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INTRODUCAO

Embora apenas 20-30% das criancas e dos adolescentes infectados pelo novo coronavirus sejam
sintomaticos, a Sindrome Inflamatéria Multissistémica Pediatrica (SIM-P) é uma condicao
preocupante que pode ser observada, estando associada a uma mortalidade de cerca de 1%. A
resposta imune tardia afeta os sistemas cardiaco, renal e respiratorio devido a inflamacéo macica
(Intern. J Cardiov. Sci. 2021; 34(5):570-574; Frontiers in Ped. 2022; 10(881765):1-12; Rheumatology
International. 20214; 1(1):19-32). Diante de tais manifestacOoes consideradas infrequentes em
pacientes pediatricos, o reposicionamento de farmacos disponiveis no mercado farmacéutico ou sob
Investigacao consiste em uma estratégia mais tangivel para o desenvolvimento de um tratamento
especifico para SIM-P se comparada ao desenvolvimento de medicamentos a partir de moléculas
Inovadoras. Oportunidades promissoras de reaproveitamento de farmacos tém sido identificadas
atraves da medicina de rede, que aplica conceitos de biologia dos sistemas e ferramentas da teoria
de rede (Nature R. Drug Discovery. 2004; 3(8): 673-683, . Drug Discov. Today. 2013;18(3-4):110-5). A
figura 1 ilustra uma rede de interacdo génica no processo saude-doenca e mostra os estados
saudavel, pré-doenca e doenca a partir de uma determinada perturbacao e pode-se apontar gue
doencas sao causadas pela desregulacao de uma rede de genes interligados que tendem a se
agregar e que as acoOes dos farmacos tambéem podem ser compreendidas como perturbacoes locais
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RESULTADOS

O quadro 1 apresenta o numero de artigos elencados. Excluindo os artigos em multiplicidade,
4270 documentos de interesse publicados até junho de 2022 foram identificados. O programa
Excel foi utilizado para a realizacdo de uma amostragem aleatoria simples visando selecionar
20% desses documentos (854). Os artigos foram entao acessados e incluidos na ferramenta de
mineracao de texto OnTheFly2.0 para reconhecimento das entidades biolégicas nomeadas de
Interesse. Desse modo foi possivel gerar 116 listas.

O estudo visa identificar farmacos reposicionaveis para o tratamento das complicacdes cardiacas,
respiratdrias e renais caracteristicas da SIM-P manifestas em pacientes pediatricos com COVID-19
atraves da medicina de rede.

METODOLOGIA

O presente estudo in silico foi dividido em 3 fases, a saber:

~ase | - Coleta de dados o6micos das complicacbes de interesse em criancas e adolescentes atraves
de mineracao da literatura (Figura 2);

-ase. Il - Identificacao de genes/prote_lnas comuns destas complicacOes, construindo as redes Quadro 1: Quantitativo de artigos rastreados a partir do Pubmed
biologicas para mapeamento de alvos (Figura 3); e
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CONCLUSAO

Espera-se em breve analisar as listas geradas para um ranqgueamento das entidades biologicas
de acordo com o quantitativo de citacOes checadas pela identificacao ensemble Unica da
proteina. Mediante a conclusao da fase I, daremos sequéncia ao projeto para prognosticar um
reposicionamento de farmacos com proposito, estratégia e confianca para o tratamento da SIM-P.
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