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Resumen del trabajo:

Estudios comparativos entre SARS-CoV-2 y otros coronavirus sugieren que este virus muy
probablemente proviene de ancestros originados en murciélagos, transmitidos luego a un hospedador
intermedio antes de extender su rango de hospedadores a humanos y otros mamiferos, principalmente
primates (Shan et al., 2020; Zhou et al., 2020). La enzima convertidora de angiotensina 2 (ACE2) se
postula como el principal receptor funcional para la proteina Spike del virus SARS-CoV-2 (Li et al., 2003;
Lan et al., 2020). El rango de hospedadores de este virus puede ser bastante amplio debido a la alta
conservacion de esta enzima ACE2 en mamiferos (Lan et al., 2020; Lu et al., 2015).

En este trabajo estudiamos las interacciones de un sistema truncado entre las proteinas ACE2 y Spike
de 6 animales (mamiferos y aves) mediante simulaciones de Dinamica Molecular. Identificamos los
principales aminoacidos involucrados en la interaccion, con respecto a Spike 15 residuos: R403, K417,
Y453, L455, F456, Y473, A475, F486, N487, Y489, Q493, T500, N501, G502 y Y505, con respecto ACE2
en los 6 animales un total de 79 residuos donde cabe descatar a los mas altamente conservados
respecto a un alineamiento multiple, que tomando como referencia al humano estos son: F28, E37, Y41,
N330, K353, D355, R357 y R393. Nuestros resultados muestran una mayor afinidad del Spike por el
ACE2 de los mamiferos que por el ACE2 de las aves.
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