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Abstract: This study uses an in silico screening docking model to evaluate the ACE2 inhibitory 

activity of natural compounds and drugs. The study collected 49 compounds and evaluated the 

ACE2 inhibitory effect in silico. The study results show that 11 out of the 49 compounds had 

stronger inhibitory activity on ACE2 than MLN-4760. Lipinski’s rule of five criteria and predictive 

pharmacokinetic-toxicity analysis show that eight compounds including quercetin, galangin, 

quisinostat, fluprofylline, spirofylline, RS 504393, TNP and GNF-5 had drug-likeness. These 

compounds could be potential drug for the Covid-19 treatment.  
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Tóm tắt: Hiện nay, hội chứng viêm đường hô hấp cấp tính do corona virus 2 (SARS-CoV-2) gây 

ra đại dịch Coronavirus 2019 (COVID-19) đã ảnh hưởng nghiêm trọng tới cuộc sống và tính mạng 

của người dân khắp nơi trên thế giới. Enzym Angiotensin-converting 2 (ACE2) – một thụ thể của 

SARS-CoV-2, là đích tác dụng quan trọng cho các loại thuốc ức chế COVID-19. Enzym ACE2, 

nằm trên bề mặt của tế bào chủ, tạo liên kết với spike protein của SARS-CoV-2 sẽ cho phép virus 

xâm nhiễm vào tế bào biểu mô vật chủ. Trong nghiên cứu này, chúng tôi đánh giá khả năng ức chế 

enzyme ACE2 bằng mô hình docking phân tử của 49 hợp chất tự nhiên và tổng hợp hóa dược đã 

được công bố có khả năng ức chế enzym ACE2 và so sánh với MLN-4760, là hợp chất đã chứng 

minh được khả năng ức chế enzyme ACE2. Kết quả thu được cho thấy có 11/49 hợp chất có khả 

năng ức chế enzym ACE2 cao hơn MNL-4760. Phân tích theo quy tắc 5 tiêu chí của Lipinski và dự 

đoán các thông số dược động học-độc tính học  cho thấy có 8 hợp chất có đặc tính giống thuốc là 

quercetin, galangin, quisinostat, fluprofyllin, spirofyllin, RS 504393, TNP và GNF-5. Các hợp chất 

này có thể phát triển thành thuốc điều trị COVID-19.  

Từ khóa: SARS-CoV-2, COVID-19, ACE2, Docking phân tử, in silico. 

1.  Mở đầu* 

COVID-19 là căn bệnh đặc trưng bởi viêm 

đường hô hấp cấp tính, bắt nguồn từ một chợ hải 

sản ở Thành phố Vũ Hán, tỉnh Hồ Bắc, Trung 

Quốc [1] do virus SARS-CoV-2 gây ra. Với tính 

chất lây nhiễm nhanh chóng, đến ngày 22 tháng 

10 năm 2020, thế giới có hơn 41 triệu ca nhiễm 

bệnh, 1,121,843 ca tử vong do COVID-19 [2]. 

Việt Nam tính đến cùng ngày có 1144 ca nhiễm, 

trong đó 60 đang điều trị, 1046 khỏi và có 32 ca 

tử vong [2]. 

________ 
* Tác giả liên hệ. 
   Địa chỉ email: haipham@hup.edu.vn 

   https://doi.org/10.25073/2588-1132/vnumps.4281 

Bệnh nhân nhiễm virus SARS-CoV-2 rất đa 

dạng về triệu chứng, từ không xuất hiện triệu 

chứng tới suy đa tạng. Các triệu chứng tương tự 

người bị nhiễm trùng đường hô hấp khác như sốt, 

ho khan, khó thở, đau nhức cơ, lú lẫn, đau đầu, 

viêm họng, tức ngực, tiêu chảy, buồn nôn. Bệnh 

tiến triển nặng có thể dẫn tới viêm phổi, suy hô 

hấp thậm chí tử vong ở một số ít bệnh nhân vào 

tuần đầu tiên sau nhiễm bệnh bởi có sự gia tăng 

mạnh mẽ số lượng các cytokine gây viêm [3]. 

Thêm vào đó, các bệnh lý nền như đái tháo 

đường, tăng huyết áp, các bệnh về tim mạch và 
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hô hấp cũng khiến tình trạng bệnh thêm nghiêm 

trọng [4]. SARS-CoV-2 được đánh giá là có khả 

năng lây nhiễm mạnh hơn SARS-CoV [5]. 

Virus SARS-CoV-2 là loại virus có ARN sợi 

đơn dương tính không phân đoạn. Các protein 

cấu trúc quan trọng nhất của COVID-19 là 

protein S, lớp vỏ bao bọc (E), lớp màng (M) và 

nucleocapsid (N) [6,7]. Chu trình nhân lên của 

virus bắt đầu với sự xâm nhập của virus vào cơ 

thể bằng cách gắn vào thụ thể enzym chuyển đổi 

angiotensin 2 (ACE2) trên bề mặt tế bào chủ 

thông qua protein S, theo sau là sự giải phóng bộ 

gen của virus vào tế bào vật chủ [8]. 

Enzym chuyển đổi angiotensin 2 (ACE2), 

được virus SARS-CoV-2 dùng xâm nhiễm vào 

tế bào chủ, là một protein màng loại 1 được tìm 

thấy ở phổi, thận ruột và tim [9-11]. ACE2 bao 

gồm 850 amino axit trong đó có một chuỗi trình 

tự HEXXH-E liên kết với Kẽm (Zn) và ACE2 

thông thường có chức năng điều hòa hoạt động 

tim mạch. Thụ thể ACE2 đóng vai trò quan trọng 

đối với SARS-CoV-2 vì ACE2 giúp virus tới các 

tế bào phế nang [12]. 

Docking phân tử (Molecular Docking, 

Protein docking) là kĩ thuật mô hình hóa nhằm 

dự đoán vị trí và cấu hình khả thi mà phân tử cơ 

chất có thể gắn với phân tử protein mục tiêu. 

Phân tử cơ chất được cho dịch chuyển trong 

không gian xung quanh vùng hoạt động dự đoán 

của phân tử protein, để tìm mô hình gắn kết có 

năng lượng liên kết âm nhất sử dụng các hàm 

đánh giá và phương pháp tìm kiếm cực trị toàn 

cục khác nhau. Từ đó, có thể tìm ra những hợp 

chất có tác dụng dược lý tốt nhất tiền thực hiện 

thí nghiệm. So với các phương pháp thực 

nghiệm, sàng lọc ảo in silico giúp tiết kiệm đáng 

kể thời gian, chi phí và công sức [13]. 

Nghiên cứu này tiến hành sàng lọc các hợp 

chất thiên nhiên và các chất hóa dược có tiềm 

năng trong điều trị Covid-19 thông qua khả năng 

ức chế thụ thể đích ACE2 bằng phương pháp 

docking phân tử. 

2. Phương pháp nghiên cứu 

Chuẩn bị cấu trúc protein: cấu trúc của 

enzym chuyển Angiotensin 2 (ACE2) mã ID: 

1R4L được lấy từ nguồn ngân hàng dữ liệu 

protein RCSB (https://www.rcsb.org/). Chúng 

tôi tiến hành loại bỏ phân tử đồng kết tinh và các 

phân tử nước bằng phần mềm Discovery Studio 

Visualizer 4.0, sau đó, các nguyên tử hydro sẽ 

được thêm vào phân tử protein trước khi tính 

toán điện tích Kollmans bằng phần mềm MGL 

Autodock tools 1.5.6.  

Vùng hoạt động của protein được lựa chọn 

bởi một hộp lưới có kích thước 12Å×10Å×13Å 

(tọa độ trục x = 40.003; y = 6.069; z = 28.538) 

và khoảng cách giữa các ô lưới là 1 Å. Việc lựa 

chọn các chỉ số của hộp lưới dựa trên tham khảo 

một số bài báo đã được công bố [14-16] và thông 

qua quá trình kiểm tra tính đúng đắn của mô hình 

docking hay redocking: docking chất ức chế có 

sẵn (ID: MLN-4760) của phân tử protein vào lại 

vị trí ban đầu, sao cho độ lệch (RMSD) giữa vị 

trí phối tử ức chế được docking và vị trí ban đầu 

không quá 1.5 Å. Sau đó lưu protein dưới định 

dạng pdbqt để chuẩn bị cho quá trình docking. 

Chuẩn bị cấu trúc phối tử: các cấu trúc của 

phối tử được thu thập từ tài liệu về các chất 

hướng đích thụ thể Enzyme chuyển Angiotensin 

2 [16-19]. Cấu trúc 3D của những phân tử này 

được lấy từ cơ sở dữ liệu PubChem 

(https://pubchem.ncbi.nlm.nih.gov/) ở định dạng 

sdf sau đó chuyển thành định dạng pdb bằng 

phần mềm Discovery Studio Visualizer 2020. 

Tiếp theo, các phối tử được tối ưu hóa bằng 

phần mềm Avogadro sử dụng phương pháp 

Gradient liên hợp (Conjugate Gradients) rồi 

chuyển thành định dạng .pdbqt bằng phần mềm 

Autodock Tools. 

Thực hiện docking phân tử: các hợp chất 

được dock vào trung tâm hoạt động của protein 

sử dụng phần mềm Autodock Vina. 

Đánh giá kết quả docking. 

Để đánh giá kết quả quá trình docking, phối 

tử từ đồng tinh thể đã được re-dock lại vào vị trí 

hoạt động của mục tiêu. Quá trình được thực hiện 

thành công nếu giá trị độ lệch bình phương trung 

bình gốc (RMSD) nhỏ hơn 1.5 Å. Đối với các 

chất cần docking, khả năng gắn kết của chúng 

được đánh giá thông qua tương tác với các acid 

amin trong hốc phản ứng và năng lượng tương 

https://www.rcsb.org/
https://pubchem.ncbi.nlm.nih.gov/
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tác tính bởi hàm tính điểm (scoring function) của 

Autodock vina. 

Đánh giá quy tắc Lipinski 5. 

Quy tắc Lipinski 5 được sử dụng để so sánh 

giữa các hợp chất có đặc tính giống thuốc và 

không giống thuốc [20]. Chúng tôi sử dụng 

công cụ online (http://www.scfbio-

iitd.res.in/software/drugdesign/lipinski.jsp) để 

đánh giá quy tắc Lipinski 5  [21]. Cấu trúc hóa 

học của các hợp chất được tải từ cơ sở dữ liệu 

Pubchem (www.pubchem.ncbi.nlm.nih.gov). 

Dự đoán các thông số dược động học và độc 

tính (ADMET).  

Kết quả dự đoán các thông số về dược 

động học bao gồm hấp thu, phân bố, chuyển 

hóa, thải trừ và độc tính của các hợp chất 

tiềm năng được đánh giá qua công cụ pkCSM 

(http://biosig.unimelb.edu.au/pkcsm/predict

ion) [22]. 

3. Kết quả và bàn luận 

Đánh giá mô hình docking 

Trước khi sàng lọc các hợp chất, phối tử 

đồng tinh thể cần được re-dock lại vào vị trí hoạt 

động của mục tiêu để xác định độ lệch bình 

phương trung bình gốc (RMSD) từ đó đánh giá 

tính phù hợp của các thông số docking. Đánh giá 

sự tương đồng về cấu dạng, xác định giá trị 

RMSD bằng phần mềm Discovery studio 

visualizers 2020 thu được sự chồng khít về cấu 

trúc của phối tử đồng tinh thể trước và sau khi 

dock và giá trị RMSD là 1.48086 Å < 1.5 Å 

chứng tỏ kết quả docking phân tử vào mục tiêu 

là đáng tin cậy.  

 

Hình 1. Độ tương đồng của phép đánh giá mô hình 

Docking. 

Sàng lọc chất ức chế SAR-COV-2. 

Tiến hành docking toàn bộ 49 hợp chất đã 

được chuẩn bị vào phân tử enzym chuyển 

Angiotensin 2 để sàng lọc các phân tử có khả 

năng ức chế ACE2. Kết quả thu được ở bảng sau: 

Bảng 1. Kết quả Docking phân tử 

STT Tên hợp chất 

Năng 

lượng 

(kcal/mol) 

STT Tên hợp chất 

Năng 

lượng 

(kcal/m

ol) 

1 Luteolin -8.6 26 Hesperetin -8.4 

2 Kaempferol -8.8 27 Scutellarin -9.6 

3 Apigenin -8.3 28 Curcumin -8.3 

4 Quercetin -9.1 29 Tangeretin -6.8 

5 Emodin -7.3 30 Brazilein -7.4 

6 Chrysin -8.4 31 Brazilin -7.8 

7 Rhein -7.4 32 Galangin -9 

8 Delphinidin -8.7 33 Acetoxychavicol acetate (ACA) -6.2 

http://www.scfbio-iitd.res.in/software/drugdesign/lipinski.jsp
http://www.scfbio-iitd.res.in/software/drugdesign/lipinski.jsp
http://www.pubchem.ncbi.nlm.nih.gov/
http://biosig.unimelb.edu.au/pkcsm/prediction
http://biosig.unimelb.edu.au/pkcsm/prediction
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9 Cyanidin -8.6 34 Naringenin -8.1 

10 Rhoifolin -8.1 35 Neohessperdin -8.6 

11 Rutin -8.7 36 Nobiletin -6.8 

12 Nicotianamine -6.8 37 
N-(2-Aminoethyl)-1-

aziridineethanamine (NAAE) 
-4 

13 Catechin -8.3 38 3-Phenylhydrazonopentane-2,4-dione -7 

14 Epigallocatechin gallate -6.3 39 5-Methyl-8-quinolinol, Tiliquinol -6.2 

15 Ferulic acid -6.1 40 1-Chloro-2-ethylbenzene -4.8 

16 Chlorogenic acid -8.3 41 Burixafor -7.7 

17 Isoferulic acid -6.1 42 Quisinostat -9.3 

18 -viniferin -0.6 43 fluprofylline -9.8 

19 Myrtilin -6.5 44 Pemetrexed -9.3 

20 Myricitrin -3 45 Spirofylline -11.3 

21 Taiwanhomoflavone A -0.7 46 Diniprofylline -8.5 

22 Lactucopicrin 15-oxalate -8.5 47 RS 504393 -9.6 

23 Afzelin -4.2 48 TNP -9.7 

24 Phyllaemblicin B -7.1 49 GNF-5 -9.1 

25 Baicalin -9.6 50 MLN 4760 (Chứng dương) -9 

 

 

Hình 2. Sự tương tác giữa MLN-4760 và ACE2. 
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Hợp chất MLN-4760 (tên hóa học 

IUPAC là (2S)-2-[[(1S)-1-carboxy-2-[3-

[(3,5-dichlorophenyl)methyl]imidazol-4-yl] 

ethyl]amino]-4-methylpentanoic acid) có 

công thức phân tử C19H23Cl2N3O4 và khối 

lượng phân tử 428.310 Da (PubChem ID: 

448281, DrugBank ID: DB12271) là một hợp 

chất ức chế chọn lọc và rất mạnh đối với thụ thể 

ACE2 ở người với chỉ số IC50 là 0.44 nM 

[23,24]. Do đó trong nghiên cứu này, điểm số 

docking của các phối tử được so sánh với MLN-

4760 để đánh giá khả năng ức chế ACE2 của các 

hợp chất. Hình 2 thể hiện sự tương tác giữa 

MLN-4760 với đích ACE2. 

Từ kết quả ở Bảng 1, chúng tôi thu được 

11/49 hợp chất tổng hợp thỏa mãn với mức năng 

lượng thấp hơn hoặc bằng so với MLN-4760 (-

9.0 kcal/mol). Sử dụng các phân tích ADMET và 

quy tắc 5 điểm Lipinski, chúng tôi tiến hành tìm 

kiếm các hợp chất thỏa mãn và có tiềm năng để 

nghiên cứu sâu hơn trở thành thuốc điều trị 

SARS-CoV-2. 

Quy tắc 5 tiêu chí Lipinski. 

Bộ 5 tiêu chí Lipinski được sử dụng rộng rãi 

để đánh giá tiềm năng trở thành thuốc điều trị của 

một hợp chất. Qui tắc 5 điểm Lipinski hỗ trợ 

phân biệt các hợp chất có và không có tính chất 

thuốc, thông qua các tiêu chí: Khối lượng phân 

tử nhỏ hơn 500 Dalton, tính ưa dầu cao (chỉ số 

LogP nhỏ hơn 5), có ít hơn 5 gốc cho liên kết 

Hydro, ít hơn 10 gốc nhận liên kết hydro và chỉ 

số độ khúc xạ mol trong khoảng 40-130. Để 

được coi là có “tính thuốc”, một hợp chất cần 

thỏa mãn ít nhất 2/5 tiêu chí. 

Các qui tắc này được dùng như một bước 

sàng lọc các phân tử ban đầu dựa trên các hoạt 

tính dược lý và sinh học, qua đó giúp giảm bớt 

đáng kể chi phí, thời gian và công sức nghiên cứu 

phát triển thuốc, đồng thời hạn chế tối đa thất bại 

trong giai đoạn cuối thử nghiệm lâm sàng 

[25,26]. 

Bảng 2. Kết quả của 5 tiêu chí Lipinski  

ST

T 

Hợp chất Phân tử 

khối 

Nhóm cho liên 

kết  hydrogen  

(HBD) 

Nhóm nhận 

liên kết 

hydrogen 

(HBA) 

logP Độ khúc 

xạ mol 

(MR) 

Hợp chất 

giống thuốc 

1 Quercetin 302.0 5.0 7.0 2.01 74.05 Có 

2 Baicalin 446.0 6.0 11.0 -0.015 104.09 Không 

3 Scutellarin 462.0 7.0 12.0 -0.309 105.76 Không 

4 Galangin 270.0 3.0 5.0 2.599 70.72 Có 

5 Quisinostat 394.0 3.0 7.0 1.99 110.99 Có 

6 Fluprofylline 427 0.0 7.0 2.65 112.63 Có 

7 Pemetrexed 427 7.0 10.0 0.537 109.15 Không 

8 Spirofylline 480.0 0.0 10.0 1.581 124.86 Có 

9 RS 504393 417.0 1.0 6.0 4.18 118.35 Có 

10 TNP 443.0 3.0 7.0 4.50 111.88 Có 

11 GNF-5 418.0 3.0 7.0 3.50 103.29 Có 

Trong số 11 hợp chất, 8 trong số đó thỏa mãn 

nhiều hơn 2 điểm, có thể có tiềm năng nghiên cứu 

phát triển thành thuốc bao gồm Quercetin, 

Galangin, Quisinostat, Fluprofylline, Spirofylline, 

RS 504393, TNP và GNF-5. 

Dữ liệu phân tích ADMET (hấp thụ, phân bố, 

chuyển hóa, thải trừ và độc tính): 

Bảng phân tích ADMET cũng xét tới 5 tiêu 

chí chính: độ hấp thụ, phân bố, chuyển hóa, đào 

thải và độc tính của phân tử trong tính khả thi trở 

thành thuốc. Các kết quả được thể hiện trong 

Bảng 3. 
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Bảng 3. Kết quả phân tích ADMET 

 Quercetin Galangin Quisinostat 
Fluprofylli

ne 

Spirofyl

line 

RS 

504393 
TNP GNF-5 

Hấp thụ  

Độ tan 

trong nước 

(log 

mol/L) 

-2.925 -3.335 -2.978 -2.635 -2.539 -3.9 
-2.932 

 
-3.507 

Tính thấm 

màng 

Caco2 (log 

Papp in 10 

cm/s)  

(cao :>0.9) 

-0.229 0.999 0.525 1.535 1.041 0.614 -0.373 0.012 

Hấp thu ở 

ruột (%) 

(<30% = 

kém) 

77.207 93.985 
74.622 

 

98.182 

 
76.191 89.121 80.478 87.235 

Phân bố 

Thể tích 

phân bố 

VDss 

(Người) 

(log L/kg) 

(thấp 

<0.71; 

cao>2.81) 

1.559 0.816 1.132 0.748 0.933 
1.319 

 
0.907 0.13 

Thấm 

màng máu 

não 

(Không 

thấm: <-1; 

thấm:  

> 0.3) 

-1.098 -0.748 
-0.818 

 
-1.353 -1.236 -0.346 -1.405 -1.21 

Thấm qua 

hệ thần 

kinh trung 

ương CNS 

(Không 

thấm: <-3; 

thấm: >-2) 

-3.065 -2.068 -2.812 -2.939 -3.487 -1.736 -2.353 -2.674 
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Nhìn chung cả 8 hợp chất đều có tính khả thi 

nghiên cứu sâu hơn trở thành thuốc. Khả năng 

hấp thu của các hợp chất được phân tích dựa vào 

các thông số về tính thấm Caco2, thấm qua da và 

khả năng hấp thu ở ruột (người). Một hợp chất 

có tính thấm qua màng Caco2 cao khi giá trị lớn 

hơn 0,9. Tuy nhiên, từ bảng 3, có thể nhận thấy 

Quercetin và TNP không có tính thấm đối với 

Caco2. Hệ cytochrome P450 là hệ enzym quan 

trọng trong quá trình chuyển hóa thuốc ở gan. 

Hai kiểu hình chính của cytochrome P450 là 

CYP3A4 và CYP2D6. Về chuyển hóa, 

Quisinostat và Spirofylline đều là cơ chất của 

CYP3A4 và không ức chế CYP3A4 và CYP2D6 

do đó chúng có thể bị chuyển hóa ở gan, trong 

khi RS 504393 vừa ức chế cả CYP3A4 và 

CYP2D6. Cùng với đó, RS 504393 cũng có thể 

xuyên thấm qua hệ thống thần kinh trung ương. 

Thải trừ thuốc qua thận phụ thuộc vào khối 

lượng phân tử và tính ưa nước của hợp chất. Cả 

8 hợp chất trên đều có khả năng thải trừ qua thận. 

Cuối cùng, 4 hợp chất Spirofylline, RS 504393, 

TNP, GNF-5 thể hiện độc tính, với không chỉ 

gan, mà còn có nguy cơ gây ung thư (chỉ số độc 

tính AMES dương tính) [27]; do đó cần phân 

tích kỹ càng các hợp chất này trước khi đưa 

vào sử dụng. 

Tương tác giữa tám phân tử trên với enzym 

SARS-COV-2S được trình bày bằng phần mềm 

Discovery Studio Visualizer 4.0 ở Hình 3. 

Chuyển hóa 

Cơ chất 

CYP2D6 

Không Không Không Không Không Không Không Không 

Cơ chất 

CYP3A4 

Không Không Có Có Có Có Có Có 

Ức chế 

CYP2D6 

Không Không Không Không Không Có Không Không 

Ức chế 

CYP3A4 

Không Không Có Không Không Có Có Có 

Thanh thải 

Thanh thải 

toàn phần 

(log 

ml/min/kg) 

0.407 0.256 0.726 0.494 0.436 0.791 0.568 0.026 

Độc tính 

Độc tính 

AMES 

Không Không Không Có Có Không Có Không 

Độc tính 

gan 

Không Không Có Có Có Có Có Có 
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1) Quercetin 

 

2) Galangin 

 

3) Quinsinotat 
4) Fluprofylline  

 

5) Spirofylline 

 

6) RS504393 
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7) TNP 

 

8) GNF-5 

Hình 3. Sự tương tác của 8 phân tử: Quercetin, Galangin, Quisinostat, Fluprofylline, Spirofylline, RS 504393, 

TNP, GNF-5 với ACE2.  

So sánh sự tương tác của cả 8 phân tử với 

MLN4760, ta có thể thấy rằng các liên kết của 

các phân tử đều có sự tương đồng với MLN-

4760. Điều này được thể hiện qua sự liên kết của 

chúng với một số amino acid quan trọng như 

ARG273, HIS345, HIS374, TYR510, THR371 

đặc biệt là liên kết pi-alkyl PRO346. Ngoài ra, 

cả 8 hợp chất còn liên kết với nhiều amino acid 

khác như ARG514, GLU375. Trong các hợp 

chất đó, Spirofylline là hợp chất tổng hợp, có tác 

dụng gây giản phế quản, đang được nghiên cứu 

sử dụng làm thuốc trị hen suyễn và viêm phế 

quản có năng lượng liên kết thấp nhất (-11.3 

kcal/mol) so với các hợp chất khác, có thể giải 

thích do Spirofylline chứa nhiều cấu trúc vòng 

và chứa nhiều nguyên tử Oxi và Nitơ tạo ra nhiều 

liên kết hydro hơn so với các hợp chất khác. 

Chúng tôi nhận thấy rằng công thức hợp chất 

chứa vòng benzen và nhóm hydroxy rất quan 

trong tương tác với protein.  

4. Kết luận 

Các hợp chất Quercetin, Galangin, 

Quisinostat, Fluprofylline, Spirofylline, RS 

504393, TNP và GNF-5 là 8 chất có khả năng ức 

chế cao nhất hơn cả MLN-4760 và thỏa mãn các 

tiêu chí chọn lọc Lipinski, ADMET và 

Spirofylline hợp chất có khả năng ứng mạnh nhất 

và có tiềm năng trong điều trị bệnh Covid-19 

nhưng đồng thời có một số hạn chế, tác dụng phụ 

về mặt độc tính như nguy cơ gây ung thư và ảnh 

hưởng chức năng gan. Do đó, cần tiến hành thêm 

các nghiên cứu sâu hơn để phát triển các hợp chất 

này thành thuốc điều trị bệnh Covid-19.  
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