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MODULO 2: DESENVOLVIMENTO DE
VACINAS GENICAS VIRAIS

AULAS TEORICAS:
No Nome
T3. | Abordagem genémica na Oncologia
T4. | SARS-CoV-2 e Vacina Genética
T5. | Ferramentas computacionais para identificacido de alvos para vacinas

Periodo: 12 de Abril a 17 de Maio




MODULO 2: DESENVOLVIMENTO DE
VACINAS GENICAS VIRAIS

GRUPO 1 GRUPO 2

1. Proteina spike virus Sars- 1. Proteina spike virus Sars-
CoV-2 original (Wuhan) CoV-2 atual

2. 5UTR e 3'UTR do mRNA da 2. 5UTR e 3'UTR do mRNA da

B-globina a-globina
3. Construcao 2 vacinas de 3. Construcao 2 vacinas de

MRNA antes e apos a MRNA antes e apos a
otimizacao do codon otimizacao do codon

Periodo: 12 de Abril a 17 de Maio



MODULO 2: DESENVOLVIMENTO DE
VACINAS GENICAS VIRAIS

AULAS PRATICAS:

No Nome

Construcédo de uma vacina de mRNA contra SARS-CoV-2 (Partes

P13 e P14. 1e2)

Periodo: 12 de Abril a 17 de Maio



Apresentacao dos Resultados das Praticas:

1. Tamanho da proteina spike.

2. ldentificacao das posicoes das duas mutacdes missense.

3. Tamanho dos transcritos maduros da alfa e beta globina e suas
regioes S'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 otimizagao de codons.

6. Estrutura do mRNA, antes e apos a otimizacao de codons.

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

Periodo: 12 de Abril a 17 de Maio




Sites para pesquisa:

1. Site Gisaid: gisaid.org.

w About us Database Features Events Collaborations
In Focus

16,7 million hCoV-19 sequences shared: Where do surveillance efforts 1 |'|

stand? i |
After mixed efforts in 2020, followed by a massive explosion of Omicron data generated l '\h H fc'ﬁ'
by late 2021 from 215 countries and territories, the number of unique submitting I
countries, and hence, representativeness of global surveillance, today remains at early M J
2021 levels, and well above 2020 levels.
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While the US, UK, and Germany contributed an outsized share in 2022, it is worth
pointing out that increasing representation of diverse regions over time, and the
timeliness of submissions are far more critical to ensure new variants are detected in
real-time. The recent timely discovery of BA.2.86 and EG.5.1 are examples of continued
effectiveness so far.

Resources Help Login Q

T E T S » Lineage comparison b

hCoV-19 data sharing via GISAID

16,688,803

genome sequence submissions
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Gisaid: apos o login
R

Registered Users EpiFlu™ EpiCoV™ EpiRSV™ EpiPox™ EpiArbo™ My Profile

© 2008 - 2024 | Terms of Use | Privacy Notice | Help

You are logged in as Aparecida Maria Fontes - Jogout

EpiCoV™ | Search | Downloads | Upload

Pandemic coronavirus causing COVID-19

A previously unknown human coronavirus (hCoV-19) was first detected in late 2019 in patients in the
City of Wuhan, who suffered from respiratory illnesses including atypical pneumonia, an illness that
has become known as coronavirus disease (COVID-19). The coronavirus originated from an animal
host and is closely related to the virus responsible for the Severe Acute Respiratory Syndrome
coronavirus (SARS).

On 10. January 2020, the first virus genomes and associated data were publicly shared via GISAID.
The World Health Organization announced on 11. March 2020 the first coronavirus pandemic. As the
pandemic progresses, scientists from around the globe are tracking the virus and its genome
sequences to ensure optimal virus diagnostic tests, to track and trace the ongoing outbreak and to 7 s
identify potential intervention options. Several analyses to assist with these efforts are offered here, ‘
including sequence alignments, diagnostic primer and probe coordinates, 3D protein models, drug

targets, phylogenetic trees and many more. Search
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Gisaid: lineage frequency
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Estrutura do Genoma de SARS-CoV-2

266 13,468 21,563 29,674
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Liu et al 2024 Viruses 16: 1-20
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Evolucao de SARS-CoV-2

~ Amino acid changes of all genes
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Site GISAID:

Global Initiative on Sharing All Influenza Data.

'Plataforma global para o compartilhamento de dados de sequéncias de
Virus.

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

Sars-CoV-2 original: EPI_ISL_402124

Sars-CoV-2 linhagem atual: EPI_ISL 18492450

Periodo: 12 de Abril a 17 de Maio



Sobre o virus: responda as seguintes questoes

Tamanhos de ambos genomas virais:

Numero de aminoacidos da proteina spike de ambas linhagens virais:

Numero de mutacdes: missense e indel na linhagem + prevalente atual.

Sars-CoV-2 original: EPI_ISL 402124 — tamanho do gene que codifica
spike e sua posi¢cao no genoma viral.

Sars-CoV-2 linhagem atual: EPI _ISL 18492450 — tamanho do gene
que codifica spike e sua posicao no genoma viral

Periodo: 12 de Abril a 17 de Maio



Site Primer show

Permite traduzir a proteina relativa ao cDNA de interesse e tem a
vantagem que coloca a sequéncia de aminoacidos acima da
sequéncia de cDNA e ambos sao numerados: a sequéncia de
nucleotideos do cDNA e a sequéncia de aminoacidos.

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

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

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

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

1. Abrir documento do word e crie novo documento.

2. Copie a primeira sequéncia 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 — traducao.

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 - traducgao.

5. Em ambos os documentos, nas posicoes das duas mutacdes
missense, coloque as sequéncias dos aminoacidos em vermelho e
os respectivos nucleotideos highlight em amarelo..

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

Periodo: 12 de Abril a 17 de Maio




