
context, um dos softwares que se destacam é o Swissdock, um software do
Instituto Suigo de Bioinformatica que possui sua interface em um servidor web,
isso garante a praticidade e livre acesso para a predicdo (BITENCOURT-
FERREIRA e DE AZEVEDO, 2019). Outro aplicativo bem destacado é o
Autodock, este software se diferencia pelo quesito de necessitar da instalacao,
mas também oferece o servico de docking molecular para predigdo de
compostos. Este ultimo necessita de um pouco de conhecimento de
programacao, ja que necessita de comandos para que seus calculos de
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preparagao do ligante e da molécula alvo, isso porque possuem féormulas para
realizagao dos seus calculos de docking e com essa preparagao, conseguem
fazer a execucdo dos programas (PILIPOVIC; MITROVIC; OBRADOVIC e
POSA, 2021). Portanto, o objetivo deste trabalho é realizar uma revisdo
bibliografica sobre o como ocorre o0 uso dos softwares Swissdock e Autodock
na realizacado de docking molecular como auxiliar na predigdo de compostos
bioativos in silico.

METODOLOGIA

Essa pesquisa foi aprovada pelo Programa Institucional de Bolsas de Iniciagéo
Cientifica — PIBIC — Univértix. Trata-se de um estudo de reviséo bibliografica
realizado em junho de 2022 onde foram utilizados artigos pesquisados nas
plataformas de busca Scientific Eletronic Library Online (SCIELO), PubMed,
Cell Press e Google Académico. Os descritores utilizados foram: Docking
molecular, Swissdock, Autodock e bioinformatica. Como critérios de inclusao
foram considerados artigos, teses e dissertagdes dos ultimos cinco anos. E
ainda, foram excluidos, os conteudos nos quais nao correlacionaram o objeto
de estudo com o propésito desejado.

RESULTADOS E DISCUSSOES

A modelagem molecular teve grandes avangos através do uso de softwares
que realizam calculos na predi¢gao de compostos bioativos se tornando um dos
métodos da bioinformatica mais confiaveis atualmente (SANTOS; FERREIRA e
CAFFARENA, 2019). O software Swissdock é utilizado pela sua facilidade no
manuseio por permitir que o usuario fornega a estrutura do ligante e da
proteina alvo em um servidor online, os arquivos podem ser carregados em
formato CHARMM (que é o formato do campo de forga utilizado no calculo
desse software), ou é possivel carregar a proteina no formato Protein Data
Bank (PDB). Para selecao do ligante é possivel obter os dados da estrutura no
banco de dados ZINC que pode ser carregado no Swissdock no formato Mol2
(PATIL e ROHANE, 2021). Para realizacdo do docking é necessario estar
atento a alguns requisitos basicos para que o programa ou servidor web possa
fazer corretamente os calculos, quando se trata do alvo é necessario a
correcao dos residuos de aminoacidos que estiverem em regides nao
permitidas, dos hidrogénios e observagao das aguas estruturais, e das cargas,
dentre outros fatores. Ja o ligante deve ser preparado com cautela, sendo
necessarios calculos de tautomeria e estado de protonacdo (GROSDIDIER;
ZOETE e MICHIELIN, 2011). Quando se trata do AutoDock €& necessario
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parametros para os calculos em que o usuario precisa adicionar (ANAND e
RAGHUWANSHI, 2016). E importante salientar que na realizagéo dos calculos,
seja por qualquer um dos dois softwares, sdo necessarios alguns parametros
antes de prever a possivel interacdo entre os compostos. E necessario
remover as aguas, os ions, e ligantes que estejam presentes. No alvo, se
recomenda uma avaliagdo de sua estrutura para possivel corregdo. No ligante
€ preciso se atentar com os estados de protonagdo, solvatagdo, parametros
ADME (administracdo, distribuicdo, metabolismo e excregéo) e pH (VALDES-
TRESANCO; VALDES-TRESANCO e VALIENTE, 2020). Sendo assim, esses
estudos demonstram que para perdigao in silico de drogas/principio ativo é
necessaria uma validagao para esses calculos, quando se tem o resultado do
docking uma forma para validar € o de AG que ira fornecer a energia de
ligacdo obtida. Valores negativos e quanto menores possiveis sao parametros
aceitos (THANH et al., 2019). Portanto, € importante destacar a importancia
destes softwares para a predicdo in silico de compostos com potencial
terapéutico, visto que, possuem métodos de validagdo muito bem estruturados,
abrangendo areas da quimica e fisica. Como a pesquisa clinica demanda
muitos recursos financeiros esses sdo muito dificeis para as empresas e
instituicbes. Assim, com a modelagem computacional foi possivel a triagem
dos computadores com menor custo, seguranga e assim, economizando tempo
e dinheiro (SAIKIA e BORDOLOI, 2022).

CONSIDERAGCOES FINAIS

Através dessa pesquisa, € visto que os softwares Swissdock e AutoDock
utilizados para docking molecular possuem requisitos para sua utilizagao,
esses garantem a seguranca e eficacia da predigdo. Logo, eles se fazem
importantes na triagem de compostos por apresentarem validagao por calculos
muito bem estabelecidos como o valor de AG. A producao de farmacos pode
passar por essa etapa de predigao in silico economizando gasto e tempo,
mostrando sua importancia na pesquisa e produc¢ao de farmacos.
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