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• Utilizando o documento do site VACCINE TRACKER (https://covid19.trackvaccines.org/), onde é mostrada a lista de vacinas em
uso contra COVID-19, identificar e selecionar uma vacina para elaborar o seminário relacionado a todos os aspectos do
desenvolvimento dessa vacina. O tema de seminário será:

“Desenvolvimento de uma vacina contra a COVID-19” – VACINA ESCOLHIDA
• O seminário será apresentado de forma oral (25 minutos + 5 de perguntas) e deve seguir a estrutura: título, introdução e

justificativa, objetivos, material e métodos, resultados e discussão, perspectivas, relevância do tema na sua formação e no curso
de pós-graduação e bibliografia segundo a norma ABNT. Apresentação em formato Power Point.

• Será avaliada a apresentação técnica do tema, desenvolvimento, conteúdo, respeito ao tempo e participação na fase de
perguntas nos demais seminários. O arquivo com o seminário apresentado deve ser entregue no dia de sua apresentação
(21/06/2021).

Descrição da plataforma e desenho/estratégia de biologia 
molecular da Vacina contra COVID-19. 

Seminário 

https://covid19.trackvaccines.org/


14 Vaccines Approved by at Least One Country
Last Updated 7 May 2021.

Apresentação
Seminário

21/06/2021





Formação de um Nucleótido
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DNA RNAPolinucleotídeos



Associação complementar de bases  

(pontes de hidrogênio)
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Cromossomo de E. coli

Cromossomos Humanos

DNA



Ser Humano

Célula  

Humana

Genôma Nuclear Genôma  

Mitocôndrial

Por ser uma dupla fita a longitude da molécula de DNA  

é expressa em pares de bases (pb):

1 kb = 1000 pb

1 Mb = 1000 kb = 1 000 000 pb

1 Gb = 1000 Mb = 1 000 000 kb = 1 000 000 000 pb



1944 - Avery, MacLeod e McCarty: Cepa de pneumococo

DNA e herança



liso = virulento (pneumonia)  

rugoso = não virulento

se injetar liso em camundongos  

liso morto pelo calor

se injetar rugoso  

rugoso vivo + liso morto

= morre;

= sobrevive;

= sobrevive;

= morre.

rugoso vivo+ liso morto + DNAse = sobrevive



1952 - Hershey e Chase

E. coli /Bacteriófago T2

(Cápsula protéica/Ác. Nucléico=DNA)

Proteína marcada com S35;  

DNA marcado com P32.

Marcando a proteína de T2, quando infecta a  

bactéria o radioativo fica fora da célula;  

marcando o DNA, quando infecta a bactéria  

o radioativo fica dentro da célula;



DOGMA CENTRAL



Replicação e  

reparo de DNA





1. A composição de bases do DNA geralmente varia de uma  

espécie para outra.

2. Amostras de DNA isoladas de diferentes tecidos da mesma  

espécie possuem a mesma composição de bases.

3. A composição de bases do DNA em uma dada espécie não se

altera com a idade do organismo, o estado nutricional ou a

modificação ambiental.

4. Em todas as espécies à relação purinas/pirimidinas é igual a

1, é dizer :

A + G = C +T

5. Em todos os DNA estudados, a proporção molar de A é igual

à T, e G igual á C, é dizer:

A = T e G = C

Regra de Chargaff (1940)



A complementaridade de bases sugere um modelo para

a replicação do mesmo, de forma que as duas moléculas

filhas são idênticas ao pai:

5’-CGTTGCAATTGCGAT-3’

3’-GCAACGTTAACGCTA-5’

5’-CGTTGCAATTGCGAT-3’

3’-GCAACGTTAACGCTA-5’

5’-CGTTGCAATTGCGAT-3’

3’-GCAACGTTAACGCTA-5’

Implicações genéticas do modelo de DNA



Replicação  

do DNA

-Separação das duas fitas

-Síntese de uma fita  

complementar para cada  

uma



Ação da DNA polimerase (5´ → 3´)



Replicação da dupla fita de DNA em E. coli.

Fita contínua

Fita descontinua

Fita parental

Sentido da  

força de  

replicação



Replicon:

1. Origem + Término

2. Ativados apenas uma única vez em cada ciclo celular

3.O genoma de uma célula procariótica constitui um  

único replicon que é circular

4.Cada cromossomo eucariótico possui vários replicons e  

todos são ativados uma única vez no ciclo celular ainda que  

não simultaneamente







A replicação do DNA foi melhorestudada  

na bactéria E. coli

Replicação de DNA Procariótico



~245 pb









Inicio de Replicação do DNA no oriC







DNA polimerase









~900 kD e  

estrutura dimerica
α - actividade polimerase 5’-3’

ε - “ exonuclease 3’-5’

β - aumenta processividade da enzima

θ- necessária à montagem de α ε τ  

τ- mantém estrutura do dímero e  

contacta com DnaB (helicase)







Síntese do DNA na fita continua e descontinua











Atividade da DNA ligase









Replicação do DNA Eucariótico



Ciclo Celular Eucariótico



FEBS Letters Volume 586, Issue 18, 31 August 2012, Pages 2803-2812



O fator licenciador  

controla a replicação do  

DNA eucariótico



Complexo  

origem-ORC





Cromossomo Eucariótico



Replicação e Nucleossomos



DNA polymerases of humans

 β   ε
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yes  

no
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repair
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high

Contin

nucl

(no)

yes3

yes
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no
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Location  

Replication  

Repair  

Functions

5’ to 3’polymerase

3’ to 5’exonuclease

5’ to 3’exonuclease1  

Primase

Associates with PCNA2  

Processivity

Strand synthesis repair

1 activity present in associated proteins

2 Proliferating Cell NuclearAntigen
3involved in transcription-linked DNArepair



Polimerases de DNA Eucarióticas independentes realizam à  

iniciação e elongação



Replication is catalysed by the replisome multisubunit complex, which contains replication elongation factors. The eukaryotic MCM helicase unwinds the parental duplex  

to allow access to the DNA polymerase alpha primase (Pol alpha–Pri). Processive elongation is catalysed by the replicative polymerases delta and epsilon (Pol  

delta/epsilon). This polymerase switch is mediated by the replication processivity clamp (PCNA) that is loaded by the replication factor C complex (RFC) and stabilizes  

DNA polymerases. During DNA synthesis in the discontinuous lagging strand, primer RNA displacement results in a flap structure that is cleaved by the Rad27 nuclease  

(FEN1 in humans); the resulting intermediate is processed by the DNA2 helicase, RNase H (RNH), pol delta and DNA ligase I (Lig1). Cohesins hold the two sister  

chromatids together until anaphase. Encountering an obstacle can cause replication-fork (RF) stalling, leading to ssDNA gaps and double-stranded breaks (DSBs).

Several factors associate with the RF to prevent its collapse, including the Saccharomyces cerevisiae Rrm3 helicase, the Mrc1 checkpoint mediator in association with  

Tof1 and Csm3, or the nucleosome assembly factor Asf1. ssDNA gaps and DSBs are sensed by the S-phase checkpoint which is activated through Tel1 (ATM in  

humans) and Mec1 (ATR in humans) (see Box 1). In the case of a DSB, the checkpoint signalling spreads around the DSB site by histone H2AX phosphorylation  

(gammaH2AX) in humans (H2A in yeast). ATRIP/Ddc2, ATR/Mec1 interacting protein; CHK1/Chk1 and CHK2/Rad53, serine/threonine-protein kinases; MCM,  

replicative helicase; MR(X)N, a nuclease complex; RPA, replication protein A; Sgs1, ATP-dependant helicase.





Definição: PCR (Polimerase Chain Reaction)

• reação de polimerização em cadeia de DNA

Objetivo:

•amplificar exponencialmente seqüências específicas de DNA, de  

amostras de genôma, plasmídios, etc., a partir de picogramas (10-9 g)  

de material genético

Requisitos:

• conhecimento da seqüência a ser amplificada

•“primers”, desoxinucleotídeos trifosfato (dNTP’s), DNA polimerase  

termoestável, termociclador

Vantagens:

•funciona mesmo com amostras de DNA, mesmo que esteja  

parcialmente degradado

•amplifica a partir de quantidades muito pequenas, na ordem de  

picogramas

• etc.

A reação em Cadeia da Polimerase (PCR)



DNA genômico

CGTAGACTAGCTGCAGCA

5’

3’

TCACGCATCAATTACGCGGCATCATGACGATCGATCGC TGACTTCC AATGTCC TAATCGC ATCTGATCG ACGTCGT  

AGTGCGTAGTTAATGCGCCGTAG TACTGC TAGCTAGCGACTGAAGGTTACAGGATTAGCGTAGACTAGCTGCAGCA

3’

5’

3’

5’

5’

3’

DNA e desenho de Oligonucleótidos
Forward

TCACGCATCAATTACGCGG

Reverse

DNA e alinhamento de Olignucleótidos

3’

5’

TCACGCATCAATTACGCGGCATCATGACGATCGATCGCTGACTTCCAATGTCCTAATCGC A TCTGATCGACGTCGT

AGTGCGTAGTTAATGCGCCGTAGTACTGCTAGCTAGCGACTGAAGGTTACAGGATTAGCGTAGACTAGCTGCAGCA

CGTAGACTAGCT GCAGCA

TCACGCATCAATTACGCGG5’

3’

+



Reação de PCR

3´ TTAACGGGGCCCTTTAAA........TTTAAACCCGGGTTT 5´
5´ AATTGCCCCGGGAAATTT 3´.......................>

+

<..................................................... 3´ TTTAAACCCGGGTTT 5´
5´ AATTGCCCCGGGAAATTT........AAATTTGGGCCCAAA 3´

3´ TTAACGGGGCCCTTTAAA........TTTAAACCCGGGTTT 5´
5´ AATTGCCCCGGGAAATTT........AAATTTGGGCCCAAA 3´



Adaptado de Andy Vierstraete, 2001

Amplificación  
Exponencial

2n





3’

5’

5’
’3

5’ 3’

5’3’

94C
1 min

Desnaturação

55C
1 min

Anelamento

5’3’

5’ 3’

3’3’

72C
1 min

Extensão

72C
1 min

Extensão

5’3’

5’ 3’

35 ciclos: - Desnaturação
- Anelamento
- Extensão

Milhões de cópias amplificadas !!

Tecnologia do

PCR



94C, 1 min = desnaturação = rompimento das pontes de H entre as duas fitas de  
DNA
55C, 1 min = anelamento = os primers de hibridam em suas posições específicas  
72C, 1 min = extensão = a DNA polimerase sintetiza novas fitas de DNA

Passos:

1 min

1 min

1 min

CICLO 1 CICLO 2 CICLO 3 CICLO 4.......

Ciclos:

94C

72C

55C

Tecnologia do

PCR



P32

Fluoroforo

Seqüênciamento de DNA











>TREST0554 (Contig)-Glycogen Synthase 5'3' Frame 1

gacgaggtcaaccagctgtgtcaattcatgtttgattactgtggcaagagccggcgtcaa  

D E V N Q L C Q F M F D Y C G K S R R Q

cgtatcaaccagagaaaccgtactgagcgactcagcgacctgcttgactggaagcgcatg  

R I N Q R N R T E R L S D L L D W K R M

ggtatggagtatatcaaggcccgccagctcgccctccgacgagcataccccaactcgttc  

G M E Y I K A R Q L A L R R A Y P N S F

cacggagacgaggaagaagaggagctggaggactttatccgtgggccggagcagaagatc  

H G D E E E E E L E D F I R G P E Q K I

tccaggccattctccgtccctggttcgcctcgcgatcggactggcatgatgacccctgga  

S R P F S V P G S P R D R T G M M T P G

gactttgccagcttgcaggaagggcgagaaggcttgagcacggaggattacgttgcctgg  

D F A S L Q E G R E G L S T E D Y V A W

aagctgcctgaggaggaggaccccgaggagtatcccttctcgttgacccttcggacaaag  

K L P E E E D P E E Y P F S L T L R T K

cagcccggccctgtgagcccagagactcaggccactctcaacggtaactaaaagaactta  

Q P G P V S P E T Q A T L N G N - K N L

gcaaatcaaggcgtttttttctcaaggtagcatccatttgcgtccacagccagcattgcg  

A N Q G V F F S R - H P F A S T A S I A

tcggatcggggacgttgtacgtgtgatttctcgttcgtgtcgaatctatgatatatggtt  

S D R G R C T C D F S F V S N L - Y M V

tttgtctcttccaggactgcgtccgaggtgccatgggagtagcaggttgggtaaaggtgg  

F V S S R T A S E V P W E - Q V G - R W

gacaggagaaggaaaccaggcggaaaagaaaaggcgcgggttatt  

D R R R K P G G K E K A R V I



Telomeres and aging

Metaphase chromosome

centromere telomere

telomere structure

Telomeres are protective  

“caps” on chromosome  

ends consisting of short

5-8 bp tandemly repeated  

GC-rich DNA sequences,  

that prevent chromosomes  

from fusing and causing  

karyotypic rearrangements.

(TTAGGG)many

young

(TTAGGG)few

senescent

• telomerase (an enzyme) is required to maintain telomere length in  

germline cells

• most differentiated somatic cells have decreased levels of telomerase  

and therefore their chromosomes shorten with each cell division

<1 to >12 kb



Telômeros e Telomerase



Replicação do  

DNA

mitocondrial



Origem:

-Erros na replicação

-Lesões no DNA

-Erros durante o reparo de lesões

Gênicas

Afetam a sequência dos nucleotídeos de genes individuais

Mutação

Alteração do material genético do individuo



Mutações puntuais

1. Mutação de sentido errado: Muda um único aminoácido no 

polipeptídeo codificado



2. Mutação sem sentido: Altera um códon de um aminoácido para um 

códon de terminação (stop) terminado a síntese do polipeptídeo 

codificado



3. Expansão de Tripletes: Adiciona longas extensões de um único 

aminoácido ao polipeptídeo codificado ou destruir a regulação do 

gene.



Inserções e remoções

4. Inserção: De um único nucleotídeo altera a estrutura de leitura de 

todos os códons depois do ponto de inserção que pode levar a 

formação de um códon de terminação 



5. Deleção (remoção): De um único nucleotídeo muda a estrutura de 

leitura de todos os códons após o ponto de deleção o que pode levar 

a formação de um códon de terminação 



Mecanismos de reparo corrigem danos no DNA







Mecanismos de Reparo:

A)Reparo direto (ex: Fotoreativação de dimeros de  

pirimidinas pela fotoliase, enzima ativada por luz  

visível).

B) Reparo por excisão de bases

C)Reparao de bases pareadas incorretamente ou  

despareadas (mismatch repair/correção de erro)

D) Reparo por sistema de resgate.



Reparo Direto

UV 200 – 300 nm



Reparo por Excisão de Bases

Bases de DNA modificadas por

reações fisiológicas normais ou

agentes ambientais

-Desaminação espontânea

- Metilação não enzimática



Reparo por excisão de nucleotideos

Ativada por distorção na hélice - Luz solar

- Fumaça de cigarro

Def: Xerodermia pigmentosa





Reparo de despareamento e  

Metilação









Sistema de resgate (SOS) em E. coli

Pol IV  

Pol V



Reparo de quebras de Fita dupla

União de extremos  

não-homólogos

- Radiação Ionizante

- Radicais livres


