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- ;/Qué es un virus?

Introduccion

- Composicion

virologia

* Proceso de infeccion




- Agente infeccioso con nucleo genomico

* Dos fases: virion y célula infectada




* Nucleo, capside y envoltura

Envoltura

capsoIeros

Composicion

nucleico

Virus desnudo Virus con envoltura
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» Clasificacion taxonomica formal (ICTV)

Familias de

* Clasificacion de Baltimore

VIrus

° Herramientas para la identificacion y clasificacion




- Similar a la clasificacion taxonomica utilizada con los seres vivos

Clasificacion - Orden (viroles
taxonomica . Familia (-viridae)

+ Subfamilia (-virinae)

formal (ICTV) " Geénero (virus

* Especie ()

« Utilizada con la de Baltimore
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Herra mientas * Clasificados anteriormente a través de caracteristicas
pa I'a |a perceptibles.

identificaciony
clasificacion

* Herramientas actuales: MUSCLE, ClustalW o MAFFT.




CASTOR

- Clasificador entrenado con secuencias de genoma viral y sus
encimas de restriccion.

« Construccion del nucleo se utilizan varias funciones simulando
RFLP.,

A machine learning approach for viral genome classification.
Mohamed Amine Remita,Ahmed Halioui,Abou Abdallah Malick

Diouara,Bruno Daigle, Golrokh Kiani,and Abdoulaye Banire Diallo.
2017

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5387389/



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5387389/
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Familia SARS Y - Caracteristicas de la familia

COVID-19




* Pleomorficos

Caracteristicas - Grupo |V de Baltimore

de |a fam | | 13 - Cuatro generos: Alpha, beta, delta y gamma.
* 7 patogenos humanos




Caracteristicas

de la familia

Coronaviridae

Family
Subfamily Coronavirinae Torovirinae
| |
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* Proceso de diseno de vacunas

Reverse Vaccinology: Developing Vaccines in the Era of Genomics.
AlessandroSette,RinoRappuoli.2010

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S10747613100036

Diseno de 0
vacunas para

una familia de
VIrus

- Diseno de una vacuna universal a partir de coronavirus humanos.

A highly conserved WDYPKCDRA epitope in the RNA directed RNA
polymerase of human coronaviruses can be used as epitope-based
universal vaccine design. Refat Sharmin & Abul Bashar Mir Md
Khademul Islam.2014

https://bmcbioinformatics.biomedcentral.com/articles/10.1186/1471
-2105-15-161



https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S1074761310003602
https://bmcbioinformatics.biomedcentral.com/articles/10.1186/1471-2105-15-161

Vaccines: From Empirical Development to Rational Design.
Christine Rueckert, Carlos A. Guzman. 2012

https://journals.plos.org/plospathogens/article?id=10.1371/journal.p
pat.1003001

Antigen

Formulation design:
* antigen(s)
« targeting molecule(s)

+ databases of epitope and

Proceso de . .

~+ insilico prediction of T cell |
~ epitopes

diseno de - B

Va C U n a S | mostly empirically |

* incorporated adjuvant(s)
« delivery system

e

Rational design

of subunit vaccines

* comprehensive collections
of datasets for reverse,
structural and systems
vaccinology studies

 clinical data on disease
controllers

* data on responders/non
responders to vaccination

* predictive markers for
efficacy and safety



https://journals.plos.org/plospathogens/article?id=10.1371/journal.ppat.1003001

Diseno de una
vacuna
universal a

partir de
coronavirus
humanos

- Basada en epitopo conservado en el ARN de los coronavirus.

- Alineamiento multiple de las proteinas obtenidas de la capside.



Diseno de una
vacuna
universal a

partir de
coronavirus
humanos
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* Accesibilidad de los péptidos conservados (Wu-Kabat V()

Diseno de una
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universal a ;-
partir de § "
coronavirus :

humanos
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* Analisis del peptido conservado y si capacidad antigenica.

Diseno de una
vacuna
universal a

partir de 20|
coronavirus E
humanos
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