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|NTRODU(;AO O MHC é um tipo de proteina Epitope 1D =P Epitope 3D

(FASTA) (PDB)
gue apresenta sistematicamente peptideos ao sistema

imune, sendo determinante na resposta imunoldgica. EM
Existem diversas sequéncias proteicas de alelos de MHC's \ :
registradas em bancos de dados, mas poucas estruturas oMHC refinement
tridimensionais disponiveis. O conhecimento destas 5 - cicle (1x)
estruturas pode fornecer informacoes importantes para o
desenvolvimento de vacinas racionalizadas.

O objetivo deste trabalho foi desenvolver uma it & ¥
ferramenta automatizada para a construcao de complexos
PMHCs 3D apresentando qualquer peptideo de interesse e Figura 2: Fluxograma da técnica de modelagem de complexos (D1-
gue possa ser utilizada por toda a comunidade cientifica EM-D2). CROSS TOPE
(sem necessidade de conhecimentos computacionals Structural Data Bank for
avancados). Cross-Reactivity Assessment
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METODOLOGIA: Foram utilizadas ferramentas

de bioinformatica para a modelagem tridimensional e o uso
de linguagens de programacédo de alto nivel para a criacdo
da ferramenta web. Para atingir o objetivo, foi desenvolvida
uma ferramenta web para o usuario com um banco de
dados proprio para 0s servicos requeridos. A ferramenta
desenvolvida permite que os usuarios construam de forma
automatizada o complexo pMHC de seu interesse,
fornecendo apenas a sequéncia linear de aminoacidos
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(formato FASTA) do epitopo que deseja modelar no Figura 3: Telas da e iy
contexto do MHC escolhido (figura 1 e figura 2). ferramenta Web: o
cadastro, resultados e
construcao .

o vovio do s /A Banco do Dados; RESULTADOS: o0s resultados obtidos até o
entendido ao mais

igo no assurto. Ga fonamenta W & momento podem ser visualizados nas imagens acima

e (figura 3). As telas da ferramenta web apresentam:
cadastro de usuario, construcdo de complexos,
resultados de complexos e documento PDF do historico
de processos.
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PERSPECTIVAS FUTURAS: nosso

Servidor: Espaco onde

Ferramenta Web estd armazenado o proximo passo sera desenvolver um App ("Aplicativo

hospedada na aba scrpt e os programas

F|fgura 1: Rota da oo da odelagem de comploe movel"), onde o usuario teréa facil acesso a ferramenta.
informacao na

complexos (Figura 2)
ferramenta web
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