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RESUMO

O género Rickettsia, pertencente ao filo das Proteobacterias, € composto principalmente por
quatro grupos de microrganismos: o grupo tifo, o grupo Spotted fever, grupo ancestral e o grupo
transicional. Essas espécies sdo causadoras de doencas de importancia para a satde publica
como por exemplo tifo epidémico, tifo murino, febre maculosa das Montanhas Rochosas e febre
maculosa do Mediterraneo. Apesar do aumento no numero de casos, ainda nao existe uma
vacina contra as doencas causadas por esse género. Este trabalho visa o desenvolvimento in
silico de uma vacina multi-epitopo com potencial imune contra o género Rickettsia. Entéo, oito
proteinas previamente identificadas como potenciais candidatas a vacinais contra essas
bactérias, passaram por um processo de predicdo de epitopos ligantes as moléculas do complexo
de histocompatibilidade, do tipo | e Il, e depois por analises de qualidade quanto a sua
antigenicidade, alergenicidade e toxicidade. Aqueles que passaram por essa filtragem foram
unidos com linkers e um adjuvante para formar uma Unica proteina quimérica multi-epitopo, a
qual passou pela predicéo da estrutura tridimensional e posterior analise de docking molecular
contra o receptor do tipo Toll Like-4, presente nas células do hospedeiro. Por fim, a proteina foi
testada quanto a simulagdo da sua resposta imune através de machine learning. Um total de
vinte e seis epitopos imunogénicos, sendo 13 ligantes para cada tipo das moléculas do complexo
de histocompatibilidade, foram ligados para a construcéo da proteina multi-epitopo. A proteina
apresentou 6timos parametros imunogénicos e ndo foi considerada toxica e nem alérgica ao
hospedeiro. Além disso, apresentou uma boa estimulacdo de células imunes, com potencial
geracgdo de células de memdria. As validacgdes in silico sugerem uma vacina com eficacia contra

a acdo dessas bactérias e devem ser validadas in vitro.

Palavras-chave: Rickettsia; proteinas; bioinformatica; vacinas.



ABSTRACT

The genus Rickettsia, belonging to the phylum Proteobacteria, is mainly composed of four
groups of microorganisms: the typhus group, the spotted fever group, the ancestral group and
the transitional group. These species cause diseases of public health importance, for example
epidemic typhus, murine typhus, Rocky Mountain spotted fever, and Mediterranean spotted
fever. Despite the increasing number of cases, there is still no vaccine against the diseases
caused by this genus. This work aims at the in silico development of a multi-epitope vaccine
with immune potential against the genus Rickettsia. Then eight proteins previously identified
as potential vaccine candidates against these bacteria, went through a process of prediction of
epitopes binding to histocompatibility complex molecules, type | and 1, and then by quality
analysis as to their antigenicity, allergenicity, toxicity. Those that passed this screening were
joined with linkers and an adjuvant to form a chimeric multi-epitope protein, which underwent
three-dimensional structure prediction and subsequent molecular docking analysis against the
Toll Like-4 receptor present on host cells. Finally, the protein was tested for an immune
response simulation using machine learning. A total of twenty-six immunogenic epitopes with
13 ligands for each type of histocompatibility complex molecule, were linked to construct the
multi-epitope protein. The protein showed excellent immunogenic parameters and was not
considered toxic or allergic to the host. In addition, it showed good stimulation of immune cells,
with potential generation of memory cells. The in silico validations suggest a vaccine with

efficacy against the action of these bacteria and must be validated in vitro.

Keywords: Rickettsia; proteins; bioinformatic; vaccines.
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1 INTRODUCAO
1.1 GENERO Rickettsia

O género Rickettsia pertence a classe das alfa-Proteobacterias e 0s microrganismos
representativos desse género sdo caracterizados como seres Gram-negativos intracelulares
obrigatorios, ou seja, necessitam ocupar uma célula viva para continuar seu processo de
replicacdo, e tém como alvo principal as células endoteliais (LIMA et al., 2020; SCHROEDER
et al., 2015). As rickettsias sdo patdgenos considerados emergentes e residem em uma ampla

gama de vetores artropodes, como pulgas, carrapatos, acaros e piolhos (PAROLA et al., 2013).

1.1.1 Classificacéo

Tradicionalmente, as rickettsias sdo classificadas em dois principais grupos que causam
doencas nocivas aos seres humanos. O primeiro agrupa espécies causadoras do tifo, o Typhus
Group (TG), doenca letal sem tratamento, representadas por espécies como Rickettsia
prowazekii, causadora do tifo exantemético epidémico, a qual tem como seu vetor o piolho do
corpo humano, chamado de Pediculus humanus corporis; e Rickettsia typhi, causadora do tifo
murino, que tem como vetor principalmente a pulga dos ratos, Xenopsylla cheopis. O segundo
grupo é chamado de Spotted Fever group (SFG), que agrupa principalmente espécies como
Rickettsia rickettsii, causadora da febre das Montanhas Rochosas (RMSF, do inglés, Rocky
Mountain Spotted Fever) e da febre maculosa brasileira, que tem como seu vetor carrapatos do
género Amblyomma; e Rickettsia conorii, agente da febre maculosa do Mediterraneo (MSF, do
inglés, Mediterranean Spotted Fever) ou febre botonosa, que tem como vetor carrapatos do
género Rhipicephalus (BLANTON, 2019; GALVAO et al., 2005; GILLESPIE et al., 2007;
LIMA et al., 2020).

Hé& ainda alguns organismos desse género que foram classificados como pertencentes a
um grupo chamado de ancestral (AG), como Rickettsia bellii e Rickettsia canadensis, que
apesar de ja terem sido classificados como pertencentes a um determinado grupo, filogenias
demostram serem espécies ancestrais para 0s grupos TG e SFG (PHILIP et al., 1983;
STOTHARD; CLARK; FUERST, 1994; STOTHARD; FUERST, 1995). Por fim, quando o
grupo AG é adicionado para ser raiz nas analises filogenéticas desse género, espécies como
Rickettsia akari, Rickettsia felis e Rickettsia australis, as quais possuem caracteristicas dos
grupos TG e SFG, costumam se aproximar e formar o quarto grupo, chamado de grupo
transicional (BLANTON, 2019; GILLESPIE et al., 2007).

1.1.2 Fisiopatologia
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Dados encontrados na literatura trazem que essas bactérias realizam um processo de
transmissdo vertical nos vetores, o que ajuda a manter a infec¢do na natureza, porem algumas
delas precisam concluir seu ciclo de vida em mais hospedeiros para garantir sua sobrevivéncia
(DAVOUST B et al., 2010).

Baseado nisso, um segundo hospedeiro, no caso os seres humanos, pode se infectar com
a picada do artropode. E, a transmisséo das rickettsias, de uma forma geral, vai ocorrer por meio
de produtos salivares ou por inoculagdo das fezes do vetor infectado na ferida. Uma vez dentro
deste hospedeiro, a bactéria é fagocitada por células dendriticas e transportada via vasos
linfaticos para os linfonodos locais, onde irdo se replicar. Apos a replicagdo, esses organismos
entram na corrente sanguinea e se disseminam para a infeccdo de células endoteliais dos vasos
sanguineos (COLONNE; EREMEEVA,; SAHNI, 2011; RYDKINA; TURPIN; SAHNI, 2010).
Dados sugerem que as espécies do grupo SFG podem espalhar sua infeccéo entre células através
da motilidade de actinas que compBem as células sem destrui-las, ao contrato do grupo TG, que
se mantém na célula até causar a lise (OSTERLOH, 2020). A medida que a infeccdo dos
endotélios ocorre, 0 dano causado pela inflamacéo vai levar a um aumento da permeabilidade
vascular, que consequentemente, vai se manifestar através das erup¢des cutaneas, e em casos
mais graves, podem causar pneumonia intersticial, lesdo renal e faléncia maltipla de érgéos
(BLANTON, 2019; MANSUETO et al., 2012). A infec¢do vai ser seguida por um periodo de
incubacdo que varia de sete a quinze dias antes do inicio dos sintomas e os infectados
normalmente apresentam sintomas como nausea, vomito, escaras no local da picada do
carrapato, erup¢do maculopapular e febre (GAYWEE et al., 2007; PAROLA et al., 2013).

Ainda dentro da fisiopatologia, R. prowazekii é o Unico conhecido desse género que
consegue sobreviver fora do seu vetor por algum tempo, ja que o seu processo de replicacédo
rompe o trato gastrointestinal do vetor, levando-o a morte. Além de também ser o inico membro
do género que pode causar uma infeccdo latente, chamada de doenca de Brill-Zinsser (BZD),
que pode se manifestar anos depois, devido a uma baixa no sistema imunologico do hospedeiro,
levando a uma nova ascensao da bactéria (AKRAM; LADD; KING, 2022; PIERACCI et al.,
2017).

1.1.3 Epidemiologia
Os organismos do género Rickettsia tém sua distribui¢do ao redor do mundo de acordo
com a prevaléncia dos seus vetores em cada uma das regides. Apesar de serem organismos

conhecidos, as rickettsioses sdo negligenciadas por serem mais presentes em paises em
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desenvolvimento, o que dificulta ainda mais o0 processo de avaliacdo da quantidade de casos
dessas doencas (BERMUDEZ; TROYO, 2018).

O grupo TG tem dois principais representantes, sendo o primeiro R. prowazekii, causador
do tifo epidémico transmitido por piolhos. A infeccdo ocorre quando as condigdes nao
higiénicas favorecem a infestacdo dos piolhos no corpo humano, como acontece em guerras,
desastras naturais, e em roupas ndo lavadas (ANGELAKIS; BECHAH; RAOULT, 2016;
BURNS; ACUNA-SOTO; STAHLE, 2014). Essa espécie foi a primeira a ter uma vacina
produzida e utilizada durante as guerras (AKRAM; LADD; KING, 2022). O piolho nédo é
acostumado com temperaturas elevadas, entdo quando a pessoa ja esta infectada e febril, eles
migram para um proximo hospedeiro, espalhando a infeccdo. Segundo a historia, ele é
responsavel por mais de 20 epidemias, sendo as Gltimas em Burundi e em Ruanda, com taxa de
mortalidade chegando a 10% de todos os infectados (BECHAH et al., 2008; NYATANY!I et
al., 2016). Ja o segundo, o tifo murino, também chamado de tifo endémico, causado por R.
typhi, apresenta um tropismo por regides costeiras tropicais e subtropicais, que tém um trafego
intenso de navios repletos do seu reservatorio primario, o Rattus spp. (KUO et al., 2017). Foi
responsavel por muitos casos no Vietnd e nos EUA durante os anos de 1900, porém o uso de
diclorodifeniltricloroetano (DDT), um pesticida, em abrigos de ratos resultou em um forte
declinio nos casos (BLANTON; WALKER, 2017; HAMAGUCHI et al., 2015). Por ser
indistinguivel de algumas outras doencgas febris presentes nos trépicos, provavelmente o tifo
murino tém sua prevaléncia subnotificada (BLANTON, 2019).

As rickettsioses do grupo SFG sdo transmitidas por diversas espécies de carrapatos, que
vao funcionar, ndo s6 como vetores, mas como hospedeiros reservatorios, que mantém a espécie
na natureza através das transmissfes transestadial e transovariana (BLANTON, 2019). A
RMSF, causada por R. rickettsii foi descoberta em Idaho, Estados Unidos da América (EUA),
porém hoje se sabe que € uma doenca transmitida em toda a América. Espécies do carrapato
Dermacentor sdo comumente responsaveis pela transmissdo no sudeste e centro-sul e nos
estados montanhosos do oeste dos EUA (PAROLA et al., 2013). Em algumas terras tribais do
Arizona, EUA e em Sonora, México, diversas infestacdes peridomésticas séo relacionadas com
Rhipicephalus sanguineus (STRAILY et al., 2016). J4 em terras da América Central e do Sul,
a RMSF é transmitida por espécies de Amblyomma (TARRAGONA et al., 2016). Na ultima
década houve um aumento de notificacdo de casos de rickettsioses SFG nos EUA
(DAHLGREN et al., 2016), porém a taxa de mortalidade ainda fica em torno de 0,3%
nacionalmente. Muitos desses casos se devem & exposicdo a outras espécies além de R.

rickettsii, muito prevalente no estado do Arizona, com taxa de mortalidade em


https://www.sciencedirect.com/topics/medicine-and-dentistry/rhipicephalus
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aproximadamente 10% (WALKER, 2016). Esses dados podem tentar ser explicados, pois pode
ocorrer um fendmeno de interferéncia na transmisséo dessas espécies quando ha mais de uma
Rickettsia presente dentro de um mesmo carrapato (SAKAI et al., 2014).

Ja a MSF, causada por R. conorii, também é transmitida por Rhipicephalus sanguineus,
porém com foco na Europa, Africa e Asia (PAROLA et al., 2013) e principalmente nos meses
do verdo, quando os carrapatos sdo mais ativos, e com uma prevaléncia maior em pessoas que
viajam para areas endémicas (DELORD; SOCOLOVSCHI; PAROLA, 2014).

1.1.4 Diagnostico

O diagnostico das rickettsioses é complexo e dificil, sendo o reconhecimento dos
sintomas clinicos e conhecimento da epidemiologia local cruciais para a realizacdo de um
diagnostico diferencial de outras doencas febris. Importante destacar também a investigacdo de
viagens a locais endémicos e de possiveis mordidas desses artropodes, informacgdes as quais
podem ajudar no diagndstico diferencial (BLANTON, 2019).

O primeiro meio de diagndstico para a identificacdo dessas bactérias é a cultura da
bactéria. Esta pode ser realizada com amostras de sangue e biopsia de tecido, porém requer
técnicas usando meio livre de antibidtico e um laboratorio de nivel trés de biosseguranga; ja
que essas bactérias podem ser aerossolizadas e representar um risco laboral a equipe de trabalho
do laboratdrio. Outra dificuldade desse método é o crescimento muito lento e o dificil cultivo
por se tratar de um microrganismo intracelular obrigatorio. Durante a fase aguda, apesar de ndo
estar disponivel na maioria dos laboratorios clinicos, a deteccdo imuno-histoquimica pode ser
realizada através da biopsia de pele das lesdes como uma alternativa (FANG; BLANTON;
WALKER, 2017).

A amplificacdo de DNA da bactéria por reacdo em cadeia da polimerase (PCR) também
pode ser um segundo método diagnostico, sendo usada em amostras de sangue periférico,
plasma e swabs coletados nas escaras. Quando realizado por meio de primers especificos,
oferece um diagnostico espécie-especifico; todavia, € mais util quando aplicada em amostras
de bidpsia das escaras ou erupgdes cutaneas (BLANTON, 2019; PENICHE-LARA et al., 2013).

Por fim, mesmo que néo seja espécie-especifico, a sorologia, como por exemplo o ensaio
de imunofluorescéncia indireta (IFA), € o mais indicado, utilizando anticorpos conjugados
marcados com fluoresceina para detectar os anticorpos séricos ligados a rickettsias fixadas na
lamina. Os ensaios de IFA se tornam mais sensiveis na busca de anticorpos de duas a trés
semanas apods o inicio da doenca, com melhores interpretacdes se comparadas fases agudas e

de convalesca da doenca (BIGGS et al., 2016). Ensaios de imunoabsor¢cdo enzimatica estdo
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disponiveis para comercializagdo para oferecer um diagnostico mais qualitativo dos grupos
SFG e TG do que os titulos com IFA (DUNN et al., 2014).

1.15 Tratamento

Alguns estudos trazem a comparacdo de alguns medicamentos para o tratamento das
rickettsioses com certas variagdes na eficacia entre os grupos, 0 que torna muito importante o
reconhecimento e identificacdo de qual microrganismo € o causador daquela rickettsiose, além
de melhorar o progndéstico com a utilizacao correta dos medicamentos.

Embora ainda existam poucos estudos que avaliem de forma prospectiva os resultados, a
classe de drogas com melhor eficdcia in vitro para o tratamento de uma forma geral sdo as
tetraciclinas, principalmente a doxiciclina. Além da doxiciclina, o cloranfenicol e as
fluoroquinolonas apresentam bons resultados na acao contra 0s organismos, ao contrario da
amoxicilina (beta-lactamico) e da gentamicina (aminoglicosideo), que tiveram um valor de
MIC alto, sendo menos efetivos. Ha ainda medicamentos que variaram com 0s grupos, como a
eritromicina que foi efetiva contra o grupo TG, mas nao efetiva contra o grupo SFG. De forma
similar, a rifampicina tem certa eficacia contra o grupo TG e algumas SFG, mas ndo efetiva
contra outras (ROLAIN, 2005; VANROMPAY et al., 2018).

Outros estudos ainda descrevem que a doxiciclina deve ser administrado em doses de
acordo com o quadro e recomendacdo médica, e diferente dos seus parceiros de classe, é
biodisponivel na presenca de alimentos, melhorando o desconforto gastrointestinal
(BLANTON, 2019; DUMLER, 2014). O tratamento deve ser realizado via oral até que o
paciente melhore e esteja afebril de 24 a 48 horas, tratamento que dura por volta de uma semana
(AKRAM; LADD; KING, 2022).

1.1.6 Prevencao

N&o existem vacinas disponiveis como meios de prevencgdo contra as rickettsioses. E 0s
métodos de prevencgéo disponiveis atualmente sdo evitar os vetores através de repelentes, uso
de roupas de protecdo, como por exemplo, tratadas com permetrina que dura cerca de um ano
e protege de picadas de carrapatos (VAUGHN et al., 2014). No caso do tifo murino, o uso de
venenos de ratos é importante para diminuir, de forma indireta, a populacéo dos artropodes que
os infectam. Em algumas situacdes, a Organizacdo Mundial da Saude (OMS) recomenda o
tratamento em massa com a pulverizacdo de ar comprimido misturado com permetrina no
ambiente e nas roupas (WORLD HEALTH ORGANIZATION, 1994).
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1.2 VACINAS

Estudos relacionados a criagdo das vacinas vendo sendo realizados desde meados do
século XVIII e segundo a OMS, os atuais programas de vacinacdo, como por exemplo, vacinas
contra difteria, poliomielite, sarampo, coqueluche, etc., contribuem para salvar mais de dois
milhdes de pessoas a cada ano, principalmente de criangas menores que cinco anos de idade
(WORLD HEALTH ORGANIZATION, 2020).

As vacinas contém antigenos derivados de patdégenos ou antigenos que séo sintetizados
para representar os componentes de um patégeno, e por isso sdo consideradas um produto
bioldgico. Elas sdo usadas principalmente para induzir, de forma segura, uma resposta imune
que vai conferir ao organismo uma protecdo contra uma futura exposicdo a esse patdgeno
(POLLARD; BIJKER, 2021).

Geralmente, as vacinas podem ser divididas em dois tipos: atenuadas, inativadas ou de
subunidades. As vacinas atenuadas representam aquelas que possuem cepas dos patégenos na
sua forma atenuada, ou seja, em individuos imunocompetentes, possuem uma capacidade de se
replicar até conseguirem estimular uma resposta imune, porém que ndo causem manifestacoes
clinicas da doenca, por exemplo, vacinas do sarampo, caxumba, rubéola. As vacinas de
subunidades ou inativadas sdo aquelas que possuem apenas uma parte de um patdégeno ou o
patdgeno inteiro morto, respectivamente, por exemplo, vacina de coqueluche de célula inteira
e vacina de hepatite B (VHB) com proteina recombinante. Recentemente, vém surgindo outros
tipos de vacinas, como vacinas de vetores virais, vacinas baseadas em acidos nucleicos de DNA
e RNA, vacinas de subunidades, por exemplo (POLLARD; BIJKER, 2021).

1.3 BIOINFORMATICA

A bioinformatica é uma area da ciéncia que mescla a tecnologia da computacdo com 0s
conhecimentos basicos de matematica, fisica, quimica e biologia molecular, como forma de
tentar ajudar a entender e responder questdes relacionadas as ciéncias da vida (HAGEN, 2000).
Seu surgimento esteve intimamente relacionado aos primeiros computadores por volta dos anos
de 1960, sendo importante até hoje quando se trata do estudo das ciéncias dmicas, area que tém
foco no estudo nas funcGes, diferencas e nos tipos de interagBes entre as moléculas de um
organismo (GAUTHIER et al., 2019).

Dentre as areas de pesquisa da bioinformatica dentro das ciéncias émicas, podemos citar
os estudos relacionados ao DNA como um todo (gendmica), relacionados a transcri¢cdo do DNA
para RNA (transcriptdmica), ao processo de traducdo de RNA para proteinas (protedbmica) e

por fim, os metabolitos relacionados a essas proteinas (metaboldomica) (AIZAT; ISMAIL;
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NOOR, 2018). Dentro da bioinformética, todas essas areas sdo estudadas no formato in silico,
ou seja, no contexto da pesquisa, termo utilizado para se referir a métodos experimentais
realizados em computadores (PAPPALARDO et al., 2019).

1.4 IMUNOINFORMATICA

Dentro das vacinas de subunidades citadas acima, por exemplo, as tecnologias de
sequenciamento de nova geracdo e 0s avangos da bioinformatica, permitem que a
imunoinformatica utilize diversas ferramentas in silico para otimizar a triagem laboratorial da
construcdo dessas vacinas, em alvos que foram previamente selecionados devido a sua alta
afinidade imunogénica (BAH et al., 2018).

A imunoinformatica é uma vertente dentro da area da genémica da Bioinformatica, que
se baseia em ferramentas e algoritmos que buscam, principalmente, estudar as correlacdes de
genes e proteinas do patégeno com células do sistema imune do hospedeiro, como por exemplo,
linfocitos T e B, 0 que ajuda a potencializar o processo de criagdo de testes diagndsticos e
vacinas contra diversas doencas (BACKERT; KOHLBACHER, 2015; TOMAR; DE, 2010).

Nesse contexto, algumas dessas ferramentas da imunoinformatica foram criadas para
ajudar no processo de desenvolvimento de vacinas a partir de epitopos das proteinas do
patdgeno, as quais sdo chamadas de vacinas multi-epitopo. Essas vacinas sdo compostas por
uma proteina quimérica e um adjuvante, que séo unidos por peptideos de ligacdo, chamados de
linkers (NEGAHDARIPOUR et al., 2018). Os adjuvantes desempenham um papel fundamental
nessa vacina porque funcionam como imunoestimulantes, ja que os peptideos sintéticos
normalmente utilizados nessas vacinas, apresentam poucos determinantes imunogénicos
(AZMI et al., 2014; LEI et al., 2019). Ja os linkers, além da funcdo de conexdo dos epitopos,
auxiliam na atividade bioldgica, na estabilidade da proteina e por vezes, como estimulantes do
processo de expressdo (CHEN; ZARO; SHEN, 2013a; HU et al., 2004).

As vacinas multi-epitopo possuem diversas vantagens em compara¢do com outras
metodologias de criagdo de vacina, como por exemplo, a fusdo epitopos especificos dos
patdgenos de interesse. Essa fusdo visa uma maior modulagdo e aumento da imunogencidade,
além de remover epitopos que possam causar efeitos colaterais. Também podem desencadear
uma resposta imune mais direcionada, mediada por anticorpos e células, a medida que varia a
sobreposicao dos epitopos de células T auxiliares, citotoxicas e células B (OLI et al., 2020).

Por serem desenvolvida a partir de varios epitopos, essas vacinas normalmente nao tém
possibilidade de integracdo genética como em vacinas de DNA e nem de reversao de viruléncia

como nas vacinas atenuadas (MOYLE; TOTH, 2008). Além disso, possuem maior facilidade
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no manejo e apresentam uma diminuicao de custos de sintese de peptideos, ja que sdo criadas
de forma in silico e também produzidas na forma liofilizada (PURCELL; MCCLUSKEY;
ROSSJOHN, 2007).

1.4.1 Trabalhos com abordagens multi-epitopo

Dados recentes mostraram resultados promissores utilizando abordagens multi-epitopo
em modelos animais, como no caso de Cao e colaboradores (2013). Este estudo selecionou
epitopos de proteinas de trés sorotipos do virus causador da febre aftosa em porcos e o0s
conectou a um adjuvante poli I:C para a criacdo de uma vacina multi-epitopo. Uma dessas
vacinas testadas com esse adjuvante conferiu protecdo completa ap6s realizarem um ensaio de
infeccdo do virus da febre aftosa em camundongos e porcos. Outro estudo, esse realizado com
Leishmania infantum, utilizou 4 proteinas antigénicas acopladas a dois agonistas do receptor
Toll 4 para a criagdo de uma vacina. Eles utilizaram camundongos do tipo Balb/c e fizeram um
desafio com o parasito, observando um aumento de resposta Thl e uma diminuigéo de resposta
Th2 acoplada com reducdo parasitaria significativa (VAKILI et al., 2020).

Na literatura, ja foram realizados testes com uma potencial vacina multi-epitopo contra
carrapatos, como no caso de Tshilwane e colaboradores (2019), em que formularam dois
constructos baseado em multi-epitopo de DNA, pSignal plus e pLamp, de Ehrlichia
ruminantium (também conhecida como Rickettsia ruminatium). Ambos foram aplicados
topicamente, mas sem conferir protecdo as ovelhas; entretanto, um dos constructos, o pLamp,
foi aplicado junto a um adjuvante monofosforil lipidio A via intramuscular em ovelhas, das
quais 60% das ovelhas tiveram protecdo contra 0 ensaio de carrapatos em campo. Alguns
estudos disponiveis em formato pré-print, tratam de abordagens multi-epitopo em outros
carrapatos também, como das espécies Rhipicephalus microplus, um carrapato bovino (NANDI
et al., 2022), e de carrapatos como Rhipicephalus turanicus e Hyalomma maginatum, que
transmitem bactérias do género Anaplasma, pertencentes a ordem das Rickettsiales
(KOSEOGLU et al., 2022).

Lemes e colaboradores (2022) selecionaram epitopos ligantes as moléculas de MH C | e
Il para a construcdo de uma proteina multi-epitopo com atua¢do em Mycobacterium leprae e
Mycobacterium lepromatosis. Segundo suas andlises in silico, a proteina ndo apresentou
reacOes adversas ao hospedeiro e tinha potencial para elicitar resposta imune, sendo
considerado como um potencial imunogeno para a utilizacdo em kits diagndstico para a
hanseniase. Seguindo uma metodologia parecida, Vilela-Rodrigues e colaboradores (2022) se

basearam em um trabalho de vacinologia reversa para identificar proteinas como potencial acéo
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contra Mycoplasma pneumoniae. Dessas proteinas, selecionaram epitopos potenciais e
acoplaram com um adjuvante, a enterotoxina termolabil de E. coli, desenvolvendo uma
proteina estavel, ndo alérgica e com potencial de geracdo de resposta imune inata e adaptativa
contra a pneumonia. Apesar de todos esses estudos citados, ndo existem dados na literatura com
pesquisas vacinais utilizando abordagens de imunoinformética para as bactérias do género

Rickettsia.
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2 JUSTIFICATIVA

As rickettsioses sdo doencgas consideradas negligenciadas, visto que costumam estar mais
presentes dentro dos tropicos, principalmente nos paises em desenvolvimento. Esses paises
normalmente apresentam condi¢6es mais vulneraveis, o que favorece a proliferacdo dos vetores
dessas doencas. Além disso, possivelmente os numeros relacionados a epidemiologia das
rickettsioses sdo subnotificados, pela falta de controle e de gestdo dos sistemas de salde desses
paises.

Até 0o momento ndo existem meios de prevengdo, como vacinas contra essas doengas. 1sso
pode ser explicado por serem organismos intracelulares obrigatérios, o que dificulta todo o
processo de cultivo e isolamento do patégeno, além da necessidade de utilizacdo de laboratérios
de alta seguranca para 0 manejo dos mesmos. Dessa maneira, as abordagens in silico surgem
com uma alternativa para a busca de novos alvos vacinais contra as rickettsioses. Essa
abordagem além de agilizar o processo de criacdo da vacina, diminui 0s custos para 0 seu
desenvolvimento, além de diminuir também a utilizacdo de animais submetidos aos

experimentos.
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3 OBJETIVOS

3.1 OBJETIVOS GERAIS
Construir uma vacina multi-epitopo contra o género Rickettsia por meio de ferramentas
de imunoinformatica disponiveis online e gratuitamente, baseada nos dados de proteinas ja

encontrados em trabalho de vacinologia reversa.

3.2 OBJETIVOS ESPECIFICOS

a) ldentificar epitopos especificos de células B, células T citotoxicas e células T auxiliares.

b) Avaliar cada epitopo quanto a antigenicidade, potencial citotdxico e alérgico, cobertura

populacional.

c) Determiar a sequéncia de aminoécidos da proteina quimérica da vacina, predizer e

avaliar a estrutura tridimensional.

d) Awvaliar a potencial interagdo da vacina com o sistema imune do hospedeiro através de

ferramentas de bioinformética.
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4 MATERIAIS E METODOS
4.1 SELECAO DOS DADOS

Para a analise e construcdo da proteina quimérica multi-epitopo foram utilizadas oito
proteinas identificadas do core genoma do género Rickettsia como possiveis alvos vacinais em
um trabalho realizado anteriormente (FELICE et al., 2021). (TABELA 1).

Tabela 1 - Informacgdes das oito proteinas potencialmente candidatas a vacina contra o
género Rickettsia.

Localizacdo Probabilidade

Locus ID Nome (NCBI)
Subcelular de Adeséo
WP_012148219.1 Porina Secretada 0,620
WP_012148227.1 OmpW Familia de Proteina Secretada 0,632
WP_012148552.1  Chaperone de Cobre PCu(A)C Secretada 0,620
WP_012148811.1 Dioxigenase Secretada 0,598
WP_012148819.1 D-alanil-D-alanina Secretada 0,510
carboxipeptidase
WP_012149174.1  Familia de Proteinas - Porina Secretada 0,533
WP_012149175.1  Familia de Proteinas - Porina Secretada 0,510
WP_012149185.1 Alpha/Beta hidrolase PSE 0,564

Fonte: Adaptado de Felice AG e colaboradores, 2021.
Nota: PSE — possivelmente exposta a superficie (do inglés, putative exposed surface)

4.2 PREDICAO DE EPITOPOS QUE SE LIGAM A ALELOS MHC-I

Epitopos ligantes a Moléculas do Complexo de Histocompatibilidade (MHC) ou Human
Leucocyte Antigen (HLA), além de serem reconhecidos por essas moléculas, sdo apresentados
aos linfécitos T citotdxicos (CTL - cytotoxic T lymphocyte) e induzem uma resposta imune
(PARVIZPOUR et al., 2020). Para identificar esses epitopos, foram utilizadas duas ferramentas
para dar maior confiabilidade no resultado: MHC-I binding prediction tool do banco de dados
IEDB (Immune Epitope Database)(VITA et al., 2019), e o servidor NetCTL 1.2 (LARSEN et
al., 2007).

O IEDB é um banco de dados com varios epitopos ja classificados em alta ou baixa
imunogenicidade, os quais sdo ranqueados de acordo com o seu valor de 1C50 (metade da
concentracdo inibitéria maxima): epitopos considerados de alta imunogenicidade possuem
IC50 < 50nM, e os considerados com baixa imunogenicidade, possuem IC50 > 50nM

(SOUTHWOOD et al., 1998). Essa plataforma também proporciona uma predicdo da ligacdo
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dos epitopos com 0 MHC |, resultados os quais sugerem que epitopos com nove aminoacidos
sejam mais antigénicos e com alta afinidade de ligacdo com MHC (VITA et al., 2019). Como
nosso trabalho tem o intuito de atingir a maior parte da populacdo mundial, um conjunto de 27
alelos que sdo considerados mais frequentes na populacdo foram utilizados (VILELA
RODRIGUES et al., 2022). Entdo, com os parametros padrdo, foram selecionados os epitopos
que possuiam uma classificacdo percentual > 1%, 0s quais tém maior probabilidade de serem
imunogénicos, para as proximas analises.

Ja o servidor NetCTL, foram caracterizados os epitopos seguindo trés critérios
relacionados aos estagios do processo de apresentacdo de antigeno aos MHC I: clivagem no
terminal C, transporte eficiente e boa afinidade de ligagdo com MHC 1. Para o peso na clivagem
no terminal C foi utilizado o cut-off de 0,15 e para o peso no transporte eficiente foi utilizado
um cut-off de 0,05. Por fim, os epitopos que obtiveram um resultado de pontuagdo > 0,75
(classificagdo “<E” pelo proprio programa) foram considerados bons epitopos para as préximas
analises (ALl et al., 2017).

4.3 PREDICAO DE EPITOPOS QUE SE LIGAM A ALELOS MHC-II

Seguindo 0 mesmo raciocinio, os epitopos ligantes a MHC Il sdo definidos como aqueles
capazes de serem reconhecidos por moléculas MHC Il e apresentados aos linfocitos T auxiliares
(HTL — helper T lymphocyte), elicitando uma resposta imune (SOUTHWOOD et al., 1998).
Para realizar tal identificacdo, a ferramenta MHC-II binding prediction tool do banco de dados
IEDB (VITA et al.,, 2019) e o servidor NetMHCII 2.3 (RANA; AKHTER, 2016) foram
utilizados.

Diferentemente dos encontrados com CTL, os epitopos de HTL sdo ligeiramente maiores
(13 a 25 aminoacidos); entdo um padrdo de 15 aminoéacidos por epitopo foi estabelecido, devido
ao tamanho da fenda existente neste MHC formado pelas cadeias alfa e beta. Nesta etapa, a
métrica utilizada também foi a relacionada com o IC50, entdo para a ferramenta do IEDB,
seguiram para a filtragem os epitopos com IC50 > 500 nM e com Percentil Rank < 10.

O servidor NetMHCII utiliza uma Rede Neural Artificial (ANN) acoplada a um banco de
dados de epitopos; entdo, foram selecionados todos aqueles que tiveram classificagao “SB” pelo

proprio programa.

4.4 PREDICAO DE EPITOPOS QUE SE LIGAM A ALELOS DE CELULAS B
A ferramenta ABCpred foi utilizada para a predi¢do dos epitopos lineares de linfécitos

B. Essa ferramenta trabalha com abordagens de redes neurais artificiais (ANN, Artificial Neural
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Network) e Maquina de Vetores de Suporte (SVM, Support Vector Machine). Foram
selecionados epitopos utilizando pardmetros padréo, ou seja, um tamanho de 16 residuos para
cada epitopo e uma boa acuracia com threshold de 0,51. Entdo, esses epitopos seguiram para
as proximas analises (CHEN et al., 2007; EL-MANZALAWY; DOBBS; HONAVAR, 2008;
SAHA; RAGHAVA, 2006).

45 SELECAO DOS MELHORES EPITOPOS

Como o foco da criacdo de uma vacina multi-epitopo € utilizar somente aqueles que fazem
parte de todas as proteinas utilizadas, primeiro utilizamos de filtragens com o intuito de reduzir
a quantidade de epitopos, selecionando apenas os melhores. Para os epitopos que se ligam ao
MHC | preditos pela ferramenta do IEDB, os que tiveram o percentil rank < 1 passaram pela
ferramenta de “remocao de duplicatas” do programa Microsoft Excel (2019) para remover os
epitopos duplicados. Para os epitopos de MHC | preditos pelo NetCTL, além da classificacéo
de qualidade “<- E” pelo proprio programa, também foi utilizada a ferramenta de remogéo de
duplicatas.

Ja para os epitopos que se ligam a MHC 11 preditos pelos IEDB, apds selecionar os que
tinham classificagdo de percentil rank < 10 e IC50 < 500 nM, eles também passaram pela
ferramenta de remocédo de duplicatas. Porém, ainda continuava um numero alto de epitopos,
entdo, passaram pelo software ToxinPred (GUPTA et al., 2013) que removeu 0s epitopos que
eram considerados tdxicos ao hospedeiro. Por fim, os epitopos preditos pelo programa
NetMHCII, apds o filtro de qualidade do programa, também passaram pela ferramenta de
remocdo de duplicatas. Todos os epitopos preditos pelo ABCpred foram utilizados.

Apos as filtragens, foi utilizado um script in house para sobrepor os resultados dos dois
programas: primeiro para os epitopos filtrados de MHC 1. IEDB vs NetCTL e, depois o
resultado dessa sobreposic¢do vs epitopos de células B. Apds esse resultado, foi utilizado a
ferramenta Class | Immunogenicity (CALIS et al.,, 2013) do IEDB para prever a
imunogenicidade dos epitopos restantes de MHC 1. Os epitopos restantes ainda passaram por
mais uma curadoria, dessa vez manual, para remocao de até dois aminodcidos (AA), com 0
intuito de reduzir ainda mais a quantidade. Por fim, estes foram submetidos a ferramenta
Vaxijen (DOYTCHINOVA; FLOWER, 2010), sendo utilizado um threshold de 0.7, para
selecionar os epitopos mais imunogénicos.

Para os epitopos filtrados de MHC |1, 0 mesmo procedimento foi realizado: utilizado um

script in house para sobrepor os resultados do IEDB vs NetMHCII e depois, o resultado vs
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epitopos de células B. Os epitopos restantes passaram pela remogdo de até dois AA e
posteriormente, foram submetidos a ferramenta VVaxijen, com o mesmo threshold de 0.7.

4.6 CONSTRUGAO DA PROTEINA MULTI-EPITOPO

Os epitopos finais, que passaram por todos os critérios de filtragem, foram agrupados
para a criacdo da sequéncia da proteina multi-epitopo. Para esse processo foi utilizado outro
script in house, o qual gerou 1000 modelos randémicos, e que posteriormente foram submetidos
a web service Vaxijen, para selecionar somente 0 modelo mais antigénico. A sequéncia desse
modelo entdo foi inserida novamente nesse mesmo script, o qual adicionou os linkers peptidicos
AAY e GPGPG entre os epitopos CTL/B e somente GPGPG entre os epitopos HTL/B
(CHAUHAN et al., 2019). Esses ligantes sdo importantes para diversas fun¢ées como ajudar
na estabilizacdo da proteina e no processo de apresentacdo de antigeno(CHEN; ZARO; SHEN,
2013b). Além disso, também foi adicionada a sequéncia precursora da cadeia B da enterotoxina
termolabil de Escherichia coli (Acesso Genbank: ALO79813.1) como adjuvante (MA, 2016),
seguida da sequéncia peptidica EAAAK (LI et al., 2016), com intuito de melhorar a atividade

imunogénica da sequéncia multi-epitopo.

4.7 PREDIQAO DAS ESTRUTURAS SECUNDARIA, TERCIARIA E DE EPITOPOS

CONFORMACIONAIS DE CELULAS B

O WebService PSIPRED (WARD et al., 2003) foi utilizado para predizer a estrutura
secundaria da proteina com base em redes neurais e em Position-Specific Scoring Matrix
(PSSM). Para a estrutura terciaria foi utilizado o ColabFold (MIRDITA et al., 2022), preditor
online que se baseia em uma busca rapida de homologia com outros programas como MMseqs2
com AlphaFold2 ou RoseTTAFold, hospedado no site
https://colab.research.google.com/github/sokrypton/ColabFold/blob/main/AlphaFold2.ipynb.

A melhor estrutura gerada pelo ColabFold foi submetida a ferramenta GalaxyRefine (HEO;
PARK; SEOK, 2013), que refina a estrutura da proteina mudando as regides de cadeias laterais
em regides permitidas. Por fim, a ferramenta PROCHECK (LASKOWSKI et al., 1993) através
do WebService SAVES v6.0 (https://saves.mbi.ucla.edu/) gerou um grafico de Ramachandran
para verificar a qualidade da estrutura. Quanto mais préximo de regifes permitidas os
aminoéacidos estiverem, melhor é o beneficio para a qualidade da estrutura.

Epitopos conformacionais de células B sdo regides de aminoacidos importantes por
influenciarem na resposta imune do hospedeiro e, para prever tais epitopos, sera utilizado o
servidor ElliPro (PONOMARENKQO et al., 2008), em seus parametros padrao.


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=search&db=protein&doptcmdl=genbank&term=ALO79813.1
https://colab.research.google.com/github/sokrypton/ColabFold/blob/main/AlphaFold2.ipynb
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4.8 AVALIACAO DA PROTEINA MULTI-EPITOPO E DA INTERAC}AO COM O

HOSPEDEIRO

Como forma de validacdo da sequéncia multi-epitopo, ela foi submetida a diversos
programas como o Vaxijen para determinar sua potencial antigenicidade (HE; XIANG;
MOBLEY, 2010), com intuito de confirmar sua capacidade de ligacdo a MHCI/II. Para
avaliacdo da alergenicidade foi utilizada a ferramenta Allertop v2.0 (DIMITROV et al., 2014)
e para a toxicidade foi utilizada a ferramenta ToxinPred.

A ferramenta ProtParam (GASTEIGER E., 2005) foi utilizada para analisar a composigéo
dos aminoécidos, o ponto isoelétrico (pl) da proteina, o indice alifatico, o peso molecular, o
coeficiente de meia vida e a média da hidropaticidade da sequéncia (GRAVY). O Protein-Sol
(HEBDITCH et al., 2017) utilizou dados de E. coli para avaliar o indice de solubilidade. Por
fim, a sequéncia foi submetida a ferramenta BLAST para a analise de homologia com as
proteinas do hospedeiro (ALTSCHUL et al., 1990). Todos os programas foram utilizados em

seus parametros default.

49 DOCKING MOLECULAR E DINAMICA MOLECULAR NA INTERAQAO

PROTEINA-RECEPTOR

O receptor do tipo Toll (TLR) escolhido para esta analise foi o tipo 4, devido a sua
importancia para o género Rickettsia (JORDAN et al., 2008a; RUMFIELD et al., 2020a),
estrutura a qual foi recuperada do banco de dados do PDB (Protein Data Bank) (BERMAN,
2000). O software Chimera (PETTERSEN et al., 2004) foi utilizado para remover as moléculas
de &gua, ligantes e outras cadeiras laterais. Entdo, a técnica de docking molecular (analise de
acoplagem) foi realizada entra a proteina e a estrutura do TLR-4 usando o programa Cluspro
v2.0. Esse programa divide a analise em trés passos, sendo uma ancoragem rigida em bilhdes
de conformac6es, um desvio RMSD em clusters de 1000 estruturas que representam as mais
provaveis conformacdes e por fim o refinamento das estruturas baseado na minimizacao de
energia do complexo (KOZAKOV et al.,, 2017). O programa LigPlot+ foi utilizado para
visualizar os residuos de aminoacidos que participavam na interagdo proteina-receptor.

A anélise de dinamica molecular foi realizada com o programa IMODs (LOPEZ-
BLANCO et al., 2014). Esse programa analisa as vibragdes das macromoléculas e projeta a

dindmica da interacdo entre as estruturas da proteina e do receptor TLR-4.

4.10 AVALIACAO DA POSSIVEL RESPOSTA IMUNE GERADA NO HOSPEDEIRO
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A proteina final foi testada quanto a indugdo de IFN-gama seguida de ativacdo de
linfocitos TCD4+ (HTL) e TCD8+ (CTL) com o servidor IFNepitope, o qual sobrepde os
epitopos contra seu banco de dados e os classifica em indutores ou ndo indutores, baseado na
pontuacdo > 1 (DHANDA; VIR; RAGHAVA, 2013). Ela também foi testada quanto a sua
capacidade de indugdo de IL-17 com o programa IL17eScan, através de machine learning
(GUPTA et al., 2017).

Por fim, para tentar descrever a resposta imune gerada pela vacina multi-epitopo criada,
utilizamos o servidor C-ImmSimm para realizar estimula¢Ges imune. Dados gerados com esse
programa representam fortemente o desenvolvimento real e robusto da imunidade no humano
(RAPIN et al., 2010). Foram simuladas trés injecdes cada com intervalo de quatro semanas,
sendo realizadas duas simulagdes: uma para a proteina inteira e outra somente da sequéncia do
adjuvante, como forma de comparar a eficacia dos compostos na administracdo da vacina. O
programa apresenta a contagem de células em cells per mm?, a contagem de imunoglobulinas

em antigen count per mL e a dosagem de citocinas em ng/ml.
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5 RESULTADOS
51 OS MELHORES EPITOPOS PREDITOS PARA MHCI/CTL, MHCI/HTL E

CELULASB

Para a ligacdo MHCI/CTL foram preditos 55728 epitopos pela ferramenta do IEDB e
2064 epitopos pela ferramenta NetCTL quando somados os valores para todas as 8 proteinas.
Seguindo o mesmo raciocinio, para a ligagdo MHCII/HTL foram preditos para as 8 proteinas
um total de 53116 epitopos pela ferramenta do IEDB e 3358 epitopos pela ferramenta
NetMHCII. Por fim, foram preditos um total de 194 epitopos ligantes a Células B pela
ferramenta ABCpred.

Apos a realizacdo das filtragens com os parametros citados previamente, foi feita a
sobreposicdo dos epitopos, totalizando 13 epitopos para o complexo MHCI/B e 13 epitopos
para 0 complexo MHCII/B, os quais foram utilizados para as proximas etapas (TABELA 2).
Uma descricdo mais detalhada da quantidade de epitopos filtrados em cada uma das etapas pode
ser encontrada no (ANEXO A — TABELAS 3, 4, 5 e 6). Nenhum epitopo da proteina
WP_012149185.1 (Alpha/Beta hidrolase) obteve o limiar minimo de 0,7 do Vaxijen, entdo ndo

foram selecionados para as proximas analises.

Tabela 2 - Epitopos selecionados para a construgdo da proteina multi-epitopo.

) Imunogenicidade Imunogenicidade
Proteinas (I1D) Epitopos Vaxijen Epitopos HTL/B Vaxijen
cTLB (threshold > 0,7) (threshold > 0,7)
Porina / KTTRGTVGL 1,21 IHTKMDRTKGVEVLN 0,8
WP_012148219.1 QVTAGTGGW 1 EYKIMPGLLPYAEIS 0,76
RVNEETPKM 0,8 NSDTSIKLEGFYLLE 0,82
TANTGGNRY 2,1 - -
OmpW Familia TGQFHIAPY 0,9 PKLEYKPNLVGNKTV 1,2
de Proteina/ GQIGVDFYA 0,85 - -
WP_012148227.1
Chaperone de  SSFKITFFF 2,1 GMHIMLYDLKGPLNV 0,97
Cobre PCu(A)C / - - SKMVKVDYPFLIADN 0,98

WP_012148552.1
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Dioxigenase / NECGEVNPI 1,2 - -
WP_012148811.1
D-alanil-D- PYIFIATFF 1,7 MALKRDYPKYYPLFS 0,7
alanina FLLPYIFIA 2,7 - -

carboxipeptidase/
WP _012148819.1

Porina / KSTRGNIVK 1,1 MENQWYLKLNAGTMI 0,9
WP_012149174.1 GTVINVHLK 1,6 NANGITLTVNNPSLT 1,3
SSMENQWYL 0,8 KNKINFAYQLSLGTS 0,8
- - YQLSLGTSFEVAQGV 0,8

Porina / - - RTNISYKLTLGTSAQ 1
WP_012149175.1 - - ATSVKLKSNMTVSVD 1,3

Fonte: Do Autor, 2022.
Nota: ID: identidade; CTL: Linfécitos T citotéxicos; HTL: Linfécitos T auxiliares.

52 NA CONSTRUQAO DA PROTEINA MULTI-EPITOPO FORAM UTILIZADOS

VINTE E SEIS EPITOPOS

A proteina multi-epitopo foi construida com um total de 13 epitopos do complexo HTL/B
intercalados com ligantes peptidicos GPGPG e 13 epitopos do complexo CTL/B intercalados
com ligantes peptidicos AAY. Foi adicionado no inicio da sequéncia o adjuvante enterotoxina
termo-labil de Escherichia coli seguida por um ligante peptidico EAAAK. Assim, somando o
adjuvante, os 3 tipos de ligantes adicionados e 0s 26 epitopos selecionados dos complexos
HTL/B e CTL/B, o comprimento total da proteina multi-epitopo foi de 538 aminoacidos. A
sequéncia final da proteina esté plotada na Figura 1.
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Figura 1 - Grafico representativo da sequéncia da proteina multi-epitopo.
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Fonte: Do Autor, 2022.

Nota: A imagem representa todos os epitopos selecionados intercalados com seus respectivos ligantes. Ap6s o
adjuvante (preto), na sequéncia sdo representados os epitopos do complexo HTL/B (vermelhos) intercalados com
seus ligantes GPGPG (verde) e depois os epitopos do complexo CTL/B (roxo) intercalados com seus ligantes AAY
(amarelo). A estrutura final possui 538 aminoacidos.

5.3 A ESTRUTURA 3D DA PROTEINA MULTI-EPITOPO APRESENTOU MAIS DE

90% DE AMINOACIDOS EM REGIOES MAIS FAVORECIDAS

A estrutura inteira da proteina (538 AA) foi submetida ao programa Psipred. Segundo o
programa, a estrutura da proteina apresentou 49,64% de al¢a, 30,29% de folhas 3 e 20,07% de
hélices (FIGURA 2A). A melhor estrutura 3D predita pelo ColabFold apresentou 63,1% de
aminoacidos em regides mais favorecidas, 27,3% em regides adicionais permitidas, 7,7% em
regibes generosamente permitidas e 1,9% em regifes ndo permitidas, segundo Ramachandran
plot na Figura 2B. A estrutura 3D refinada pelo GalaxyRefine aumentou para 93% de
aminoacidos em regifes mais favorecidas, 5,4% em regibes adicionais permitidas, 0,2% em
regides generosamente permitidas e 1,4% em regides ndo permitidas, conforme o
Ramachandran plot na Figura 2, C. O programa Ellipro predisse sete epitopos lineares de
células B e 10 epitopos descontinuados de células B para a proteina multi-epitopo (ANEXO B,
TABELAS 7 e 8).
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Figura 2 - Representacdo das estruturas secundaria e terciaria da proteina multi-epitopo.

A) Estrutura Secunddria - Psipred B) Estrutura Terciaria - ColabFold C) Estrutura Tercidria - GalaxyRefine
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Fonte: Do Autor, 2022.

Nota: Resultados dos programas Psipred, ColabFold, GalaxyRefine e SAVES para as estruturas da proteina. Em
A) estd mostrado a estrutura secundéria predita pelo Psipred com uma legenda explicativa das colorag¢fes de cada
um dos aminodcidos da sequéncia. Em B) est4 mostrado na parte de cima a estrutura 3D predita pelo programa
ColabFold e em baixo o Ramachandran Plot gerado na webservice SAVES com 63,1% dos aminoacidos em
regibes favoraveis. Em C) esta mostrado na parte superior a estrutura 3D da proteina refinada pelo GalaxyRefine
e em baixo o Ramachandran Plot gerado pela webservice SAVES com 93% dos aminoacidos em regides
favoraveis.

54 A PROTEINA MULTI-EPITOPO APRESENTOU OTIMOS PARAMETROS

IMUNOGENICOS

O software Vaxijen considerou nossa proteina como antigénica com um score de 0,9788.
O Allertop ndo encontrou nenhum epitopo da proteina que fosse considerado alérgico e o
Toxinpred também ndo encontrou epitopos toxicos para humanos. Indicando um importante
potencial imunogénico da proteina multi-epitopo.

A massa molecular da proteina foi calculada em 57135,45 (57,14 KD) com um ponto

isoelétrico (pl) tedrico de 9.36. Ela apresentou ainda um indice de instabilidade de 18,89,
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associado com o indice alifatico de estabilidade medido em 76,62, o que segundo 0s parametros
do programa Protparam, ela é considerada estavel. Este programa ainda calculou a meia-vida
da proteina em: 30h para reticulocitos de mamiferos in vitro, > 20h para leveduras in vivo, e >
10h em E. coli in vivo. A proteina apresentou uma média da hidropaticidade da sequéncia
(GRAVY) em -0,089. Por fim, de acordo com a ferramenta Protein-Sol, a solubilidade da
proteina foi de 0.427 e na anélise de BLAST contra o proteoma humano (Taxid: 9606) nao foi

encontrada homologia significante.

55 A PROTEINA APRESENTOU ALTA AFINIDADE E BOA DINAMICA

MOLECULAR QUANDO SE LIGA AO RECEPTOR TLR4

A analise de docking molecular mostrou que a nossa proteina multi-epitopo apresenta boa
afinidade de ligacdo com o receptor TLR4, apresentando 21 ligacGes de hidrogénio e 22
interacOes hidrofébicas entre os residuos com 17 atomos correspondentes (FIGURA 3B).
Segundo o programa ClusPro, o modelo 0 foi o melhor ranqueado para a ligagdo entre a proteina
e o receptor, apresentando um cluster com 53 membros, e um score ponderado de menor energia
da molécula em -1132,7 (FIGURA 3A).
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Figura 3 - Plot da interacdo da proteina multi-epitopo com o receptor TLR4 e suas interacées.
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Fonte: Do Autor, 2022.

Nota: Técnica de docking molecular aplicada para a proteina multi-epitopo e o receptor do tipo Toll 4. Em A),
observa-se a interagdo gerada pelo programa ClusPro entre a proteina (& esquerdo, cor predominante cinza claro)
com o receptor do tipo Toll 4 (& direita, cor predominante verde). Em B) é a visualiza¢do da interagdo dos residuos
que participam da interacdo entre as moléculas, gerado com o programa LigPlot+. Neste caso, em verde estdo
representadas as ligagbes de hidrogénio, os semicirculos mostrados a baixo da linha tracejada na coloragéo
vermelha representam as interagdes hidrofobicas, e os semicirculos mostrados acima da linha tracejada na
coloragdo rosa representam seus atomos correspondentes.

O complexo proteina-TLR4 foi utilizado para a simulacdo de dindmica molecular da
interacdo pelo programa IMods. Em A e B, na Figura 4, podemos observar valores mais altos
entre 200 e 400 atomos, sendo mais baixos no restante dos graficos, indicando uma flexibilidade
da dindmica desse complexo nos valores mais altos, e uma rigidez do complexo nos valores

mais baixos. Em C, pode ser observados os valores proprios da dinamica, no qual seu valor esta
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relacionado a quantidade de energia necessaria para deformar a estrutura. No caso, observamos
um valor de 8.700819e-06, 0 que é considerado baixo, indicando que com pouca energia pode
se deformar a estrutura.

Em D, a anélise de variancia apresenta o entendimento dos valores sendo inversamente
proporcionais ao valor proprio. No caso, uma menor coloracdo roxa no grafico indica maior
estabilidade do complexo, 0 que condiz com o resultado encontrado nos graficos A e B. O mapa
de covariancia em E mostra os movimentos relacionados (vermelho), ndo correlacionados
(branco) e anticorrelacionados (azul) para avaliacdo da dindmica do complexo. Este resultado
mostra uma grande regido apresentando movimentos relacionados no 2° e 3° quadrantes, e no
1° e 4° algo mais homogéneo entre os trés tipos de movimento. Por fim, em F é observado as
redes elasticas no qual os pares de a&tomos sdo correlacionados, em qual quanto mais cinza
escuro, mais rigidas sdo as molas. O gréafico apresenta na sua totalidade molas coradas em cinza

claro, indicando também a flexibilidade na dindmica desse complexo.

Figura 4 - Graficos da simulacdo dindmica para o complexo proteina multi-epitopo-ligante.
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Fonte: Do Autor, 2022.

Nota: O grafico A representa a deformidade, o grafico B, o fator B, em C, os valores proprios, em D, a variancia
para o complexo. Em E, podemos ver um mapa de calor representando a covariancia e 0 modelo elastico usados
para o calculo da dindmica em F.

56 UMA VACINA CANDIDATA COM A PROTEINA MULTI-EPITOPO
APRESENTARIA UMA BOA RESPOSTA IMUNE
O programa IFNepitope identificou 559 epitopos, dos quais 153 epitopos foram

considerados positivos, ou seja, com capacidade de induzir a producédo de Interferon-y e 406
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foram considerados com pontuacdo negativa, ou seja, ndo tinham capacidade de induzir a
producdo desta citocina (ANEXO C — TABELA 9). O webservice IL17eScan ndo encontrou
epitopos com capacidades indutoras da Interleucina 17.

Os resultados da simulagdo imune mostram que uma vacina baseada em nossa proteina
possui grande potencial de estimular a ativacdo de células natural killer por todo o tempo ap6s
a injecdo e também macrofagos apos a primeira e segunda dose. As células dendriticas
aparecem na maior parte em estado de repouso, porém uma parcela mostra-se ativa apés a
injecdo; as celulas epiteliais aparecem ativas ao longo de todo o tempo (FIGURA 5A). A
previsdao apontou um aumento das populacdes de células T auxiliares, T reguladoras e T
citotoxicas durante a administracdo das doses da vacina, com maior ativacdo de células T

auxiliares, seguida pelas células T citotdxicas e por ultimo as T reguladoras (FIGURA 5B).
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Figura 5 - Simulac&o da resposta imune in silico gerada pela proteina multi-epitopo em relacéo

as células T, natural killer, dendriticas, macrdfagos e células epiteliais.
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days

Nota: Em A, estdo representados os dados da simulacdo para as populagdes de células natural killers (NK), células
dendriticas (DC), macrofagos (MA) e células epiteliais (EP). Em B, estdo representados os dados da simulacdo
para as populagdes de células T auxiliares (TH), células T regulatorias (Treg) e células T citotdxicas (TC).
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A administracdo dessa vacina ainda mostrou fortemente um aumento de populagdes
ativas de células B ao longo do periodo de injecdes in silico. Nessa populacéo ativa, pode-se
observar um aumento de células B de memoria com posterior queda e aumento e manutencéo
das células B do isotipo IgM. Durante esse periodo ha uma queda na quantidade de células B
sem memoria, com posterior aumento (FIGURA 6A). Por fim, ainda foi observado um aumento
da sintese de imunoglobulinas, principalmente da concentracdo de IgM + IgG; além de aumento
significativo de IFN-y, seguido de aumento discreto de TGF-f, com diminui¢dao de todas as

citocinas apds a administracdo das doses da vacina (FIGURA 6B).

Figura 6 - Simulacdo da resposta imune in silico gerada pela proteina multi-epitopo em relacéo

as células B, citocinas e imunoglobulinas.
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Nota: Em A, estdo representados os dados da simulacdo para as populacfes de células B e células B no plasma.
Em B, estdo representados os dados da simulaco relacionados as imunoglobulinas (linhas coloridas) durante as
injecOes (linhas pretas verticais - Ag) no grafico a esquerda; e, citocinas (linhas coloridas) e o valor de diversidade
(letra D, representado em azul) de clones de células T, no grafico a direita.

Para finalizar, ainda realizamos a simulacdo in silico da administracdo da vacina se fosse
composta somente pelo adjuvante, como forma de avaliar a nossa proteina multi-epitopo
(FIGURAS 7 e 8). A simulagdo mostrou uma manutencdo dos niveis de macrdfagos, natural
killers e células epiteliais e um leve aumento das células da resposta inata como as células
dendriticas (FIGURA 7A). Pode-se observar uma ativacdo das células T auxiliares e T
regulatorias durante as aplica¢fes da vacina, e uma manutencao das células T citotdxicas em
estado de repouso em comparagdo com a proteina multi-epitopo (FIGURA 7B). Para as células
B, foi observado um padréo parecido de estimulacdo, porém com menor producao de células B
e menos células B relacionadas ao estado de apresentacdo (FIGURA 8A). Por fim, a producéo
de citocinas também apresenta 0 mesmo padréo, ao contrario da producao de imunoglobulinas,
que parecem ter mecanismos diferentes, com uma estimulacdo mais dependente do adjuvante
(FIGURA 8B).
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Figura 7 - Simulagdo da resposta imune in silico gerada somente pelo adjuvante em relagdo as

celulas T, natural Killer, dendriticas, macrofagos e células epiteliais.
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Fonte: Do Autor, 2022.

Nota: Em A, estdo representados os dados de simulacdo para as popula¢@es de células natural killer (NK), células
dendriticas (DC), macrofagos (MA), e células epiteliais (EP). Em B, sdo representados os dados de simulacéo para
as populacdes de células T auxiliares (TH), células T reguladoras (Treg) e células T citotéxicas (TC).
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Figura 8 - Simulagdo da resposta imune in silico gerada somente pelo adjuvante em relagao as

celulas B, citocinas e imunoglobulinas.
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Fonte: Do Autor, 2022.
Nota: Em A, sdo representados os dados de simulacéo para as populacdes de células B e de células B no plasma.
Em B, os dados de simulacéo relacionados as imunoglobulinas e citocinas, respectivamente, sdo representados.
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6 DISCUSSAO

A vacinacgdo é considerada como o melhor meio de prevengdo contra as mais diversas
doencas existentes. As abordagens mais recentes de desenvolvimento de vacinas, como as
vacinas de subunidade, partem de estudos relacionados a imunoinformatica. Essas abordagens
vém crescendo cada vez mais devido a vantagens como a aceleragdo da producdo das vacinas
e deteccdo de imundgenos mais eficazes. Dentro dessas vacinas de subunidade, existe a
chamada vacina multi-epitopo. Esse tipo de vacina permite a escolha de imundgenos que
possuem capacidade de estimular uma resposta imune tanto inata quanto adaptativa, induzindo
ainda mais o desenvolvimento de uma memaria mais adaptativa.

Com isso, utilizamos como base metodoldgica estudos anteriores, como de Vilela-
Rodrigues e colaboradores (2022) e Lemes e colaboradores (2022), para selecionar os melhores
epitopos das proteinas centrais classificadas como potenciais candidatas a alvo de vacina contra
as bactérias do género Rickettsia por Felice e colaboradores (2021). As proteinas centrais,
chamadas de core genoma, implicam um papel muito importante em representar todo o
conjunto de organismos que esta sendo estudado, logo permite adquirir um conhecimento sobre
diversidade das espécies desse conjunto e consequentemente, como elas se comportam
(JUNCKER et al., 2009).

No processo de desenvolvimento de vacinas, dos diversos tipos existentes, a principal
preocupacao dos pesquisadores € em relacdo a eficacia da vacina para a populacao global como
um todo. Este trabalho utilizou-se dessa premissa e selecionou aqueles alelos de MHC que sao
considerados mais frequentes na populacdo global, para depois selecionar os epitopos das
proteinas que se ligavam aos complexos MHCI/CTL, MHCIH/HTL e também com células B,
como forma de estimular a imunidade celular e humoral. Dessa forma, 26 epitopos foram
selecionados de 7 proteinas para a constru¢do de uma proteina multi-epitopo a ser utilizada
como uma vacina peptidica quimérica contra as bactérias do género Rickettsia.

Esses 26 epitopos foram retirados das proteinas WP_012148219.1, WP_012149174.1 ¢
WP_012149175.1, pertencentes a familia das Porinas, WP_012148227.1, pertencente a familia
OmpW, WP_012148552.1, conhecida como uma chaperona de cobre, WP_012148811.1, uma
dioxigenase, e por fim, WP_012148819.1, uma D-alanil-D-alanina carboxipeptidase. As quatro
primeiras proteinas pertencem a uma grande familia chamada proteinas de membrana externa
(OMPs) que sdo encontrados dentro dos folhetos da membrana externa de bactérias Gram-
negativas. Essas OMPs formam barris/poros dentro dessa membrana que podem ter diversas
fungdes como auxiliar na estrutura dessas membranas, auxiliar na adesdo a células, no

metabolismo lipidico e também no transporte de substancias hidrofilicas, dificultado pela
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presenca de lipopolissacarideos nesse folheto de membrana externa (DE LA CRUZ; CALVA,
2010; HONG et al., 2006). Essas fungdes se tornaram muito exploradas visto que dados
demonstraram que esses canais auxiliavam na patogénese de alguns organismos, conferindo
certa resisténcia relacionada a sobrevivéncia dos organismos ao inibir ou facilitar o transporte
de substancias atraves da membrana (SAIER JR., 2007).

As chaperonas possuem funcbes relacionadas a degradacdo de componentes
intracelulares indesejados, importante para ajudar na adaptacdo celular a mudancas ambientais
e na resposta contra diversos tipos de estresses vindos do meio intra ou extracelular
(BEJARANO E, 2010). As dioxigenases e as carboxipeptidases sdo moléculas bioquimicas que
iniciam a degradacdo e clivagem de compostos arométicos e aminoacidos basicos que sdo
metabolicamente ativos no processo de sobrevivéncia celular bacteriana (DOBLE; KUMAR,
2005; MATTHEWS; MUELLER-ORTIZ; WETSEL, 2004). Todas as funcGes relacionadas a
essas proteinas demonstram interacdo na relacdo patégeno/hospedeiro e com as doengas
causadas, apoiando a ideia de que a vacina baseada nos epitopos selecionados potencializam a
eficacia e a inducdo de uma boa resposta imune na populacéo global contra as rickettsias. Além
disso, na proteina final foram utilizados ligantes entre os epitopos selecionados como forma de
melhorar 0 processamento e apresentacdo de antigenos dentro do hospedeiro, ajudar na
flexibilidade estrutural da proteina e a reduzir a probabilidade de formacdo de antigenos
juncionais (CHEN; ZARO; SHEN, 2013b).

Sabe-se que as vacinas classicas podem utilizar o patdgeno inteiro, o qual pode possuir
proteinas semelhantes as do hospedeiro, induzindo diversos tipos de reacBes adversas. Seguindo
a mesma linha das vacinas anteriores citadas neste trabalho acima, nossa proteina foi
cuidadosamente construida para que ndo houvesse nenhuma homologia com o hospedeiro, ndo
induzindo tais reacdes adversas. A proteina também foi avaliada quanto a sua toxicidade e sua
alergenicidade, sendo considerada ndo toxica e ndo alérgica para o humano. Outra forma de
avaliar a interacdo com o hospedeiro, se deve a questdes da meia-vida, dindmica molecular e
solubilidade da vacina. Uma meia vida baixa desse método de prevencdo ou sua pouca
solubilidade podem pdr em risco a sua aplicacdo pratica (MATHUR et al., 2016;
SMIALOWSKI et al., 2007). A meia vida do nosso constructo foi de pelo menos 10h em células
de E. coli in vivo, com uma solubilidade de 0,427, abaixo do limiar de 0,45; ela foi considerada
estavel e com um indice de hidropaticidade de -0.089. Apesar de nossa vacina multi-epitopo ir
em contrapartida de trabalhos como o de Vilela-Rodrigues (VILELA RODRIGUES et al.,

2022); Nandi (2022); e apresentar uma hidropaticidade com tendéncia a interagdo com meio
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aquoso, os outros resultados parecem seguir seus padrdes, sugerindo que pode ser considerada
COMO uma vacina promissora para testes in vitro e in vivo.

A rickettsiologia é uma area que tém o foco no estudo e analise critica da patogénese das
bactérias pertencentes ao género Rickettsia. Dentro dessa area de estudo, a etapa de interacao
com a células hospedeira e seus mecanismos subjacentes sdo pontos chaves para entender o
processo inflamatorio causado pela infeccdo dessas bactérias. Mecanismos como a adesdo as
células hospedeiras, inducdo de fagocitose, aquisicdo ou degradacao de nutrientes, por exemplo,
resultante da utilizacdo de funcGes das proteinas utilizadas em nossa vacina, ajudam a entender
0 processo inflamatorio gerado como resposta imune (WALKER; VALBUENA; OLANO,
2003). O processo de danos bioldgicos e producdo de espécies reativas de oxigénio sdo
iniciados sempre gque o patdgeno é reconhecido por receptores como os do tipo Toll (JORDAN
et al., 2009; QUEVEDO-DIAZ et al., 2010; RUMFIELD et al., 2020b) e que gera citocinas
inflamatorias, como IL-17 e IFN- y (JORDAN et al., 2008b; TURCO; WINKLER, [s.d.]). As
interacOes entre essas proteinas e os receptores do tipo Toll também podem ajudar na inducdo
de respostas imunes inatas e adaptativas (CLEM, 2011). Nesse sentido, uma gama de epitopos
(153) presentes em nossa proteina foram considerados como bons indutores de IFN-y; apesar
disso, nenhum deles foi considerado como indutor pela anélise que fizemos para a IL-17. A
presenca de epitopos indutores de IFN-y em nossa vacina apoia seu potencial imune, o que
também foi encontrado nos trabalhos de testes in vivo de Cao (2021); Vakili (2020); Thsilwane
(2019); teste in vitro de KOSEOGLU (2022) e testes in silico de Vilela-Rodrigues (VILELA
RODRIGUES et al., 2022) Nandi (2022); para a criacdo de vacinas multi-epitopos.

Dentro da imunoinformatica e das andlises in silico, diversos preditores seguem sendo
desenvolvidos com resultados que demonstram boas precisdes de eficacia dessas vacinas,
porém o campo que estuda a estimulacdo de respostas imunes do hospedeiro, parece ainda ser
bastante complexo (SIX et al., 2012). Apesar disso, tentamos avaliar a resposta tanto inata
quanto adaptativa para nossa proteina. Durante os tempos que injecdo da vacina, foi possivel
perceber que ha uma estimulagéo de células que tém esse primeiro contato com o hospedeiro,
como macréfagos e células NK, com ativagao dos linfocitos T e linfocitos B, 0 que sugere que
nossa vacina consegue ativar as respostas imune inata e adaptativa e ainda estimular células de
memoria contra um segundo contato contra esse patogeno. Apesar da ferramenta ndo permitir
a identificacdo de quais células sdo as principais responsaveis por desencadear essa
estimulagdo, verifica-se também uma producdo de certa forma equilibrada entre todas as
citocinas inflamatdrias, com aumento de TGF-f3 e IFN- vy, sugerindo que nossa vacina projetada

possa gerar efeitos colaterais, porém considerados minimos.
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Apesar de técnicas diferentes, os ensaios de febre aftosa em animais vacinados com a
vacina multi-epitopo B4 do trabalho de TSHILWANE (2019) também apresentaram um
aumento de citocinas e células com um padrédo de resposta Thl. Com a abordagem in silico,
Vilela-Rodrigues (VILELA RODRIGUES et al., 2022) também encontrou aumento de
macrofagos e células NK e ativacdo de linfocitos T e B, apoiando o potencial imune de nossos

constructos.
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7 CONCLUSAO

As bactérias do género Rickettsia sdo as responsaveis por diversas doencas como as febres
maculosas e os tifos em seres humanos. Essas doencas sao consideradas de alto contagio e até
0 momento ndo existem meios preventivos que sejam realmente eficazes contra elas. Desse
modo, a criagcdo de uma vacina se torna o principal objetivo dos pesquisadores para diminuir a
prevaléncia delas ao redor do mundo. Neste trabalho, utilizamos uma abordagem de
imunoinformatica in silico para construir uma vacina multi-epitopo capaz de ser eficaz contra
todas as bactérias do género, gerando tanto uma resposta imune inata quanto adaptativa no seu
hospedeiro.

De uma forma geral, todos as validagdes in silico aqui feitas suportam a ideia de que
nossa vacina € uma forte candidata para atuar contra a infec¢do causada por essas bactérias. No
entanto, sdo necessarias outras validacdes, dessa vez, in vitro e in vivo para confirmar a sua

eficacia e seguranca em seres humanos.
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Tabela 3 - Etapa de filtragem de epitopos para o complexo MHCI/CTL de cada uma das 8
proteinas utilizadas nos programas IEDB e NetCTL realizada pelo programa Microsoft Excel.

MHCI/CTL IEDB MHCI/CTL NetCTL
ID Prote(na Total Percentil Remocédo de | Total <E Remocao de
inicial rank <1  duplicatas | inicial duplicatas

WP _012148219.1 11664 402 140 432 117 94
WP_012148227.1 6345 220 78 235 67 52
WP_012148552.1 4563 127 44 169 50 35
WP_012148811.1 5400 174 55 200 61 44
WP_012148819.1 8046 261 105 298 87 63
WP _012149174.1 6453 221 72 239 66 50
WP_012149175.1 5832 186 64 216 61 46
WP_012149185.1 7425 210 76 275 53 46
Total 55728 1801 634 2064 562 430

Fonte: Do Autor, 2022.

Tabela 4 - Etapa de filtragem de epitopos para o complexo MHCII/HTL de cada uma das 8
proteinas utilizadas nos programas IEDB e NetCTL realizada pelo programa Microsoft Excel.

MHCII/HTL IEDB

MHCII/HTL NetMHCII

D Proteina Total Percentil Toxinpred Remocéo de/IC50 < Total B Remocéo de

Inicial rank <10 Duplicatas| 500 Inicial Duplicatas
WP_012148219.1 11319 668 662 265 206 674 110 77
WP_012148227.1 5988 521 510 157 126 491 103 64
WP_012148552.1 4401 404 394 100 82 264 92 50
WP_012148811.1 5052 304 256 100 72 306 82 33
WP_012148819.1 7695 744 716 202 131 561 151 89
WP_012149174.1 6101 408 402 148 106 399 121 59
WP_012149175.1 5481 316 316 116 87 328 57 44
WP_012149185.1 7079 333 317 146 105 335 49 36
Total 53116 3698 3573 1234 915 3358 765 452

Fonte: Do Autor, 2022.
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Tabela 5 - Epitopos finais preditos pelo programa ABCpred para cada uma das 8 proteinas.

Células B
ID Proteina Total Inicial

WP _012148219.1 44
WP _012148227.1 25
WP_012148552.1 12
WP_012148811.1 19
WP_012148819.1 30
WP _012149174.1 25
WP_012149175.1 19
WP_012149185.1 20

Total 194

Fonte: Do Autor, 2022.

Tabela 6 - Técnica de overlap entre os complexos MHCI/CTL e MHCII/HTL com células B
para cada uma das proteinas utilizadas.

MHC |
IEDBvs MHC I Class | o Remocéo de até  Vaxijen
NetCTL vsCelB mmunogenicity 2 AA (cut off 0.7)
paraMHC |1 >0.1
WP _012148219.1 86 70 17 15 4
WP _012148227.1 48 36 11 7 2
WP_012148552.1 30 16 1 1 1
WP_012148811.1 35 21 3 3 1
WP _012148819.1 57 50 16 10 2
WP _012149174.1 45 39 7 6 3
WP_012149175.1 37 23 6 5 0
WP_012149185.1 42 21 5 5 0
Total 380 276 66 52 13
MHC 11
IEDBvs MHC Il Remocédo de até 2 Vaxijen (cut off
NetMHCII vs Cel B AA 0.7)
WP_012148219.1 58 15 10 3



WP_012148227.1
WP _012148552.1
WP_012148811.1
WP_012148819.1
WP _012149174.1
WP _012149175.1
WP_012149185.1
Total

51
42
17
54
50
33
23
328

o N B PP O N B
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Fonte: Do Autor, 2022.



ANEXO B - Epitopos conformacionais de células B

Tabela 7 - Predicao de epitopos lineares de células B.

Epitopos Peptideos Numero de Scores
Residuos
1 LGTSFEVAQGVGPGPGMALKRDYPKYYPLFSGP 46 0.764
GPGNSDTSIKLEG

2 VKAAYKTTRGTVGLAAYS 18 0.755
3 CASEAYTPNHVWA 13 0.752
4 GTSAQGPGPGIHTKMDRTKGVEVLNGPGPGG 31 0.747
5 SLGTSGPGPGATSVKLKSNMTVSVDGPGPGPKLE 71 0.745

YKPNLVGNKTVGPGPGNANGITLTVNNPSLTGPG

PGM
6 HLKAAYTGQFHIAPY 15 0.743
7 DTNKDSKGIY 10 0.716
Fonte: Do Autor, 2022,
Tabela 8 - Predicédo de epitopos descontinuados de células B.
Epitopos Residuos Nimero de Scores
Residuos
1 A:H349, A:T350, A:K351 3 0.929
2 A:R449, A:G450, A:T451, A:V452, A:G453, A:L454, 9 0.849
A:A455, A:A456, A: Y457
3 A:L525, A:K526, A:A527, A:A528, A:Y529, A:T530, 10 0.828
A:G531, A:Q532, A:F533, A:H534

4 A:L272, A:G273, A:T274, A:S275, A:F276, A:E277, 19 0.824

A V278, A:A279, A:Q280, A:G281, A:V282, A:G283,

A:P284, A:G285, A:P286, A:G287, A:M288, A:A289,

A:L290

5 A:S138, A:L139, A:G140, A:T141, A:S142, A:G143, 15 0.821

A:P144, A:G145, A:P146, A:G147, A:Al48, A:T149,
A:S150, A:V151, A:K152



10

AY297, A:P299, A:L300, A:F301, A:S302, A:G303,
A:P304, A:G305, A:P306, A:G307, A:N308, A:S309,
A:D310, A:T311, A:S312, A:1313, A:K314
A:L153, A:K154, A:S155, A:N156, A:M157, A:T158,
A:V159, A:S160, A:V161, A:D162, A:G163, A:P164,
A:G165, A:P166, A:G167, A:P168, A:K169, A:L170,
AEL71, A:Y172, AtK173, A:P174, A:N175, A:L176,
AV177, A:G178, A:N179, A:K180
A:E507, A:C508, A:G509, A:E510, A:V511, A:N512,
A:P513, A:l514
A:G338, A:T339, A:S340, A:A341, A:Q342, A:G343,
A:P344, A:G345, A:P346, A:G347, A:1348, A:V358,
A:E359, A:V360, A:L361, A:N362, A:G363, A:P364,
A:G365, A:P366, A:G367, A:G368, A:K393
A:M352, A:D353, A:R354, A:T355, A:K356, A:G357

17

28

23

0.808

0.762

0.737

0.725

0.7

61

Fonte: Do Autor, 2022.



ANEXO C - Predicao do IFNepitope

Tabela 9 - Predicdo de estimulagdo de Interferon dos epitopos da proteina multi-epitopo.

NUmero Sequéncia/Epitopo Metodo Resultado Score

1 GPGPGEYKIMPGLLP SVM  POSITIVO 0.00081751901
2 AAAKMAENPNIDDLP SVM  NEGATIVO -0.0083222059
3 AAKMAENPNIDDLPA SVM NEGATIVO -0.33371237
4 AKMAENPNIDDLPAP SVM  NEGATIVO -0.45271403
5 KMAENPNIDDLPAPL SVM  NEGATIVO  -0.4840845
6 MAENPNIDDLPAPLL SVM  NEGATIVO  -0.4134494
7 AENPNIDDLPAPLLA SVM  NEGATIVO -0.71224553
8 ENPNIDDLPAPLLAA SVM  NEGATIVO -0.45431911
9 NPNIDDLPAPLLAAL SVM  NEGATIVO -0.74891022
10 PNIDDLPAPLLAALG SVM  NEGATIVO -0.52187068
11 NIDDLPAPLLAALGA SVM  NEGATIVO -0.57934186
12 IDDLPAPLLAALGAA SVM  NEGATIVO  -0.6699177
13 DDLPAPLLAALGAAD SVM  NEGATIVO -0.72351262
14 DLPAPLLAALGAADL SVM  NEGATIVO  -0.4164655
15 LPAPLLAALGAADLA SVM  NEGATIVO -0.29926524
16 PAPLLAALGAADLAL SVM  NEGATIVO -0.19584417
17 ELTQEALGTVASQTR SVM  POSITIVO 0.0053471244
18 GYLEAATNRYNELVE SVM  POSITIVO  0.0099973701
19 EGYVDQAVELTQEAL SVM  POSITIVO  0.013816801
20 YNELVERGEAALQRL SVM  POSITIVO  0.015511647
21 AYNECGEVNPIAAYG SVM  POSITIVO  0.018395856
22 IELRDKFTTEELRKA SVM  POSITIVO  0.019814547
23 VDQAVELTQEALGTV SVM  POSITIVO  0.021024276
24 FIELRDKFTTEELRK SVM  POSITIVO  0.022702707
25 TRGTVGLAAYSSFKI SVM  POSITIVO  0.025585894
26 NECGEVNPIAAYGTV SVM  POSITIVO  0.026568109
27 FIAAAYGQIGVDFYA SVM  POSITIVO  0.030906254
28 LALATVNDLIANLRE SVM  NEGATIVO -0.033176546
29 ALATVNDLIANLRER SVM  NEGATIVO -0.22745613
30 LATVNDLIANLRERA SVM  NEGATIVO -0.047548487
31 FLLPYIFIAAAYGQI SVM  POSITIVO  0.032212977
32 TVNDLIANLRERAEE SVM  NEGATIVO -0.16534372
33 VNDLIANLRERAEET SVM NEGATIVO -0.65707349
34 NDLIANLRERAEETR SVM  NEGATIVO -0.59219489
35 VAAYRVNFFTPKMAA SVM  POSITIVO  0.035810386
36 AYGTVINVHLKAAYT SVM  POSITIVO  0.041909028
37 AAYKTTRGTVGLAAY SVM  POSITIVO  0.043361796
38 SQTAFEDASARAEGY SVM  POSITIVO  0.044101115
39 NRYNELVERGEAALQ SVM  POSITIVO  0.046841932
40 GEAALQRLRSQTAFE SVM  POSITIVO  0.047961904
41 EDASARAEGYVDQAV SVM  POSITIVO  0.051516293
42 VGNKTVGPGPGNANG SVM  POSITIVO  0.055051808

62


https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGPGEYKIMPGLLP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAAKMAENPNIDDLP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAKMAENPNIDDLPA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AKMAENPNIDDLPAP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KMAENPNIDDLPAPL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=MAENPNIDDLPAPLL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AENPNIDDLPAPLLA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ENPNIDDLPAPLLAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NPNIDDLPAPLLAAL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PNIDDLPAPLLAALG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NIDDLPAPLLAALGA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IDDLPAPLLAALGAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DDLPAPLLAALGAAD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DLPAPLLAALGAADL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LPAPLLAALGAADLA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PAPLLAALGAADLAL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ELTQEALGTVASQTR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GYLEAATNRYNELVE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EGYVDQAVELTQEAL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YNELVERGEAALQRL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AYNECGEVNPIAAYG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IELRDKFTTEELRKA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VDQAVELTQEALGTV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FIELRDKFTTEELRK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TRGTVGLAAYSSFKI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NECGEVNPIAAYGTV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FIAAAYGQIGVDFYA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LALATVNDLIANLRE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ALATVNDLIANLRER&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LATVNDLIANLRERA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FLLPYIFIAAAYGQI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TVNDLIANLRERAEE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VNDLIANLRERAEET&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NDLIANLRERAEETR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VAAYRVNFFTPKMAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AYGTVINVHLKAAYT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAYKTTRGTVGLAAY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SQTAFEDASARAEGY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NRYNELVERGEAALQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GEAALQRLRSQTAFE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EDASARAEGYVDQAV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VGNKTVGPGPGNANG&method=hybrid&model=main
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57
58
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LTLGTSAQGPGPGIH
SIKLEGFYLLEGPGP
RGEAALQRLRSQTAF
QVTAGTGGWAAYTAN
TLTVNNPSLTGPGPG
AAYTANTGGNRYAAY
AETRTRVEERRARLT
ETRTRVEERRARLTK
TRTRVEERRARLTKF
RTRVEERRARLTKFQ
TRVEERRARLTKFQE
RVEERRARLTKFQED
VEERRARLTKFQEDL
EERRARLTKFQEDLP
ERRARLTKFQEDLPE
RRARLTKFQEDLPEQ
RARLTKFQEDLPEQF
ARLTKFQEDLPEQFI
RLTKFQEDLPEQFIE
LTKFQEDLPEQFIEL
TKFQEDLPEQFIELR
KFQEDLPEQFIELRD
FQEDLPEQFIELRDK
QEDLPEQFIELRDKF
EDLPEQFIELRDKFT
DLPEQFIELRDKFTT
LPEQFIELRDKFTTE
PEQFIELRDKFTTEE
EQFIELRDKFTTEEL
QFIELRDKFTTEELR
AAYKSTRGNIVKAAY
CGEVNPIAAYGTVIN
TRGNIVKAAYKTTRG
LRDKFTTEELRKAAE
RDKFTTEELRKAAEG
DKFTTEELRKAAEGY
KFTTEELRKAAEGYL
FTTEELRKAAEGYLE
PSLTGPGPGMENQWY
ATVNDLIANLRERAE
AADLALATVNDLIAN
VNPIAAYGTVINVHL
LVGNKTVGPGPGNAN
PGNSDTSIKLEGFYL
SAQGPGPGIHTKMD
ARAEGYVDQAVELTQ
AAYRVNFFTPKMAAY
IAAYGTVINVHLKAA

SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM

POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO

0.055145257
0.060315712
0.060445107
0.062536902
0.068458746
0.071460395
-0.070375625
-0.26865463
-0.1707879
-0.33710604
-0.5377821
-0.5641927
-0.6915817
-0.86347699
-0.81750768
-0.70032566
-0.75787356
-0.76045003
-0.79239767
-0.62274853
-0.50992006
-0.43037405
-0.46237585
-0.54791675
-0.63503871
-0.39834432
-0.39696285
-0.57994486
-0.17647669
-0.030704287
0.071611421
0.072554322
0.075834649
-0.097349091
-0.082332581
-0.040332333
-0.094277929
-0.017476923
0.075968726
0.076253348
0.076778464
0.078877951
0.08247417
0.082718777
0.085461753
0.085530564
0.089416816
0.094507614
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https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LTLGTSAQGPGPGIH&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SIKLEGFYLLEGPGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RGEAALQRLRSQTAF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QVTAGTGGWAAYTAN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TLTVNNPSLTGPGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAYTANTGGNRYAAY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AETRTRVEERRARLT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ETRTRVEERRARLTK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TRTRVEERRARLTKF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RTRVEERRARLTKFQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TRVEERRARLTKFQE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RVEERRARLTKFQED&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VEERRARLTKFQEDL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EERRARLTKFQEDLP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ERRARLTKFQEDLPE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RRARLTKFQEDLPEQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RARLTKFQEDLPEQF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ARLTKFQEDLPEQFI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RLTKFQEDLPEQFIE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LTKFQEDLPEQFIEL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TKFQEDLPEQFIELR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KFQEDLPEQFIELRD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FQEDLPEQFIELRDK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QEDLPEQFIELRDKF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EDLPEQFIELRDKFT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DLPEQFIELRDKFTT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LPEQFIELRDKFTTE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PEQFIELRDKFTTEE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EQFIELRDKFTTEEL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QFIELRDKFTTEELR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAYKSTRGNIVKAAY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=CGEVNPIAAYGTVIN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TRGNIVKAAYKTTRG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LRDKFTTEELRKAAE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RDKFTTEELRKAAEG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DKFTTEELRKAAEGY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KFTTEELRKAAEGYL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FTTEELRKAAEGYLE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PSLTGPGPGMENQWY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ATVNDLIANLRERAE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AADLALATVNDLIAN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VNPIAAYGTVINVHL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LVGNKTVGPGPGNAN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGNSDTSIKLEGFYL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SAQGPGPGIHTKMD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ARAEGYVDQAVELTQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAYRVNFFTPKMAAY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IAAYGTVINVHLKAA&method=hybrid&model=main
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PNLVGNKTVGPGPGN
YLEAATNRYNELVER
PIAAYGTVINVHLKA
ELRDKFTTEELRKAA
AYGQIGVDFYAAAYN
TNISYKLTLGTSAQG
AAYFLLPYIFIAAAY
RYNELVERGEAALQR
VNNPSLTGPGPGMEN
TNRYNELVERGEAAL
NELVERGEAALQRLR
ELVERGEAALQRLRS
LVERGEAALQRLRSQ
VERGEAALQRLRSQT
ERGEAALQRLRSQTA
YAAYKSTRGNIVKAA
YLLEGPGPGRTNISY
EAALQRLRSQTAFED
AALQRLRSQTAFEDA
ALQRLRSQTAFEDAS
LQRLRSQTAFEDASA
QRLRSQTAFEDASAR
RLRSQTAFEDASARA
LRSQTAFEDASARAE
RSQTAFEDASARAEG
EGFYLLEGPGPGRTN
QTAFEDASARAEGYV
TAFEDASARAEGYVD
AFEDASARAEGYVDQ
FEDASARAEGYVDQA
DLIANLRERAEETRA
IKLEGFYLLEGPGPG
YAAAYNECGEVNPIA
TTRGTVGLAAYSSFK
AYKSTRGNIVKAAYK
TMIGPGPGEYKIMPG
AEGYVDQAVELTQEA
AGTGGWAAYTANTGG
GYVDQAVELTQEALG
YVDQAVELTQEALGT
RGTVGLAAYSSFKIT
DQAVELTQEALGTVA
QAVELTQEALGTVAS
AVELTQEALGTVASQ
VELTQEALGTVASQT
ADLALATVNDLIANL
TGQFHIAPY
MIGPGPGEYKIMPGL

SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM

POSITIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO

0.095238414
-0.055192107
0.095878676
0.096391677
0.096642774
0.097038842
0.097397326
0.099048937
0.10153799
0.10441409
-0.064146658
-0.31591531
-0.20848673
-0.10304081
-0.07642814
0.11124026
0.11252606
-0.079015532
-0.15268613
-0.34101947
-0.36158074
-0.21286094
-0.20318048
0.091971595
0.048411334
0.11729918
0.045260359
0.054936166
-0.154556
0.061549755
0.12148915
0.12402411
0.12723401
0.12761045
0.13281497
0.13458411
0.039107974
0.13658353
-0.11955742
-0.11440732
0.14007839
-0.084015188
-0.15625201
-0.092045326
-0.059555371
0.14128778
0.14189666
0.14258261
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https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PNLVGNKTVGPGPGN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YLEAATNRYNELVER&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PIAAYGTVINVHLKA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ELRDKFTTEELRKAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AYGQIGVDFYAAAYN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TNISYKLTLGTSAQG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAYFLLPYIFIAAAY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RYNELVERGEAALQR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VNNPSLTGPGPGMEN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TNRYNELVERGEAAL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NELVERGEAALQRLR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ELVERGEAALQRLRS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LVERGEAALQRLRSQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VERGEAALQRLRSQT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ERGEAALQRLRSQTA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YAAYKSTRGNIVKAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YLLEGPGPGRTNISY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EAALQRLRSQTAFED&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AALQRLRSQTAFEDA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ALQRLRSQTAFEDAS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LQRLRSQTAFEDASA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QRLRSQTAFEDASAR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RLRSQTAFEDASARA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LRSQTAFEDASARAE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RSQTAFEDASARAEG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EGFYLLEGPGPGRTN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QTAFEDASARAEGYV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TAFEDASARAEGYVD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AFEDASARAEGYVDQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FEDASARAEGYVDQA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DLIANLRERAEETRA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IKLEGFYLLEGPGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YAAAYNECGEVNPIA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TTRGTVGLAAYSSFK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AYKSTRGNIVKAAYK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TMIGPGPGEYKIMPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AEGYVDQAVELTQEA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AGTGGWAAYTANTGG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GYVDQAVELTQEALG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YVDQAVELTQEALGT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RGTVGLAAYSSFKIT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DQAVELTQEALGTVA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QAVELTQEALGTVAS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AVELTQEALGTVASQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VELTQEALGTVASQT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ADLALATVNDLIANL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TGQFHIAPY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=MIGPGPGEYKIMPGL&method=hybrid&model=main

139
140
141
142
143
144
145
146
147
148
149
150
151
152
153
154
155
156
157
158
159
160
161
162
163
164
165
166
167
168
169
170
171
172
173
174
175
176
177
178
179
180
181
182
183
184
185
186

LEAATNRYNELVERG
RYAAYKSTRGNIVKA
KLEGFYLLEGPGPGR
GPGPGNSDTSIKLEG
AAAYNECGEVNPIAA
GRTNISYKLTLGTSA
PGPGIHTKMD
YQVTAGTGGWAAYTA
AAYQVTAGTGGWAAY
EAATNRYNELVERGE
AATNRYNELVERGEA
ATNRYNELVERGEAA
TLGTSAQGPGPGIHT
NTGGNRYAAYKSTRG
GERAAKLVGIELKNK
ERAAKLVGIELKNKI
RAAKLVGIELKNKIN
AAKLVGIELKNKINF
AKLVGIELKNKINFA
KLVGIELKNKINFAY
LVGIELKNKINFAYQ
VGIELKNKINFAYQL
GIELKNKINFAYQLS
IELKNKINFAYQLSL
ELKNKINFAYQLSLG
LKNKINFAYQLSLGT
KNKINFAYQLSLGTS
NKINFAYQLSLGTSG
KINFAYQLSLGTSGP
INFAYQLSLGTSGPG
NFAYQLSLGTSGPGP
FAYQLSLGTSGPGPG
AYQLSLGTSGPGPGA
YQLSLGTSGPGPGAT
QLSLGTSGPGPGATS
LSLGTSGPGPGATSV
SLGTSGPGPGATSVK
LGTSGPGPGATSVKL
GTSGPGPGATSVKLK
TSGPGPGATSVKLKS
SGPGPGATSVKLKSN
GPGPGATSVKLKSNM
PGPGATSVKLKSNMT
GPGATSVKLKSNMTV
PGATSVKLKSNMTVS
GATSVKLKSNMTVSV
ATSVKLKSNMTVSVD
TSVKLKSNMTVSVDG

SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM

POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO

0.14280402
0.14750068
0.14849352
0.14960645
0.14968424
0.15096884
0.15930109
0.16270366
0.16511064
0.17927253
0.17927253
0.17927253
0.18080032
0.18580132
-0.12147046
-0.41396249
-0.19259786
-0.1915538
-0.31868965
-0.34470609
-0.12721729
-0.11427754
-0.20831596
-0.3869098
-0.31783601
-0.52445227
-0.55575013
-0.63870886
-0.95307898
-10.184.834
-0.97514565
-0.7746566
-0.76924683
-0.90028228
-0.89839153
-0.85513829
-0.6978686
-0.76675732
-0.82693225
-0.81012001
-0.92714853
-0.98571887
-0.8708089
-12.871.509
-0.87389666
-0.76196648
-0.61868005
-0.79884227
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https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LEAATNRYNELVERG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RYAAYKSTRGNIVKA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KLEGFYLLEGPGPGR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGPGNSDTSIKLEG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAAYNECGEVNPIAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GRTNISYKLTLGTSA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGPGIHTKMD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YQVTAGTGGWAAYTA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAYQVTAGTGGWAAY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EAATNRYNELVERGE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AATNRYNELVERGEA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ATNRYNELVERGEAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TLGTSAQGPGPGIHT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NTGGNRYAAYKSTRG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GERAAKLVGIELKNK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ERAAKLVGIELKNKI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RAAKLVGIELKNKIN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAKLVGIELKNKINF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AKLVGIELKNKINFA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KLVGIELKNKINFAY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LVGIELKNKINFAYQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VGIELKNKINFAYQL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GIELKNKINFAYQLS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IELKNKINFAYQLSL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ELKNKINFAYQLSLG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LKNKINFAYQLSLGT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KNKINFAYQLSLGTS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NKINFAYQLSLGTSG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KINFAYQLSLGTSGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=INFAYQLSLGTSGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NFAYQLSLGTSGPGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FAYQLSLGTSGPGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AYQLSLGTSGPGPGA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YQLSLGTSGPGPGAT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QLSLGTSGPGPGATS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LSLGTSGPGPGATSV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SLGTSGPGPGATSVK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LGTSGPGPGATSVKL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GTSGPGPGATSVKLK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TSGPGPGATSVKLKS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SGPGPGATSVKLKSN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGPGATSVKLKSNM&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGPGATSVKLKSNMT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGATSVKLKSNMTV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGATSVKLKSNMTVS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GATSVKLKSNMTVSV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ATSVKLKSNMTVSVD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TSVKLKSNMTVSVDG&method=hybrid&model=main

187
188
189
190
191
192
193
194
195
196
197
198
199
200
201
202
203
204
205
206
207
208
209
210
211
212
213
214
215
216
217
218
219
220
221
222
223
224
225
226
227
228
229
230
231
232
233
234

SVKLKSNMTVSVDGP
VKLKSNMTVSVDGPG
KLKSNMTVSVDGPGP
LKSNMTVSVDGPGPG
KSNMTVSVDGPGPGP
SNMTVSVDGPGPGPK
NMTVSVDGPGPGPKL
MTVSVDGPGPGPKLE
TVSVDGPGPGPKLEY
VSVDGPGPGPKLEYK
SVDGPGPGPKLEYKP
VDGPGPGPKLEYKPN
DGPGPGPKLEYKPNL
GPGPGPKLEYKPNLV
PGPGPKLEYKPNLVG
GPGPKLEYKPNLVGN
PGPKLEYKPNLVGNK
GPKLEYKPNLVGNKT
PKLEYKPNLVGNKTV
KLEYKPNLVGNKTVG
LEYKPNLVGNKTVGP
EYKPNLVGNKTVGPG
YKPNLVGNKTVGPGP
KPNLVGNKTVGPGPG
EGYLEAATNRYNELV
NLVGNKTVGPGPGNA
AALGAADLALATVND
WAAYTANTGGNRYAA
GNKTVGPGPGNANGI
NKTVGPGPGNANGIT
KTVGPGPGNANGITL
TVGPGPGNANGITLT
VGPGPGNANGITLTV
GPGPGNANGITLTVN
PGPGNANGITLTVNN
GPGNANGITLTVNNP
PGNANGITLTVNNPS
GNANGITLTVNNPSL
NANGITLTVNNPSLT
ANGITLTVNNPSLTG
NGITLTVNNPSLTGP
GITLTVNNPSLTGPG
ITLTVNNPSLTGPGP
SARAEGYVDQAVELT
EVNPIAAYGTVINVH
TVNNPSLTGPGPGME
AAYGTVINVHLKAAY
NNPSLTGPGPGMENQ

SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM

NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO

-10.118.588
-11.670.819
-10.669.956
-0.85366904
-0.71678664
-0.79266066
-0.76674984
-0.53222368
-0.43960322
-0.51418992
-0.52287797
-0.5172335
-0.53581897
-0.60970824
-0.60764339
-0.75549418
-0.72348396
-10.337.245
-0.90038399
-0.41959291
-0.62741765
-0.50356374
-0.77810594
-0.32285321
0.18595309

-0.00077354888

0.19038392
0.19286017
-0.11467578
-0.46074431
-0.45846355
-0.21058253
-0.21058253
-0.3519491
-0.25116477
-0.44479488
-0.28321988
-0.5739404
-0.48927408
-0.57787533
-0.61248747
-0.25126042
-0.37543856
0.19607458
0.20688699
-0.014119672
0.2098964

-0.0047159632
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https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SVKLKSNMTVSVDGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VKLKSNMTVSVDGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KLKSNMTVSVDGPGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LKSNMTVSVDGPGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KSNMTVSVDGPGPGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SNMTVSVDGPGPGPK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NMTVSVDGPGPGPKL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=MTVSVDGPGPGPKLE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TVSVDGPGPGPKLEY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VSVDGPGPGPKLEYK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SVDGPGPGPKLEYKP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VDGPGPGPKLEYKPN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DGPGPGPKLEYKPNL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGPGPKLEYKPNLV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGPGPKLEYKPNLVG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGPKLEYKPNLVGN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGPKLEYKPNLVGNK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPKLEYKPNLVGNKT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PKLEYKPNLVGNKTV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KLEYKPNLVGNKTVG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LEYKPNLVGNKTVGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EYKPNLVGNKTVGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YKPNLVGNKTVGPGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KPNLVGNKTVGPGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EGYLEAATNRYNELV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NLVGNKTVGPGPGNA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AALGAADLALATVND&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=WAAYTANTGGNRYAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GNKTVGPGPGNANGI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NKTVGPGPGNANGIT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KTVGPGPGNANGITL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TVGPGPGNANGITLT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VGPGPGNANGITLTV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGPGNANGITLTVN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGPGNANGITLTVNN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGNANGITLTVNNP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGNANGITLTVNNPS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GNANGITLTVNNPSL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NANGITLTVNNPSLT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ANGITLTVNNPSLTG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NGITLTVNNPSLTGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GITLTVNNPSLTGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ITLTVNNPSLTGPGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SARAEGYVDQAVELT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EVNPIAAYGTVINVH&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TVNNPSLTGPGPGME&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAYGTVINVHLKAAY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NNPSLTGPGPGMENQ&method=hybrid&model=main

235
236
237
238
239
240
241
242
243
244
245
246
247
248
249
250
251
252
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254
255
256
257
258
259
260
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263
264
265
266
267
268
269
270
271
272
273
274
275
276
277
278
279
280
281
282

NPSLTGPGPGMENQW
IGPGPGEYKIMPGLL
SLTGPGPGMENQWYL
LTGPGPGMENQWYLK
TGPGPGMENQWY LKL
GPGPGMENQWYLKLN
PGPGMENQWYLKLNA
GPGMENQWYLKLNAG
PGMENQWYLKLNAGT
GMENQWYLKLNAGTM
MENQWYLKLNAGTMI
ENQWYLKLNAGTMIG
NQWYLKLNAGTMIGP
QWYLKLNAGTMIGPG
WYLKLNAGTMIGPGP
YLKLNAGTMIGPGPG
LKLNAGTMIGPGPGE
KLNAGTMIGPGPGEY
LNAGTMIGPGPGEYK
NAGTMIGPGPGEYKI
AGTMIGPGPGEYKIM
GTMIGPGPGEYKIMP
LTVNNPSLTGPGPGM
SDTSIKLEGFYLLEG
TGGWAAYTANTGGNR
ECGEVNPIAAYGTVI
PGPGEYKIMPGLLPY
GPGEYKIMPGLLPYA
PGEYKIMPGLLPYAE
GEYKIMPGLLPYAEI
EYKIMPGLLPYAEIS
YKIMPGLLPYAEISG
KIMPGLLPYAEISGP
IMPGLLPYAEISGPG
MPGLLPYAEISGPGP
PGLLPYAEISGPGPG
GLLPYAEISGPGPGS
LLPYAEISGPGPGSK
LPYAEISGPGPGSKM
PYAEISGPGPGSKMV
YAEISGPGPGSKMVK
AEISGPGPGSKMVKV
EISGPGPGSKMVKVD
ISGPGPGSKMVKVDY
SGPGPGSKMVKVDYP
GPGPGSKMVKVDYPF
PGPGSKMVKVDYPFL
GPGSKMVKVDYPFLI

SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM

NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO

-0.010134443
0.21231044
-0.12938235
-0.18046298
-0.38898278
-0.18668857
-0.14642392
-0.34121278
-0.17444882
-0.064187547
-0.04436069
-0.21880781
-0.63838174
-0.47000225
-0.62041533
-0.40561541
-0.39641993
-0.28128392
-0.35728398
-0.4823715
-0.26023432
-0.46243093
0.21383011
0.21573808
0.21950658
0.22297771
0.081710037
-0.45888939
-0.47504599
-0.81632467
-0.6842841
-0.78555028
-10.631.175
-0.68605427
-0.76998373
-0.36433537
-0.84522185
-10.900.427
-11.323.852
-12.700.792
-10.571.596
-10.829.879
-10.272.501
-10.183.881
-1.366.205
-10.820.981
-0.8275652
-0.92315445
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https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NPSLTGPGPGMENQW&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IGPGPGEYKIMPGLL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SLTGPGPGMENQWYL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LTGPGPGMENQWYLK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TGPGPGMENQWYLKL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGPGMENQWYLKLN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGPGMENQWYLKLNA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGMENQWYLKLNAG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGMENQWYLKLNAGT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GMENQWYLKLNAGTM&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=MENQWYLKLNAGTMI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ENQWYLKLNAGTMIG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NQWYLKLNAGTMIGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QWYLKLNAGTMIGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=WYLKLNAGTMIGPGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YLKLNAGTMIGPGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LKLNAGTMIGPGPGE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KLNAGTMIGPGPGEY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LNAGTMIGPGPGEYK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NAGTMIGPGPGEYKI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AGTMIGPGPGEYKIM&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GTMIGPGPGEYKIMP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LTVNNPSLTGPGPGM&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SDTSIKLEGFYLLEG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TGGWAAYTANTGGNR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ECGEVNPIAAYGTVI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGPGEYKIMPGLLPY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGEYKIMPGLLPYA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGEYKIMPGLLPYAE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GEYKIMPGLLPYAEI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EYKIMPGLLPYAEIS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YKIMPGLLPYAEISG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KIMPGLLPYAEISGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IMPGLLPYAEISGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=MPGLLPYAEISGPGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGLLPYAEISGPGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GLLPYAEISGPGPGS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LLPYAEISGPGPGSK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LPYAEISGPGPGSKM&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PYAEISGPGPGSKMV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YAEISGPGPGSKMVK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AEISGPGPGSKMVKV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EISGPGPGSKMVKVD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ISGPGPGSKMVKVDY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SGPGPGSKMVKVDYP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGPGSKMVKVDYPF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGPGSKMVKVDYPFL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGSKMVKVDYPFLI&method=hybrid&model=main
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300
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309
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314
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316
317
318
319
320
321
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324
325
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327
328
329
330

PGSKMVKVDYPFLIA
GSKMVKVDYPFLIAD
SKMVKVDYPFLIADN
KMVKVDYPFLIADNG
MVKVDYPFLIADNGP
VKVDYPFLIADNGPG
KVDYPFLIADNGPGP
VDYPFLIADNGPGPG
DYPFLIADNGPGPGY
YPFLIADNGPGPGYQ
PFLIADNGPGPGYQL
FLIADNGPGPGYQLS
LIADNGPGPGYQLSL
IADNGPGPGYQLSLG
ADNGPGPGYQLSLGT
DNGPGPGYQLSLGTS
NGPGPGYQLSLGTSF
GPGPGYQLSLGTSFE
PGPGYQLSLGTSFEV
GPGYQLSLGTSFEVA
PGYQLSLGTSFEVAQ
GYQLSLGTSFEVAQG
YQLSLGTSFEVAQGV
QLSLGTSFEVAQGVG
LSLGTSFEVAQGVGP
SLGTSFEVAQGVGPG
LGTSFEVAQGVGPGP
GTSFEVAQGVGPGPG
TSFEVAQGVGPGPGM
SFEVAQGVGPGPGMA
FEVAQGVGPGPGMAL
EVAQGVGPGPGMALK
VAQGVGPGPGMALKR
AQGVGPGPGMALKRD
QGVGPGPGMALKRDY
GVGPGPGMALKRDYP
VGPGPGMALKRDYPK
GPGPGMALKRDYPKY
PGPGMALKRDYPKYY
GPGMALKRDYPKYYP
PGMALKRDYPKYYPL
GMALKRDYPKYYPLF
MALKRDYPKYYPLFS
ALKRDYPKYYPLFSG
LKRDYPKYYPLFSGP
KRDYPKYYPLFSGPG
RDYPKYYPLFSGPGP
DYPKYYPLFSGPGPG

SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM

NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO

-0.44153551
-0.47197913
-0.37520278
-0.36995935
-0.58326539
-0.37476913
-0.53671927
-0.20747583
-0.11816894
-0.087526193
-0.053297345
-0.39887687
-0.52702483
-0.72373305
-0.87996177
-0.91378502
-0.99592658
-0.83712817
-0.72884912
-0.86504631
-0.43800422
-0.38446651
-0.55028793
-0.6796587
-0.75344882
-0.6253869
-0.70497141
-0.36510859
-0.33047011
-0.098965602
-0.11968773
-0.14676456
-0.10916247
-0.081824753

-0.0014119525

-0.29558011
-0.81385926
-0.66087395
-0.5418075
-0.71435069
-0.40607288
-0.44461694
-0.52293236
-0.60232406
-0.78760055
-0.7023448
-0.78468921
-0.42400323
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https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGSKMVKVDYPFLIA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GSKMVKVDYPFLIAD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SKMVKVDYPFLIADN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KMVKVDYPFLIADNG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=MVKVDYPFLIADNGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VKVDYPFLIADNGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KVDYPFLIADNGPGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VDYPFLIADNGPGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DYPFLIADNGPGPGY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YPFLIADNGPGPGYQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PFLIADNGPGPGYQL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FLIADNGPGPGYQLS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LIADNGPGPGYQLSL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IADNGPGPGYQLSLG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ADNGPGPGYQLSLGT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DNGPGPGYQLSLGTS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NGPGPGYQLSLGTSF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGPGYQLSLGTSFE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGPGYQLSLGTSFEV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGYQLSLGTSFEVA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGYQLSLGTSFEVAQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GYQLSLGTSFEVAQG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YQLSLGTSFEVAQGV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QLSLGTSFEVAQGVG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LSLGTSFEVAQGVGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SLGTSFEVAQGVGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LGTSFEVAQGVGPGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GTSFEVAQGVGPGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TSFEVAQGVGPGPGM&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SFEVAQGVGPGPGMA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FEVAQGVGPGPGMAL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EVAQGVGPGPGMALK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VAQGVGPGPGMALKR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AQGVGPGPGMALKRD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QGVGPGPGMALKRDY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GVGPGPGMALKRDYP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VGPGPGMALKRDYPK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGPGMALKRDYPKY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGPGMALKRDYPKYY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGMALKRDYPKYYP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGMALKRDYPKYYPL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GMALKRDYPKYYPLF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=MALKRDYPKYYPLFS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ALKRDYPKYYPLFSG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LKRDYPKYYPLFSGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KRDYPKYYPLFSGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RDYPKYYPLFSGPGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DYPKYYPLFSGPGPG&method=hybrid&model=main

331
332
333
334
335
336
337
338
339
340
341
342
343
344
345
346
347
348
349
350
351
352
353
354
355
356
357
358
359
360
361
362
363
364
365
366
367
368
369
370
371
372
373
374
375
376
377
378

YPKYYPLFSGPGPGN
PKYYPLFSGPGPGNS
KYYPLFSGPGPGNSD
YYPLFSGPGPGNSDT
YPLFSGPGPGNSDTS
PLFSGPGPGNSDTSI
LFSGPGPGNSDTSIK
FSGPGPGNSDTSIKL
SGPGPGNSDTSIKLE
EAAAKMAENPNIDDL
ALGAADLALATVNDL
GPGNSDTSIKLEGFY
TTEELRKAAEGYLEA
GNSDTSIKLEGFYLL
NSDTSIKLEGFYLLE
DLALATVNDLIANLR
DTSIKLEGFYLLEGP
TSIKLEGFYLLEGPG
GTGGWAAYTANTGGN
VGERAAKLVGIELKN
APLLAALGAADLALA
GEVNPIAAYGTVINV
RAEGYVDQAVELTQE
GFYLLEGPGPGRTNI
FYLLEGPGPGRTNIS
AEGYLEAATNRYNEL
LLEGPGPGRTNISYK
LEGPGPGRTNISYKL
EGPGPGRTNISYKLT
GPGPGRTNISYKLTL
PGPGRTNISYKLTLG
GPGRTNISYKLTLGT
PGRTNISYKLTLGTS
RTNISYKLTLGTSAQ
DASARAEGYVDQAVE
GGWAAYTANTGGNRY
NISYKLTLGTSAQGP
ISYKLTLGTSAQGPG
SYKLTLGTSAQGPGP
YKLTLGTSAQGPGPG
KLTLGTSAQGPGPGI
IAAAYGQIGVDFYAA
TQEALGTVASQTRAV
LGTSAQGPGPGIHTK
GTSAQGPGPGIHTKM
TSAQGPGPGIHTKMD
LGAADLALATVNDLI
AQGPGPGIHTKMD

SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM

NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO

-0.28829713
-0.37995864
-0.2351915
-0.26901535
-0.60199335
-0.37477089
-0.33132092
-0.21874709
-0.17702502
0.22408368
0.2269467
-0.1103031
0.23080213
-0.065420044
-0.023329883
0.23304405
-0.047076169
-0.028646032
0.23699595
0.24884831
0.25404264
0.25441553
0.25934691
-0.27713361
-0.11217144
0.26370284
-0.046314171
-0.1471395
-0.1755268
-0.20472778
-0.029313913
-0.30618056
-0.13961339
0.27056192
0.27419673
0.27490477
-0.13711911
-0.095125701
-0.45694781
-0.21092397
-0.036915205
0.28221447
0.28301464
-0.10368019
-0.090647472
-0.090959896
0.29475444
-0.024570467
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https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YPKYYPLFSGPGPGN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PKYYPLFSGPGPGNS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KYYPLFSGPGPGNSD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YYPLFSGPGPGNSDT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YPLFSGPGPGNSDTS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PLFSGPGPGNSDTSI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LFSGPGPGNSDTSIK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FSGPGPGNSDTSIKL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SGPGPGNSDTSIKLE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EAAAKMAENPNIDDL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ALGAADLALATVNDL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGNSDTSIKLEGFY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TTEELRKAAEGYLEA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GNSDTSIKLEGFYLL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NSDTSIKLEGFYLLE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DLALATVNDLIANLR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DTSIKLEGFYLLEGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TSIKLEGFYLLEGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GTGGWAAYTANTGGN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VGERAAKLVGIELKN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=APLLAALGAADLALA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GEVNPIAAYGTVINV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RAEGYVDQAVELTQE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GFYLLEGPGPGRTNI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FYLLEGPGPGRTNIS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AEGYLEAATNRYNEL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LLEGPGPGRTNISYK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LEGPGPGRTNISYKL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EGPGPGRTNISYKLT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGPGRTNISYKLTL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGPGRTNISYKLTLG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGRTNISYKLTLGT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGRTNISYKLTLGTS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RTNISYKLTLGTSAQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DASARAEGYVDQAVE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GGWAAYTANTGGNRY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NISYKLTLGTSAQGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ISYKLTLGTSAQGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SYKLTLGTSAQGPGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YKLTLGTSAQGPGPG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KLTLGTSAQGPGPGI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IAAAYGQIGVDFYAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TQEALGTVASQTRAV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LGTSAQGPGPGIHTK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GTSAQGPGPGIHTKM&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TSAQGPGPGIHTKMD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LGAADLALATVNDLI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AQGPGPGIHTKMD&method=hybrid&model=main
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413
414
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416
417
418
419
420
421
422
423
424
425
426

QGPGPGIHTKMD
GPGPGIHTKMD
ASARAEGYVDQAVEL
GPGIHTKMD
RTKGVEVLNGPGPGG
TKGVEVLNGPGPGGM
KGVEVLNGPGPGGMH
GVEVLNGPGPGGMHI
VEVLNGPGPGGMHIM
EVLNGPGPGGMHIML
VLNGPGPGGMHIMLY
LNGPGPGGMHIMLYD
NGPGPGGMHIMLYDL
GPGPGGMHIMLYDLK
PGPGGMHIMLYDLKG
GPGGMHIMLYDLKGP
PGGMHIMLYDLKGPL
GGMHIMLYDLKGPLN
GMHIMLYDLKGPLNV
MHIMLYDLKGPLNVA
HIMLYDLKGPLNVAA
IMLYDLKGPLNVAAY
MLYDLKGPLNVAAYR
LYDLKGPLNVAAYRV
YDLKGPLNVAAYRVN
DLKGPLNVAAYRVNF
LKGPLNVAAYRVNFF
KGPLNVAAYRVNFFT
GPLNVAAYRVNFFTP
PLNVAAYRVNFFTPK
LNVAAYRVNFFTPKM
NVAAYRVNFFTPKMA
LTQEALGTVASQTRA
IANLRERAEETRAET
AYRVNFFTPKMAAYS
YRVNFFTPKMAAYSS
RVNFFTPKMAAYSSM
VNFFTPKMAAYSSME
NFFTPKMAAYSSMEN
FFTPKMAAYSSMENQ
FTPKMAAYSSMENQW
TPKMAAYSSMENQWY
PKMAAYSSMENQWYL
KMAAYSSMENQWYLA
MAAYSSMENQWYLAA
AAYSSMENQWYLAAY
AYSSMENQWYLAAYQ
YSSMENQWYLAAYQV

SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM

NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO

-0.013180579
-0.023156261
0.30587225
-0.14375157
-0.10823802
-0.29710325
-0.41909509
-0.26436672
-0.61374913
-0.5410201
-0.5225017
-0.68046189
-0.66511339
-0.67329397
-0.65010033
-10.222.806
-0.87208497
-0.9990277
-10.703.545
-10.634.026
-0.75410297
-0.78763233
-0.62631051
-0.5003443
-0.52141954
-0.4777662
-0.33148922
-0.37214865
-0.37969539
-0.12716089
-0.21902906
-0.079865622
0.30595246
0.30682484
-0.10422298
-0.3775773
-0.67444568
-0.66881444
-0.51183719
-0.66179478
-0.68141827
-0.56608184
-0.62227546
-0.53475378
-0.34911677
-0.26365417
-0.15746494
-0.33498103
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https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QGPGPGIHTKMD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGPGIHTKMD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ASARAEGYVDQAVEL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGIHTKMD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RTKGVEVLNGPGPGG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TKGVEVLNGPGPGGM&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KGVEVLNGPGPGGMH&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GVEVLNGPGPGGMHI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VEVLNGPGPGGMHIM&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EVLNGPGPGGMHIML&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VLNGPGPGGMHIMLY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LNGPGPGGMHIMLYD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NGPGPGGMHIMLYDL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGPGGMHIMLYDLK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGPGGMHIMLYDLKG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPGGMHIMLYDLKGP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGGMHIMLYDLKGPL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GGMHIMLYDLKGPLN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GMHIMLYDLKGPLNV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=MHIMLYDLKGPLNVA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=HIMLYDLKGPLNVAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IMLYDLKGPLNVAAY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=MLYDLKGPLNVAAYR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LYDLKGPLNVAAYRV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YDLKGPLNVAAYRVN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DLKGPLNVAAYRVNF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LKGPLNVAAYRVNFF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KGPLNVAAYRVNFFT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GPLNVAAYRVNFFTP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PLNVAAYRVNFFTPK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LNVAAYRVNFFTPKM&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NVAAYRVNFFTPKMA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LTQEALGTVASQTRA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IANLRERAEETRAET&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AYRVNFFTPKMAAYS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YRVNFFTPKMAAYSS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RVNFFTPKMAAYSSM&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VNFFTPKMAAYSSME&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NFFTPKMAAYSSMEN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FFTPKMAAYSSMENQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FTPKMAAYSSMENQW&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TPKMAAYSSMENQWY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PKMAAYSSMENQWYL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KMAAYSSMENQWYLA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=MAAYSSMENQWYLAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAYSSMENQWYLAAY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AYSSMENQWYLAAYQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YSSMENQWYLAAYQV&method=hybrid&model=main
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SSMENQWYLAAYQVT
SMENQWYLAAYQVTA
MENQWYLAAYQVTAG
ENQWYLAAYQVTAGT
NQWYLAAYQVTAGTG
QWYLAAYQVTAGTGG
WYLAAYQVTAGTGGW
YLAAYQVTAGTGGWA
LAAYQVTAGTGGWAA
ANLRERAEETRAETR
AYQVTAGTGGWAAYT
PGPGNSDTSIKLEGF
GAADLALATVNDLIA
VTAGTGGWAAYTANT
GWAAYTANTGGNRYA
NRYAAYKSTRGNIVK
RKAAEGYLEAATNRY
AAYGQIGVDFYAAAY
LRKAAEGYLEAATNR
RAETRTRVEERRARL
LEGFYLLEGPGPGRT
KAAEGYLEAATNRYN
AYTANTGGNRYAAYK
YTANTGGNRYAAYKS
TANTGGNRYAAYKST
ANTGGNRYAAYKSTR
TAGTGGWAAYTANTG
AAEGYLEAATNRYNE
QEALGTVASQTRAVG
NLRERAEETRAETRT
ELRKAAEGYLEAATN
EETRAETRTRVEERR
LIANLRERAEETRAE
EALGTVASQTRAVGE
PLLAALGAADLALAT
YKSTRGNIVKAAYKT
KSTRGNIVKAAYKTT
STRGNIVKAAYKTTR
ALGTVASQTRAVGER
RGNIVKAAYKTTRGT
GNIVKAAYKTTRGTV
NIVKAAYKTTRGTVG
IVKAAYKTTRGTVGL
VKAAYKTTRGTVGLA
KAAYKTTRGTVGLAA
EELRKAAEGYLEAAT
AYKTTRGTVGLAAYS
YKTTRGTVGLAAYSS

SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
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SVM
SVM
SVM
SVM

NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO

-0.38314134
-0.34487992
-0.30993475
-0.48385965
-0.57966716
-0.51852304
-0.11832399
-0.043665071

-0.00016427105

0.30828533
-0.011873184
0.3122424
0.31790981
-0.025886878
0.31875773
0.3275812
0.33922804
0.34010472
0.34433339
0.34996506
0.36412773
0.3645018
-0.23441511
-0.19718565
-0.13528146
0.084446565
0.39957715
0.4059626
0.40993056
0.41405318
0.42301994
0.43695956
0.45548391
0.47919824
0.49926943
-0.21814903
-0.39225937
-0.078681695
0.52937284
-0.20089573
-0.56754019
-0.58871394
-0.37349172
-0.25098069
-0.17520884
0.55006559
-0.041432703
-0.2013011

71


https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SSMENQWYLAAYQVT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SMENQWYLAAYQVTA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=MENQWYLAAYQVTAG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ENQWYLAAYQVTAGT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NQWYLAAYQVTAGTG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QWYLAAYQVTAGTGG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=WYLAAYQVTAGTGGW&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YLAAYQVTAGTGGWA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LAAYQVTAGTGGWAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ANLRERAEETRAETR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AYQVTAGTGGWAAYT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PGPGNSDTSIKLEGF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GAADLALATVNDLIA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VTAGTGGWAAYTANT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GWAAYTANTGGNRYA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NRYAAYKSTRGNIVK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RKAAEGYLEAATNRY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAYGQIGVDFYAAAY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LRKAAEGYLEAATNR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RAETRTRVEERRARL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LEGFYLLEGPGPGRT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KAAEGYLEAATNRYN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AYTANTGGNRYAAYK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YTANTGGNRYAAYKS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TANTGGNRYAAYKST&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ANTGGNRYAAYKSTR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TAGTGGWAAYTANTG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAEGYLEAATNRYNE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QEALGTVASQTRAVG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NLRERAEETRAETRT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ELRKAAEGYLEAATN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EETRAETRTRVEERR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LIANLRERAEETRAE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EALGTVASQTRAVGE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PLLAALGAADLALAT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YKSTRGNIVKAAYKT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KSTRGNIVKAAYKTT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=STRGNIVKAAYKTTR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ALGTVASQTRAVGER&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RGNIVKAAYKTTRGT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GNIVKAAYKTTRGTV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NIVKAAYKTTRGTVG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IVKAAYKTTRGTVGL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VKAAYKTTRGTVGLA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KAAYKTTRGTVGLAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=EELRKAAEGYLEAAT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AYKTTRGTVGLAAYS&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YKTTRGTVGLAAYSS&method=hybrid&model=main
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KTTRGTVGLAAYSSF
VASQTRAVGERAAKL
TGGNRYAAYKSTRGN

AEETRAETRTRVEER

GTVGLAAYSSFKITF
TVGLAAYSSFKITFF
VGLAAYSSFKITFFF
GLAAYSSFKITFFFA
LAAYSSFKITFFFAA

AAYSSFKITFFFAAY

AYSSFKITFFFAAYP
YSSFKITFFFAAYPY
SSFKITFFFAAYPYI
SFKITFFFAAYPYIF
FKITFFFAAYPY IFI
KITFFFAAYPYIFIA
ITFFFAAYPYIFIAT
TFFFAAYPYIFIATF
FFFAAYPYIFIATFF
FFAAYPYIFIATFFA
FAAYPYIFIATFFAA
AAYPYIFIATFFAAY
AYPYIFIATFFAAYF
YPYIFIATFFAAYFL
PYIFIATFFAAYFLL
YIFIATFFAAYFLLP
IFIATFFAAYFLLPY
FIATFFAAYFLLPYI
IATFFAAYFLLPYIF
ATFFAAYFLLPYIFI
TFFAAYFLLPYIFIA
FFAAYFLLPYIFIAA
FAAYFLLPYIFIAAA
TRAETRTRVEERRAR
AYFLLPYIFIAAAYG
YFLLPYIFIAAAYGQ
AAAYGQIGVDFYAAA
LLPYIFIAAAYGQIG
LPYIFIAAAYGQIGV
PYIFIAAAYGQIGVD
YIFIAAAYGQIGVDF
IFIAAAYGQIGVDFY

TEELRKAAEGYLEAA

TRAVGERAAKLVGIE

ETRAETRTRVEERRA
AVGERAAKLVGIELK
GGNRYAAYKSTRGNI
YGQIGVDFYAAAYNE
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NEGATIVO
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POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO

NEGATIVO

-0.074321144
0.55072089
0.5532313
0.55920212
-0.15417429
-0.11339719
-0.17431327
-0.26243455
-0.45249276
-0.13233084
-0.15977549
-0.61950951
-0.45366911
-0.5448695
-0.43000795
-0.57581681
-0.63435883
-0.65260825
-0.50029468
-0.46264627
-0.47530544
-0.51814797
-0.68199196
-0.89554833
-0.63401709
-0.38603493
-0.59592354
-0.42400306
-0.68881184
-0.51799692
-0.68573776
-0.40326731
-0.018197573
0.56407767
-0.016929804
-0.22091168
0.57637913
-0.15236759
-0.29150337
-0.31002772
-0.14951665
-0.32751191
0.58030736
0.62604005
0.6328511
0.63611803
0.65128431
-0.062260931
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https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KTTRGTVGLAAYSSF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VASQTRAVGERAAKL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TGGNRYAAYKSTRGN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AEETRAETRTRVEER&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GTVGLAAYSSFKITF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TVGLAAYSSFKITFF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VGLAAYSSFKITFFF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GLAAYSSFKITFFFA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LAAYSSFKITFFFAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAYSSFKITFFFAAY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AYSSFKITFFFAAYP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YSSFKITFFFAAYPY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SSFKITFFFAAYPYI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SFKITFFFAAYPYIF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FKITFFFAAYPYIFI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KITFFFAAYPYIFIA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ITFFFAAYPYIFIAT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TFFFAAYPYIFIATF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FFFAAYPYIFIATFF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FFAAYPYIFIATFFA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FAAYPYIFIATFFAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAYPYIFIATFFAAY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AYPYIFIATFFAAYF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YPYIFIATFFAAYFL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PYIFIATFFAAYFLL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YIFIATFFAAYFLLP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IFIATFFAAYFLLPY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FIATFFAAYFLLPYI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IATFFAAYFLLPYIF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ATFFAAYFLLPYIFI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TFFAAYFLLPYIFIA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FFAAYFLLPYIFIAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FAAYFLLPYIFIAAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TRAETRTRVEERRAR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AYFLLPYIFIAAAYG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YFLLPYIFIAAAYGQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAAYGQIGVDFYAAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LLPYIFIAAAYGQIG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LPYIFIAAAYGQIGV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=PYIFIAAAYGQIGVD&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YIFIAAAYGQIGVDF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IFIAAAYGQIGVDFY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TEELRKAAEGYLEAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TRAVGERAAKLVGIE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ETRAETRTRVEERRA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AVGERAAKLVGIELK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GGNRYAAYKSTRGNI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YGQIGVDFYAAAYNE&method=hybrid&model=main
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GQIGVDFYAAAYNEC
QIGVDFYAAAYNECG
IGVDFYAAAYNECGE
GVDFYAAAYNECGEV
VDFYAAAYNECGEVN
DFYAAAYNECGEVNP
FYAAAYNECGEVNPI
RERAEETRAETRTRV
GNRYAAYKSTRGNIV
AAYNECGEVNPIAAY
ASQTRAVGERAAKLV
YNECGEVNPIAAYGT
TVASQTRAVGERAAK
LAALGAADLALATVN
LRERAEETRAETRTR
SQTRAVGERAAKLVG
ERAEETRAETRTRVE
LLAALGAADLALATV
NPIAAYGTVINVHLK
GTVASQTRAVGERAA
QTRAVGERAAKLVGI
RAVGERAAKLVGIEL
RAEETRAETRTRVEE
YGTVINVHLKAAYTG
GTVINVHLKAAYTGQ
TVINVHLKAAYTGQF
VINVHLKAAYTGQFH
INVHLKAAYTGQFHI
NVHLKAAYTGQFHIA
VHLKAAYTGQFHIAP
HLKAAYTGQFHIAPY
LKAAYTGQFHIAPY
KAAYTGQFHIAPY
AAYTGQFHIAPY
AYTGQFHIAPY
YTGQFHIAPY
LGTVASQTRAVGERA

SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM
SVM

NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO

-0.12662259
-0.2272139
-0.18350616
-0.21775756
-0.1407766
-0.16003992
-0.050204864
0.66965338
0.67006343
-0.028880976
0.67014771
-0.14912259
0.67359072
0.6812668
0.6887185
0.70298562
0.71554854
0.75124621
0.005414537
0.77149353
0.7913839
0.86574214
0.86835363
-0.25823997
-0.49112193
-0.39419775
-0.19730602
-0.58936486
-0.55483486
-0.61972469
-0.74858747
-0.6444112
-0.66480221
-0.59809789
-0.44073237
-0.2689636
0.88559246

Fonte: Do Autor, 2022.
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https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GQIGVDFYAAAYNEC&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QIGVDFYAAAYNECG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=IGVDFYAAAYNECGE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GVDFYAAAYNECGEV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VDFYAAAYNECGEVN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=DFYAAAYNECGEVNP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=FYAAAYNECGEVNPI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RERAEETRAETRTRV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GNRYAAYKSTRGNIV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAYNECGEVNPIAAY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ASQTRAVGERAAKLV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YNECGEVNPIAAYGT&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TVASQTRAVGERAAK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LAALGAADLALATVN&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LRERAEETRAETRTR&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=SQTRAVGERAAKLVG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=ERAEETRAETRTRVE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LLAALGAADLALATV&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NPIAAYGTVINVHLK&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GTVASQTRAVGERAA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=QTRAVGERAAKLVGI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RAVGERAAKLVGIEL&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=RAEETRAETRTRVEE&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YGTVINVHLKAAYTG&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=GTVINVHLKAAYTGQ&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=TVINVHLKAAYTGQF&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VINVHLKAAYTGQFH&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=INVHLKAAYTGQFHI&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=NVHLKAAYTGQFHIA&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=VHLKAAYTGQFHIAP&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=HLKAAYTGQFHIAPY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LKAAYTGQFHIAPY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=KAAYTGQFHIAPY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AAYTGQFHIAPY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=AYTGQFHIAPY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=YTGQFHIAPY&method=hybrid&model=main
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/ifnepitope/pep_design.php?sequence=LGTVASQTRAVGERA&method=hybrid&model=main

