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> Diabetes LigandsDatabase: Inibidores Naturais em DrugDiscovery

rthurB.Taquesa , NadineEvoraDaCruza , EduardoCarvalhoNunesc , CarlosSeitiHurtadoShiraishia,b,RuiMiguelVazdeAbreu a

a lacuna existente em bases de dados sobre
moléculas naturais com potencial antidiaético
reunindo de forma organizada informacgoes
estruturais, funcionais e bioativas assenciais para
triage virtual, modelagem molecular
reposicionamento de farmacos.
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e A descoberta de inibidores antidiabéticos de origem natural te
se beneficiado crescentemente do uso de ferramenta
computacionais avanc¢adas, que aceleram e tornam mais eficient
o processo de drug discovery.

e Bancos de dados amplamente utilizados, como o COCONU
Database e o ZINCNP, tém contribuido de forma relevante para est
campo; no entanto, apresentam limitacoes criticas, especialmente
auséncia de informacoes sobre valores de inibicdo, como ECs
fundamentais para avaliar a eficacia bioativa de composto
candidatos.

Um repositorio unico e acessivel consolida estes
dados. A Plataforma acelera projetos em saude
publica, aumenta a eficiéncia de pipelines de
drug discovery e amplia a participacao de grupos
de pesquisa, inclusive aqueles com recursos
limitados.

e A falta desses parametros dificulta a priorizacao racional d
moléculas, impactando diretamente o tempo, os custos e a eficiénci

das etapas subsequentes de triagem experimental. O DLD fundamentado nos principios FAIR, garante

que os dados sejam localizaveis, acessiveis
ineroperaveis e reutilizaveis, oferecendo ainda
O Contribuicdes dos interfaces |nttf|t|vas que democratlzaNm O acesso

Bancos de Dados foralecem a integracao entre gestao de dados
Bancos de dados | biotecnologia e inovacao
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Atrasos e custos
A aumentados devido a
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