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Resumen

El virus de Chikungunya (CHIKYV) representa una amenaza significativa para la salud

publica en América Latina, con casos recurrentes en varios paises de la region. La necesidad de
desarrollar una vacuna eficaz es urgente, especialmente debido a la propagacion del virus y la
falta de opciones preventivas adecuadas. En este contexto, se presenta la importancia de abordar
la diversidad genética del virus y optimizar el desarrollo de una vacuna de amplio espectro.
En este estudio, se agruparon secuencias genéticas de CHIKV de nueve paises de América
Latina para la creacion de un genoma consenso. Esto garantizd una mayor cobertura poblacional
al considerar la diversidad genética de las cepas circulantes. Se identificaron epitopos vacunales
dirigidos a células B contra el CHIKYV, fueron seleccionados por su alta capacidad para inducir
una respuesta inmunitaria. Se implementaron herramientas bioinformaticas para el desarrollo y
disefio de una vacuna in silico, y la simulacion de la respuesta inmune. Con la anotacion
estructural, se identificaron las proteinas estructurales E1 y E2, responsables de la interaccion del
virus con las células del huésped, y a partir de dichas glicoproteinas, se identificaron epitopos
potenciales que mejoren la especificidad de la respuesta inmune. Se disefiaron tres variantes de
vacunas, con los 6 epitopos que aprobaron las pruebas de antigenicidad, alergenicidad, toxicidad
y estabilidad, cada una fue construida con un adyuvante especifico. La vacuna V2 mostrd
potencial inmunologico en la simulacion de la respuesta inmune en donde revel6 una alta
produccion de células B durante un periodo de 35 dias, lo que indicé una respuesta inmune
eficaz en los primeros dias. Estos resultados demuestran que la bioinformatica es una disciplina
poderosa y eficiente para realizar andlisis rapidos y detallados en la investigacién de vacunas,
proporcionando un nivel de confiabilidad adecuado para la etapa de disefio inicial. Sin embargo,
los datos obtenidos en este estudio requieren validacion experimental, por lo que sera necesario
realizar pruebas in vitro € in vivo.
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Abstract

The Chikungunya virus (CHIKV) represents a significant public health threat in Latin
America, with recurring cases in several countries in the region. The need to develop an effective
vaccine is urgent, especially due to the spread of the virus and the lack of adequate preventive
options. In this context, it is crucial to address the genetic diversity of the virus and optimize the
development of a broad-spectrum vaccine. In this study, genetic sequences of CHIKV from nine
Latin American countries were grouped to create a consensus genome. This approach ensured
greater population coverage by considering the genetic diversity of circulating strains. Vaccine
epitopes targeting B cells against CHIKV were identified and selected based on their high
capacity to induce an immune response. Bioinformatics tools were implemented for the
development and design of an in silico vaccine and immune response simulation. Through
structural annotation, the structural proteins E1 and E2, responsible for the interaction of the



virus with host cells, were identified. From these glycoproteins, potential epitopes were
identified to improve the specificity of the immune response. Three vaccine variants were
designed, containing the six epitopes that passed antigenicity, allergenicity, toxicity, and stability
tests, each built with a specific adjuvant. The V2 vaccine showed immunological potential, as the
immune response simulation revealed high production of B cells over a 35-day period, indicating
an effective immune response during the initial days. These results demonstrate that
bioinformatics is a powerful and efficient discipline for conducting rapid and detailed analyses in
vaccine research, providing an adequate level of reliability for the initial design stage. However,
the data obtained in this study require experimental validation, making it necessary to conduct in
vitro and in vivo tests.
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