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Modelagem Molecular 

no 

Planejamento de Fármacos



• Multidisciplinaridade (física, biologia, química, computação, …);

• Desenvolvimento de métodos, algorítmos, programas e portais;

• Planejamento de Fármacos Baseado em Estrutura;

• Predição de Estruturas e Engenharia de Proteínas;

• Projetos Aplicados: Doenças negligenciadas (Doença de

Chagas, Leishmaniosis), Anti-inflamatórios, Câncer, e Alzheimer.

GRUPO DE MODELAGEM MOLECULAR DE 

SISTEMAS BIOLÓGICOS  

LNCC/MCTIC
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Fonte: IMS Institute for Healthcare Informatics – Dezembro de 2012



Novo fármaco: Custo x Tempo

Source: Bayer HealthCare, based on PhPharma Profile Pharmaceutical Industry 2010



Modelagem Molecular

Triagem Virtual em 
Larga Escala

Dinâmica Molecular

Predição da Afinidade

● Buca por compostos 
promissores

● Predizer como o alvo 
terapêutico e moléculas 
ligantes interagem

● Encontrar alvo 
terapêutico de 
compostos conhecidos

● Estabilidade do complexo receptor-ligante
● Caminhos de ligação
● Impacto de mutações na estrutura

● Força da interação
● Potência e seletividade



Vemurafenib (Zelboraf, Plexxikon/Roche)

Bollag, G. et al. Vemurafenib: the first drug approved for BRAF-mutant cancer. Nat. Rev. Drug Discov. , 2012.

• Câncer (BRAFV600E)



Docking Molecular



Programas de Docking no Mundo

Current Medicinal Chemistry. 2013. Vol. 20. No. 18

Recife SBPC 2013





Comparative Analysis - Best Pose

Best solutions mean errors 

(50 runs)



General Scoring Function
Nonlinear Model

PDBbind (v2013) [1]

Scoring function R

RF::VinaElem 0.752

RF::Khamis 0.704

SPA-SE 0.662

SPA 0.656

X-Score::HMScore 0.614

ΔSΑS 0.606

ChemScore@SYBYL 0.592

ChemPLP@GOLD 0.579

AutoDock Vina 0.564

ChemScore@GOLD 0.536

FMW_logP 0.495

GoldScore@GOLD 0.483

FMW 0.461

GlideScore-SP 0.452

FlogP 0.321

GlideScore-XP 0.277

PMF@SYBYL 0.221

SPA-SE 0.662

SPA 0.656

X-Score::HMScore 0.614

ΔSΑS 0.606

[1] Li, Y. et al. J Chem Inf Model, 2014.

DockTScore



www.dockthor.lncc.br

Patent Number 13318-3

Média por 
submissão**

Jobs 
submetidos

10moléculas14411
Moléculas 
avaliadas

78616

*Estatísticas coletadas em 25 de junho de 2019
**Nova versão do portal para triagem virtual (2017)



Plataforma DockThor-VS

Machine learning:
● Affinity prediction
● de novo design



INPI Patent deposi 2015
(20% LNCC and 80% UFRGS)

Compounds for Alzheimer Disease

14º Prêmio CNPq Destaque de Iniciação Científica na Área de Ciências da Vida - 2016 



Chronic Inflammatory Diseases



GAPF: Genetic Algorithm for Protein Folding

Predição de Estruturas de Proteínas

• Estrutura -> Função

• Engenharia de Proteínas (Biofármacos, 

processos industriais, biotecnologia)

• Importante para os estudo de doenças 

causadas pelovmal enovelamento de uma 

proteína (doenças neurodegenerativas: 

Alzheimer’s, Parkinson’s, e 

amyotrophic lateral sclerosis

CASP – Critical Assessment of Techniques for Protein
Prediction

Biannual Community Wide Experiment



CASP12 -GAPF_LNCC_SERVER

T0942 - 487 amino acids

72 hours deadline

> 4.990 CPU hours…

(~7 months)

Using Santos Dumont:

9.600 cores: ~ 8 hours



GAPF_LNCC

Foram submetidas 

predições de estruturas de 

proteínas para 56 alvos (< 

200 resíduos)

(Santos Dumont)



Aspectos relevantes do CASP13:

● DeepMind venceu o CASP13!

● Outros grupos também se saíram bem utilizando Deep 

Learning!

● Rede Neural Profunda com cerca de 400 camadas e 21 

milhões de parâmetros!

● É possível que avanços utilizando Deep Learning, 

nas mais diversas áreas, sejam mais significativos e 

rápidos do que se espera!





- Métodos de Otimização para

problemas complexos.

- Desenvolvimento de ferramentas

baseadas em técnicas de

aprendizagem de máquina.

- Deep Learning.

Contribuições do GMMSB na área de 

Inteligência Artificial

http://www.youtube.com/watch?v=Dy0hJWltsyE


- Predição de estruturas de proteínas e função (Deep Learning)

- Predição de afinidade receptor-ligante visando o planejamento de fármacos

(técnicas usuais e Deep Learning)

- Predição de imunogenicidade (epítopos) utilizando Deep Learning.

Primeira etapa na indústria de biofármacos para o desenvolvimento de

anticorpos e vacinas. Resultados preliminares mostram que a ferramenta

desenvolvida é competitiva e já está sendo utilizada em estudos de casos.

Pesquisas na área de 

Aprendizagem de Máquina

http://www.youtube.com/watch?v=Dy0hJWltsyE


Equipamento para treinamento de redes neurais 

profundas (deep learning) – Acoplada ao Santos 

Dumont - LNCC

Características Principais:

- Artificial Intelligence

- Big Data Analytics

- High-performance 

Computing

- Research Lab/National Lab

- Astrophysics, Business    

Intelligence ...



➢ Desenvolvimento de compostos protótipos candidatos a

fármacos.

➢ Desenvolvimento de biofármacos (possível colaboração com

Biomanguinhos –FIOCRUZ)

➢ Desenvolvimento de produtos que possam ser importantes no

desenvolvimento de fármacos e biofármacos utilizando

inteligência artificial

➢ Desenvolvimento de produtos utilizando técnicas de

inteligência artificial em “qualquer” área do conhecimento.

Quais possíveis projetos em colaboração com 

empresas?



w w w . l n c c . br

Petrópolis - RJr www.gmmsb.lncc.br
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