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Resumo: Apresenta-se neste ensaio o conceito de “semiobidnica computacional”, deri-
vado da bidnica classica e que utiliza a semiética como campo mediador entre o mundo
biolégico e os sistemas computacionais bioinspirados. O foco é o desenvolvimento de
modelos que possam servir a cria¢io de dispositivos de engenharia ou técnicas de simu-
la¢3o em contexto de software. Utilizando-se o ciclo do SARS-CoV-2, apresentado resu-
midamente, propde-se um modelo semiobiénico parcial capaz de expressar as relagdes
signicas e o fluxo de informacdo subjacente ao comportamento viral. Dois diagramas
sdo gerados: diagrama semiético e diagrama do autémato finito analogo ao fenémeno.
Ao final, segue reflexdo a respeito das possibilidades desta abordagem para o avan¢o no
conhecimento sobre o SARS-CoV-2, bem como para outros agentes biolégicos.
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SARS-CoV-2: a computational semiobionic essay

Abstract: This essay presents the concept of “computational semiobionics”, derived from
classical bionics. It uses semiotics as a mediating field between the biological world and
the bioinspired computer systems. The core idea is to develop models that can be used
to create engineering devices or simulation techniques in the context of software. Using
the SARS-CoV-2 cycle, presented briefly, a partial semiobionic model capable of expres-
sing the sign relations and the information flow underlying viral behavior is proposed.
Two diagrams are generated: semiotic diagram and finite automaton diagram analogous
to the phenomenon. In conclusion, there are some reflections on the possibilities of this
approach for advancing the knowledge about SARS-CoV-2, as well as for other biological
agents.

Keywords: Bionics. Biosemiotics. SARS-CoV-2. Artificial life.
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Introducao

Este ensaio apresenta a semiobionica computacional e a possibilida-
de de sua aplica¢io na constru¢do de um modelo do ciclo do SARS-CoV-2,
por ora parcial, inspirado pelas relacdes semiéticas intrinsecas ao fené-
meno bioldgico subjacente. O termo “bidnica” é tomado aqui como si-
noénimo de biomimética, biomimetismo e biomimese, foi criado por Jack
E. Steele em 1960 como referéncia a ciéncia dos sistemas que apresen-
tam alguma funcao copiada da natureza, ou que representa caracteristicas
dos sistemas naturais (VINCENT et al., 20006). A semiobidnica computa-
cional, portanto, apoia-se na teoria semiética para o estudo dos processos
signicos (semioses) presentes na natureza, e que servirdo de base para o
desenvolvimento de modelos computacionais de fenémenos naturais de
interesse, seja para o projeto e construgdo de dispositivos bioinspirados,
seja para a simula¢3o de processos naturais em ambientes digitais.

As pesquisas em medicina e biologia molecular beneficiam-se da
simula¢do computacional ao utilizar variados métodos e técnicas de com-
putagdo convencional e de inteligéncia artificial: simula¢io de Monte
Carlo, simulagdo de eventos discretos, dindmica de sistemas e simulagdo
baseada em agente, dentre outras (KATSALIAK, 20106; SRIVASTAVA et al.,
2020). A semiobidnica computacional n3o se propde a substituir quais-
quer desses métodos, coloca-se, no entanto, como um framework que pri-
vilegia a acdo do signo e o fluxo de informacio consequente, buscando
novas formas de andlise de fenémenos naturais para além do fluxo de
energia e do fluxo de massa. Apés a geragio de um modelo adequado,
podem ser utilizadas as mesmas técnicas computacionais destacadas aci-
ma para a implementagdo de tal modelo, ou mesmo outras técnicas como
as que se baseiam na teoria dos autématos (HorcoMBE, 1982; RHODES,
2010), que sera abordada brevemente aqui.

Como framework, a semiobidnica computacional utiliza a transposi-
¢do semidtica, técnica geradora de dois modelos diagramaticos: o primei-
ro, um modelo semiético do fenémeno em estudo que é transposto num
segundo modelo, este, baseado nos autématos finitos (CAMARGO, 2014;
2018). Este ensaio, de carater especulativo, visa verificar possibilidades
do alcance deste framework na analise do ciclo do SARS-CoV-2, justifican-
do-se o esfor¢o pela gravidade da pandemia em curso. Tendo em mente
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que a propria acio do virus ainda nio se encontra totalmente estabelecida,
utilizam-se, aqui, as fontes mais recentes de especialistas da area, e que
serdo apresentadas ao longo do ensaio que se organiza da seguinte forma:
a préxima secdo apresenta as premissas da semiobidnica computacional
baseadas na semiodtica geral de Charles Sanders Peirce, biossemioética e
teoria semidtica da informacdo; segue-se a apresenta¢io panordmica do
ciclo do SARS-CoV-2, em que se aponta o recorte que é utilizado neste
estudo; entdo, sdo estabelecidos os modelos semiético e computacional
representativos deste recorte; finaliza-se o ensaio com a se¢io de conclu-
s3o e consideracdo final sobre resultados e eventuais desenvolvimentos.

1. Semidtica geral como ponto de partida

Peirce estabelece a teoria geral dos signos para além das relagoes
semioticas na cultura. Para ele, o estudo dos signos e da fenomenologia
relativa a agdo signica deve ser uma ciéncia universal (NOTH, 1995, p. 39-
41). Desta forma, para além da semidtica como campo da comunica¢io
humana, considera-se a possibilidade da biossemiética, tanto na relac¢ao
de organismos com seu meio ambiente, quanto nos processos microbio-
logicos em geral. Esta vis3o pode ser resumida por Kull, Emmeche e Ho-
ffmeyer (2011) como:

uma biologia semidtica totalmente desenvolvida, que consi-
dera os seres vivos nio apenas passivamente sujeitos as leis
universais da natureza, mas também como ativos sistemas
de producdo de signos, mediacdo de signos e interpretacao
de signos, que se aproveitam das leis fisicas para viver e, as
vezes, constituir maneiras mais complexas de viver.

Entidades bioldgicas, entio, produzem, mediam e interpretam sig-
nos, cada qual de acordo com suas possibilidades como espécie ou como
organelas celulares. Em contraponto ao enfoque funcionalista, a biosse-
midtica se apresenta como abordagem alinhada a vis3o estruturalista da
biologia, na qual entidades e ambiente relacionam-se de maneira sincrona
por meio de processos semiéticos (semioses). As dez classes principais de
signos propostas por Peirce precisam ser consideradas com certas restri-
¢Oes no ambito da biossemidtica, mas s3o apenas restri¢des quantitativas,
nio qualitativas. Recuperando a classifica¢io signica peirceana, é preciso
notar que sua formac3o leva em conta trés tricotomias: o signo em si
mesmo, em relacdo ao seu objeto e em relacio ao seu interpretante; bem
como, levar em conta sua categorizacdo em primeiridade (possibilidade),
secundidade (a¢3o) e terceiridade (habito).> A constru¢do do esquema das
dez classes pode ser representada pela Figura 1.

2 Como referéncia a teoria geral dos signos, recomenda-se a leitura de Noth
(1998) e Santaella (2000).
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Figura 1. As dez classes de signos de Peirce. Elabora¢io do autor com base em
Queiroz (2004, p. 89) apresentado em Camargo (2018, p. 42).

Ainda para Peirce, a mente n3o seria uma substincia especifica,
mas um processo passivel de estudo sistematico (STEINER, 2013). Disso,
decorre que o fendmeno da a¢io dos signos tem carater de continuidade
resultando em signos cada vez mais evoluidos. Da continuidade do pro-
cesso signico e da evolugdo — ou crescimento — dos signos, pode-se inferir
que um fluxo de informacao estd presente no sistema, nao se trata, po-
rém, de informacio no sentido exclusivamente probabilistico desenvolvi-
do por Shannon e Weaver (1949), mas como tratado pela teoria semiética
da informacio.

Como apresenta N6th (2012), a quantidade de informac3io transferi-
da esta relacionada ao calculo de quantidades légicas, consistindo no es-
tudo dos diferentes efeitos dos icones, indices e simbolos no crescimento
de palavras, ideias e conhecimento. Aqui, as trés dimensdes da semioti-
ca estdo presentes: sintatica, ou calculo da informacio pela combinag¢io
sujeito-predicado; semantica, ou estudo da denotacio ou significagdo do
simbolo; e pragmatica, pelo estudo do processo de aquisi¢io de conheci-
mento. Assim, define-se que, a informagdo transmitida por um simbolo
seria o valor calculado pelas quantidades de sua extensdo (denota¢io) e
intensdo (conota¢do ou compreensdo).

Mas, tratando-se de simbolos, em que medida os seres nao humanos
estariam envolvidos com tais signos, cujo carater é o de uma lei conven-
cional? Hoffmeyer (2008, p. 280-290) indica que os simbolos ja estavam
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presentes no mundo biolégico muito tempo antes dos humanos aparece-
rem, mais precisamente, ja se encontravam em a¢ao desde que o sistema
signico codificado no RNA e DNA comecasse a atuar. E este processo nao
estaria condicionado por semelhanca (icone), nem por qualquer causali-
dade fisica imediata (indice), mas sim por uma conexio de emergéncia
evoluciondria convencional entre uma sequéncia especifica de genes e
a situagdo celular que permite sua expressido. Hoffmeyer (ibid., p. 216-
219) ainda descreve um exemplo a respeito de um grupo de componentes
signicos que atua em certas bactérias. Quando tais bactérias apresentam
deficiéncia de glicose, ocorre o aciimulo de adenosina monofosfato ciclico
(cCAMP) que, em alta concentragdo, faz a célula produzir enzimas especia-
lizadas na metaboliza¢do de agticares nio-glicose. A partir de um evento
iconico, a falta de glicose, a concentracio de cCAMP se apresenta como
indice deste evento, enquanto o processo de compensacdo por meio da
produgdo das novas enzimas se apresenta como um processo simbdlico,
ja que nao haveria necessariamente qualquer relagao fisico-molecular, en-
tre o sinal (CAMP) e o processo controlado.

Finalmente, a transposi¢ao semiética como técnica para a semiobid-
nica computacional baseia-se na triade teérica apresentada acima — teoria
geral dos signos, teoria semiética da informac3o e biossemiética — para
compor um framework auxiliar no desenvolvimento de artefatos bioinspi-
rados.? Um primeiro quadro (Figura 2) procura compor as dez classes de
signos e suas rela¢des de inclusao e controle.

Partindo dessas relagdes e tendo em vista a cadeia semidtica (suces-
sdo de semioses), constroéi-se o diagrama semiético para certo fenémeno
em estudo e, por isomorfismo, a transposicao se faz representada por um
novo diagrama que explicita um autémato finito potencialmente capaz de
servir de base para a simula¢do do fenémeno em ambiente digital. Cabe
notar que o processo de transposic¢do semiética parte de uma abstracio do
processo original (Figura 3).

3 Para referéncia completa sobre a transposicio semiética, seus diagramas e
representa¢des recomenda-se a leitura de Camargo (2018).
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Figura 2. Rela¢des hierdrquicas entre as dez classes de signos. Linhas cheias
representam inclusoes e linhas pontilhadas representam controle ou governo.
Elaboragado do autor, apresentado em Camargo (2018, p. 45).
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Figura 3. Esquema geral da transposi¢ao semidtica. Elaboragao do autor, apresentado
em Camargo (2018, p. 31).

A préxima secdo apresenta de modo resumido o ciclo do SARS-
-CoV-2 e servird de preparacdo para o desenvolvimento do diagrama se-
mibtico de parte do fenémeno.

2. Ciclo do SARS-CoV-2

Com base em F1scHETTI et al. (2020), podem-se distinguir, arbitra-
riamente e de modo simplificado, seis etapas sucessivas que correspon-
dem ao ciclo do SARS-CoV-2: ligac¢do, estratégia de entrada, invas3o, tra-
dugdo, formacio de novos virus e escape. Algumas sub-etapas (chamadas,
na transposi¢io semiética de momentos — M) podem ser identificadas,
como apresentadas em resumo na Tabela 1. Procurou-se dividir as sub-e-
tapas, ou momentos (MI a M12) de modo a, em cada uma delas, ser con-
siderada uma quantidade restrita de semioses. Assim, o processo inteiro
pode ser modelado, no entanto, a titulo de exemplo e para nao extrapolar
a dimens3o deste ensaio, segue-se a modelagem de uma inica sub-etapa,
referente ao evento de troca de fase (frameshifting event), que sera detalha-
do adiante. Este mecanismo se encontra na etapa 4, sub-etapa m6. Cabe
notar que cada uma dessas sub-etapas pode apresentar oportunidades de
intervengdes por meio de terapias variadas, do uso de vacinas na tentativa
de tornar o hospedeiro imune ao virus ao uso de drogas capazes de ame-
nizar os efeitos do virus ou mesmo impedir sua proliferacdo agressiva.
Exemplos dessas estratégias poderiam ser: em M1 ou M2 a utilizag3o de
drogas que se liguem a espicula impedindo a proteina s de se prender ao
receptor ACE2 ou que se liguem a enzima protease impedindo a clivagem
da cabeca da espicula; entre M5 e M8 drogas que desativem o virus.
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1. Ligagéo 2. Estratégia de entrada

M1 M4 M5
Proteina S (spike/espicula) Fus3o virus / célula. Proteina N (nucleocapsideo)
prende-se ao receptor ACE2. e RNA invadem a célula.
M2

A enzima protease corta a
cabeca da espicula.

M3
A parte retratil da haste da
espicula ancora-se a célula.

M6 M7 M11
Ribossomos fazem a tradu-  P1 cria vesicula Fuséao vesicula/membrana.
¢ao gene - proteinas. M8 M12
P2 reproduz RNA Abertura do canal de saida.
M9
Proteinas N ligam-se ao RNA.
M10

Vesiculas adicionais agregam
proteinas S, M (membrana) e
E (enclose).

Tabela 1. Etapas e sub-etapas simplificadas do ciclo do SARS-CoV-2. Elaborac¢io do
autor com base em Fischetti et al. (2020).

Glaunsinger (2020) apresenta, em palestra, o ciclo do SARS-CoV-2
segundo o conhecimento cientifico atual. Com rela¢do a etapa de tradu-
¢do génica, ela detalha uma dinidmica sofisticada que torna esta versdo
do coronavirus bastante peculiar. Ela aponta que a fita de rRNA deste virus
possui o cddigo para a sintese de aproximadamente vinte e sete proteinas,
o que a torna incomumente grande, necessitando de certos mecanismos
complexos para a expressio de seu cddigo, ja que o mais comum para
o mecanismo das células eucariontes é o tratamento de apenas um ORF
(Open Reading Frame ou Fase de Leitura Aberta) em cada operagdo. As-
sim, haveria mecanismos auxiliares envolvidos com o processo, o primei-
ro, responsavel pela sintese de duas poliproteinas n3o estruturais, pre-
sentes na parte inicial da fita de rNA (5-prime). Essas poliproteinas (pp1a
e pp1ab) s3o geradas de duas formas através do cédigo presente em um
tnico trecho de rNA (OrRF1) composto pela fusdo de dois trechos conti-
guos (ORF1a e ORF1b), separados por um cédon de parada. Em torno de
60% do tempo, o ribossomo ¢é afetado pelo cédon de parada sintetizando
ppia. No restante do tempo, ocorre o evento de troca de fase (frameshif-
ting event) em que o ribossomo ignora o cédon de parada afetado por um
mecanismo de escorregamento, dando continuidade a tradugao do trecho
ORF1b, gerando pprab.
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Ainda considerando a palestra da Dra. Britt Glaunsinger, entende-
-se que essas poliproteinas formardo o complexo replicase-transcriptase,
responsavel por dois subprocessos: a sintese posterior das fitas indivi-
duais que codificam as proteinas estruturais através do mecanismo de
transcricdo descontinua (discontinued transcription); e a propria replicacao
do rNA viral.

Pode-se concluir, portanto, que no evento de troca de fase o codon
de parada e o mecanismo de escorregamento constituem elementos in-
formativos decisivos para a correta tradug3o génica; o mesmo papel pode
ser atribuido aos marcadores TRs no processo de transcri¢ao descontinua.
Este ensaio utiliza o primeiro desses mecanismos como exemplo de mo-
delagem, como segue.

3. Modelo semiético

A construgio do diagrama correspondente ao modelo semiético ini-
cia-se pela definic3o do nivel focal e dos niveis micro e macrosemiéticos
definidos em Camargo (2018, p. 64-68), e concebidos a partir de Salthe
(1985). Para este ensaio fixa-se, portanto, o nivel focal como o nivel das
organelas e particulas intracelulares, o citoplasma como o nivel macros-
semiético e o nivel molecular como microssemiético. Para o fenémeno
de tradugdo génica convencional (ainda nao considerando o efeito da pre-
senca do RNA do SARS-CoV-2 no interior da célula), o diagrama resultante
pode ser verificado na Figura 4, abaixo, e podem ser resumidos assim:
1 — ribossomo em espera, ocorréncias s3o meras possibilidades (apenas
qualissignos atuam); 11 — acoplamento da fita de rNa viral, evento factual
(agdo de sinsignos iconicos governados por legissignos icénicos); 111 —
busca do cédon inicial, indicativo para inicio da tradugao (agdo de sinsig-
nos indiciais rematicos governados por legissignos do mesmo tipo); v
— tradugdo depende do carater simbolico da sequéncia dos cédons na fita
de rNA (presenca de legissignos simbolicos rematicos governando sinsig-
nos indiciais rematicos; v — finalizac3o do processo, semelhante a 111, mas
indicando o final da traducio (ag3o de sinsignos indiciais rematicos).4

4 Para o detalhamento do processo de constru¢io do diagrama semidtico do
processo de tradugio génica, verificar Camargo (2018, p. 112-117).
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Figura 4. Diagrama semiético para o processo de traducio g_if)énica como aparece em Ca-

margo (2018, p. 110). P, S e T significam, respectivamente,
e Terceiridade.

rimeiridade, Secundidade

A sequéncia de eventos, de I a V, corresponde ao momento M6 tra-
tado neste ensaio, sendo que o mecanismo em anilise, evento de troca
de fase (frameshifiing event), representa um aumento de complexidade no
momento 1v (chamado, a partir deste ponto, de M6.1v). Esse mecanismo é
tratado a seguir, ainda tendo por base Glaunsinger (2020).
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3.1. Modelo semiético para o evento de troca de fase

Esse mecanismo tem o ribossomo como entidade interpretadora.
De modo distinto ao processo convencional apresentado acima, além do
caminho normal representado pelas setas A e B (ver Figura 5) que repre-
senta o reconhecimento do cédon de parada e consequente finalizacio
do processo com a passagem direta para a finalizag3o (seta B) e gerando
pp1a, ha também a possibilidade de reconhecimento do trecho de escor-
regamento, levando o ribossomo a continuar a tradugao, gerando pp1ab.

M6.1V Considera-se que a primeira dessas

possibilidades estd de acordo com o ca-
minho convencional acima descrito e ne-
nhuma informag3o é acrescentada ao pro-
cesso. Enquanto a segunda possibilidade,
esta sim, apresenta informacdo (carater
dicente) através do trecho de escorrega-
mento que induz um novo comporta-
mento. A entrada do momento M6.1v ain-
da ocorre pelo caminho representado pela
seta A, apds algum tempo de tradugido
chega-se ao ponto de escorregamento in-
dicado pela seta c, levando o sistema ao
novo comportamento. Neste caso, ha a
atuagdo de sinsignos dicentes governados
por simbolos dicentes. Apds o escorrega-
mento, o ribossomo continua a operagio
de traducdo até encontrar o coédon de fina-

lizag3o no final de ORF1b (seta D), o que

> encadeia o final do processo (seta B).

Figura 5. Evento de troca de fase. Elabora-
¢do do autor.

Como resultado do processo, portanto, tem-se a geragido das duas
poliproteinas mencionadas, pp1a e ppiab, cuja concentragdo implica na
formacao do complexo replicase-transcriptase responsavel pela replica¢do
de novos rRNa virais, bem como pela sintese posterior das fitas individuais
que codificam as proteinas estruturais através do mecanismo de transcri-
¢3o descontinua.
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4. Um modelo computacional para o evento de troca de fase

O autdmato finito correspondente ao fendmeno de tradugio génica
convencional é apresentado abaixo (Figura 6) e corresponde a transposi-
¢do do diagrama semioético da Figura 4, ainda sem a consideragdo da ag3o

viral.s

111]Ss,
100
100
0
0
\ >
[111
1d0
100]S;, 1 it
1@0] S, i
0 1
fq;\ Qs
5 0 111
5 110
100]S,,,

Figura 6. Autémato finito nao-deterministico derivado do diagrama
semiodtico do fenémeno de tradugio génica, como aparece em Camargo
(2018, p. 121).

As matrizes 3x3 correspondem aos diversos signos em ag¢ao no pro-
cesso de tradugdo génica convencional, tais matrizes s3o o resultado do
processo de transposicdo semidtica tal qual apresentado por Camargo
(2014). Assim, cada momento (M) do diagrama semibtico é transposto
como estado de um autémato (q), tendo a Teoria das Categorias como
fundamento de media¢do. Em resumo:

+ O autdmato permanece no estado q_ enquanto nao houver esti-
mulo, Matriz S, a presenca de um estimulo S_ leva o sistema
a q,, permanecendo nesse estado até o estimulo cessar (S_ ) pro-
vocando nova mudanga no sistema para o estado q,. Esta fase é
analoga ao ribossomo em espera até que uma fita de mRNA se
apresente, realize o acoplamento e inicie a busca pelo cédon de

inicio AuG (Adenosina — Uracila — Guanina);

5 Para o detalhamento do processo de constru¢io do autémato finito analogo ao
processo de tradugdo génica, verificar Camargo (2018, p. 118-122).
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« O sistema permanece em q  até que um novo estimulo (S, )

2 321

acarrete nova transicao de estado, agora para q_. Isto correspon-

de ao encontro do cdédon de iniciagdo de tradugio génica pelo
ribossomo;

+ O sistema, entdo, entra em processo recursivo entre q,€ q, me-
diado por S, e S_ até que a auséncia de estimulo (S, ) leve o
331 321 311
sistema a q e posteriormente (S, ) ao estado inicial q_finali-
4 321 o
zando o processo. Isto denota o carater simbdlico da traducio
génica que é efetivada de modo recursivo, sendo encerrado com
a presenca de um coédon de finalizag¢do: uaa (Uracila — Adenosi-
na — Adenosina), vac (Uracila — Adenosina — Guanina) ou uca

(Uracila — Guanina — Adenosina).

No entanto, ao se considerar o evento de troca de fase provocado
pelo rRna mensageiro (mRNA) do SARS-Cov-2, certa alteracdo deve ser
observada no diagrama original para garantir a presenca das novas se-
mioses estabelecidas pelo trecho de escorregamento como apresentadas
na Figura 5.

Glaunsinger (2020), entre os minutos 24’10 e 26’49” de sua pa-
lestra, informa que o c6don de finaliza¢do uaa no final de orF1 é cercado
por certos nucleotideos, formando o trecho de escorregamento vuuUAaa-
ac. Toda vez que o ribossomo consegue reconhecer a finalizagao, o pro-
cesso se encerra de modo convencional como apresentado na Figura 0,
sintetizando pp1a. No entanto, em cerca de 40% das vezes, o ribossomo
estaciona sobre o trecho de escorregamento por a¢io de uma estrutura
localizada imediatamente apés esta posicdo. Trata-se de uma estrutura
estimuladora de pseudo-né de rNa (stimulatory RNA pseudoknot structure),
altamente estavel e que obriga o ribossomo a permanecer certo tempo
sobre o trecho de escorregamento, dando oportunidade para que o leia
um nucleotideo posterior ao trecho de escorregamento. Se isto acontece,
o cddon de finaliza¢do é ignorado e a tradugdo continua até a sintese de
ppiab. A Figura 7 contempla a transposicio dessas semioses acrescentan-
do o estado q,,,
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Figura 7. Autdmato finito n3o-deterministico considerando evento de
troca de fase, elaborado pelo autor.

Desta forma, o conjunto de estados q, e q,, corresponde analoga-
mente ao evento de troca de fase do ciclo do SARS-CoV-2, explicitando
certas regras gerais presentes em tal processo. Assim, o evento que deter-
mina essa alteracdo de comportamento € representado pela matriz (S, )
denotando o carater dicente da nova informacio presente. A partir deste
ponto, o autémato expresso por seu diagrama poderia ser implementado
por técnicas computacionais convencionais, ou mesmo ser utilizado de
modo conjugado com técnicas de inteligéncia artificial. Tal implementa-
¢do, no entanto, extrapola o escopo deste trabalho, e deve ser considerada
futuramente.

Consideracio final

O presente ensaio, de carater especulativo, procurou demonstrar as
possibilidades de modelagem computacional para o ciclo do SARS-CoV-2
por meio da andlise semiética do fluxo de informagdo caracteristico do
fenémeno viral. Utilizou-se, para tal, a técnica de transposicdo semioti-
ca cuja expressdo se da por representacoes diagramaticas, primeiro pelo
desenvolvimento de um diagrama semiético e, posteriormente, por sua
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transposi¢do em um diagrama de autémato finito analogo ao fenémeno
em estudo. Esta técnica conecta-se ao conceito de semiobionica computa-
cional, apresentado no inicio do texto.

O modelo gerado é bastante reduzido, ndo podendo dar conta da
complexidade do fenémeno global. No entanto, um autémato mais de-
senvolvido, que contemple todas as etapas do ciclo viral em seus detalhes,
poderia ser criado pela mesma técnica, permitindo que varias possiveis
intervencoes relativas a alteragdo do fluxo de informacio possam ser tes-
tadas em ambiente computacional, por exemplo, seria possivel intervir
com algum ruido informacional na passagem de q, para q,, de maneira a
impossibilitar a sintese de ppiab? E, quais terapias poderiam ser desen-
volvidas para esta intervencao?

Assim, os préximos passos para a continuidade deste trabalho se-
riam: abandonar seu carater especulativo em dire¢io ao desenvolvimento
dos diagramas completos, utiliza-los para a implementac¢do de um simu-
lador semiobidénico computacional efetivo e realizar experimentos que
possam indicar o real alcance da técnica apresentada, seja para o caso
especifico do SARS-Cov-2, seja para outros agentes biologicos.
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