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Como a informação é transferida do 
DNA para constituir uma célula ou 

organismo?



(eucariotos)

Transcrição é 
essencial para o fluxo 
da informação gênica

É também um dos 
principais pontos de regulação 

da expressão gênica, 
mas não o único.

RNA proteínaDNA
Transcrição Tradução

Replicação



= Fita codificadora

A transcrição acontece de 5’ para 3’ da fita de RNA

Transcrição



Fluxo da informação genética

Transcrição

à Fita codificadora
à Fita molde



• Portanto, as duas fitas do DNA podem ser  transcritas e qual 
delas é a codificadora vai depender da orientação do gene

• A sequência codificadora é sempre representada de 5´para 3´

Os genes podem estar em 
orientações opostas no genoma

Fita “de cima” é 
a codificadora

Fita “de baixo” 
é a codificadora



~ 17 nt

RNA é sintetizado pela RNA polimerase



rNTP + (NMP)n à (NMP)n+1 + PPi

RNA polimerase é capaz de colocar o primeiro nucleotídeo, ao contrário da DNA polimerase
Energia vem da quebra das ligações fosfodiéster dos nucleotídeos trifosfato



Unidade de transcrição



• Segmento de DNA “copiado” em RNA, mais a região regulatória e o 
terminador

• A RNA polimerase reconhece a sequência do promotor
• A transcrição se inicia num ponto específico do DNA
• Delimitadas por um terminador de transcrição
• Uma unidade de transcrição em bactérias pode conter um ou mais

genes à operon

Unidade de transcrição



• Reconhecimento do promotor 
e início

• Elongação 

• Terminação

Etapas da transcrição



RNA polimerases são
formadas por várias

subunidades

RNA polimerase 
bacteriana



Cerne da RNA polimerase 
de bactérias holoenzima =

cerne + fator sigma

DNA
fator s

RNA polimerase



Onde e como  a transcrição 
é iniciada?



• abb´w (cerne): 
Ø afinidade por qualquer sequência de DNA

• Holoenzima (cerne + s = Es)
Ømenor afinidade por sequências aleatórias
Ø grande afinidade por sequências promotoras

Como a RNA polimerase bacteriana
reconhece os sítios de início de 

transcrição?



RNA polimerase bactérias

• cerne: α, b, b´, w
Ø sítio catalítico, ligação ao up

• fator sigma (s): especificidade
ØLiga no DNA em regiões a -10 e -35 do início de transcrição

Domínio Carbóxi-
terminal da 

subunidade α

Holoenzima



O domínio C-terminal (CTD) da 
subunidade α reconhece o 

elemento “UP”, presente em 
alguns promotores

Sequências de promotores de s70 de E. coli

Fator sigma reconhece sequências consenso 
localizadas nas posições  -10 e -35

início



Como se define um consenso?
TTGACAT TATAAT

Alinhamento das fitas codificadoras



Como se define um consenso?

Comparação entre sequências:
Quanto mais similar ao consenso, 

maior a força do promotor

TTGACAT TATAAT



Como se define um consenso?

Comparação entre sequências:
Quanto mais similar ao consenso, 

maior a força do promotor

• Consenso é uma sequência ideal, baseada no nucleotídeo mais 
frequente em cada posição
• Raramente um promotor obedece perfeitamente ao consenso
• Variação em relação ao consenso é fisiologicamente importante

TTGACAT TATAAT



http://schneider.ncifcrf.gov/papers/hawaii/latex/paper.pdf

Logos são uma maneira de representar 
consensos, levando em conta a frequência de 

cada base em cada posição



Bactérias possuem vários fatores sigma:
função regulatória

Duas famílias evolutivamente distintas:
• s70 (subfamílias e vários representantes)
• s54

Cada fator sigma reconhece um consenso diferente



• Reconhecimento do promotor 
e início
ØHoloenzima: Fator sigma

• Elongação 

• Terminação

Etapas da transcrição



Complexo fechado

Complexo aberto

Complexo de elongação: 
desligamento do sigma libera canal 
de saída do RNA

Fator sigma muda de conformação e 
é liberado na elongação

Fator s70



• Pequenos transcritos 
(8-10 nt) são liberados 
enquanto a RNA 
polimerase está no 
promotor

• Após saída do sigma, 
RNA polimerase 
começa a elongação

Início da transcrição:
transcrição abortiva



• RNA polimerase faz pausas ao longo do molde, mas 
não se desliga
Ø Importante para regulação da expressão gênica e outros 

processos

• 40-50 nt/seg (replicação: 800 nt/seg)

• Possibilidade de correção de pareamento errado pela 
própria RNA polimerase

Elongação



• Nucleotídeo mal-pareado faz a RNA pol pausar e voltar alguns
nucleotídeos para trás (backtracking)

• Um pequeno segmento do RNA contendo o erro é clivado e descartado
Ø fator GRE é necessário

• Transcrição pode prosseguir com nucleotídeo correto

RNA polimerase também faz revisão de prova

Nature volume 426, pages684–687(2003)

https://www.nature.com/nature


• Acoplamento de 
transcrição e 
tradução em 
procariotos

Ribossomos se ligam ao mRNA
nascente e iniciam a tradução 



• Dois mecanismos:

Ø terminação intrínseca

Øterminação dependente de rho

• Os dois envolvem sequências presentes no transcrito 
(RNA)

Terminação de transcrição em E. coli



Terminação Intrínseca (Independente de Rho)

Terminador 
intrínseco 
(no RNA)

RNA
AAAA

pausa



• Sítio rut:
Øsequência rica em C e pobre em G

no RNA
• Proteína Rho

Ø reconhece rut
Ø função de helicase dependente de 

ATP
Ødesfaz o híbrido DNA-RNA 

quando a polimerase faz uma 
pausa na região de terminação

Terminação da Transcrição 
dependente de Rho



•Transcrita
•Não-codificadora

• Síntese 5’ à 3’ do RNA
• Só uma das fitas é transcrita de cada vez - assimetria
• Produto não se mantém pareado com a fita molde
• RNAP não necessita de um “primer” (iniciador)
• Utiliza ribonucleotídeos (2´OH), uracila no lugar de timina
• Só partes/trechos do genoma são transcritos e há genes nas duas orientações no DNA

•Anti-senso

•Não-transcrita
•Codificadora
•Senso

•Fita Não-molde

•Fita molde

Fatos Básicos da Transcrição


