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Descricdo: O crescimento desordenado das cidades, as grandes movimentacoes
demogréficas, as mudancas climaticas e os impactos da destruicdo de diversos biomas
tém feito emergir novas ameagas a existéncia humana. Dentre essas ameagas, as de
efeito mais imediato tém sido novos virus. Nos anos de 2002 a 2004 e de 2012, o
mundo viveu uma epidemia de SARS-CoV (Severe Acute Respiratory Syndrome
Coronavirus) na Asia, e de MERS-CoV (Middle-Eastern Respiratory Syndrome
Coronavirus) no Oriente Médio, originadas das interacfes entre seres humanos e
morcegos e camelos, respectivamente. Em 2015, o nordeste do Brasil vive uma
epidemia de Zika virus, com efeitos graves sobre mulheres gravidas e neonatais. Em
dezembro de 2019 se inicia a pandemia de Covid-19, uma doenca transmitida pelo
novo coronavirus, 0 SARS-CoV-2. O mundo entdo comeca um esforco para projetar e
produzir, em tempo recorde, medicamentos e vacinas conta a nova doenca. Um
importante fator para a aceleracdo da producdo de vacinas foi o0 avanco da
Inteligéncia Artificial, mais especificamente do Aprendizado Profundo (Deep
Learning). O projeto in silico de vacinas baseadas em peptideos consiste no uso de
ferramentas computacionais para projetar moléculas (os peptideos) que, ao interagir
com o sistema imunol6gico, possam ensina-lo a reconhecer o agente estranho, no
caso, a proteina do virus expressa como sequéncia de RNA, e produzir uma resposta
otimizada a esse agente em termos da producdo de células Beta, de células T e de
anticorpos. Esta proposta consiste na constru¢do de arquiteturas de redes neurais
artificiais profundas para o projeto in silico de vacinas baseadas em peptideos a partir
do projeto de: (1) maquinas de aprendizado profundo capazes reconhecer sequéncias
de RNA gue maximizem a producdo de células Beta, T e de anticorpos; (2) maquinas
de aprendizado profundo capazes de avaliar o grau de toxicidade e a efetividade de
peptideos candidatos a vacinas. Este projeto fard uso de bases de dados livres de
peptideos expressos na forma de sequéncias de caracteres, organizadas por resposta
imunoldgica, efetividade e toxicidade.
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