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O Fluxo da informação gênica (Dogma central da Biologia)

Aula de Hoje!

Recordando...

As bases nitrogenadas presentes 
no RNA podem formar pares de 
base com outra molécula de RNA 
ou com o DNA!
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Uracila pode emparelhar com adenina!

Recordando...
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Logo, o RNA também tem polaridade!

Qual é o sentido da 
síntese de RNA?

5’ – 3’ !!!!!!!, ou 
seja, a cadeia  
cresce pela 
adição de 
ribonucleotídeos
a uma 
extremidade 3’ 
OH livre, 
exatamente como 
o DNA!

Mecanismo de ação da RNA polimerase

A RNA polimerase precisa de primer?

NÃO!!!!!!!
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Qual é a estrutura de um gene que codifica proteínas?

Os inícios de 
transcrição e de 
tradução são 
diferentes!!!!

A síntese de RNA ocorre usando uma das fitas do DNA como 
molde, e formando um híbrido RNA-DNA transiente
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Qual fita é copiada?

Fita codificadora  5’ 
Fita molde 3’

RNA 5’

Qual destas fitas a RNA polimerase “lê” durante a síntese de RNA?

Por definição, sempre que se apresenta a sequência de um gene, é 
mostrada apenas a fita codificadora, a não ser que explicitamente 
detalhado no texto.

3’

3’
5’

Em qual sentido a RNA polimerase “lê” esta fita?

R: A fita de baixo (vermelha)

R: 3` → 5`

Os genes (fitas codificadoras) podem estar presentes em
qualquer uma das duas fitas do genoma
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+ 1

RNA

A  T G . . . 

proteína

Início de transcrição Início de tradução

A U G . . . Promotor

5’ não traduzido Região 
codificante

Stop

Tipicamente de 
algumas dezenas de 
nucleotídeos. Contém o 
sítio de ligação do 
ribossomo

Região a 5’ do gene. Local 
de reconhecimento pela 
RNA Polimerase

T  A C . . . Fita molde

Fita 
codificante

3’

3’

5’

5’

3’ não 
traduzido

O gene bacteriano

Como encontrar um gene em meio a um mar de DNA?

+ 



´ 

Cerne da RNA pol

Ligação inespecífica



-35 -10

Reconhecimento das regiões –10 e –35

Abertura da dupla fita e iniciação da 
transcrição

-35 -10





Holoenzima (cerne + Fator sigma)

Fatores Sigma e o reconhecimento de promotores em bactérias
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Em bactérias, existem diferentes fatores sigma, 
mas apenas uma RNA polimerase, que é 
responsável por transcrever todos os genes (todos 
os mRNAs, tRNAs, rRNAs, pequenos RNAs)

Fatores sigma reconhecem sequências nas regiões -35 e -10, e 
promovem uma ligação específica da RNA polimerase, 

posicionando-a para o início de transcrição

(-10)

Diferentes 
promotores 
de E. coli
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Frequência das bases em cada posição das regiões -10 e -35

Espaçamento das bases entre as regiões -10 e -35
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A dupla fita de DNA se abre em torno da região -10, 
permitindo o início da transcrição

A sequência da região -10 é rica em A/T!!

Diferentes genes são expressos em níveis variados

Promotores fortes tendem a ter 
sequências -35 e -10 mais parecidas 
com o consenso!!!
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A “bolha” de transcrição

➢ A RNA polimerase cobre aproximadamente 35 pares de bases do DNA
➢ Em torno de 17 pares de bases separados
➢ O híbrido de DNA-RNA ocupa cerca de 9 pares de base

Uma visão geral da transcrição – 3 etapas

Holoenzima 
localiza o 
promotor

Dupla fita do DNA 
é separada. 
“complexo 
aberto”

Início da 
transcrição 
(abortiva)

Após a síntese de 
~10 bases, o 
sigma é liberado, 
e a RNA Pol entra 
no modo de 
extensão

Transcrição é 
terminada 
quando sinais 
específicos são 
encontrados

Iniciação

Elongação

Término
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Acoplamento da transcrição e tradução em bactérias

RNAs já são traduzidos pelos ribossomos antes do término de sua transcrição!

Como a transcrição termina?

Terminação intrínseca ou 
independente de Rho

Terminação dependente de Rho
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Genes bacterianos estão tipicamente arranjados em operons

Qual é a vantagem?

Um único RNA que
codifica várias
proteínas
(policistrônico)

A regulação da expressão gênica pode ser feita tanto por ativadores 
como por repressores

Ativadores: interagem com a RNA pol e promovem a interação com o promotor-alvo
Repressores: Impedem o reconhecimento do promotor pela RNA pol
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RNA polimerases Eucarióticas: uma para cada um 
dos tipos majoritários de RNA

A célula eucariótica produz diferentes tipos de RNA:
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RNA Polimerase II de eucariotos X RNA Polimerase bacteriana

Promotores da Pol II eucariótica também possuem sequências 
típicas que são reconhecidas pelo aparato de transcrição

Promotores sem TATA box possuem elementos “downstream” (DPE) que 
auxiliam no seu reconhecimento 
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Promotores eucarióticos também possuem sequências típicas que 
são reconhecidas pelo aparato de transcrição

TATA Box: reconhecido pela proteína TBP

O reconhecimento de 
promotores eucarióticos 
requer o auxílio de vários 
FATORES DE 
TRANSCRIÇÃO GERAIS

(TFIIA, TFIIB, etc...)
Cada um composto por 
diversas proteínas!

O complexo TFIIH 
possui as atividades 
de quinase e 
helicase
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Figure 6-17 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

Vários outros elementos estão presentes nos 
promotores eucarióticos, auxiliando no seu 

reconhecimento pelo aparato de transcrição

Elementos reguladores da transcrição, como enhancers, 
podem estar presentes em regiões à montante do 

promotor
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A RNA Polimerase é fosforilada em seu Domínio C-terminal (CTD)

Esta fosforilação é mediada pelo fator TFIIH, e converte a RNA polimerase em uma 
enzima altamente processiva, que deixa os fatores de transcrição para trás e começa 
a fase de elongação. A fosforilação de CTD também desempenha outros papéis.

Visão geral da transcrição mediada pela RNA Pol II
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O gene foi transcrito até o final. Acaba por aí? Depende…

mRNAs maduros presentes no citoplasma

hnRNAs do presentes no núcleo
(heterogenenous nuclear RNAs)

RNAs são processados em fragmentos menores após a sua síntese
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Mais evidências de processamento! Análise de hibridação de 
RNA-DNA por microscopia eletrônica

Evidência de que os genes são interrompidos por regiões não codificantes: 
nem todas partes do gene (DNA) estão representadas no mRNA

Os genes eucarióticos são interrompidos por íntrons
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Juntando os éxons: como os íntrons são 
reconhecidos e removidos?

➢ O processo de remoção dos íntrons é conhecido como splicing

➢ O splicing é mediado por pequenos RNAs chamados snRNAs e proteínas a 
eles associadas. Estes complexos são chamados de SNRPs

➢ O conjunto de snRNPs e outras proteínas envolvidas no splicing é 
chamado de spliceossomo

Mecanismo de splicing

Remoção do íntron
na forma de um 
“laço” (lariat)
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A formação do laço envolve uma ligação 5’ P - 2’ OH atípica

Figure 6-29 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

Não precisa saber!!!
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Os RNAs transcritos pela RNA Pol II devem ser 
processados para se tornarem mRNAs maduros 

Adição do quepe 5’

Adição da cauda de 
poliA na extremidade 3’

Remoção dos 
íntrons

mRNA maduro

O processamento ocorre à 
medida que o RNA vai saindo 
da RNA polimerase, antes 
mesmo do término da 
transcrição

Adição do quepe (cap) de 5-metilguanosina na extremidade 5’ do mRNA
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Adição do quepe (cap) de 5-metilguanosina na 
extremidade 5’ do mRNA

Adicionado por uma ligação não usual 5’ – 5’

Funções do quepe: 
➢Proteção contra exonucleases
➢Auxilia no transporte para fora do núcleo
➢Papel no início da tradução

Adição do cauda poli(A) na extremidade 3’ do RNA
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Adição do cauda poli(A) na extremidade 3’ do RNA

▪ Endonuclease cliva o RNA após a sequência AAUAAA

▪ Poli(A) Polimerase adiciona em torno de 250 
adenosinas sem a necessidade de molde

▪ Proteínas que se ligam à cauda poli(A) protegem o 
RNA da degradação

Considerando que 80% do RNA celular é composto pelos rRNAs, como a presença 
da cauda poli(A) facilita o estudo de RNAs mensageiros?

Coordenação dos eventos de processamento com a transcrição
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Processamento (splicing) alternativo: combinando diferentes 
exons para formar proteínas diferentes

Exemplo: Formação de duas proteínas 
diferentes a partir de um mesmo gene
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Tá complicado? Olha esse aqui:

Por que os genes eucarióticos possuem íntrons?

- Splicing pode ser alvo de regulação e de processamento alternativo,  
modulando a expressão do gene e aumentando a capacidade de codificação 
de um gene.

- Os éxons podem facilitar a evolução!

Éxons muitas vezes correspondem a domínios 
funcionais das proteínas.

Combinando diferentes éxons por 
rearranjos gênicos, genes codificando 
novas proteínas podem surgir.
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Figure 6-40 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

Os RNAs maduros (“export-ready”) devem ser
exportados através da membrana nuclear para o 
citoplasma, onde serão traduzidos

Como a célula sabe que um RNA está “pronto”?

O RNA está coberto por proteínas ligadas ao CAP e cauda poliA, e também alguns 
fatores do spliceossomo
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