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 Bu çalışmada dünyayı etkisi altına alan Covid-19 hastalığının tedavisinde kullanılan 
ilaçların literatürde olan hesapsal çalışmaları bir araya getirilmiştir. Covid-19 için 
Favipiravir (F), Hidroksiklorokin (H)  ve Oseltamivir (O) moleküllerinin kombinasyon 
çalışmaları incelenmiştir. Covid-19 için olası kombinasyonlar F + H, F + O, H + O ve F + H 
+ O şeklindedir. İki inhibitörün kombinasyonu arasında, F + H kombinasyonun iyi 
bağlanma afinitesi gösterdiğine ulaşılmıştır. Benzer şekilde, üç kombinasyon ilaç için F + 
H + O, ilgili protein ile bağlanma afinitesinde daha fazla önemli artış gözlenmiştir. Sonuç 
olarak, moleküler yerleştirmenin, kombinasyon ilaçların daha güçlü bağlanma afinitesini 
doğrulayan verileri elde edilmiştir.  
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 In this study, computational studies in the literature of drugs used in the treatment of 
Covid-19 disease, which affects the world, are brought together. Combination studies 
of Favipiravir (F), Hydroxychloroquine (H) and Oseltamivir (O) molecules for Covid-19 
were investigated. Possible combinations for Covid-19 are F + H, F + O, H + O and F + H 
+ O. It was found that between the combination of the two inhibitors, the F + H 
combination showed good binding affinity. Similarly, for the three combination drugs 
F + H + O, more significant increases in binding affinity with the respective protein were 
observed. As a result, data of molecular insertion were obtained confirming the 
stronger binding affinity of combination drugs. 
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1. GİRİŞ 

Tüm dünyayı etkisi altında bırakan Coronavirus 2 (SARS-CoV-2)’nin yol açtığı akut 

solunum sıkıntısı sendromuna karşı henüz bir tedavi yöntemi bulunamamıştır. 2019 aralık 

ayından bu yana dünya genelinde 3,8 milyondan fazla, ülkemizde ise 49 binden fazla can 

kaybına sebep olan Covid-19'un tedavisine alternatif olarak Klorokin ve Hidroksiklorokin 

ilaçlarının kullanılacağı dikkat çekmektedir. Klorokin ve Hidroksiklorokin moleküllerine ilginin 

artmasının sebebi 2000’li yılların başında ortaya çıkan SARS pandemisine karşı etkili olmaları 

ve klinik kullanımda benzer şekilde Covid-19’a karşı da etki göstermiş olmalarıdır. Klorokin ve 

Hidroksiklorokin’in in vitro antiviral etkisi bilinmektedir. Kinin türevi bileşikler olan Klorokin ve 
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Hidroksiklorokin’in bu hastalıkla mücadelede yararlı olabileceğini göstermiştir. Yapılan 

çalışmalar bu moleküllerin viral DNA ve RNA polimeraz enzimlerini, viral protein 

glikozilasyonunu ve virüs çoğalmasını inhibe ettiğini göstermiştir. Söz konusu virüs hedef 

hücrelere anjiyotensin dönüştürücü enzim 2 (ACE2) aracılığı ile bağlanır (Velavan and Meyer, 

2020). Klorokin ve Hidroksiklorokin ACE2’nin terminal glikozilasyonunu inhibe etmesinden ve 

sitokin salınımını modifiye etmesinden ötürü SARS tedavisinde tercih edilmiş ve bugün de 

Covid-19 tedavisinde kullanılabileceği öngörülmüştür (Hendaus, 2020; Chowdhury, 2020; 

Khan et al., 2020). Yapılan çalışmalarda, bazı kombinasyon ilaçlarının COVID-19'a 

uygulanabilirliği test edilmiştir. Amaca uygun bazı ilaçların etki mekanizmasını incelendiğinde; 

Favipiravir (F), Hidroksiklorokin (H) ve Oseltamivir (O) moleküllerinin etkinliği saptanmıştır. 

ADME analizi, SARS-CoV-2'nin 3CLpro reseptör proteinine karşı F, H, O kombinasyonunun 

güçlü inhibe edici olasılığının olduğu görülmüştür. Kuvvetli bağlanma afinitesi, inhibitör, 

reseptör arasındaki hidrojen bağı etkileşimi sayısı ve moleküler yerleştirmeden hesaplanan 

düşük inhibisyon sabiti, F + H + O: 3CLpro kombinasyonunun daha iyi kompleksleşme olasılığını 

doğrulamıştır. Potansiyel enerji (Eg), sıcaklık (T), yoğunluk, basınç, SASA enerjisi, etkileşim 

enerjileri, Gibbs serbest enerjisi (ΔGbind) gibi moleküler dinamik (MD) simülasyonlarından 

elde edilen çeşitli termodinamik çıktılar da F + H + O arasındaki karmaşıklığı desteklemiştir.  

SARS-CoV2 enfeksiyonlarını hedeflemek için potansiyel bir kurşun inhibitörü olarak 

Favipiravir, Hidroksiklorokin ve Oseltamivir kombinasyon ilaçlarının güçlü etkileri görülmüştür. 

CoV-2 virüsüne karşı İlaçların yeniden kullanımının farklı seçenekleri arasında, özellikle 

İnfluenza, Ebola, HIV, Hepatit gibi diğer viral hastalıklar için halihazırda kullanımda olan 

antiviral ilaçlar, büyük ölçüde COVID-19 hastalığını tedavi etmek için kullanılmıştır (Panyod et 

al., 2020; Gupta et al., 2020; Chowdhury, 2020a). Genellikle herhangi bir antiviral ilaç, enfekte 

olan virüsü üç hayati aşamada hedefler; ilaç virüsün canlı hücreye girmesine direnebilir, 

virüsün hücre içinde çoğalmasını önleyebilir, enfekte eden virüsün insan organlarına verdiği 

zararı en aza indirebilir (Baron et. al., 1996). Tek bir antiviral ilaç birden çok proteini hedef 

alabilir. Mevcut tıp endüstrisinde, çok sayıda bulunan bu tür antiviral ilaçların birçok örneğine 

sahibiz. Örneğin, sofosbuvir, ribavirin ve remdesivir, hepatit C virüsü için iyi bilinen onaylanmış 

ilaçlardır (Fried et al., 2002). Remdesivir ayrıca Ebola, zika virüsleri ve şimdi de CoV-2 virüsüne 

karşı güçlü yeniden kullanım potansiyelini oluşturmuştur (Cao et al., 2020).  Replikasyonunu 

bloke eden Favipiravir ve Oseltamivir, Ebola virüsü, Lassa virüsü ve İnfluenza virüslerinin 

tedavisinde araştırılmıştır. Benzer şekilde Lopinavir ve Ritonavir başlangıçta HIV hastalarının 



Aloğlu, F. & Turhan, Z. Ş. / Caucasian Journal of Science, 8(1), (2021), 93-107 

95 
 

tedavisi için geliştirilmiştir. Şu anda mevcut CoV-2 acil durumunda, yukarıda belirtilen tüm viral 

ilaçlar COVID-19 hastalarını tedavi etmek için kullanılmaktadır (Costanzo et al., 2020). 

Antibiyotik ilaçlar bir bakterinin çeperine saldırır. Ayrıca bu ilaçlar bakterilerin hücre çeperinde 

peptidoglikan adı verilen bir molekülü sentezlemesini engeller. Peptidoglikan, insan 

vücudunda hayatta kalması için çepere ihtiyaç duyduğu gücü sağlar (Kapoor, 2017). Sıtma, 

romatoid artrit, kronik diskoid lupus eritematozun tedavisi için, Hidroksiklorokin aktif olarak 

kullanılmaktadır. COVID-19 tedavisi için bazı bireysel antiviral ve antibiyotik ilaçlar, hastalarda 

enfeksiyonlara karşı test edildiğinde daha düşük ila orta derecede etkinlik göstermiştir. 

Bunlardan bazıları: Klorokin, Hidroksiklorokin, Nafamostat (Muralidharana et al., 2020; 

Chowdhury and Pathak, 2020). Klinisyenlerin COVID-19'a karşı savaşmak için kullandıkları bir 

diğer etkili tedavi yöntemi, COVID-19 hastalarını tedavi etmek için bilinen iki veya daha fazla 

farklı antiparazitik ilaç, immünomodülatör veya doğal ilaçların kullanıldığı kombinasyon ilaç 

tedavisidir (Dyall et al., 2014; Ter Meulen et al., 2006; Khan et al., 2020). Kombinasyon ilaçları, 

MERS-CoV enfeksiyonunun tedavisi için etkinliklerini göstermiştir. Lopinavir ve Ritonavir 

kombinasyonu, MERS-CoV enfeksiyonunun tedavisi için en çok test edilen ve amaca uygun 

kombinasyon ilaçlarından biridir (Chan, et al., 2015). 

COVID-19 tedavisi için, Hidroksiklorokin ve Favipiravirin antibiyotik ve antiviral ilaç 

kombinasyonu halihazırda test edilmektedir (Costanzo et al., 2020). Benzer şekilde, 

Hidroksiklorokin + Azitromisin, Favipiravir + Nafamostat Mesilat (Doi et, al. 2020) veya 

Lopinavir + Oseltamivir + Ritonavir SARS-CoV-2 enfeksiyonuna karşı halihazırda 

kullanılmaktadır (Muralidharan et al., 2020). 

 

Tablo 1: Reseptör protein, Favipiravir, Hidroksiklorokin ve Oseltamivir bileşiklerinin yapıları 

Bileşik İsmi Yapı 

Protease 
(6LU7) 
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Favipiravir (F) 
(C5H4FN3O2) 

 

Hidroksiklorokin (H) 
(C18H26ClN3O) 

 

Oseltamivir (O) 
(C16H28N2O4) 

 
 

Yapılan çalışmalarda, COVID-19 için en çok önerilen bazı antiviral ve antibiyotik ilaç 

kombinasyonunun etki mekanizması anlaşılmaya çalışılmıştır. Önerilen kombinasyon yapıları 

tablo 1’de verilen Favipiravir + Hidroksiklorokin + Oseltamivir'dir (Furuta et al., 2002). 

Sentetik bir ön ilaç olan Favipiravir, İnfluenza virüsüne karşı antiviral aktivitesi için 

halihazırda test etmiştir. Zaten Ebola virüsünün, Lassa virüsünün ve şimdi de COVID-19 

tedavisinde kullanılmaktadır (Cai et al., 2020). Hidroksiklorokin, genellikle sıtma, romatoid 

artrit, kronik diskoid lupus eritematozus ve sistemik lupus eritematozus tedavisinde kullanılan 

FDA onaylı bir ilaçtır (Ben-Zvi et al., 2012). Oseltamivir, İnfluenza virüsleri A ve B ile 

enfeksiyonun tedavisi ve profilaksisinde kullanılan antiviral bir ilaçtır (Hurt et al., 2009). 

Mevcut çalışmada Favipiravir, Hidroksiklorokin ve Oseltamivir ilaçlarının ayrı ayrı ve 

kombinasyon modlarında SARS-CoV-2 enfeksiyonlarına karşı uygulanabilirliği açısından 

yeniden kullanımı üzerine çalışılmıştır. Reseptör 3CLpro proteaz ve inhibitör ligand ilaçları 

arasındaki etkileşimi anlamak için enerji minimizasyonu, moleküler yerleştirme ve moleküler 

dinamik (MD) simülasyonları gibi teknikler kullanılmıştır. SARS-CoV-2, pozitif olarak algılanan 

tek sarmallı RNA'ya sahip bir virüstür. CoV-2'nin protein yapısı sivri uç, zar, zarf ve 
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nükleokapsid içerir (Woo et al., 2005). CoV-2 virüsünün yapısı, virüsün genomik dizisi araştırma 

dünyasında zaten bilindiği için dünyaya göründükten sonra çok hızlı bir şekilde karakterize 

edilmiştir (Wu, et al., 2020). Ortaya çıkan CoV-2 virüsünün ve halihazırda bilinen CoV 

virüsünün yapıları çok benzerdir. Benzerlik endeksi yaklaşık %95'tir (Yin et al., 2020). 

Dolayısıyla, CoV-2'nin 3-kimotripsin benzeri viral proteazının (3CLpro) tanımlama sürecinin çok 

daha hızlı olduğu görülmüştür. Hızlı ilaç keşfi için benzerlik indeksi önemli bir rol oynar (Jiang 

et al., 2020). Yapısal olmayan proteinleri oluşturmak için 3CLpro, poli-proteini 11 farklı bölgede 

böler. Süreç, viral replikasyon yolunda önemli bir rol oynar. 3CLpro, aşırı değişkenlik gösteren 

3 uçta bulunur. Bu nedenle 3CLpro, taramada potansiyel bir hedef veya anti-koronavirüs 

inhibitörleridir (Deng et al., 2014). Burley’in çalışmasında, ilaç moleküllerinin ana hedef 

proteini olarak 3CLpro proteazları (6LU7) kullanılmıştır (Burley et al., 2019). Başka bir 

çalışmada, hedef protein varlığında bağımsız ligandlar (F, H, O) ve ayrıca kombinasyon modları 

(F + H, F + H + O) için MD simülasyonları gerçekleştirilmiş ve oluşum olasılığı incelenmiştir 

(Chowdhury, 2020b). 

 

 

Şekil 1. İlaçlar için bağlanma enerjileri ve bağlanma yerleri a) F, b) H ve c) O, tek tek 

yerleştirme yoluyla protein 6LU7'ye doğru (Chowdhury, 2020b). 

 

Şekil 1’de görülen moleküler yerleştirme sonuçlarından ilk olarak, F durumunda, poz 1 

için en düşük bağlanma enerjisini (-4.4 kcal/mol), toplanan enerjiyi (53.0422) ve inhibisyon 

sabiti (5.9×10-4M) 300K'da ve bu nedenle poz 1 en uygun ligand: reseptör (F: 6LU7) karmaşık 

yapı olarak kabul edildi. Benzer şekilde, H ve O durumunda, poz 1 için en düşük bağlanma 

enerjileri elde edildi (-4.8 kcal/mol ve -5.1 kcal/mol).  
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Şekil 2. İlaç için bağlanma enerjileri ve bağlanma bölgeleri a) F, b) F+H ve c) F+H+O, protein 

6LU7'ye doğru sıralı yerleştirme ile (Chowdhury, 2020b). 

 

Şekil 2’de görülen sıralı yerleştirme mekanizması, kombinasyon ilaçlarının reseptör 

proteini 6LU7 için inhibitörler olarak kullanılmıştır. Çalışmada çeşitli ilaç kombinasyonları 

kullanılmıştır. Bunlar: F + H, F + O, H + O ve F + H + O. İki inhibitörün kombinasyonu arasında, 

F + H kombinasyonu, sıralı yerleştirmeden 6LU7'ye karşı daha iyi bağlanma afinitesi 

göstermiştir. Kombinasyonunun bağlanma afinitesi iki ilaç F + H: 6LU7 kompleksi, 6LU7 ile 

bireysel kompleksleşmelerinden bağlanma enerjisinde (-5.2 kcal/mol) önemli artış 

göstermiştir. Benzer şekilde, üç kombinasyon ilaç için F + H + O, 6LU7'ye doğru bağlanma 

afinitesinde (-5.3 kcal/mol) daha fazla önemli artış gözlenmiştir. Bu nedenle, bireysel ve sıralı 

yerleştirme sonuçlarından, bağlanmanın F + H + O kombinasyonu için afinite, F + H 

kombinasyonundan ve F, H ve O'nun ayrı formlarından daha iyidir. 
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Tablo 2. Alıcı protein 6LU7 ile F, F + H ve F + H + O'nun yerleşik yapısı için etkileşim 

parametreleri (Chowdhury, 2020b). 

 

 

Şekil 3’de ise bireysel protein ve ligand, farklı bir enerji düşüşü değeri gösterir. Ancak 

reseptör protein ve ligand kompleksi oluşturduğunda, enerjiden kurtulmanın bireysel 

değerden daha az değerini gösterir. En düşük moleküler simülasyonlar için genel bir kuvvet 

alanı enerjisi, proteinin en uygun yapısı, ligand kompleks yapısı anlamına gelir (Mayo et al., 

1990). 
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Şekil 3: Donör: H-bağı etkileşimi açısından en iyi poz için alıcı yüzeyi a), b), c) F:6LU7, H:6LU7, 

O: 6LU7 d), e), f) F'den elde edilen pozdaki olası etkileşim türleri: 6LU7, H:6LU7, O:6LU7 

(Chowdhury, 2020b) 

 

2. MATERYAL VE YÖNTEM 

Bu çalışma sistematik derleme yöntemi kullanılarak hazırlanmıştır. Anahtar kelimeler 

Google Scholar’da taratılmıştır. Ulaşılan 42 makalenin 30 tanesi derlenerek bir araya 

getirilmiştir. Yazıda hem araştırma makalelerinden hem de derleme makalelerinden 

yararlanılmıştır. 
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3. TARTIŞMA VE ÖNERİLER 

Moleküler yerleştirmenin sonuçları, F + H + O kombinasyonunun, reseptör proteini 

6LU7'nin uygun aktif bölgesine kolayca inhibe edilebileceğini ve kolaylıkla en iyi olası kararlı 

kompleks F + H + O:6LU7 oluşturabileceğini gösterir. Reseptör ve inhibitör arasında moleküller 

arası hidrojen bağının varlığı da inhibitör-reseptör kompleksi oluşumu için baskın bir rol oynar. 

F + H + O ve 6LU7 protein kalıntıları arasındaki hidrojen bağlı etkileşimlerin ortaya çıkması, F + 

H + O ve 6LU7 arasında kompleks oluşum olasılığını da doğrulamaktadır. 

 

Şekil 4. 6LU7 reseptörünün potansiyel enerjisi ve 6LU7 ile F, H, O, F + H ve F + H + O'nun 

kompleks yapıları (Chowdhury, 2020b).  
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Şekil 5. a), b), c) Çıplak durumda protein 6LU7 için Sıcaklık, Yoğunluk ve Basınç hesaplanan 

veriler, F: 6LU7, F + H: 6LU7, F + H + O: 6LU7 kompleksi (Chowdhury, 2020b). 

 

Karmaşık sistemin bu termodinamik parametreleri, kararlılığı bilmek ve reseptör 

proteininin çıplak durumda ve karmaşık yapıda olası konfigürasyon değişikliklerini zaman 

çözümlü simülasyon yörüngesinde gözlemlemek için kullanılır. Bazı önemli termodinamik 

parametreler, RMSD, RMSF, potansiyel enerji, Rg, moleküller arası H-bağları, SASA, protein 

ligand kompleks yapıları için bağlı olmayan etkileşim enerjileridir. 
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Tablo 3. Çıplak durumda reseptör proteini 6LU7 için ve F: 6LU7, F + H: 6LU7 F + H + O: 6LU7 

kompleks yapısı için MD simülasyonlarından elde edilen istatistiksel veriler (Chowdhury, 

2020b). 

 

 

F + H + O:6LU7 (0.22nm) ve konakçı protein (0.22nm) için ortalama RMSD değeri, 

kombinasyon modunda en iyi stabil kompleks yapıyı teyit etmektedir. Ayrıca konakçı 

proteinin, F + H + O kombinasyon ligandının varlığında, F + H + O:6LU7 kompleksasyonunun 

kombinasyon modlarında veya bireysel olarak diğer komplekslere kıyasla daha iyi stabilitesini 

doğrulayan önemli bir değişiklik göstermediğini ortaya koymaktadır. Benzer şekilde, RMSF 

durumunda, tüm karmaşık yapılar arasında F:6LU7, H:6LU7, O:6LU7, F + H:6LU7 ve F + H + O: 

6LU7, tüm karmaşık yapılarda reseptör ve inhibitörler arasında daha az dalgalanma 

gözlemlenmiştir. RMSF değerlerindeki mükemmel benzerlik, karmaşık yapının protein 

omurgasını etkilemediğini doğrulamıştır. Tüm grafikten, F + H + O: 6LU7 için RMSF değeri, 

yerleşik protein ile tamamen aynıdır, yerleştirilmiş yapıda çok daha az dalgalanma anlamına 

gelir. Dönme yarıçapı (Rg) bize karmaşık bir yapının veya omurga reseptör proteininin 

sıkıştırılmış doğasını anlatır. Toplam zaman yörüngesi boyunca (0 ps ila 10000 ps) Rg 



Aloğlu, F. & Turhan, Z. Ş. / Caucasian Journal of Science, 8(1), (2021), 93-107 

104 
 

değerlerinin değişimi, tüm karmaşık yapıların F:6LU7, H:6LU7, O:6LU7, F + H:6LU7 ve F + H + 

O:6LU7'nin oldukça kararlı ve sıkıştırılmış yapılar göstermektedir F + H + O:6LU7 ve çıplak 

6LU7'nin Rg'si, 2.13 - 2.24 nm arasında bir dalgalanma ile ortalama 2.18 nm değerine sahip 

mükemmel bir eşleşme gösterir. 

 

Şekil 6. a) Çıplak durum 6LU7 ve kompleks (F: 6LU7, F + H: 6LU7 ve F + H + O: 6LU7) yapısı 

için RMSF, b) Çıplak durum 6LU7 ve kompleks için Rg (F: 6LU7, F + H: 6LU7 ve F+H+O: 6LU7) 

yapısı (Chowdhury, 2020b). 

 

Şekil 7. a), b), c): Toplam zaman yörüngesi için kompleks (F: 6LU7, F+H: 6LU7, F+H+O: 6LU7) 

yapısı için moleküller arası Hidrojen bağ sayıları ve d) 6LU7 proteini için SASA alanı çıplak 

durum ve karmaşık (F: 6LU7, F + H: 6LU7, F + H + O: 6LU7) yapı için (Chowdhury, 2020b).  
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Ligand: reseptör protein kompleks yapısının stabilitesi, bağlı olmayan etkileşimlerin 

katkısına bağlıdır. Ligand ve reseptör proteini, karmaşık yapının stabilitesini tanımlamak için 

baskın bir rol oynar. Bu çalışmada, F: 6LU7, F + H: 6LU7, F + H + O: 6LU7 farklı kompleks 

kombinasyonları için hidrojen bağlı etkileşim sayısının 0 ile 8, 0 ile 3 ve 0 ile 3 arasında değiştiği 

gözlenmiştir. MD simülasyonları aracılığıyla tüm kombinasyon ilaçları için inhibitör-reseptör 

arasında moleküller arası hidrojen bağlı etkileşimlerin elde edilen sayıları, moleküler 

yerleştirme sonuçlarıyla mükemmel bir şekilde eşleşmiştir. Tüm inhibitör kombinasyonları (F, 

H, O, F + H ve F + H + O) arasında en iyi bağlanma afinitesi F + H + O: 6LU7 dur. Moleküler 

yerleştirme, yalnızca protein-ligand kompleksinin bağlanma enerjisini tahmin eder. 

Kombinasyon ilacının F + H + O'nun reseptör 6LU7 proteini ile güçlü bir şekilde bağlandığı ve 

diğerleri arasında maksimum stabilite gösterdiği sonucuna varılabilir.  Karma ilaçların yeniden 

kullanılması, daha önce HIV, Ebola ve diğer koronavirüsler gibi birçok viral hastalıkla 

mücadelede etkinliklerini kanıtlamıştır.  Mevcut çalışmalar ile bazı kombinasyon ilaçlarının etki 

mekanizmasını, bazı yaygın antiviral ve antibiyotik ilaçları Favipiravir, Hidroksiklorokin ve 

Oseltamivir gibi COVID-19'a karşı yeniden kullanarak tanımaya çalışmışlardır. ADME 

analizinden elde edilen fizyokimyasal, tıbbi kimya ve farmakokinetik gibi özellikler, SARS-CoV-

2 protein 3CLpro'ya karşı güçlü bir F, H, O inhibitör fırsatı bulmuştur.  

Moleküler yerleştirmenin sonuçları, kombinasyon ilacının daha güçlü bağlanma 

afinitesini doğrulamıştır. (F + H + O inhibisyonu diğer kombinasyonlara kıyasla CoV-2 virüsüne 

(-5.3 kcal/mol) karşı.) F, H, O gibi bireysel inhibisyon en düşük inhibisyon sabitinin (1.3 x 10-4 

M) varlığı da F + H + O'nun 6LU7 proteaz ile daha iyi kompleksleşmesi olasılığını ortaya koydu. 

Moleküler dinamik simülasyonları ile elde edilen farklı termodinamik parametreler F + H + O 

kombinasyonu ve CoV-2 proteini (6LU7) arasındaki en iyi karmaşık yapının kararlılığını da 

doğrulamıştır. Ortalama RMSD'nin F + H + O: 6LU7 (0.22 nm) ve konakçı protein (0.22 nm) 

arasındaki mükemmel yakınlığı, konakçı protein içinde önerilen kombinasyon ilacının aktifliğini 

doğrulamıştır. F + H + O: 6LU7 kompleksi için en düşük SASA enerjisi, F + H + O 

kombinasyonunun en iyi kararlılığını doğrulamıştır. Hidroksiklorokin + Oseltamivir, SARS-CoV-

2 virüsünü hedef almak için umut verici bir potansiyel inhibitör olarak kullanılmak üzere güçlü 

adaylığını ortaya koymuştur. In-silico sonuçlarının SARS-CoV-2 enfeksiyonlarını hedeflemek 

için potansiyel bir kurşun inhibitörü olarak Favipiravir, Hidroksiklorokin ve Oseltamivir 

kombinasyon ilaçlarının güçlü adaylığına sahiptir. 
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