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RESUMO 

Introdução: A Febre Amarela é uma doença decorrente da infecção pelo Vírus da 

Febre Amarela (YFV) que é um protótipo do gênero Flavivirus que provoca uma 

severa hepatite, falência renal, hemorragia, e eventos que rapidamente levam ao 

choque e morte do indivíduo. Os mecanismos de replicação genômico do YFV não 

são bem conhecidos. A proteína não estrutural 5 (NS5) é a maior proteína e a 

mais conservada  dos Flavivirus, ela codifica a RNA polimerase dependente de 

RNA (RdRp). A hSlu7 é uma proteína celular, predominantemente nuclear, e foi 

isolada interagindo com a U5 no segundo passo do splicing alternativo. A hSlu7 

auxilia na correta seleção dos AGs alternativos do exon 3’ para a realização da 

reação de splicing. Objetivo: Caracterizar a interação de hSlu7 com a proteína 

NS5 de YFV, quanto a sua localização celular durante a infecção. Material e 

Método: Pelo sistema duplo-híbrido em leveduras utilizando plasmid-linkage 

avaliamos a interação de hSlu7 com deleções mutantes da RdRp de YFV, e a 

localização celular de GFP-hSlu7 durante a replicação da cepa vacinal 17D de 

YFV em cultura de células Vero E6, marcadas com anticorpos NS4AB e NS5 para 

detecção da infecção. Resultados: A hSlu7 interage com as porções inicial e final 

da RdRp, e a sublocalização citoplasmática de hSlu7, ocorre nas células 

infectadas com YFV. Conclusão: Nossos resultados sugerem que a hSlu7 possui 

uma sublocalização celular durante a replicação do YFV, além de interagir com a 

RdRp viral. Ainda será necessária a confirmação da função celular de hSlu7 

utilizando RNA de interferência para avaliar quais as alterações que a célula não 

infectada e infectada sofrerá diante dos níveis baixos de hSlu7.  



Palavras-chave: 1. hSlu7; 2. Interação proteína-proteína; 3. Sublocalização 

citoplasmática; 4. NS5; 5. Sistema duplo-híbrido. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  



ABSTRACT 

Introduction: The Yellow Fever is characterized by severe hepatitis, renal failure, 

hemorrhage, and rapid terminal events that lead to shock and death. This disease 

is caused by the infection with the Yellow Fever Virus (YFV), considered the 

prototype of the Flavivirus genus.  Its mechanism of replication is not well known 

but includes interactions of viral RNA with cellular and viral proteins. The 

nonstructural protein 5 (NS5) is the largest and most conserved protein of the 

Flavivirus genus; it encodes RNA-dependent RNA polymerase (RdRp) domains, 

besides possessing many important functions during viral replication,  such as 

genic regulation of host cells. The protein hSlu7 is a homologous human protein, 

which was isolated interacting with the U5 that is involved in the second the step of 

alternative splicing. The hSlu7 is a predominantly nuclear protein and participates 

at the alternative splicing, influencing the correct choice of the alternative AGs of 

exon 3' so that the spliceossome is able to bind and start alternative splicing. 

Objective: To characterize the interaction of the hSlu7 protein with the YFV-NS5 

protein and its cellular localization during viral infection. Material and Method:  We 

confirmed the interaction of various NS5 with human proteins by two-hybrid 

assays. Deletion mutants were constructed and co-transformed with hSlu7 in yeast 

to determine the minimal domain of NS5 required for interaction.  The cellular 

localization of the hSlu7 fused with GFP during the response of vaccine strain 17D 

of YFV in cells Vero E6, marked with anti-NS4AB and anti-NS5 for detection of the 

infection was also tested. Results: hSlu7 interacts with initial and final portions of 

the RdRp and the cytoplasmic sublocalization of hSlu7 occurs in the cells infected 

with YFV. Conclusions: Our results suggest that hSlu7 interacts with the YFV by 



two-hybrid system and the cellular sublocalization occurs due to the presence of 

viral infection. Further studies using RNA interference should be addressed  to 

confirm the cellular function of hSlu7 , and to evaluate which alterations that 

infected and uninfected cells will suffer with low levels of hSlu7.  

 

  

Key-words: 1. hSlu7; 2. Protein-protein interaction; 3. Cytoplasmic  

Sublocalization; 4. NS5; 5. Two-hybrid assays. 
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1. INTRODUÇÃO 

1.1. Aspectos Gerais do Genoma e Replicação dos Flavivirus 

 Os Flavivirus compreende um grupo com mais de 70 vírus de RNA 

envelopado, que provocam sérias doenças em humanos e animais. Muitas destas 

arboviroses (termo derivado de arthropod-borne vírus) são transmitidas por, 

mosquitos ou carrapatos, para hospedeiros vertebrados (1). O gênero Flavivirus 

possui vários membros, como o Yellow Fever Virus (YFV), Dengue Virus (DV), 

West Nile Virus (WNV), e o Japanese Encephalitis Virus (JEV), que são vírus 

altamente patogênicos para humanos e animais, que compõem grandes 

problemas de saúde pública internacional (2,3). Estes vírus podem ser agrupados 

em viroses que possuem a capacidade de provocar extravasamento vascular e 

hemorragias, quando infecção por exemplo, de DV e YFV; e as que provocam 

encefalites (WNV e JEV) (4). 

Os Flavivirus possuem envelope lipídico, seu genoma é constituído por 

uma fita simples de RNA polaridade positiva (Figura 1). A endocitose dos 

Flavivirus é mediada por receptores celulares. Os Flavivirus transitam em direção 

aos endossomos, onde ocorre a mudança de pH do endossomo, tornando o 

ambiente ácido, o que proporciona a mudança conformacional das glicoproteínas 

do envelope (proteína E), que induz a fusão da membrana viral com a do 

hospedeiro (Figura 2) (5,6). O RNA viral é liberado do endossomo e é codificado 

em uma poliproteína precursora que mede aproximadamente 3400 amino ácidos. 

Esta poliproteína é processada co- e pós-traduzida pela protease celular sinal-



específica do hospedeiro codificando as proteases virais NS2B/NS3 que dão 

origem a três proteínas estruturais e sete não estruturais (NS) (4) (Figura1).  



  

 

 

 

A proteína estrutural central (C), pré-membrana (prM), e  a E constituem a 

partícula viral. As proteínas não estruturais (NS) (NS1, NS2A, NS2B, NS3, NS4A, 

NS4B, e NS5) estão envolvidas com a adsorção, replicação viral e na modulação 

das respostas celulares do hospedeiro (7).  

A proteína NS1 possui aproximadamente 46 kDa, existe sob três formas: 

associada à célula, na superfície da célula e no meio extracelular. Alguns estudos 

revelam que a NS1 de Dengue vírus é uma glicoproteína altamente conservada, 

produzida quando associada a membrana e a forma secretada está 

abundantemente  presente no soro de pacientes na fase inicial da infecção (8-12), 

colaborando assim para o diagnóstico na fase inicial da dengue (11,13-18). 

Figura 1: Estrutura Genômica dos Flavivirus: RNA genômico evidenciando as proteínas 
estruturais e não estruturais presentes na ORF (Open Reading Frame). (Fernandez-
Garcia et al., 2009). 



Inicialmente foi caracterizada como um antígeno solúvel presente no soro e em 

tecidos de animais infectados in vitro. Hoje a forma extracelular de NS1 está 

fortemente relacionada com a indução de uma resposta imune humoral (19-24) Por 

outro lado, são várias as evidências sobre a participação de NS1 na replicação do 

RNA viral, pois estudos demonstram a colocalização de NS1 e marcadores de 

replicação do RNA, associados às estruturas de membrana que são supostos 

sítios de replicação (25,26). Além disso, a produção de um YFV contendo mutações 

em NS1 mostrou uma relevante queda no acúmulo de RNA (27). Outras análises 

genéticas evidenciaram que a interação entre NS1 e NS4A é crítica no processo 

citoplasmático de replicação do RNA (28). 

NS2A é uma pequena proteína hidrofóbica de aproximadamente 22 kDa, 

provavelmente associada à membrana (29), envolvida no processamento da 

proteína NS1. A demonstração da localização de NS2A do Flavivirus Kunjin em 

possíveis sítios de replicação de RNA, somada à realização de estudos de 

interação proteína-proteína, sugerem sua ligação às proteínas NS3, NS5 e à 

3’NCR (noncoding region) (30). É provável que a função da proteína NS2A esteja 

relacionada ao recrutamento de moldes de RNA para a região de replicase 

associada à membrana. No entanto a NS2B, é uma pequena proteína de 14 kDa 

associada à membrana, é caracterizada por formar um complexo com NS3, sendo 

um cofator indispensável para a função de serino-protease de NS3 (31-34).  

A proteína NS3 é altamente conservada entre os Flavivirus. Possui 

aproximadamente 70 kDa e está associada à membrana devido à interação com a 

NS2B. A NS3 contém várias atividades enzimáticas (35), mutações em NS3 que 



eliminam sua atividade de protease impedem a recuperação de vírus viáveis, 

concretizando o papel essencial desta enzima para o ciclo viral (36).  

Uma outra função de NS3 é a de RNA helicase (35), apesar do correto 

papel de uma RNA helicase ainda não estar bem estabelecido para os Flavivirus. 

No entanto, ela pode estar envolvida na dissociação das fitas de RNA recém-

formadas a partir da fita molde, durante a replicação do RNA, ou talvez desenrolar 

estruturas secundárias envolvidas na iniciação da síntese de RNA (37). Além disso, 

NS3 foi mostrada ligada à região 3’NCR, em associação com a proteína NS5 (38,39). 

Por fim, NS3 apresenta atividade de RNA trifosfatase (35), que está envolvida 

provavelmente na modificação da extremidade 5’ do genoma durante sua 

preparação para a adição do cap 5’.  

Existem poucas informações a respeito de NS4A e NS4B, são proteínas 

pequenas hidrofóbicas associadas à membrana, com aproximadamente 16 kDa e 

27 kDa, respectivamente (40) e pouco conservadas entre os Flavivirus. Com base 

na distribuição subcelular e interação com NS1, acredita-se que NS4A dos DV 

atue na replicação do RNA (40,41). Sabe-se que NS4B do vírus Kunjin também se 

localiza no núcleo (26) e que NS4B de HCV é capaz de transformar células em 

cultura de tecido (42). Em YFV, mutações na proteína NS4B estariam associadas a 

uma menor virulência da cepa Asibi (43). 

A proteína NS5 é a maior e a mais conservada entre os Flavivirus (44), 

apresentando um peso molecular de 104 kDa (29). Duas atividades essenciais para 

a replicação viral estão relacionadas a essa proteína: uma de RNA polimerase 

dependente de RNA (RNA-dependent RNA polymerase – RdRp), na região 

carboxi-terminal e outra de metiltransferase, em sua porção amino-terminal, que 



está envolvida na formação do cap RNA, provavelmente na metilação da estrutura 

cap RNA 5’ (29,45-48).  

A NS5 celular, além de possuir ação citoplasmática durante a replicação 

de RNA, também foi identificada no núcleo de células infectadas com YFV e DV 

(49,50). Essa participação nuclear nas etapas de replicação viral foi confirmada pela 

detecção da interação entre a proteína NS5 do DV-2 com uma proteína celular 

envolvida no transporte nuclear, a importin-β (51). Além disso, 20% da atividade 

total da RdRp nas células infectadas com WNV, JEV e DV é nuclear, assim como 

a maioria das replicases NS3 e NS5 de JEV (52). A presença de ambas as 

replicases na matriz nuclear revelou uma localização bem definida para o 

complexo de replicação viral. Contudo, torna-se necessário considerar o papel que 

a proteína NS5 pode desempenhar no núcleo da célula, como a interação com 

proteínas do hospedeiro e também a modificação de funções celulares.  

Após a tradução do RNA genômico, a RNA polimerase dependente de 

RNA (RdRp) da NS5 realiza cópias complementares de RNA utilizando como 

molde o RNA genônico para a síntese da nova fita do RNA viral (4,53) (Figura 2), 

assim a membrana do retículo endoplasmático (ER) serve de suporte para o início 

do complexo da replicação viral (3,4,54). Os vírions são formados por um complexo 

que consiste em RNA viral e proteína C, que são empacotados dentro do retículo 

endoplasmático. Além dessas estruturas já mencionadas, os vírions tem na sua 

constituição parte da bicamada lipídica do retículo endoplasmático e 

heterodímeros das proteínas prM e E (4,55,56). A proteína prM serve como envoltório 

e previne a fusão prematura do vírus durante o seu transporte para o exterior da 

célula (57,58). Depois do transporte celular que ocorre por meio de sinalizações do 



hospedeiro, a maturação do vírion ocorre no trans-Golgi, local da clivagem de prM 

em M, mediada por furinas.  (57-59). E finalmente as partículas infecciosas maduras 

são liberadas por exocitose para o meio extracelular (Figura 2).   



 

 

 

 

 

 

 

1.2. Interação Proteína-Proteína 

Estudos recentes mostram que a proteínas NS5 de Flavivirus interage com 

muitas proteínas do hospedeiro para a replicação viral ser bem sucedida. Como 

por exemplo, a interação entre a NS5 e as proteínas ciclofilinas e a La, que 

promovem a transcrição e tradução da NS5 (60-62).  

Figura 2: Replicação Viral: Ciclo de Replicação Flaviviral: (1) Interiorização dos Flavivirus 
para o endossomo. (2 e 3) Diminuição do pH dentro do endossomo, proporciona a fusão do 
vírus com a membrana do hospedeiro para a liberação do RNA viral. (4 e 5) Poliproteína 
viral ancorada no retículo endoplasmático para síntese de proteínas virais pelo hospedeiro.  
(6) Empacotamento dos vírions na superfície do retículo endoplasmático. (7) Os vírions são 
encaminhados para o trans-Golgi, onde são envolvidos pela membrana M, tornado-se 
partículas infectantes e (8) são liberadas para o meio extracelular. (Fernandez-Garcia et al., 
2009). 



Sendo assim, para a ocorrência do ciclo de infecção viral há necessidade 

da utilização da maquinaria das células hospedeiras, por isso, vários produtos 

gênicos e vias de sinalização do hospedeiro são requeridos para a replicação dos 

Flavivirus, mas a relevância biológica de muitas dessas interações ainda não são 

muito claras (4), necessitando da investigação das interações proteicas entre as 

proteínas virais e as proteínas celulares. 

Interações proteína-proteína são intrínsecas a diversos processos 

biológicos essenciais, apresentando fundamental importância para ativação, 

regulação e controle de várias funções enzimáticas a elas relacionadas (64,65), 

sendo assim, necessárias para muitas funções virais. O conhecimento do 

significado dessas interações para a função celular, ou seja, sua identificação, a 

amplitude que tomam e a determinação de suas consequências, são questões 

essenciais para a resolução, dentre outras relevâncias, das bases das interações 

patógeno-hospedeiro e consequentemente para o desenho racional de drogas que 

possam atuar promovendo a ruptura dessas interações (65). 

Muitas doenças humanas podem estar ligadas à associação anormal entre 

proteínas, incluindo algumas formas de leucemia e doença neurodegenerativa (66). 

Interações proteína-proteína proveem alvos terapêuticos no tratamento do câncer 

e de doenças infecciosas (67) e o desenvolvimento de pequenas moléculas 

inibidoras dessas interações é um campo crescente de pesquisas. 

A informação genética limitada dos vírus é dependente da maquinaria 

celular, para a síntese de muitas macromoléculas. Processos como a montagem 

do complexo de replicação do RNA viral e sua transcrição caracterizam-se pelo 

envolvimento não apenas dos fatores virais, mas também de proteínas celulares, 



sendo a maioria delas componentes que atuam no processamento de RNA ou na 

tradução de células hospedeiras, e que passam a exercer papel integral ou 

regulatório na replicação e transcrição do vírus (4,68). Uma importante evidência da 

participação de fatores celulares na síntese do RNA viral, foi primeiramente 

descrita nos trabalhos de Janda & Ahlquist (1993) (68), por meio da utilização do 

sistema heterólogo que estudou a replicação do Brome Mosaic Virus (BMV) em 

leveduras.  

Trabalhos anteriores demonstraram que a RdRp, purificada de células 

infectadas por diferentes vírus de RNA de polaridade positiva, estava associada a 

proteínas celulares. A remoção destes fatores celulares resultou na perda da 

atividade da RdRp viral ou de sua especificidade para o alvo, considerando como 

específica a replicação do RNA viral e não dos RNAs celulares. Isto sugere que 

fatores celulares são necessários para a síntese específica de RNA, sendo pré-

requisitos fundamentais para o sucesso de uma replicação viral (69).  

A NS5 de outros membros da família Flaviviridae ter sido identificada 

como alvo de interações proteína-proteína com proteínas celulares. Através de 

screening em sistema duplo-híbrido em levedura, contra biblioteca de cDNA de 

células renais de bovino susceptíveis à infecção por BVD (70).  

Os experimentos de Houshmand & Bergqvist (2003) (71) indicam uma 

habilidade da proteína La de interagir com as extremidades 5’ e 3’ do RNA do 

vírus Dengue tipo 4, bem como com NS3 e NS5, sugerindo uma função desta 

proteína na replicação dos vírus Dengue, bem como na de outros membros da 

família Flaviviridae. Desta forma, é possível que o complexo de replicação dos 

Flavivirus requeira a interação com a proteína La para a ocorrência da replicação 



(71). A proteína La pode desempenhar diferentes funções, como modular ou 

favorecer a interação das duas extremidades do genoma viral, conferindo uma 

conformação específica do genoma viral para tradução ou replicação. Além disso, 

esta proteína, pode estar envolvida na mudança dos processos de tradução para 

os de replicação. É possível que a replicase viral possa interagir com o genoma 

viral somente após a interação do RNA com a proteína La e outras proteínas 

celulares, e que NS3 e NS5 possam usar esta interação para se ligar ao complexo 

de replicação viral no início de sua formação. Finalmente, a interação entre ambas 

as extremidades do genoma viral com a proteína La pode ser um pré-requisito 

para a ligação de outros fatores ainda não identificados, que podem participar da 

replicação dos vírus Dengue (60). 

Outras proteínas celulares têm sido envolvidas no complexo de replicação 

dos Flavivirus, dentre elas a proteína ligadora de trato de polipirimidina (PTB) e a 

ribonucleoproteína L (hnRNPL), estas proteínas ligam-se à região IRES do HCV e 

estão envolvidas na tradução viral (72,73). A proteína calreticulina interage com a 

região 3’ NCR do vírus Dengue tipo 4 (74). A proteína NS3 do vírus Dengue 

interage com a proteína ligante de receptor nuclear (NRBP-nuclear receptor 

binding protein), uma proteína que atua no tráfego do retículo 

endoplasmático/complexo de Golgi. Esta interação pode afetar a distribuição 

intracelular da NRBP e pode ser importante na geração de estruturas 

membranosas induzidas pelo vírus e pela maturação viral (75). 

Em nosso laboratório duas interações entre NS5 e proteínas celulares já 

foram descritas: U1A e eIF3L. A proteína U1A é uma ribonucleoproteína 

predominantemente nuclear que está associada ao complexo de splicing, além de 



possuir um NLS (Nuclear Localization Signals), um domínio central que favorece a 

U1A transitar para o citoplasma e voltar para o núcleo. Essa interação 

provavelmente ocorre devido a função moduladora de U1A no transporte da NS5 

citoplasmática para o núcleo da célula hospedeira. A interação entre NS5 de YFV 

e a proteína celular U1A, foi identificada por Bronzoni e colaboradores (2010) (76) 

por meio de imunopreciptação e confirmação por western blot, de células de 

mamíferos transfectadas com NS5 e U1A e células transfectadas com U1A e 

infectadas com YFV, sugerindo uma função fisiológica para a formação do 

complexo NS5-U1A.  

Morais e colaboradores (2011) (77) identificaram e caracterizaram a 

interação entre a proteína humana eIF3L (eukaryotic translation initiation factor 3, 

subunit L) e NS5 de YFV. Essa interação ocorre em uma região conservada de 79 

aminoácidos do domínio RdRp de NS5, denominada Interaction Domain. Usando 

o sistema de duplo hibrido em levedura, demostraram que a interação não ocorre 

apenas em YFV, mas também em outros Flavivirus como YFV, DV2, DV3 e SLEV, 

sendo portanto relevante para o gênero. Para avaliar a importância dessa 

interação na replicação viral, foi realizada a superexpressão de eIF3L em células 

BHK LucNeo contendo um replicon YFV17D. Utilizando ensaios de atividade de 

luciferase, os autores mostraram que os níveis de replicons YFV nos 

sobrenadantes de células com eIF3L superexpressa foram significativamente 

reduzidos quando comparados aos controles (Teste t-student, p<0,05), sugerindo 

que eIF3L possui uma importante função na replicação de YFV. 

  



1.3. Proteína hSlu7 

A hSlu7 (Synergistic Lethal with U5 snRNA human, pre-mRNA-splicing 

factor SLU7; step II splicing factor SLU7) foi isolada interagindo com a U5 e é 

requerida no segundo passo do splicing. A Slu7 de leveduras liga-se antes do 

segundo passo catalítico do spliceossomo de snRNP de U5 (78).  

A proteína de splicing Slu7 (79) e a sua proteína homóloga humana hSlu7 

(78), apresentou uma importante função na seleção do 3’ss (single strand) no 

segundo passo do splicing. Extrato nuclear de células humanas deprimidas de 

hSlu7 tiveram redução da afinidade do exon 5’ pelo spliceossomo, condição essa 

que implica na seleção de diferentes AGs do 3’ss. Este fato sugere que a função 

da hSlu7 é se fixar ao exon 5’, quando este estiver no complexo spliceossomo 

para o acesso correto ao 3’ss possa ocorrer (80) (Figura 3). Tanto a Slu7 e a hSlu7 

participam na seleção do 3’ss, quando a distância entre a sequência do 3’ss for 

maior que 7 ou 23 nucleotídeos, respectivamente (80, 81). 

 

 



Figura 3: Seleção do AG correto para a fixação do complexo de spliceossomo. (genome.crg.es) 

 

 

Shomron e colaboradores (2004) (82), identificaram por ferramentas de 

bioinformática e por análises mutacionais, três domínios funcionais da proteína 

hSlu7 com funções distintas quanto a localização subcelular, conhecida como, um 

Sinal de Localização Nuclear (NLS), uma região de afinidade ao zinco e outra rica 

em leucina. A região de afinidade ao zinco sofre uma sobreposição no NLS para 

formar uma estrutura que não requer a entrada da hSlu7 para o núcleo, no 

entanto, uma pequena quantidade de hSlu7 é mantida no núcleo para prevenir a 

sua translocação para o citoplasma via rota de Manutenção da Região 

Cromossomal 1 (Chromosome Region Maintenance - CRM1) 
(83)

. A translocação 

sincronizada das proteínas entre o núcleo e o citoplasma de células eucarióticas é 

um poderoso mecanismo regulatório da expressão gênica, dos processos 

celulares (85), e da regulação do splincing alternativo (85,86).  

A identificação dos sinais que promovem a transição nuclear-

citoplasmática é importante para a compreensão das funções destas proteínas e a 

regulação de seus substratos (83)
. A região de afinidade pelo zinco da hSlu7 

determina a sua localização celular, por ser uma proteína sensível ao balanço 

núcleo-citoplasmático (82)
. Há algumas condições fisiológicas que podem alterar as 

concentrações de hSlu7 nuclear endógena para acúmulos citoplasmáticos. No 

entanto, o efeito do estresse à célula, como raio-ultravioleta C (UV-C) e calor, 

podem mudar a localização celular e a concentração de hSlu7, que é 

extremamente importante para determinar a seleção correta do 3’ss no splicing 

alternativo na reação de splicing (83).  



 

 

1.4. Sistema Duplo-Híbrido em Leveduras 

O ensaio de duplo-híbrido em levedura foi inicialmente introduzido por 

Fields e Song (1989) (87), quando mostraram que plasmídeos expressando 

proteínas de fusão GAL4BD-SNF1 e GAL4AD-SNF5 ativavam o gene repórter 

GAL1-lacZ. Trata-se de um ensaio genético-molecular pelo qual uma interação 

proteína-proteína é detectada in vivo através da reconstituição da atividade de um 

ativador transcricional. Ativadores transcricionais podem ser separados em regiões 

discretas correspondentes a domínios de ligação ao DNA e domínios de ativação 

da transcrição (88-90). O método é baseado em propriedades da proteína Gal4, um 

ativador transcricional da levedura Saccharomyces cerevisiae constituído por dois 

domínios funcionais distintos e separáveis – um domínio amino-terminal, 

localizado entre os aminoácidos 1 e 147, onde se ligam regiões específicas do 

DNA (UAS-GAL4), sendo denominado DNA-BD (DNA-binding domain); e um 

domínio carboxi-terminal, o qual está situado entre os aminoácidos 768 e 881 de 

Gal4, e se caracteriza por ativar o processo de transcrição da levedura, sendo 

chamado, portanto, de AD (activating domain). UAS (Upstream Activation 

Sequence) são regiões reguladoras da transcrição no genoma da levedura, 

reconhecidas por ativadores transcricionais específicos (91,92). 

O DNA-BD de Gal4 reconhece sequências de ativação UAS, mas 

isoladamente, não é capaz de ativar a transcrição. O AD, por sua vez, apesar de 

poder interagir com o complexo da RNA polimerase II, não ativa o processo de 

transcrição por si só, devido à distância em que ele se encontra da região 



promotora UAS-GAL4. Mas os dois domínios do ativador não precisam estar 

ligados covalentemente. Apenas a reconstituição da proximidade entre esses 

domínios DNA-BD e AD já é suficiente para que a atividade transcricional de Gal4 

seja restabelecida (63,64,90). 

No sistema duplo-híbrido para se detectar as interações proteicas, é 

necessário construir e introduzir na levedura hospedeira plasmídeos codificando 

duas proteínas híbridas, um com o DNA-BD de GAL4 fundido a uma proteína X e 

o outro com o AD de GAL4 fundido a uma proteína Y. A interação entre as 

proteínas X e Y refaz a proximidade entre os dois domínios de GAL4, recrutando a 

maquinaria transcricional para a região do promotor. A transcrição é ativada e a 

interação proteína-proteína é detectada através de um sinal fenotípico que é 

gerado a partir da ativação transcricional dos genes repórteres da levedura, os 

quais contêm sítios de ligação para GAL4 (63,87,90). A ilustração do princípio básico 

de um ensaio de duplo-híbrido em levedura está na Figura 4. 

 

 



 

 

 

 

 

Apesar de ter sido desenvolvido inicialmente para detectar interações 

físicas entre duas proteínas conhecidas, em pouco tempo o sistema duplo-híbrido 

passou a ser amplamente utilizado em screenings para triagens de interações 

entre uma proteína conhecida e proteínas codificadas por bibliotecas de cDNAs de 

determinado órgão ou tecido. Normalmente, a proteína conhecida está fundida ao 

DNA-BD, sendo denominada “isca” e as proteínas da biblioteca apresentam-se 

ligadas ao AD, sendo chamadas de “presas” nesse sistema (93). Essas triagens 

resultam na disponibilidade imediata do gene clonado para qualquer nova proteína 

identificada (64,90). 

A maioria dos vetores de duplo-híbrido emprega o promotor de levedura 

ADH1 para dirigir a expressão das proteínas híbridas, o que permite um alto nível 
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Figura 4. Princípio básico do sistema duplo-híbrido em levedura descrito por Fields e Song. A) 
O processo de transcrição não ocorre porque as proteínas híbridas X e Y não são parceiras 
interativas. B) A interação entre as proteínas X (fundida ao DNA-BD) e Y (fundida ao AD) 
reconstitui a proximidade entre os dois domínios da proteína Gal4, ativando a transcrição e 
promovendo a expressão de genes repórteres da levedura. 
 



de expressão das sequências sob seu controle (94). A localização nuclear é 

direcionada através de sequências internas no domínio de ligação da proteína 

híbrida ou por uma sequência SV40, ligada à extremidade amino-terminal do 

domínio de ativação da referida proteína (95). 

No sistema duplo-híbrido os produtos da ativação dos genes repórteres 

HIS3 e ADE2 da linhagem AH109 de Saccharomyces cerevisiae, levam à 

expressão de enzimas envolvidas na biossíntese de histidina e adenina, 

respectivamente. Desta forma, a seleção das interações entre isca e presa foi 

efetuada a partir da utilização de meios de cultura com ausência desses 

nutrientes, os chamados meios drop-out duplo (SD-Leu-Trp) triplos (SD-His-Leu-

Trp) e quádruplos (SD-Ade-His-Leu-Trp). O gene HIS3 é o repórter mais sensível, 

porém o menos seletivo possui grande potencial na geração de falso-positivos. O 

ADE2 é especialmente usado porque, como é o único com promotor GAL2, que é 

um gene repórter mais seletivo, porém menos sensível, eliminando um grande 

número de falso-positivos, mas também gera falsos negativos (96). 

Também a partir do sistema duplo-híbrido, Chung e colaboradores (2000) 

(97) identificaram a proteína karioferina β3, pertencente ao grupo de proteínas que 

fazem transporte de proteína e de RNA, como um parceiro interativo da proteína 

NS5A do HCV. O trabalho também mostrou, por meio da geração de proteínas 

mutantes, que a interação NS5A de HCV com karioferina β3 pode inibir sua 

atividade e alterar o metabolismo celular, bem como contribuir com a proliferação 

viral (97). 

Outra interação proteína-proteína com NS5A de HCV detectada através do 

sistema duplo-híbrido foi descrita por Evans e colaboradores (2004) (99). Os 



experimentos detectaram como par interativo de NS5A a proteína hVAP-A 

humana, que está envolvida no transporte intracelular de vesículas e, além de 

atuar como receptora para a ligação de proteínas, é alvo necessário para a 

replicação eficiente do RNA. Mutações em NS5A que bloqueiam a referida 

interação reduzem fortemente a replicação do HCV. Além disso, as análises 

demonstraram uma inversa correlação entre o estado fosforilativo de NS5A e a 

interação com hVAP-A (Human Vesicle-associated Membrane Protein-associated 

Protein A), ou seja, os modelos no estudo sugeriram que a hiperfosforilação de 

NS5A rompe a interação, regulando negativamente a replicação do RNA viral (98). 

 

 

1.5. Expressão de Proteínas Recombinantes  

 A expressão de proteínas recombinantes em procariotos apresenta a 

vantagem de ser rápida e possibilitar a obtenção de proteínas em larga escala. 

Porém, grande parte das proteínas expressas pode ficar contida na fração 

insolúvel da preparação e devem ser purificadas em condições desnaturantes, 

alterando assim sua estrutura e consequentemente função e/ou antigenicidade (99). 

Além disso, o sistema não inclui modificações pós-traducionais, como por 

exemplo, a glicosilação de proteínas (99). Para proteínas que apresentam um 

padrão de glicosilação, como NS1 e E dos Flavivirus, são necessários sistemas 

alternativos, como o uso de células eucarióticas: leveduras, células de mamíferos 

e de insetos para a expressão, pois permitem o processamento pós-traducional 

das proteínas recombinantes. Entretanto a expressão de proteínas em células de 



mamíferos representa elevado custo de manutenção, além de ser muito demorada 

e trabalhosa(100). 

O sistema de expressão em procarioto é atualmente utilizado 

comercialmente na produção de diversas proteínas de interesse terapêutico, como 

por exemplo, insulina, hormônio do crescimento humano, vacina contra Hepatite B, 

entre outros (101). Isto certamente se deve ao fato de serem de fácil manipulação, 

crescerem rapidamente e exigirem meios relativamente simples. Os processos de 

extração e purificação da proteína recombinante em procariotos são menos 

complexos de serem realizados e apesar de não permitir modificações pós-

traducionais, as proteínas expressas em Escherichia coli tem apresentado grande 

êxito em testes sorológicos (102-105). 

 Para a expressão de proteínas clonadas em bactérias, utiliza-se a 

tecnologia do DNA recombinante, que consiste em inserir o cDNA de interesse em 

um vetor de expressão em procarioto. O plasmídeo recombinante será inserido em 

uma célula procarionte para a propagação do plasmídeo pelas suas células filhas. 

A técnica está exemplificada simplificadamente na Figura 5.  

 



 

 

 

 

Portanto, a síntese do RNA viral envolve processos bastante complexos, 

com a interação entre o RNA viral, proteínas virais e também fatores celulares, 

ficando clara a relevância das interações proteicas dentro desse contexto. 

Diferentemente de HCV e de outros membros da família Flaviviridae, pouco se 

sabe sobre as interações proteína-proteína relacionadas à NS5 de YFV e sua 

participação no processo de replicação viral. Dessa forma, a descoberta de 

proteínas celulares que atuem como parceiras interativas de NS5 de YFV podem 

Figura 5: Tecnologia do DNA recombinante que consiste na formação de moléculas 
recombinantes (http://www.mundovestibular.com.br). 



gerar ferramentas para a elucidação da importância funcional de NS5 em células 

infectadas, como também estabelecer uma base molecular para a atenuação viral 

dependente de NS5, além de possibilitar, num futuro, uma abordagem proteômica 

e química para o desenho de drogas contra a Febre Amarela.   

 

 

1.7  Relevância e Justificativa 

A febre amarela é uma enfermidade que ocasiona relevante morbidade e 

mortalidade nas regiões tropicais da América do Sul. No Brasil, apesar da 

extensiva campanha de vacinação, aproximadamente 20% da população das 

áreas endêmica e de transição e quase 100% da população da área indene não 

estão vacinadas, contudo um dos fatores agravantes do diagnóstico dessa doença 

é a evolução rápida para formas mais graves e a similaridade de sua 

sintomatologia com outras doenças febris como malária, sarampo e leptospirose. 

Para diferenciar estas enfermidades há necessidade do desenvolvimento de 

métodos de diagnóstico e formas de tratamento rápido, no entanto não há 

nenhuma droga antiviral específica para o tratamento da febre amarela, somente 

tratamento de suporte e vacinação. 

Ainda há chances do mosquito Aedes aegypti que encontra-se 

intensamente difundido em praticamente todos os estados do país. Indivíduos com 

febre amarela silvestre representam fontes potenciais de infecção para estes 

vetores, que podem iniciar epidemias urbanas explosivas e acometer milhares de 

pessoas entre a população não vacinada trazendo consequências importantes 

para a saúde pública e para a economia do país. 



Experimentos que utilizam modelo animal (primata não humano) que 

reflete as formas clínicas observadas em indivíduos infectados com o vírus da 

febre amarela constitui um excelente modelo de estudo, no entanto, são muito 

caros e inviáveis nos dia de hoje. Assim, o estudo in vitro para a identificação da 

funcionalidade da protease viral do YFV e seus potenciais inibidores, como por 

exemplo, a função da interação entre a proteína NS5 e a proteína celular hSlu7, 

poderia contribuir para o desenvolvimento de novas drogas terapêuticas que 

atuariam inibindo  algumas das interações proteína-proteínas de  fundamental 

importância para a ocorrência do ciclo de replicação viral e a progressão dos 

sintomas da febre amarela. 

 

 

1.6. Objetivos. 

1.7.1. Objetivo Geral. 

Identificação da interação da proteína viral NS5 de YFV com a proteína 

celular hSlu7. 

 

 

1.7.2. Objetivos Específicos. 

1) Identificação da interação entre a proteína celular hSlu7 com o domínio 

RNA polimerase de NS5 e suas deleções, através da realização do mapeamento 

em sistema duplo híbrido em levedura Saccharomyces cerevisiae. 



2) Caracterização da sublocalização celular de hSlu7 diante infecção com a 

cepa vacinal 17D de YFV em células de mamíferos, por meio de superexpressão 

proteica ante infecção. 

3) Clonar e Expressar a hSlu7 recombinante em  sistema de expressão em 

procarioto, modelo Escherichia coli, e consequentemente, a purificação de hSlu7.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 



2. MATERIAIS E MÉTODOS 

2.1. Sistema Duplo-Híbrido. 

2.1.1. Plasmídeos. 

2.1.1.1. Vetor pGBKT7. 

A inserção de 15 cDNAs, 14 proveniente de fragmentos deletérios da 

RdRp de YFV e a RdRp inteira, previamente construídas e confirmadas pela Profa. 

Maria Carolina Ferrari Sarkis Madrid e colaboradores (2007) (106), em seu projeto 

de mestrado, foram inseridas no vetor pGBKT7 (CLONTECH Laboratories, Inc.) 

que permite sua expressão em fusão com o domínio de ligação ao DNA (DNA-BD 

– DNA binding domain) da proteína Gal4, gerando, assim, uma proteína híbrida 

usada como isca para o sistema duplo-híbrido em leveduras. Outras 

características deste vetor incluem a presença do promotor ADH1, o qual promove 

a expressão de elevados níveis das proteínas híbridas em leveduras, e a presença 

dos sinais de término de transcrição T7 e ADH1 (TT7 & ADH1). A replicação 

autônoma do pGBKT7 em E. coli e em Saccharomyces cerevisiae é determinada 

pelas origens de replicação pUC e 2µ ori, respectivamente. O vetor (Figura 6) 

carrega o gene que confere resistência à kanamicina, para seleção em E. coli, e o 

marcador nutricional TRP1, para seleção em leveduras.  

  



 

 

 

 

2.1.1.2. Vetor pACT2. 

Gentilmente cedida pelo Dr. Jörg Kolbarg (Laboratório Nacional de 

Biociências – LNBio, Campinas, SP), clonada no vetor pACT2 (CLONTECH 

Laboratories, Inc.), uma biblioteca de cDNA de células Hela para o screening em 

duplo-híbrido contra as deleções de RdRp construídas pela Profa. Maria Carolina 

Ferrari Sarkis Madrid e colaboradores (2007) (106), em seu projeto de mestrado. 

Umas das proteínas que despertou nosso interesse para estudo, foi a hSlu7, para 

analisarmos o seu domínio de interação com a RdRp e suas deleções. A inserção 

do cDNA no sítio múltiplo de clonagem do vetor pACT2, com corretas orientação e 

fase de leitura aberta, permite a expressão das proteínas codificadas em fusão ao 

domínio de ativação da transcrição (AD – activation domain) da proteína Gal4, 

gerando, assim, proteínas híbridas denominadas presas no sistema duplo-híbrido. 

O vetor pACT2, cujo mapa está representado na Figura 7, apresenta promotor 

Figura 6: Mapa de restrição e sítios múltiplos de clonagem do vetor pGBKT7 (CLONTECH 
Laboratories, Inc.) 



ADH1 que gera altos níveis de expressão das proteínas híbridas, as quais são 

direcionadas para o núcleo da levedura através da sequência de localização 

nuclear do antígeno SV40, clonado na região 5’ da sequência GAL4 AD. O vetor 

pACT2 replica-se de forma autônoma em E. coli e em S. cerevisiae e carrega o 

gene bla que confere resistência à ampicilina em E. coli, bem como o marcador 

nutricional LEU2, para seleção em leveduras. 

 

 

  

 

 

 

  

Figura 7: Mapa de restrição e sítios múltiplos de clonagem do vetor pACT2. (CLONTECH 
Laboratories, Inc.). 
 



2.1.1.3. Sequenciamento Nucleotídico 

Os clones positivos foram analisados quanto a ausência de mutações que 

possam ter sido originadas nas PCRs, bem como quanto a correta coesão dos 

insertos no pGBKT7 e pACT2, pelo sequenciamento nucleotídico. As reações de 

sequenciamento foram realizadas com o ABI PRISM® Big Dye® Terminator v3.1 

Cycle Sequencing Kit, nas seguintes condições, 200ng de DNA plasmideal, 4µL de 

tampão de sequenciamento (5x Tris-HCl, MgCl2), 4µL do Ready Reaction Mix, 1µL 

de primer e água Gibco® (água livre de DNAse/RNAse)para   um volume final de 

20µL. Os primers foram utilizados numa concentração de 3,2ρmol/µL. Os primers 

para a as deleções de RdRp podem ser consultados em Madrid e colaboradores 

(2007), para a hSlu7 foi o utilizado o primer com sequencia foward 

(TTTGGATCCATGTCAGCCACAGTTGTAGATGCA), e reverse  (TTTGCGGCCGC 

CCTACTGTCCAAGGAA). Os produtos obtidos foram submetidos ao ABI PRISM® 

377 DNA Sequencer (Applied Biosystems) e as sequencias foram analisadas 

utilizando o programa DS Gene 2.0 (Accelrys). As sequências obtidas foram 

comparadas às sequências disponíveis no GenBank pelo programa BLASTn 

(NCBI). E os clones positivos foram armazenados em solução de Glicerol 50% a -

80°C.  

 

 

2.1.2. Levedura 

 A cepa de levedura utilizada no sistema duplo-híbrido foi a linhagem 

AH109 da levedura Saccharomyces cerevisiae (Clontech), que foi geneticamente 

construída para eliminar clones falso-positivos através de três genes repórteres – 



HIS3, ADE2 e lacZ (ou MEL1), os quais estão sob controle de diferentes regiões 

promotoras (UAS) adjacentes à GAL4, conforme pode ser visualizado na Figura 8. 

Esses repórteres são expressos a partir da proximidade entre os domínios de 

ligação ao DNA (DNA-BD) e de ativação da transcrição (AD) de GAL4 da referida 

levedura, ativando sua maquinaria transcricional e gerando, assim, um sinal 

fenotípico. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 8. Genes repórteres da linhagem AH109 de Saccharomyces cerevisiae. 

 

 

2.1.2.1. Meios de Cultura para Crescimento e Manutenção de Leveduras 

Para a seleção de leveduras contendo os plasmídeos isca e presa, bem 

como seleção de interação proteína-proteína ativadora da transcrição de um 

determinado gene repórter foram usados meios SD (Sinapse) (meios sintéticos 

definidos, também chamados de drop-out). Dentre eles, foram utilizados os meios 

drop-out simples, duplos, triplos e quádruplos, respectivamente representados 

pelos meios: SD-Trp (com ausência do aminoácido triptofano, seleciona levedura 



que contém a isca); SD-Leu-Trp (com ausência dos aminoácidos leucina e 

triptofano, seleciona levedura que contém isca e presa); SD-His-Leu-Trp (com 

ausência dos aminoácidos histidina, leucina e triptofano, que seleciona as 

interações capazes de ativar o gene repórter HIS3); o meio SD-Ade-His-Leu-Trp 

(com ausência dos aminoácidos adenina, histidina, leucina e triptofano , seleciona 

as interações que são capazes de ativar o gene repórter ADE2), a quantidade dos 

reagentes para os meios podem ser vistos a seguir. 

 

 Peso em gramas 

para 1L de água 

q.s.p. 

Meio SD Base* 26,7 

SD-Trp**  0,74 

SD-Trp-Leu** 0,64 

SD-Trp-Leu-His** 0,62 

SD-Trp-Leu-His-Ade** 0,60 

* Meio SD base (Clontech) e ** Meios SD drop-out (Sinapse) 

 

Para o crescimento das leveduras contendo vetor pGBKT7 foi utilizado o 

meio SD –Trp (Sinapse). E para o crescimento das leveduras contendo o vetor 

pACT2 e vetores utilizados para controles o meio para crescimento das leveduras 

foi o SD; -Trp-Leu (Sinapse), portanto as leveduras transformantes foram 

cultivadas em meio duplo. 

 

 

 



2.1.2.2. Transformação em Levedura 

 Para a transformação em leveduras das deleções de RdRp repicada em 

SD-Trp e o pACT2-hSlu7 em meio SD-Leu-Trp (Sinapse) para o teste do Plasmid-

Linkage, portanto utilizou-se a levedura S. cerevisiae AH109 (BD MATCHMAKER 

GAL4 Two-Hybrid System 3, Clontech) e incubou-se a 30ºC durante dois ou três 

dias. Em seguida, uma massa celular de leveduras foi inoculada em 10mL de meio 

SD, a 30ºC, sob agitação de 250rpm, por 48 horas. Centrifugou-se a 3000g por 1 

minuto a temperatura ambiente. Lavou-se o pellet com água MiliQ. Centrifugou-se 

a 3000g por 1 minuto, e adicionou-se 2mL de acetato de lítio a  100mM, e 

incubou-se por 15 minutos, a 30°C, sobre 250rpm. Após a incubação, centrifugou-

se a 3000g por 1 minuto e adicionou-se 2µg de DNA plasmideal, 10µg do 

carreador (esperma de salmão – Promega), 250µl de PEG 50%, 36µl acetato de 

lítio a 1M e 45µL de água MiliQ. Homogeneizou-se por 1 minuto em velocidade 

máxima (vortex). Incubou-se por 20 minutos a 42°C. Após o período de incubação, 

centrifugou-se por 1 minuto em velocidade máxima (13000rpm) e a suspensão de 

células foi plaqueada em meio SD –Leu-Trp (Sinapse). E as placas foram 

incubadas a 30°C por 42 a 84 horas. 

 

2.1.2.3. Transformação com os Plasmídeos Controle 

Conforme metodologia descrita no item 2.1.2.2, foi transformado 

sequencialmente em levedura, pares de plasmídeos usados como controles 

positivo e negativo para o estudo das interações proteína-proteína nos ensaios de 

duplo-híbrido (Quadro 1). 

 



Quadro 1. Transformações dos Plasmídeos Controle em Levedura. 

Transformações sequenciais em AH109 Resultado esperado da 
interação quanto à 
ativação de genes 

repórteres de AH109  

Plasmídeos* com 
DNA-BD de GAL4 

 

Plasmídeos* com AD 
de GAL4 

pGBKT7-BD 
pGADT7-AD Negativo 
pGADT7-T Negativo 

   

pGBKT7-Lam 
pGADT7-AD Negativo 
pGADT7-T Negativo 

 
pGBKT7-53 

  
pGADT7-T Positivo 

* Matchmaker Gal4 Two-Hybrid System 3 (Clontech) 

 

 

Do grupo de plasmídeos que possuem DNA-BD de GAL4, além do 

pGBKT7 vazio, foram transformados o pGBKT7-Lam e o pGBKT7-53. O vetor 

pGBKT7-Lam expressa o DNA-BD em fusão com a proteína laminina C humana, 

que não está relacionada com a formação de complexos, nem interage com a 

maioria das proteínas oferecendo, desta forma, um controle negativo para o 

estudo das interações proteicas. O vetor pGBKT7-53, por sua vez, expressa o 

DNA-BD de GAL4 em fusão com a proteína p53, que interage com o antígeno 

large-T de SV40 sendo, assim, usado como controle positivo. 

Pertencentes ao grupo dos vetores com AD de GAL4 estão o pGADT7 

vazio e o pGADT7-T. Este último é usado como controle positivo, uma vez que 

expressa o AD em fusão ao antígeno large-T de SV40, que interage com a 

proteína p53. 

 

 



2.1.2.4. Plasmid-Linkage. 

Para confirmar as interações entre a proteína celular hSlu7 e a RdRp de 

YFV no sistema duplo-híbrido em levedura, realizou-se um procedimento 

denominado plasmid-linkage.  

Para validar o experimento, utilizou-se os controles pGADT7 e pGADT7-T 

que foram transformados sequencialmente em leveduras contendo pGBKT7 vazio, 

pGBKT7-Lam, pGBKT7-p53, pGBKT7-RdRp de YFV e as iscas contendo as 

deleções de RdRp de YFV. Os fragmentos deletérios encontram-se 

esquematicamente na Figura 9. As transformações sequencias estão presentes 

no Quadro 2 e a metodologia foi descrita no item 2.1.2.2.   

 

 

Figura 9: Esquema das construções deletérias de RdRp de YFV. RdRp: região correspondente a 

isca de RdRp inteira, 7 deleções amino-terminais em RdRp de YFV e posteriormente 7 deleções 

carboxi-terminal em RdRp de YFV, totalizando 15 iscas, sendo 14 dessa representando os 

fragmentos deletérios. 

 

 

 



Quadro 2. Transformações sequenciais em S. cerevisiae AH109 entre pACT2-
hSlu7 e pGBKT7-RdRp, incluindo os plasmídeos controles. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Os transformantes obtidos foram analisados quanto à ativação dos genes 

repórteres HIS3 e ADE2. O domínio responsável pelo estabelecimento das 

interações entre RdRp NS5 de YFV e a hSlu7 foi definido segundo a ativação dos 

dois repórteres e denominados de fragmentos A e B em RdRp. 

Para o mapeamento da interação entre pACT2-hSlu7 e as porções 

deletantes de RdRp, avaliou-se a capacidade da ativação dos genes repórteres 

Leveduras transformadas (BD) DNA AD para Transformação 

AH109 pGBKT7-BD vazio pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7-Lam pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7-p53 pAGDT7-T 

AH109 pGBKT7-RdRp pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7- RdRp 2f pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7- RdRp 3f pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7- RdRp 4f pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7- RdRp 5f pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7- RdRp 6f pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7- RdRp 7f pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7- RdRp 8f pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7- RdRp 2r pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7- RdRp 3r pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7- RdRp 4r pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7- RdRp 5r pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7- RdRp 6r pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7- RdRp 7r pACT2-hSlu7 

AH109 pGBKT7- RdRp 8r pACT2-hSlu7 



HIS3 e ADE2 de AH109, a partir da normalização do número de células por 

diluições seriadas das culturas e plaqueamento sob forma de spots nos meios 

apropriados. Para isto, foram preparadas culturas de cada levedura transformante 

em 2mL de meio SD-Leu-Trp (Sinapse) e incubadas a 30˚C, sob agitação de 

250rpm, até atingir a DO600 maior que 1. Em seguida, foram transferidos 100µL de 

cada suspensão com DO600 normalizada para um poço de microplaca e diluída 

seriadamente (1:10) quatro vezes, com meio SD-Leu-Trp (Sinapse), para uma 

análise mais adequada do crescimento e do grau de ativação de um gene 

repórter. Foram aplicados, então, sob a forma de spots, 4µL da suspensão original 

e de cada diluição em ágar SD-Leu-Trp (Sinapse), SD-His-Leu-Trp (Sinapse) e 

SD-Ade-His-Leu-Trp (Sinapse). A incubação das placas foi a 30˚C até observação 

de crescimento, o que levou aproximadamente três dias. 

 

 

2.2. Expressão e Purificação da Proteína hSlu7. 

2.2.1. Clonagem. 

2.2.1.1. Confirmação do cDNA de hSlu7.   

 Inicialmente amplificou-se o fragmento de interesse, que neste caso é o 

cDNA da hSlu7 (sequencia disponível no Gene Bank- 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AF101074.1), inserido no pEGFP-C3-hSlu7, 

para confirmação do tamanho do fragmento 1762pb, este plasmídeo encontrava-

se em E. coli DH5α.  

A extração do DNA plasmidial foi realizado pelo método caseiro de 

MaxiPreparation, que consiste em incubar a construção plasmideal em 4mL de 



meio LB (Luria-Bertani) com ampicilina (100µg/mL) por 8 horas a 37°C a 250rpm. 

Transferir o pré-inóculo para 200mL de LB com ampicilina (100µg/mL) e incubar 

por 16 horas a 37°C a 250rpm. Centrifugou-se a cultura por 15 minutos a 4°C 

(rotor SLA-1500 Sorval). Ressuspendeu-se o pellet com 6mL da Solução I 

(Quadro 3). Adicionou-se 12mL da Solução II (Quadro 3) e incubou-se por  5 

minutos a temperatura ambiente. Adicionou-se 6mL da Solução III (Quadro 3) e 

incubou-se no gelo por 20 minutos. Centrifugou-se por 20 minutos a 12000rpm. 

Filtrou-se o sobrenadante. Adicionou-se 12mL de isopropanol gelado. 

Homogeneizou-se levemente e incubou-se no gelo por 30 minutos. Centrifugou-se 

por 20 minutos a 12000rpm (rotor 55-34 Sorval) e descartou-se o sobrenadante. 

Ressuspendeu-se o pellet com 700µL de água MiliQ. Adicionou-se 700µL de 5M 

Cloreto de Lítio e incubou-se no gelo por 30 minutos. Centrifugou-se a 14000rpm 

por 20 minutos. Precipitou-se o sobrenadante com 3mL de Etanol Absoluto e 

incubou-se por 30 minutos a -80°C. Após incubação, centrifugou-se a 14000rpm 

por 20 minutos. Ressuspendeu-se o pellet com 400µL de água MiliQ e aqueceu-se 

a 37°C até dissolver por completo. Adicionou-se 2,5µL de RNAse (20mg/mL) e 

incubou-se por 20 minutos a 37°C. Adicionou-se 450µL de solução a 20% de PEG 

(Poilietileno Glicol) e 2,5M de NaCl e incubou-se por 16 horas a 4°C. Transcorrida 

a incubação, centrifugou-se a 12000rpm por 30 minutos. Ressuspendeu-se o 

pellet com 400µL de tampão TE (10mM Tris pH8.0 e 1mM EDTA) a 37°C sob 

agitação de 950rpm. Adicionou-se 400µL de Fenol/Clorofórmio e homogeneizou-

se severamente (Vortex). Centrifugou-se a 13200rpm por 2 minutos em 

temperatura ambiente. Colheu-se a fase líquida e adicionou-se 40µL de 3M de 

Acetato de Sódio e ainda completou o volume para 1,5mL com etanol absoluto a -



20°C e incubou-se por 30 minutos a -80°C. Centrifugou-se a 13000rpm por 20 

minutos a 4°C. Descartou-se o sobrenadante e preencheu-se o tubo com etanol 

70% a -20°C. Centrifugou-se a 13200rpm por 20 minutos. Descartou-se o 

sobrenadante e deixou o pellet secar completamente e somente após ter 

ressuspendido com 200µL de água livre de DNAse e RNAse é que ficou pronto 

para a quantificação.  

 

 

Quadro 3 : Soluções para Extração de DNA plasmidial – Maxipreparation. 

Solução I Solução II Solução III 

1M Glicose  

0,5M EDTA  

1M Tris pH 8,0  

H2O q.s.p. 

10N NaOH  

SDS 20% 

H2O q.s.p. 

Acetato de potássio: 98,19g 

Ácido Acético Glacial: 23mL 

H2O q.s.p.:200mL 

 

 

 

Após a obtenção do DNA purificado do pEGFP-C3-hSlu7, sua 

quantificação foi por método de absorbância em espectofotômetro, obtendo-se o 

valor de 10550ng/µL, realizou-se a sua amplificação por meio da Reação em 

Cadeia da Polimerase (PCR) utilizou-se o protocolo High Fidelity® (Invitrogen), 

onde o fabricante recomenda 45µL do Mix High Fidelity®, 1µL do primer foward 

(diluição 15pmol/µL) (TTTGGATCCATGTCAGCCACAGTTGTAGATGCA), 1µL do 

primer reverse (diluição 15pmol/µL) (TTTGCGGCCGCCCTACTGTCCAAGGAA) e 

3µL do cDNA extraído de hSlu7 (10550ng/µL). Submeteu-se esta reação a 

ciclagens de 94°C por 1 min., 53˚C por 1 min., 72°C por 2min. e novamente 72°C 



por 2minutos repetidamente por 30 ciclos. A confirmação da amplificação foi 

realizada por eletroforese em gel de agarose a 1%. 

  

2.2.1.2. Síntese da Molécula Recombinante com cDNA de hSlu7  

Depois da confirmação do tamanho do fragmento, realizou-se a 

precipitação do produto de PCR com glicogênio e etanol, adicionando-se 5µL de 

3M de acetato de sódio; 1µL de Glicogênio (Invitrogen); 150µL de etanol absoluto 

gelado a -20°C; incubou por 16 horas a -20°C; centrifugou-se por 20 minutos, a 

13.200rpm, a 4°C; descartou-se o sobrenadante; adicionou-se 150µL de etanol 

70% (-20°C); centrifugou-se por 20 minutos a 13.200rpm e a 4°C; descartou-se o 

sobrenadante; secou e ressuspendeu-se o pellet em 20µL de água livre de RNAse 

e DNAse e quantificou-se o purificado (hSlu7 1060 ng/µL). 

 

 

2.2.1.2.1. Digestão do Inserto hSlu7 e Vetor de Expressão em Procarioto 

Para a formação da molécula recombinante há a necessidade de se fazer 

a digestão para a liberação do cDNA de hSlu7 do vetor pEGFP-C3 e a 

linearização do vetor pET21a para que esses possam por coesão se associarem. 

Portanto digeriu-se o purificado hSlu7 e o vetor pET 21a (Figura10). Para a 

digestão do inserto utilizou-se do seguinte protocolo: 3,18µL do cDNA purificado 

de hSlu7 (1060ng/µL); 3µL da enzima de digestão BamHI (Promega); 3µL da 

enzima de digestão NotI (Promega); 6µL do tampão de reação da enzima 

(Promega) e 48,82 de água livre de DNAse e RNAse (Gibco). Para o vetor foi: 

17,64µL da extração do pET21a (170ng/µL); 3U da enzima de digestão BamHI 



(Promega); 3U da enzima de digestão NotI (Promega); 6µL do tampão de reação – 

React® 3 (Promega) e 34,36µL de água livre de DNAse e RNAse (Gibco). Incubou-

se por 1 hora a 37°C. Verificação da eficiência da digestão por eletroforese em gel 

de agarose a 1%. 

                    

 

 

 

2.2.1.2.2. Ligação do Inserto no Vetor 

 Para a ligação dos fragmentos digeridos realizou-se a sua extração 

diretamente do gel de agarose, recortando as bandas com os tamanhos 

correspondentes a hSlu7 (1761pb) e ao pET21 (5443pb) agora linearizado. A 

extração por micro centrifugação ocorreu com a utilização de um kit (Pure Link®: 

Quick Gel Extration Kit-Invitrogen), incubou-se a banda recortada do gel a 50°C 

por 10 minutos, a 300rpm com a solução L3 até o gel dissolver por completo. 

Centrifugou-se a 11400rpm por 1 minuto e descartou-se a fase líquida. Adicionou-

Figura 10: Mapa de restrição e sítios múltiplos de clonagem do vetor pET21a. (Novagen). 



se 700µL da solução de lavagem W1, centrifugou-se primeiro a 11400rpm por 1 

minuto, descartou-se a fase líquida e centrifugou-se novamente a 13200rpm por 3 

minutos. Adicionou-se 50µL de água livre de DNAse e RNAse (Gibco), incubou-se 

por 5 minutos em temperatura ambiente e centrifugou-se a 11400rpm por 1 minuto 

para a eluição do DNA para posterior quantificação. 

 A ligação do inserto hSlu7 no vetor de expressão pET21a foi realizada 

utilizando a proporção de 1:2 do inserto, como segue no protocolo: 2µL do vetor 

pET21a (40ng/µL); 2,7µL do inserto hSlu7 (60ng/µL); 1µL de T4 DNA ligase 

(1U/µL) e 3µL do tampão de ligação 10x (Roche); e 21,3µL de água livre de 

DNAse e RNAse (Gibco) ajustando para um volume final de 30µL. Incubou-se por 

16 horas a 4°C. Transcorridas às 16 horas as amostras foram precipitadas com 

500µL N-Butanol para melhor pureza das amostras. 

 

2.2.1.2.3. Geração de Bactérias Eletrocompetentes 

Transformação do ligante recombinante em E. coli DH5α. Para isto, 

tornou-se a DH5α eletrocompetente por meio da saturação de sacarose. Reativou-

se a bactéria em meio ágar LB (triptona 10g; extrato de levedura: 5g; NaCl: 10g 

para 1L de água q.s.p.), sem antibiótico, pescou-se uma colônia bacteriana, 

adicionou-a em 30mL de meio LB e incubou-se 37°C, por 16 horas, a 250rpm. 

Distribuiu-se em 1,5mL da cultura em suspensão e centrifugou-se a 13000rpm por 

2minutos. Lavou-se duas vezes com 1mL de sacarose a 300mM em temperatura 

ambiente (centrifugação 13000rpm por 2 minutos). Ressuspendeu-se o pellet com 

30µL de 300mM de sacarose. Adicionou-se 5µL da ligação nos 30µL de bactérias 

competentes e submeteu-as a eletroporação (2500V; 200Ω; 25µF) em 3 pulsos de 



dois segundos cada. Deixou-se estabilizar a eletroporação em meio LB por 1 hora 

e 40 minutos sob agitação de 250rpm a 37°C. Após incubação, centrifugou-se a 

13000rpm por 2minutos e plaqueou-se o pellet em meio seletivo para o plasmídeo 

recombinante que é meio LB com amplicilina (100µg/mL) (Sigma Aldrich), incubou-

se a placa com a bactéria transformada por 16 horas a 37°C.  

 

2.2.1.2.4. Confirmação dos Clones Positivos 

Para a confirmação dos clones positivos, primeiro selecionou-se as 

colônias e as colocou para crescer em 4mL de meio LB com 100µg/mL de 

amplicilina a 250rpm por 16 horas. O PCR screening foi realizado com o kit para 

reação de PCR da LGC Biotecnologia®, e o protocolo utilizado foi: 5µL do tampão; 

2µL de 50mM de Cloreto de Magnésio; 2µL de DNTps (2,5mM); 1µL do primer 

foward (15pmol/µL) e 1µL do primer reverse (15pmol/µL); 0,2µL de Taq polimerase 

(5U/mL); 2µL da amostra e 36,8µL de água livre de DNAse e RNAse (Gibco) para 

a obtenção de um volume final de 50µL por reação. A ciclagem escolhida foi: 94°C 

nos primeiros 10 minutos e repetidamente para os 35 ciclos foi 94°C por 1 minuto; 

53°C por 1 minuto; 72°C por 2 minutos; e por fim 72°C por 10 minutos.  

As amostras positivas detectadas pelo screening, passaram pela extração 

plasmidial pelo Kit PureLinkTM Genomic DNA Mini Kit (Invitrogen), para posterior 

análise quanto à ausência de mutações que possam ter sido originadas nas 

PCRs, bem como quanto à correta inserção do inserto no vetor pET21a, pelo 

sequenciamento nucleotídico. As reações de sequenciamento foram realizadas 

com o ABI PRISM® BigDye® Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit, empregando-

se aproximadamente 200ng de DNA plasmidial, 4µL de tampão de 



sequenciamento (5x Tris-HCl, MgCl2), 4µL do Ready Reaction Mix, 1µL de primer 

e água (Gibco) para um volume final de 20µL. Os primers foram utilizados na 

concentração de 3,2ρmol/µL e estão listados no item 2.2.1.1. Os produtos obtidos 

foram submetidos ao ABI PRISM® 377 DNA Sequencer (Applied Biosystems) e as 

sequências foram analisadas utilizando o programa DS Gene 2.0 (Accelrys). Os 

clones positivos foram armazenados em solução de glicerol 50% a - 80ºC. 

 

2.2.2. Expressão da Proteína hSlu7 em Procarioto 

As cepas bacterianas utilizadas para a transformação do cDNA de hSlu7 

inserida no vetor pET21a foram, E. coli BL21(DE3) Codon Plus-(Stratagene) 

(marcador de resistência para Cloranfenicol) e algumas cepas gentilmente cedidas 

pelo Prof. Dr. Mário Tyago Murakami (LNBio) como a BL21(DE3)pRARE 2 

(marcador de resistência para cloranfenicol), BL21(DE3) C41 e C43 (sem 

marcador de resistência para antibióticos) e Arctic Express (marcador de 

resistência para gentamicina). 

Para a expressão da hSlu7 recombinante foi realizado vários testes 

(Quadro 4), variando a temperatura para ver qual contribuía para a maior síntese 

proteica. Inicialmente foi inoculado 2mL de meio de cultura previamente incubado 

por 16 horas, em 100mL de meio LB com antibiótico específico para cada uma das 

cepas  de E. coli utilizadas e para o plasmídeo recombinante. A agitação em cada 

um dos experimentos variou de 130 a 250rpm durante as incubações das culturas 

bacterianas, até atingirem a Densidade Óptica (DO600 – Eppendorf-Biophotometer) 

desejada que variou de 0,4 a 0,6. Após atingir o valor esperado para a DO600, a 

expressão foi otimizada com a indução do Isopropyl β-D-1-thiogalactopyranoside 



(IPTG) com concentrações que variaram de 0,2-1mM. Para a confirmação da 

eficiência da expressão de hSlu7, correu-se as amostras obtidas segundo os 

testes e desnaturadas a 99°C por 5 minutos em 10% SDS-PAGE (Sodium Dodecyl 

Sulfate Polyacrylamide Gel Eletrophoresis). Ainda para a lise da amostra e 

solubilização da hSlu7 foi utilizado Lisozima (Sigma Aldrich) e coquetel de inibidor 

de protease (Complete, Mini, EDTA-free, Protease Inhibitor Cocktail Tablets-

Roche). 

 

Quadro 4: Condições Experimentais para a Expressão e Solubilização da hSlu7 

Bactéria Marcador 
de 

Resistencia 

Meio de 
Cultura 

Temperaturas DO600 Concentração 
de IPTG 

Tampão 
de Lise

1 

  LB e LB 
com 1-
10% de 
glicerol 

20°C, 25°C, 30°C 
e 37°C pós-

indução. 

0,6 1mM 1, 2, 3, 4, 
5, 6, 7, 8, 

15 e16 

  LB, YT
2
, 

TB
3 

37°C 0,6 1mM 9, 10 e 11 

BL21 
(DE3) 
Codon 
Plus 

Cloranfenicol 
(100µg/mL) 
e Ampicilina 
(100µg/mL) 

YT
2
, TB

3
 e 

LB 
20°C TB=0,1 

YT=0,2 

LB=0,3 

1mM 

LB (0,2 e 0,5mM) 

12, 13 e 17 

  LB 30°C 0,75 1mM 14 

  LB 18°C - Sem IPTG 18 

BL21 
(DE3) C41 

Ampicilina 
(100µg/mL) 

LB 30°C e 37°C 0,8 0,5mM 17 

BL21 
(DE3) C43 

Ampicilina 
(100µg/mL) 

LB 20°C, 30°C e 
37°C 

0,8 0,5mM 17 

BL21 
(DE3) 

pRARE 

Cloranfenicol 
(100µg/mL) 
e Ampicilina 
(100µg/mL) 

LB 20°C, 30°C e 
37°C 

30°C=0,5 
37°C e 

20°C=0,8 

0,5mM 17 

Arctic 
Express 

Gentamicina 

(20µg/mL) e 
Ampicilina 
(50µg/mL) 

LB 13°C 0,25 0,5mM 17 

 

 

 

1
: Os reagentes e suas concentrações encontram-se no Quadro 5. 

2
: Meio de cultivo Yeast Terrific (Triptona: 16g; Extrato de Levedura: 10g; NaCl: 5g para 1L de 

água q.s.p.). 
3
: Meio de cultura Broth Terrifc (Triptona: 12g; Extrato de Levedura: 24g; Glicose: 7,5g; KH2PO4: 

2,2g; K2HPO4: 9,4g para 1L de água q.s.p.). 



 

 

Tampão 
de Lise 

Reagentes 
(pH 7.4) 

Tampão 
de Lise 

Reagentes 
(pH 7.4) 

Tampão 
de Lise 

Reagentes 
(pH 7.4) 

 
1 

0,02M Na2HPO4  
0,5M NaCl  
0,02M Imidazol  

 
2 

0,02M Na2HPO4  
0,5M NaCl  
0,02M Imidazol 
8M Uréia 

 
3 

0,02M Na2HPO4  
0,5M NaCl  
0,02M Imidazol  
2% Triton X-100 

 
 
4 

0,02M Na2HPO4 
0,5M NaCl 
0,02M Imidazol 
8M Uréia 
1% Chaps 

 
 
5 

0,02M Na2HPO4  
0,5M NaCl  
0,02M Imidazol 
8M Uréia  
2% Triton X-100 

 
 
6 

0,02M Na2HPO4  
0,5M NaCl  
0,02M Imidazol 
5% Glicerol 
2% Sarkozyl 

 
 
7 

0,02M Na2HPO4 
0,5M NaCl 
0,02M Imidazol 
5% Glicerol 
2% Sarkozyl 
2M Uréia 

 
 
8 

0,02M Na2HPO4  
0,5M NaCl  
5% Glicerol 
2% Sarkozyl 
2M Uréia 

 
 
9 

0,02M Na2HPO4  
0,5M NaCl  
5% Glicerol 
2% Sarkozyl 
6M Uréia 

 
 

10 

0,02M Na2HPO4 
0,5M NaCl 
5% Glicerol 
2% NP-40 
2M Uréia 

 
 

11 

0,1M NaCl 
0,05M Tris-HCl 
0,001M EGTA 
8M Uréia  
 

 
 

12 

0,02M Na2HPO4  
0,5M NaCl  
20% Glicerol 
1% Sarkozyl  
1% HEPES 
6M Uréia 

 
 

13 

0,02M Na2HPO4 
0,5M NaCl 
5% Glicerol 
2% Tween 80:  
2M Uréia 

 
 

14 

0,1M NaCl 
0,05M Tris-HCl 
0,001M EGTA 
0,02M Imidazol 
8M Uréia  

 
 

15 

0,1M NaCl 
0,05M Tris-HCl 
0,001M EDTA 
0,04M Imidazol 
8M Uréia  

 
16 

0,1M NaCl 
0,05M Tris-HCl 
0,01M Imidazol 
8M Uréia  

 
17 

0,02M Na2HPO4 

0,5M NaCl 
 

 
18 

0,02M Na2HPO4 

0,5M NaCl 
0,01M Imidazol 

 

 

2.2.3. Purificação da Proteína hSlu7 

Na purificação da proteína, utilizou-se de uma sepharose empacotada em 

coluna para pronto uso (Histrap® HP 1mL- GE Healthcare Life Sciences), que 

possui íons de níquel. A hSlu7 foi inserida no vetor (pET21a), que possui uma 

construção de cadeia de poli histidina (HA) marcada como etiqueta (HIS-tag),  

essa construção possui afinidade pelo íon níquel presente na coluna. O extrato 

celular que foi obtido por meio de expressão, posteriormente, foi lisado com 

Quadro 5: Tampões de Lise e Solubilização na Expressão de hSlu7. 



tampão de lise, contendo lisozima (10mg/mL) e coquetel de inibidores de 

proteases (50mg/mL) (Complete, Mini, EDTA-free, Protease Inhibitor Cocktail 

Tablets  - Roche). A lise total ocorreu por sonicação (4x por 1 minuto na potência 

0,2).  Centrifugou-se a 16000g por 20 minutos a 4°C o extrato celular para a 

separação da fração solubilizada da insolúvel. 

Para a purificação da proteína inoculou-se na coluna Histrap®, o extrato 

proteico lisado, anteriormente estabilizada com o tampão de lise. Para a obtenção 

da fração purificada da proteína, lavou-se a coluna de purificação com tampão de 

eluição, contendo os mesmos reagentes do tampão de lise, mudando somente a 

concentração do Imidazol para: 0,05M; 0,1M; 0,2M; 0,3M e 0,5M respectivamente. 

Os eluados foram analisados segundo o grau de pureza por 10% de SDS-PAGE e 

corados ora por Coomassie Blue, ora por Impregnação por Nitrato de Prata.  

 

 

2.3. Localização Celular de hSlu7 

2.3.1. Super-Expressão de hSlu7 

      O vetor para expressão em células de mamíferos com hSlu7 possui 

uma região capaz de expressar a proteína fluorescente GFP (Green 

Fluorescent Protein), no qual o DNA da proteína de interesse foi inserido 

(pEGFP-C3-hSlu7 clone 3) e o pEGFP-C3 foi utilizado como controle da 

transfecção Figura 11. 

 

  



 

 

 

 

2.3.2. Células e Vírus 

As células Vero E6 foram cultivadas em meio Eagle’s Minimum Essential 

Medium (MEM) - (Cultilab) suplementado com 10% de soro fetal bovino, 100U/mL 

de penicilina e 100mg/mL de estreptomicina. As células foram mantidas em 

atmosfera umidificada contendo 5% de gás carbônico (CO2) a 37°C. 

A cepa vacinal 17D de YF (Fiocruz, Brasil), utilizada nos experimentos, foi 

propagada e titulada a 106 PFU/mL, em cultura de células de mosquito Aedes 

albopictus denominada C6/36. 

 

  

Figura 11: Mapa de restrição e sítios de clonagem do vetor pEGFP-C3 (CLONTECH 
Laboratories, Inc). 



2.3.3. Imunofluorescência Indireta. 

As células Vero E6 (20.000/well) foram cultivadas sobre lamínula esférica 

em 24 cavidades (well) e transfectadas com 2,5µg de pEGFP-C3-hSlu7 e 2,5µg do 

vetor vazio pEGFP-C3 como controle da transfecção. O agente de transfecção 

utilizado foi 1µL do Turbofect® (Fermentas), por 4 horas, a 37°C, 5% de CO2 em 

meio MEM sem antibiótico e sem soro fetal bovino. Transcorridas às 4 horas de 

transfecção, o meio de manutenção foi trocado para MEM com antibiótico e 1% de 

soro fetal bovino. Após as 24 horas da transfecção e a monocamada celular 

possuindo aproximadamente 50% de confluência, foram infectadas com 

0,1PFU/mL e 10PFU/mL da cepa vacinal 17D de YFV, as células foram mantidas 

por 1 hora e meia em meio MEM com antibiótico e sem soro fetal bovino, a 37°C, 

5% de CO2. Após o período de infecção o inoculo contendo a cepa vacinal foi 

retirado e a monocamada celular foi mantida por 24 horas em meio MEM com 

antibiótico e a 1% de soro fetal bovino, o desenho experimental pode ser 

visualizado na Figura 12. 

Para o estudo de imunofluorescência, houve necessidade da fixação da 

monocamada celular em 4% de paraformaldeído por 15 minutos, após lavou-se 

duas vezes com Phosphate Buffered Saline 1x (PBS pH7.4) e ainda 

permeabilizou-se a monocamada celular com metanol gelado (-20°C) durante 5 

minutos. Lavou-se três vezes por 5 minutos com PBS 1x. O bloqueio foi realizado 

com uma solução contendo 5% de soro de bode (Invitrogen), 0,3% de Triton X-

100, PBS 1x q.s.p. e incubou-se por 1hora. Transcorrido o tempo do bloqueio, 

incubou-se overnight a 4°C com os anticorpos primários cedidos gentilmente pelo 

Dr. Charles Rice (Rockefeller University) o anticorpo de coelho anti-NS5 High 



(1:2000) e anti-NS4AB High (1:1000), diluídos em solução bloqueio em câmara 

úmida. Depois de 16 horas, lavou-se três vezes por 5 minutos com PBS 1x sob 

agitação lenta. A incubação com o anticorpo secundário foi com o Alexa Fluor® 

555 rabbit (Invitrogen) na diluição (1:2000) em solução bloqueio por 2 horas ao 

abrigo da luz em câmara úmida. A coloração fluorescente do núcleo foi realizada 

com o 6-diamidino-2-phenylindole (DAPI-Sigma-Aldrich), diluído em PBS pH 7.4 

por 5 minutos. Após a lavagem, as lamínulas foram montadas sobre lâminas para 

microscopia com solução de mowiol 4.88 impermeabilizando a monocamada 

celular entre a lâmina e a lamínula. 

 

 

 

   

 

 

Figura 12: Placa de 24 wells contendo monocamada celular de Vero E6 para 
imunofluorescência indireta.  
 
 



Para a análise da marcação de imunofluorescência, realizou-se então, a 

contagem de 10 campos por lamínula e quantificou-se quantas células obtiveram a 

marcação nuclear e nuclear/citoplasmática para a hSlu7 (pEGFP-C3-hSlu7), 

diante da infecção ou não por YFV. A localização celular de hSlu7 foi quantificada 

por porcentagem e posteriormente validada quanto ao valor do p segundo o 

método estatístico t de Student. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 



3. RESULTADOS 

3.1. Plasmid-Linkage 

A confirmação da interação entre hSlu7 e as deleções de RdRp de YFV, 

foi realizado por meio do sistema de plasmid-linkage. O pACT2-hSlu7 foi 

transformado em S. cerevisie AH109, que já continham os fragmentos deletantes e 

a RdRp inteira de YFV. Os controles para transformação foram, os positivos 

p53+pGDT7-T; LAM (Laminina)+hSlu7; BD (vazio)+hSlu7, e o negativo 

LAM+pGADT7-T. Os controles estão ilustrados na Figura 13. 

 

 

 

 

 

 

Como podemos ver na Figura 14, houve interação da hSlu7 com os 

fragmentos deletérios de RdRp de YFV, nas suas porções amino-terminal e 

carboxi-terminal, tanto nos meios seletivos drop-out Triplo: SD-His-Leu-Trp, quanto 

no drop-out quadruplo (SD-Ade-His-Leu-Trp). O esquema das interações de hSlu7 

com a RdRp de YFV inteira e com as suas deleções estão representados na 

Figura 15, incluindo as regiões de interação. 

 

Figura 13: Controles de transformação e de interação no sistema duplo-híbrido em leveduras 
para ativação dos genes reportes segundo o meio de seleção para o crescimento. 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 14: Fragmentos deletantes de RdRp e sua interação com hSlu7 no sistema duplo-
híbrido em leveduras para ativação dos genes reporters segundo o meio de seleção para o 
crescimento. 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

3.2. Expressão e Purificação da hSlu7 

 Para expressar e purificar a proteína hSlu7, primeiramente houve a 

necessidade de confirmar a clonagem da hSlu7 nas diferentes cepas de E. coli. A 

confirmação dos números de pares de bases do cDNA da proteína hSlu7 (Figura 

16A), e posteriormente a confirmação da eficiência da digestão tanto do 

plasmídeo contendo hSlu7 (Figura 16B) quanto para o vetor pET21a, no qual a 

proteína foi inserida (Figura 16C). A confirmação da transformação em BL21 foi 

realizada por eletroforese em gel de agarose 1% (Figura 16D).  

 

Resultados das 
interações entre 
iscas de RdRp e a 

proteína hSlu7 

+ 

+ 

+ 

N 

N 

N 

+ 
N 

N 
N 

N 
N 
N 

SC 

2f+hSlu7 

3f+ hSlu7 

4f+ hSlu7 

5f+hSlu7 

6f+ hSlu7 

7f+ hSlu7 
8f+ hSlu7 

2r+ hSlu7 
3r+ hSlu7 

4r+ hSlu7 

5r+ hSlu7 

6r+ hSlu7 

7r+ hSlu7 

8r+ hSlu7 

+ 
N 

Figura 15: Mapeamento das regiões de interação da hSlu7 com os fragmentos deletantes 
de RdRp no sistema duplo-híbrido em leveduras no meio drop-out triplo. 
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Foram realizados vários testes para se obter a melhor expressão e 

solubilização para hSlu7, como encontram-se descritos no quadro 4. Utilizou-se 

diferentes cepas de E. coli na perspectiva de aumentar a expressão e 

solubilização da hSlu7, como a BL21 (DE) Codon Plus, BL21 (DE) C41, BL21 (DE) 

C43, BL21 (DE) pRARE e outra cepa bacteriana a Artic Express. As cepas C41 e 

C43 apresentaram boa expressão de hSlu7 na temperatura de 30°C, mas não 

influenciou quanto a solubilização da proteína de interesse. A cepa pRARE exibiu 

pouca expressão para a hSlu7 e não influenciou quanto a solubilização de hSlu7 

como ilustrado na Figura 17.   

  

 

  

Figura 16: Eletroforese em gel de agarose 1%. A - Confirmação do fragmento de 1761pb de 
hSlu7. B – (1) Digestão do pEGFP-C3-hSlu7 e (2) pEGFP-C3-hSlu7 sem digerir. C – (1) Digestão 
do vetor pET21a e (2) pET21a sem digerir. D – PCR Screening da transformação de 
pET21ahSlu7 em E. coli BL21. Marcador 1Kb de pb. 



 

 Cepas Bacterianas 
segundo teste de 

Expressão 

 Cepas Bacterianas 
segundo teste de 

Expressão 

1 C41/37°C/4 hs 6 pRARE/30°C/3 hs 

2 C41/30°C/4 hs 7 Marcador 

3 C43/37°C/4 hs 8 C41/37°C/insolúvel 

4 C43/30°C/4 hs 9 C41/37°C/solúvel 

5 pRARE/37°C/3 hs 10 pRARE/30°C/insolúvel 

 

 

 Cepas Bacterianas 
segundo teste de 

Expressão 

 Cepas Bacterianas 
segundo teste de 

Expressão 

11 C41/30°C/insolúvel 16 C43/30°C/insolúvel 

12 C41/30°C/solúvel 17 C43/30°C/solúvel 

13 C41/37°C/insolúvel 18 pRARE/37°C/insolúvel 

14 C41/37°C/solúvel 19 pRARE/37°C/solúvel 

15 Marcador 20 pRARE/30°C/solúvel 

 

 

  

Figura 17: Clonagem da hSlu7 em cepas variadas de E. coli BL21 para testar a solubilização 
da proteína. Concentração de IPTG 0,5mM e tampão de lise de 0,5M de NaCl e 0,02M de 
Na2HPO4. 
 



A melhor temperatura para a expressão e posterior solubilização de hSlu7 

foi 30°C por 4horas após a indução com 1mM de IPTG (Figura 18). À 37°C 

ocorreu boa expressão, mas baixa solubilização, dessa forma diminuiu-se a 

temperatura para 20°C e 25°C, estas temperaturas resultaram em baixa 

expressão e mesma solubilização quando comparamos com a temperatura de 

30°C.  

 

 

 

 

 

 

Para a purificação, vários tampões de lise foram testados na tentativa de 

solubilizar a hSlu7 do extrato celular, como pode ser observado no quadro 5. O 

detergente que possuiu maior poder surfactante para a hSlu7 foi o chaps, mas 

solubilizou somente parte da fração proteica. 

Figura 18: SDS-PAGE da expressão e solubilização de hSlu7. Expressão a 30°C por 4hs, 
pós indução com 1mM de IPTG. Tampão de solubilização 7 que está descrito no quadro 5. 
(0) 0h antes da indução com IPTG; (4) 4hs após indução com IPTG; (M) marcador 
(PageRuler

TM
-Fermentas); (S) Porção Solúvel da hSlu7 e (P) Porção Insolúvel da hSlu7. 

Coloração Coomassie Blue. 



Como descrito no quadro 5, muitos tampões de lise continham 

concentrações crescentes de uréia e mesmo o tampão 11, contendo 8M de uréia, 

não surtiu efeito significativo a respeito da solubilização de hSlu7. 

De qualquer modo, na tentativa de purificar a pequena fração de hSlu7 que 

solubilizava, tentou-se retirar o excesso de uréia por diálise, mas o extrato proteico 

precipitou durante a mudança de concentração de 3M para 1M de uréia do tampão 

de diálise. Teste de solubilização para a hSlu7 podem ser visto na Figura 19. 

  

 

 

 

 

 

 

No entanto, mesmo que a solubilização não ocorreu totalmente, a 

purificação foi realizada com a pequena quantidade de proteína solubilizada. A 

pequena quantidade solúvel de hSlu7 que se ligou na coluna de purificação foi 

sendo eluída conjuntamente com as proteínas contaminantes, assim não 

possuindo fração pura de hSlu7 em quantidades necessárias para a realização do 

dicroísmo ou critalografia (Figura 20). 

 

Figura 19: Teste de tampões de lise. (1) Fração insolúvel e (2) Fração solúvel – Tampão de lise 
3; Frações (3) Insolúvel e (4) Solúvel – Tampão de lise 4; Frações (5) Insolúvel e (6) Solúvel -  
Tampão de Lise 5; (7) Marcador (PageRuler

TM
-Fermentas); e Frações (8) Insolúvel, (9) e (10) 

Solúvel –Tampão de Lise 2. 



 

 

 

 

 

 

As imagens correspondentes aos outros testes de solubilização para a 

hSlu7 encontram-se no Anexo I, em conjunto com as respectivas condições de 

expressão e tampões de solubilização. 

 

  

3.3. Imunofluorescência Indireta 

Quando superexpressamos a hSlu7, ela possuiu localização nuclear 

(Figura 21A), mas quando infectamos com o YFV, a célula Vero E6, ocorreu uma 

translocação celular e a hSlu7 deixou de se localizar somente no núcleo, para se 

localizar também no citoplasma (Figura 21B). 

 

 

  

Figura 20: SDS-PAGE da solubilização e purificação de hSlu7. (1) Fração Insolúvel. (2) 
Fração Solúvel. (3) Marcador (PageRuler

TM
-Fermentas);  (4) Extrato proteico. (5) 1

a
 Eluição 

(tampão de lise). (6) 2
a
 Eluição (tampão 17 com 0,05M de Imidazol). (7) 3

a
 Eluição (tampão 

17 com 0,1M de Imidazol). (8) 4
a
 Eluição (tampão 17 com 0,2M de Imidazol). (9) 5

a
 Eluição 

(tampão 17 com 0,3M de Imidazol). (10) 6
a
 Eluição (tampão 17 com 0,5M de Imidazol). 

Expressão a 18°C, sem IPTG por 16 horas. Coloração Coomassie Blue. Resina Sephadex 
G50 



 

 

 

 

Quando analisamos o sinal de fluorescência das células, o que podemos 

ver é a hSlu7 em verde, pois há a emissão da fluorescência pela proteína GFP 

(Grow Fluorescent Protein) e em vermelho a emissão da fluorescência pela 

marcação do Alexa Fluor 555 (Invitrogen) para a marcação com os anticorpos anti-

NS4AB e anti-NS5 . A Figura 22 revela a localização somente nuclear de hSlu7, 

quando não há infecção celular. Mas quando infecta-se a monocamada celular 

com YFV, a localização de hSlu7 nuclear passa a ser citoplasmática também. 

Essas evidencias, comprovam a sublocalização celular de hSlu7 24horas pós-

infecção com YFV.   

 

 

  

Figura 21: Localização e Sublocalização celular de hSlu7. (A) Superexpressão de hSlu7 e não 
infecção. (B) Superexpressão de hSlu7 infecção com YFV a 10 PFU/ml. Imunofluorescência 
Indireta em células Vero E6. Vetor pEGFP-C3-hSlu7. 



 

 

 

 

 

Quando se realizou a quantificação para determinar a intensidade da 

translocação nuclear da hSlu7 para o citoplasma diante da infecção pelo YFV, 

obtivemos os dados que estão representados na Figura 23, que exemplifica a 

porcentagem da marcação nuclear de hSlu7 quando as células não foram 

infectadas e a da sua sublocalização celular pós-infecção com YFV nas 

concentrações de 10PFU/mL. Portanto, a quantificação nuclear foi comparada 

Figura 22: Marcação Celular por Imunofluorescência. Primeira coluna: Marcação nuclear pelo 
DAPI. Segunda coluna: Fluorescência pela transfecção de pEGFP-C3 vazio e pEGFP-C3-hSlu7. 
Terceira coluna: Fluorescência pelo Alexa Fluor 555 (Invitrogen) para o anti-NS4AB. Quarta 
coluna: Sobreposição tripla das marcações fluorescentes – DAPI, GFP e NS4AB. Quinta coluna: 
Sobreposição dupla das marcações flourescentes - GFP e NS4AB. 



segundo o vetor de controle de transfecção pEGFP-C3 vazio e o pEGFP-C3-

hSlu7. Para a validação da sublocalização celular de hSlu7, foi então estabelecida 

uma porcentagem sobre a soma das células de 10 campos microscópicos e 

quantas células foram marcadas pela fluorescência no núcleo, e 

núcleo/citoplasma. Esses cálculos foram realizados tanto para marcação anti-

NS4AB High e anti-NS5 High. 

Para se determinar a relação da marcação nuclear/citoplasmática do 

pEGFP-C3 vazio, não houve diferença significativa na marcação 

nuclear/citoplasmática diante da infecção pelo YFV. Essa diferença foi de 

aproximadamente de 3%, sugerindo assim a não interação da proteína GFP com 

YFV, nem a sua transição celular. Por outro lado, podemos perceber que a 

marcação citoplasmática de pEGFP-C3-hSlu7 ultrapassa a marcação nuclear após 

a infecção viral, ou seja 90% das células infectadas e marcadas com GFP-hSlu7 

possuiu marcação citoplasmática além da marcação nuclear. 

Quando avaliamos a diferença da marcação citoplasmática de células 

somente transfectadas com pEGFP-C3-hSlu7 e as transfectadas e infectadas, foi 

observado que 27% de células a mais possuíram a marcação para a hSlu7 no 

citoplasma, sugerindo o envolvimento da hSlu7 durante a replicação viral. 

 

 

 

  



 

 

 

 

Quando se relaciona os valores obtidos utilizando a porcentagem quanto a 

sublocalização celular de hSlu7 e a da proteína GFP que não se altera durante a 

infecção por YFV, a validação do resultado foi pelo método estatístico do t de 

Student, que ao compararmos as condições obtidas quanto a localização celular 

de hSlu7 e GFP pós-infecção, o valor de p foi igual a 0,05. Essa análise estatística 

nos permite afirmar com 95% de confiança que após 24 horas de infecção com 

YFV houve a translocação significativa da hSlu7 nuclear para o citoplasma celular. 

 

 

 

 

 

 

Figura 23: Porcentagem da sublocalização celular de hSlu7  pós infecção com YFV (10PFU/ml). 
Anti-NS4AB High. 



4. Discussão 

A replicação viral é um evento que ocorre tanto no citoplasma quanto no 

núcleo da célula hospedeira, portanto utilizando toda a sua maquinaria para a 

produção do genoma viral. Um evento que ocorre de extrema importância na 

replicação de alguns vírus de RNA, é a reação de splicing (107), essa reação 

otimiza a síntese proteica do vírus. A reação de splicing genericamente pode ser 

resumida como a retirada de íntrons e a ligação dos exons, que estão presentes 

na molécula precursora de RNAm no núcleo das células eucarióticas. Nesta 

reação há o envolvimento de muitas moléculas e proteínas necessárias para a 

ocorrência do splicing e muitas participam formando o complexo spliceosssomo. 

Uma das ubiquitinas envolvidas no segundo passo catalítico do splicing é a 

ribonucleoproteína (RNP) U5 e sabe-se que a hSlu7 é uma proteína nuclear que 

interage com a U5 (78). Esta proteína atua como um cofator durante a 

transesterificação do segundo passo catalítico do splicing alternativo, 

selecionando os nucleotídeos AG corretos para a fixação do spliceossomo, dando 

início ao processo splicing alternativo (79,108).  

Quando realizamos o sistema duplo-híbrido em leveduras, utilizando uma 

biblioteca de cDNA de proteínas celulares de células Hela, contra regiões 

deletantes de RdRp de YFV, algumas interações proteína-proteína foram 

detectadas e uma das proteínas de interação foi a hSlu7. Utilizando a hSlu7 como 

isca para as presas deletantes de RdRp, obtivemos a ativação dos genes 

repórteres, validando então a interação entre a proteína celular hSlu7 e a RdRp de 

YFV. O mapeamento da interação proteína-proteína mostrou que a hSlu7 interage 

com regiões diferentes da RdRp, isso nos sugere, que além da hSlu7 interagir com 



a RdRp, e ainda, por ser um fator importante para a correta seleção do AG 

iniciando o splicing alternativo, a hSlu7 provavelmente está envolvida com o 

metabolismo do RNA viral durante a replicação do YFV. 

Outro resultado que sustenta a interação de hSlu7 com o YFV, é a 

imunofluorescência indireta, onde houve um acúmulo de GFP-hSlu7 no citoplasma 

das células Vero E6 infectadas com YFV, quando comparado com a sua 

concentração nuclear. Shomron e colaboradores (2004) (82) corroboram que a 

hSlu7 possui três domínios funcionais diferentes na localização subcelular, um 

Sinal de Localização Nuclear (NLS), que possui uma região de ligação ao zinco e 

outra rica em leucina. A região de ligação ao zinco sobrepõe ao NLS que bloqueia 

entrada da hSlu7 para o núcleo, mas uma pequena quantidade de hSlu7 nuclear é 

mantida prevenindo a sua translocação para o citoplasma via rota de Manutenção 

da Região Cromossomal 1 (CRM1) 
(83)

. A translocação sincronizada das proteínas 

entre o núcleo e o citoplasma de células eucarióticas é um poderoso mecanismo 

regulatório da expressão gênica, dos processos celulares (85,109), da regulação do 

splicing alternativo (85,110) e na replicação viral (107).  

A identificação dos sinais que promovem a transição nuclear-

citoplasmática é importante para a compreensão das funções destas proteínas e a 

regulação de seus substratos 
(83)

. A região ligante ao zinco da hSlu7 determina a 

sua localização celular, por ser uma proteína sensível ao balanço núcleo-

citoplasmático (82)
. Há algumas condições fisiológicas que podem alterar as 

concentrações de hSlu7 nuclear endógena para acúmulos citoplasmáticos. Isso 

ocorre geralmente em condições de estresse celular, e alternância para o splicing 

alternativo (83). 



A sublocalização celular de hSlu7 no citoplasma, sugere alta síntese 

proteica nas células pós-infecção viral. Alguns vírus podem inibir diretamente ou 

indiretamente a síntese proteica celular, como estimular a síntese de proteínas 

necessárias para a replicação viral (107). Diante destas afirmações, podemos 

relacionar os achados quanto a sublocalização celular de hSlu7 decorrente da 

replicação viral de YFV.  

Poucos estudos conseguem determinar a função celular de hSlu7, quanto 

ao seu envolvimento nas sinalização do metabolismo celular. A caracterização 

inicial para o envolvimento dessa proteína homóloga humana foi realizada por 

meio da Slu7 em leveduras. Inicialmente foi determinada a sua função celular. 

Estudos mutacionais revelam que a Slu7 em leveduras não é vital para a célula, 

mas interfere na taxa da realização do splicing. E a mutação no nucleotídeo 221 

mostrou ser letal in vivo. Esta mutação também foi responsável pela não formação 

do RNAm de Prp18 que também é um fator que participa do segundo passo 

catalítico do splicing (111). Contudo pequenas mutações geraram um fenótipo para 

as leveduras que passaram a ser sensíveis a altas temperaturas (79,112). A 

descoberta da função dessa proteína em leveduras, nos despertou a curiosidade 

de estudá-la, caracterizando então essa proteína em humanos, para 

posteriormente determinar sua participação no metabolismo celular. 

A análise da sequencia da hSlu7 foi realizada por ferramentas de 

bioinformática, (LNBio com o Dr. Mário Tyago Murakami). Esta proteína 

apresentou 30 códons raros, que quando expressos por E. coli tendem a não ser 

sintetizados corretamente pela bactéria. Além disso, a hSlu7 possui 85% da sua 

sequencia com regiões desordenadas, o que impede a sua análise tridimensional 



por cistalografia, mas não a sua avaliação por dicroísmo. Mesmo assim, como 

obtivemos ensaios biológicos significativos para esta proteína tentamos purificá-la. 

Nossos resultados mostraram que a proteína heteróloga hSlu7, quando 

expressa em E. coli é uma proteína insolúvel. Isso geralmente ocorre quando 

expressa-se proteínas de membrana de eucarioto em E. coli, ocorrendo a 

formação de corpúsculos de inclusão (113-117). Os corpúsculos de inclusão possuem 

certa resistência à degradação proteolítica devido a estrutura secundária das 

proteínas recombinantes (118,119). A formação dos corpúsculos de inclusão está 

relacionada diretamente com algumas propriedades intrínsecas de cada proteína, 

como tamanho, hidrofobicidade e estrutura da cadeia peptídica (120).  Outro fato 

que impede a solubilização da proteína, é a presença de pequenos loops com 

cargas positivas, este fator impossibilita a liberação da proteína pela célula 

bacteriana (121). 

Vale a pena ressaltar que a expressão proteica tem que ser otimizada 

para contribuir com a produção de grande massa celular. No entanto, as proteínas 

endógenas podem ser tóxicas, proporcionando a lise celular das células 

hospedeiras por diferentes mecanismos (114), diminuindo, portanto a massa celular 

que contém a proteína recombinante.  

Muitos teste de expressão e solubilização foram realizados para a hSlu7. 

Para a expressão, a melhor temperatura que conseguimos produzir alto volume de 

massa proteica foi a de 30°C e esta temperatura também contribuiu para melhor 

solubilização da proteína, pois temperaturas mais baixas na faixa de 16 a 30°C 

tendem a diminuir a formação de corpúsculo de inclusão na expressão de 

proteínas heterólogas (122,123). Mesmo assim, a solubilização de hSlu7 não foi 



significativa em baixas temperaturas, fato que corroborou com Simionatto e 

colaboradores (2010) (124). Outros fatores também podem influenciar na produção 

da massa proteíca, como por exemplo a concentração de IPTG, que é um indutor 

para o crescimento bacteriano atuando no Operon Lac, mas uma das suas 

desvantagens é que ele é tóxico à maioria das células, de tal forma que, após 4-5 

horas de indução, observa-se uma drástica diminuição do crescimento celular no 

meio de cultura (125). Portanto tentamos variar as concentrações de IPTG durante a 

expressão de hSlu7 para avaliar a produção da massa celular, como foi realizado 

por Song e colaboradores (2009) (117,123,126). Nossas amostras que foram 

expressas com diferentes concentrações de IPTG não tiveram diferença segundo 

a quantificação por SDS-PAGE. Portanto, percebemos que a utilização de 0,5mM 

de IPTG possui o mesmo efeito na expressão, quando comparado com 1mM. 

Outro fator que durante a expressão altera a quantidade da produção da massa 

proteíca e da formação de corpúsculo de inclusão é a rotação realizada para a 

aeração no meio de cultivo. 

Após várias tentativas de solubilização para a hSlu7 durante a expressão, 

utilizamos vários tipos de detergentes e desnaturantes na tentativa de solubilizar a 

hSlu7 durante a lise celular. Foram diferentes concentrações (2-8M) de uréia na 

tentativa de solubilizar o corpúsculo de inclusão (124). Por mais que a maioria das 

proteínas insolúveis solubilizam em tampões de lise que possua 8M de uréia, essa 

concentração pode contribuir para a precipitação das proteínas durante a diálise 

(124). Após a lise celular de hSlu7 com tampão contendo 8M de uréia, o extrato 

proteico precipitou quando mudou-se a concentração do tampão para 1M de uréia 

durante a diálise.  



Mesmo assim, quando realizamos a confirmação por SDS-PAGE da lise 

utilizando-se o tampão 11 a solubilização de hSlu7 foi incompleta. Ainda que, 

concentrações elevadas de desnaturantes como a uréia, por exemplo, podem 

implicar na perda da estrutura original da proteína, portanto não podendo esta ser 

renaturada, e tornando-a imprópria para a análise estrutural por dicroísmo e/ou 

critalografia. 

Outros agentes utilizados na tentativa de solubilizar a hSlu7 foram os 

detergentes, estes são largamente utilizados para a solubilização de proteínas, 

este processo gera micelas que constituem-se de proteínas, lipídeos e 

detergentes. Este processo pode ser resumido em rompimento das membranas e 

consequente liberação das nucleoproteínas. O Chaps geralmente é efetivo para a 

solubilização de proteínas de membrana que tendem a formar corpúsculo de 

inclusão (127). Quando foi utilizado para a solubilização da hSlu7, em um tampão 

de lise contendo 1% de Chaps e 8M de uréia, a solubilização não foi significante, 

mesmo submetendo a amostra a duas sonicações. Song e colaboradores (2009) 

(117) também utilizou vários detergentes na tentativa de solubilizar a proteína 

hOR2AG1 e o detergente que foi eficaz para a solubilização da sua proteína foi o 

sarkozyl. Este detergente,  é um surfactante iônico, redutor de hidrofobicidade, 

capaz de interagir com resíduos hidrofóbicos presentes na cadeia peptídica da 

proteína (128). Também testamos o sarkozyl numa concentração de até 2% no 

tampão de lise, mas a hSlu7 não solubilizou significativamente, Simionatto e 

colaboradores (2010) (124), corrobora com a ineficiência de sarkozyl na 

solubilização de corpúsculos de inclusão. Além desses, utilizamos SDS, Tween 

80, Triton X-100 e NP40, estes tiveram uma ação menor ainda sobre a eficiência 



na solubilização da proteína. O melhor resultado que conseguimos para a 

solubilização de hSlu7 foi quando utilizamos o tampão 11 para a lise celular, mas 

mesmo assim foi insuficiente a fração solúvel obtida . 

  Contudo, depois de se conseguir pouca solubilização de hSlu7 tentou-se 

mesmo assim a purificação por cromatografia de afinidade e a quantidade de 

proteína que se ligou na coluna cromatográfica foi insuficiente para qualquer 

análise estrutural, como o dicroísmo e para a cristalografia.  

Os resultados obtidos ainda são preliminares e respondem somente a 

inicial pergunta da interação de hSlu7 com o vírus da YFV. Assim, muitos testes 

biológicos são necessários a se realizar, para tentar caracterizar a atividade 

biológica da hSlu7 dentro da célula no momento da replicação viral. 

O próximo passo, é realizar experimentos utilizando RNA de interferência 

em cultura de células BHK-21 contendo um replicon de YFV para avaliar a 

inexpressão de hSlu7, e assim sugerir seu possível papel biológico dentro da 

célula durante a replicação de YFV.  

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 



 

5. CONCLUSÃO 

 

 Os resultados obtidos no sistema duplo-híbrido em leveduras sugeriu a 

interação de hSlu7 com as porções deletantes da RdRp de YFV. O 

mapeamento da interação de hSlu7 com a RdRp mostrou que a 

interação proteína-proteína ocorre com as porções inicial e final da RdRp 

de YFV.  

  Outro experimento que nos remete a possível interação com a hSlu7 foi 

a imunofluorescência indireta, que após a infecção com YFV, a hSlu7 

deixa de se localizar somente no núcleo para obter uma sublocalização 

citoplasmática, as modificações da localização celular de hSlu7 diante de 

um quadro infeccioso, sugere a sua interação com o vírus, e se nos 

basearmos que esta proteína está envolvida no splicing alternativo, 

podemos sugerir que a hSlu7 está envolvida portanto com o metabolismo 

do RNA viral durante a replicação de YFV. 

 A solubilização de hSlu7 não foi significante diante dos inúmeros testes 

realizados. Portanto a caracterização estrutural e análise da atividade 

proteica, como também produção da proteína em larga escala para 

novos testes químicos de interação e produção de antígenos não tornou 

possível de ser estabelecida. 
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