
Tradução 



O Fluxo da informação gênica (Dogma central da Biologia)

Aula de Hoje!
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Beedle e Tatum e os primeiros experimentos...

https://www.khanacademy.org/science/biology/gene-expression-central-dogma/central-dogma-transcription/a/one-gene-one-enzyme-hypothesis

https://www.khanacademy.org/science/biology/gene-expression-central-dogma/central-dogma-transcription/a/one-gene-one-enzyme-hypothesis


Beedle e Tatum e os primeiros experimentos...

Com este experimento, estabeleceu-se que a mutação em um gene afetava uma proteína

Hipótese “um gene, uma enzima”

Ou “um gene, uma proteína”

Ou “um gene, um polipeptídeo”...

Hoje, sabe-se que muitos genes não codificam proteínas, mas sim RNAs não traduzidos...



Por que a síntese de proteínas se chama tradução?

A informação biológica é transformada da linguagem dos ácidos nucleicos (4 bases 
nitrogenadas) para a linguagem das proteínas (20 aminoácidos).

Muitos cientistas se debruçaram sobre a questão de como seria o código genético, ou 
seja, a chave para decodificação dos ácidos nucleicos em proteínas.



Robert Gamow
Primeiro a propor que o código genético era composto de trincas de 
nucleotídeos, baseado em... Lógica!

4 nucleotídeos → 20 aminoácidos

Logo, a mensagem não podia ser codificada 1:1 (um nucleotídeo especifica 
um aminoácido).

Poderia ser codificada então em palavras de 2 nucleotídeos? Não! 4x4= 16 
palavras possíveis, não seria o suficiente para os 20 aminoácidos

Poderia ser codificada em palavras de 3 nucleotídeos: Sim! 4X4X4 = 64 
combinações possíveis. Suficiente para 20 aminoácidos.

Poderia ser codificada em palavras de 4 ou mais nucleotídeos: Sim, mas seria 
um desperdício de informação. Não era a hipótese mais parcimoniosa



Seria o código genético sobreposto, ou não sobreposto?

Não sobreposto!

Logo se percebeu que muitas 
mutações afetavam apenas um 
aminoácido da proteína resultante!



Mas se existem apenas 20 aminoácidos, como interpretar a presença de 64 palavras (códons) 
distintos?

Necessariamente, o código genético deveria ser degenerado, ou seja, possuir mais de uma 
palavra (códon) para um mesmo aminoácido.

Francis Crick

Crick Previu a degeneração do código genético, ao observar que 
os organismos possuem conteúdos de GC diferentes no seu 
genoma (de 20 a 70%), porém com conteúdos de aminoácidos 
parecidos em suas proteínas. Logo, estava claro que para vários 
aminoácidos, deveria existir mais de um códon.



Crick também hipotetizou a existência de “adaptadores” que decodificariam a informação do 
ácido nucleico para proteína 

Cox, Doudna e O`Donnel – Biologia Molecular, Princípios e Técnicas



Marshall Niremberg e 
Heinrich Matthaei

Decifrando o código genético: o experimento de Niremberg e Matthaei

http://www-plb.ucdavis.edu/courses/bis/2a/bis2a-f10/ProtSynthinVitro.pdf

http://www-plb.ucdavis.edu/courses/bis/2a/bis2a-f10/ProtSynthinVitro.pdf






O código genético

 É universal! (com 
exceções: mitocôndrias, 
DNA nuclear de alguns 
fungos e protistas).

 Códons parecidos para um 
mesmo aminoácido.

 Códons parecidos para 
aminoácidos com 
propriedades parecidas.

 Degenração geralmente no 
terceiro nucleotídeo.

Karp – Cell and Molecular Biology 3ED



tRNAs – os adaptadores necessários para a tradução

O anticódon emparelha com 
o códon do mRNA!

Biologia Molecular da Célula- Alberts, Johnson, Lewis, Raff, Roberts e Walter



tRNAs – os adaptadores necessários para a tradução

64 códons, 20 aminoácidos

3 usados como códons de parada: 61 códons restantes

Na maioria dos casos, cada aminoácido possui apenas 1 tRNA correspondente, mesmo com a 
degeneração do código genético! Isso é possível graças a um menor impedimento estérico
para o emparelhamento de bases na terceira posição do códon. Hipótese da base pendular 
“wooble hypothesis”

Proposta por... 
Francis Crick 



1) Através de emparelhamentos não convencionais (variáveis)

Como um mesmo tRNA pode reconhecer diferentes códons? 

Cox, Doudna e O`Donnel – Biologia Molecular, Princípios e Técnicas



Como um mesmo tRNA pode reconhecer diferentes códons? 

2) Pela presença de bases não convencionais (não canônicas) 
no anticódon

Cox, Doudna e O`Donnel – Biologia Molecular, Princípios e Técnicas



Cox, Doudna e O`Donnel – Biologia Molecular, Princípios e Técnicas

tRNAs – os adaptadores necessários para a tradução



tRNAs são carregados com seus aminoácidos cognatos pelas aminoacil tRNA sintetases

Biologia Molecular da Célula- Alberts, Johnson, Lewis, Raff, Roberts e Walter



Aminoacil tRNAs são usados na síntese proteica 

Biologia Molecular da Célula- Alberts, Johnson, Lewis, Raff, Roberts e Walter



3 fases de leitura são possíveis. Como encontrar a fase correta?

Por uma simples questão de probabilidade, a leitura fora da fase correta rapidamente encontra um códon de parada.

Cox, Doudna e O`Donnel – Biologia Molecular, Princípios e Técnicas



3 fases de leitura são possíveis. Como encontrar a fase correta?

Os códons de início e de 
parada determinam a 
região a ser traduzida!

Cox, Doudna e O`Donnel – Biologia Molecular, Princípios e Técnicas



Início e término da tradução não são os mesmos do início e término da transcrição!



Ribossomos: as máquinas de leitura do código
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Alta conservação de mecanismo de ação e de 
estrutura entre eucariotos e procariotos!

Ribossomos: as máquinas de leitura do código

Cox, Doudna e O`Donnel – Biologia Molecular, Princípios e Técnicas



Alta conservação de mecanismo de ação e de 
estrutura entre eucariotos e procariotos!

Ribossomos: as máquinas de leitura do código

Cox, Doudna e O`Donnel – Biologia Molecular, Princípios e Técnicas



Os rRNAs são tão conservados, que são usados como marcadores 
para reconstruções filogenéticas!

Carl Woese foi o pioneiro nesta técnica, 
que redividiu a vida em três grandes 
domínios.



Cox, Doudna e O`Donnel – Biologia Molecular, Princípios e Técnicas



Vários fatores acessórios são necessários para o ciclo de tradução completo.

Fatores de iniciação: IF em bactérias, eIF em eucariotos

Fatores de elongação: EF em bactérias, eEF em eucariotos

Fatores de terminação (liberação): RF em bactérias, eRF em eucariotos



Ribossomos: as máquinas de leitura do código

Sítio E: Sítio de Saída. Por 
onde saem os tRNAs vazios

Sítio P: Sítio para onde é 
translocado o tRNA
acoplado ao peptídeo 
nascente.

Sítio A: Sítio de entrada do 
próximo tRNA carregado.

Cox, Doudna e O`Donnel – Biologia Molecular, Princípios e Técnicas
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Ribossomos: as máquinas de leitura do código

Um canal dentro da estrutura dos ribossomos acomoda o polipeptídeo nascente



O início da tradução

Cox, Doudna e O`Donnel – Biologia Molecular, Princípios e Técnicas



Encontrando o Códon de início: a sequência de Shine-Dalgarno ou rbs (ribosome binding site) 

Em eucariotos é diferente: primeiro ATG do RNA é usado!

Cox, Doudna e O`Donnel – Biologia Molecular, Princípios e Técnicas



Em bactérias, o primeiro aminoácido usado pelo tRNA iniciador é 
uma metionina modificada: N-formilmetionina

Cox, Doudna e O`Donnel – Biologia Molecular, Princípios e Técnicas





tRNAs carregados são trazidos para o sítio A pelo fator de elongação EF-Tu



A formação da ligação peptídica é catalisada pelo RNA ribossomal. 



Hidrólise de GTP e o fator EF-G terminam a translocação 
do tRNA carregando o peptídeo nascente para o sítio P



Fatores de término reconhecem os códons de parada, resultando na 
clivagem da ligação entre a proteína e o tRNA



https://www.youtube.com/watch?v=Ikq9AcBcohA

https://www.youtube.com/watch?v=qIwrhUrvX-k

https://www.youtube.com/watch?v=Ikq9AcBcohA
https://www.youtube.com/watch?v=qIwrhUrvX-k


Frequentemente, um único mensageiro é traduzido simultaneamente por vários ribossomos



Frequentemente, um único mensageiro é traduzido simultaneamente por vários ribossomos

Em eucariotos também!



Fim!!!


