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AULAS TEÓRICAS:
No Nome

T3. Abordagem genômica na Oncologia

T4. SARS-CoV-2 e Vacina Genética

T5. Ferramentas computacionais para identificação de alvos para vacinas

MÓDULO 2: DESENVOLVIMENTO DE 
VACINAS GÊNICAS VIRAIS

Período: 12 de Abril a 17 de Maio



GRUPO 1 GRUPO 2

MÓDULO 2: DESENVOLVIMENTO DE 
VACINAS GÊNICAS VIRAIS

Período: 12 de Abril a 17 de Maio

1. Proteína spike vírus Sars-
CoV-2 original (Wuhan)

2. 5’UTR e 3’UTR do mRNA da 
β-globina

3. Construção 2 vacinas de 
mRNA antes e após a 
otimização do códon

1. Proteína spike vírus Sars-
CoV-2  atual 

2. 5’UTR e 3’UTR do mRNA da 
α-globina

3. Construção 2 vacinas de 
mRNA antes e após a 
otimização do códon



MÓDULO 2: DESENVOLVIMENTO DE 
VACINAS GÊNICAS VIRAIS

AULAS PRÁTICAS:

No Nome

P13 e P14. Construção de uma vacina de mRNA contra SARS-CoV-2 (Partes 
1 e 2)

Período: 12 de Abril a 17 de Maio



Apresentação dos Resultados das Práticas:
1. Tamanho da proteína spike.

2. Identificação das posições das duas mutações missense.

Período: 12 de Abril a 17 de Maio

3. Tamanho dos transcritos maduros da alfa e beta globina e suas
regiões 5’UTR e 3’UTR.

4. Tamanho do mRNA da vacina anti-SARS-CoV-2 e suas partes.

5. Energia minima livre, antes e apos a otimização de códons.

6. Estrutura do mRNA, antes e apos a otimização de códons.

7. Perfil imunofenotípico de cada uma das vacinas de mRNA.



Sites para pesquisa:
1. Site Gisaid: gisaid.org.

Período: 12 de Abril a 17 de Maio



Gisaid: após o login

Período: 12 de Abril a 17 de Maio



Gisaid: lineage frequency

Período: 12 de Abril a 17 de Maio



Estrutura do Genoma de SARS-CoV-2

Período: 12 de Abril a 17 de Maio

Liu et al 2024 Viruses 16: 1-20



Evolução de SARS-CoV-2

Período: 12 de Abril a 17 de Maio

Liu et al 2024 Viruses 16: 1-20



Site GISAID:
Global Initiative on Sharing All Influenza Data.

Plataforma global para o compartilhamento de dados de sequências de
virus.

Período: 12 de Abril a 17 de Maio

Inicialmente focada em virus influenza e posteriormente expandida para
incluir outros vírus como SARS-CoV-2.

Sars-CoV-2 original: EPI_ISL_402124

Sars-CoV-2 linhagem atual: EPI_ISL_18492450



Sobre o vírus: responda às seguintes questões

Tamanhos de ambos genomas virais:

Número de aminoácidos da proteína spike de ambas linhagens virais:

Período: 12 de Abril a 17 de Maio

Número de mutações: missense e indel na linhagem + prevalente atual.

Sars-CoV-2 original: EPI_ISL_402124 – tamanho do gene que codifica
spike e sua posição no genoma viral.

Sars-CoV-2 linhagem atual: EPI_ISL_18492450 – tamanho do gene
que codifica spike e sua posição no genoma viral



Site Primer show
Permite traduzir a proteína relativa ao cDNA de interesse e tem a
vantagem que coloca a sequência de aminoácidos acima da
sequência de cDNA e ambos são numerados: a sequência de
nucleotídeos do cDNA e a sequência de aminoácidos.

Período: 12 de Abril a 17 de Maio

Site: https://www.bioinformatics.org/sms/primer_show.html.

Onde está escrito fem-2 substituir por spike original ou spike atual.

No campo paste a sequência no formato FASTA coloque o cDNA de
cada uma das proteinas spike.

No local: show translation for: coloque reading frame 1.



Site Primer show

Período: 12 de Abril a 17 de Maio

1. Abrir documento do word e crie novo documento.

2. Copie a primeira sequência para o documento. Certifique-se de
selecionar a fonte Courier New e definir o tamanho da fonte para 10.

3. Salve o documento com um nome: Spike original – tradução.

4. Repita os passos de 1 a 3 para o cDNA da proteina spike da
linhagem viral atual e salve com o nome: Spike atual - tradução.

5. Em ambos os documentos, nas posições das duas mutações
missense, coloque as sequências dos aminoácidos em vermelho e
os respectivos nucleotídeos highlight em amarelo..

6. Spike original: posições K986P e V987P e
Spike da linhagem atual: posições K982P e V983P.


