
13a JORNADA DE INICIAÇÃO CIENTÍFICA

- 1 -

Livro de Resumos
ISSN 2236-0522

INTRODUÇÃO
Partículas semelhantes a vírus (VLPs) podem ser consideradas como arranjos densos repetitivos de uma ou mais subunidades de uma proteína e esta característica 
confere propriedades que são altamente vantajosas para seu uso como plataforma vacinal (Chackerianet al., 2008). A estabilidade de uma VLP é um fator importante 
para seu uso em Nanobiotecnologia (Luaet al., 2014). Nesse projeto, nós descrevemos uma plataforma baseada na VLP do bacteriófago MS2 para o desenvolvimento 
de vacinas. O MS2 é um vírus icosaédrico, pertencente à família Leviviridae. Seu capsídeo proteico possui, aproximadamente, 27nm de diâmetro e é formado por 180 
cópias de uma mesma proteína, a proteína capsídica (Vingéet al, 2004). Peptídeos da alça V3 da glicoproteína gp120 presente no envelope do vírus HIV, da alça ECL2 
presente no correceptor CCR5 e o peptídeo Flag foram inseridos na alça AB da proteína capsídica do MS2. Os peptídeos V3 e ECL2 são descritos por induzir a formação 
de anticorpos com alto potencial antiviral. As novas partículas geradas formam VLPs com grande potencial de plataforma apresentadora de antígenos.

OBJETIVO
Avaliar a estabilidade das diferentes VLPs do bacteriófago MS2, candidatas a plataforma vacinal, na tentativa de elucidar possíveis alterações na estrutura dessas 
partículas causadas pelas diferentes construções e inserções de peptídeos.

METODOLOGIA
Os efeitos da inserção desses peptídeos na estabilidade estrutural das VLPs foram acompanhados através de espalhamento de luz dinâmico (DLS), 
espalhamento de luz a baixos ângulos (SAXS) e por microscopia eletrônica de transmissão. Em adição, realizamos a predição de estrutura da proteína 
capsídica contendo os diferentes insertos. Essas VLPs também foram perturbadas com desnaturantes físicos a fim de avaliar o perfil de estabilidade dessas 
partículas.
 
RESULTADOS
As VLPs apresentando o peptídeo Flag, V3 e ECL2 em sua superfície mostraram sutis diferenças estruturais e mostraram uma menor estabilidade comparada a 
VLP formada pela proteína capsídica nativa. Os dados de DLS mostraram semelhança no diâmetro hidrodinâmico de todas as VLPs com insertos, enquanto a VLP 
formada pela proteína capsídica nativa possui um diâmetro ligeiramente menor, porémvariações observadas no diâmetro hidrodinâmico das partículas pode estar 
relacionada com a heterogeneidade das amostras (Esfandiary et al., 2010). Os efeitos da pressão hidrostática sobre as VLPs não promoveram a desmontagem das 
partículas segundo as análises de SAXS. Os efeitos desestabilizadores sobre a montagem das VLPs ao adicionar ou inserir sequências peptídicas têm representado um 
grande problema no desenvolvimento de plataformas desse tipo: As VLPs formadas pela proteína L1 do HPV, quando acrescidas de sequências de aminoácidos, têm 
se tornado altamente imprevisíveis na sua auto-montagem, limitando a aplicabilidade geral da técnica (Billaudet al., 2005), características essas que parecem não 
ocorrer com a VLP formada pela proteína capsídica do MS2.

CONCLUSÃO
Nossos resultados demonstram que as VLPs formadas pela proteína capsídica contendo peptídeos inseridos apresentaram estruturas ligeiramente diferentes daquelas 
formadas pela proteína nativa, contudo as VLPs com insertos se comportaram de maneira estável diante de condições desnaturantes como a alta pressão, sugerindo 
que essas são partículas promissoras para a aplicação como plataforma vacinal. 
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