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Como a informação para a síntese de 
proteínas está codificada no DNA?

Como as proteínas são montadas?



• Acontece nos ribossomos, que são
grandes complexos de proteína e rRNA
Ø citoplasma de eucariotos
Ø catalisam a formação da ligação peptídica

• mRNA contém a mensagem, que é “lida” pelos aminoacil-
tRNAs

• a mensagem é lida em trincas: 
códon no mRNA pareia com anticódon do tRNA

Tradução



• Relação entre a sequência de bases no DNA (e mRNA ) 
e a sequência de aminoácidos na proteína

• “Dicionário” da informação genética

Atenção para não usar “código genético” 
como sinônimo de “genoma”!

Código genético



• Francis Crick sugeriu (1955)

• que o código genético era lido em 
trincas 

• deveriam existir moléculas 
adaptadoras para interagir com os 
aminoácidos e o mRNA

• Código desvendado entre 1961 e 1966



O quebra-cabeças:

• Como um alfabeto de 4 letras no DNA se relaciona com um 
de 20 letras nas proteínas?

• Combinações de 4 bases definem 20 aminoácidos:
42=16 falta !
43=64 sobra !

Código Genético



Código Genético
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• 20 aminoácidos
• 3 códons de terminação
• códon de início é sempre

AUG
• Todos os 64 códons são

utilizados
• Mais de um codon para a 

maioria dos aminoácidos



• Universal 
ØPraticamente todos os organismos usam a mesma “tabela”

– Exceção: mitocôndrias, algumas bactérias e ciliados

• Não-sobreposto 
Ø um códon lido de cada vez nas ORFs

• Degenerado
Ø mais de um códon por aminoácido

• Não é aleatório
Ø evolução determinou combinações mais vantajosas para 

evitar efeitos de mutações (veja slides extras)
• Terceira posição do códon menos específica

Código Genético



Fases abertas de leitura
(ORF: open reading frames)

• Potencialmente, três fases para uma sequência qualquer, mas apenas uma é 
de fato traduzida

• ORF “real” deve ter um sinal (códon) de início e de término de tradução
• A leitura é contínua, não há “virgulas” entre os códons
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Fluxo da informação

Direção da transcrição 
5´à3´ do mRNA

Direção da tradução 
NH3

+à COO- da proteína
Fita 
codificadora

Fita molde



Degeneração do Código 
Genético



• Alguns tRNAs têm bases modificadas, diferentes de A,G,C,U
• I = inosinato (nt); hipoxantina (base)

Ø ligações de H mais “fracas” com A, U ou C
• Alguns anticódons podem parear com mais de um códon que 

codifica o mesmo aminoácido
• Permite rápido deslocamento do ribossomo
• Número menor de tRNAs que os 61 códons 

Pareamento oscilante da terceira base do códon 
(Wobble base-pairing)

tRNA
mRNA



• mRNA
• Ribossomos
• Aminoacil-tRNAs
• Fatores de tradução

Ø Proteínas com funções específicas em cada etapa do processo
• Fonte de energia: GTP

Quem participa da tradução?



• mRNA bacteriano policistrônico

mRNA – RNA mensageiro

• mRNA eucariotico maduro
Ø sem introns, com CAP e com poli-A
Ø proteínas associadas: PAB, CBC



• Transporta aminoácidos para o 
ribossomo 

• Estrutura secundária com 
grampos e alças, formando um 
trevo

• Bases modificadas após 
transcrição

• CCA no 3´ - ligação do aa
• 70-100 nt

tRNA – RNA transportador



Ribossomos

Bactéria (70S) Eucarioto (80S)

• Constituído por RNAs e polipeptídeos
• Duas subunidades que só se reúnem durante a tradução



• Sítio A: tRNA-aa
• Sítio P: tRNA-peptídeo
• Sítio E: saída (exit)

Ribossomos têm três sítios para a ligação de tRNA



• Ativação do aminoácido
ØLigação ao tRNA

• Tradução
Ø Início
Ø Elongação
Ø Terminação

• Dobramento, processamento e modificação da 
proteína pós-tradução

Etapas da síntese proteica



• aa + tRNA = aminoacil-tRNA

• Cada aminoacil-tRNA deve ter 
o aa correspondente ao 
anticódon

• Enzimas específicas fazem a 
ligação tRNA + aa
Ø aminoacil-tRNA sintetases

Ativação do aminoácido (aa)



• O aminoácido presente no aminoacil-tRNA não tem papel no 
reconhecimento códon-anticódon

• O ribossomo não discrimina tRNAs
carregados incorretamente

• Portanto, a especificidade das
aminoacil-tRNA sintetases é crucial
para que a tradução não 
tenha erros

A etapa de ativação é determinante 
na fidelidade da tradução



• Início
Ø ligação do mRNA e do tRNA iniciador ao ribossomo 

(códon AUG à Met ou fMet) e primeira ligação peptídica
• Elongação

Ø da segunda à última ligação peptídica
• Terminação

Ø liberação do peptídeo e dissociação do mRNA do 
ribossomo

Etapas da tradução

Ribossomo “caminha” ao longo do mRNA



• Início
Ø como o códon iniciador (AUG) no mRNA é reconhecido?

• Elongação
Ø como a ligação peptídica é feita?

• Término
Ø como o peptídeo é liberado do ribossomo?

Que fatores proteicos são necessários em cada fase?

Tradução - Questões



• Outros AUG podem estar ao longo de todo o mRNA

• A leitura deve começar na fase correta

• Início da tradução à diferenças entre bactérias e 
eucariotos

Como o ribossomo reconhece qual o 
códon AUG iniciador?



• na região 5´ UTR do mRNA
• complementar ao 16S rRNA (subunidade menor do ribossomo)

Bactérias: sequência de ligação ao ribossomo (RBS) 
ou Shine-Dalgarno (SD)

RBS=SD



• Sítio A
Ø entrada do aminoacil-tRNA

• Sítio P
Ø onde o peptidil-tRNA se liga (peptídeo 

nascente ligado ao tRNA)

• Sítio E
Ø saída do tRNA descarregado (exit)
ØSubunidade maior

O ribossomo tem três sítios 
de ligação ao tRNA



Em bactérias, o primeiro aa a ser adicionado 
é sempre N-formil-Met

• fMet-tRNA tem características únicas 
que o distinguem como tRNA iniciador

• só ele pode se ligar ao sítio P no início 



Início da tradução - bactérias



Início da tradução - bactérias
• Ribossomo dissociado 
• Subunidade menor ligada a IF-3 e IF-1 e ao 

mRNA
ØAUG inicial no sítio P parcial

• Ligação de IF-2-GTP e fMet-tRNA
• Fatores de iniciação se ligam a subunidade 

menor do ribossomo
• IFs liberados, hidrólise de GTP  e subunidade 

maior se une

IF = fator de início



Início em eucariotos



Subunidade menor dos 
ribossomos de eucariotos
reconhece o 5´CAP e se 
desloca até encontrar o 

sítio de início

mRNA eucarioto 
associado a proteínas



mRNA eucarioto se circulariza pela interação entre 
proteínas e ribossomo

Cauda poli-A e regiões UTR tem papel na regulação da tradução



• Complexidade maior que 
em bactérias

• Primeiro met-tRNA se liga
ao sítio P

• Ribossomo se forma após a 
ligação do mRNA

Fatores de início em 
eucariotos - eIF



• Elongação e terminação em bactérias e eucariotos 
seguem os mesmos princípios

• Fatores proteicos diferentes e maior complexidade 
em eucariotos

Voltando para as bactérias...



Elongação em bactérias - 1º passo



• fMet-tRNA no sítio P

• Segundo aa-tRNA
Ø ligado a EF-Tu-GTP
Ø Entra no sítio A
Ø Hidrólise de GTP

• EF-Ts religa EF-Tu a GTP

Elongação em bactérias
1º passo

EF = fator de elongação



Elongação em bactérias - 2º passo



• Ligação peptídica
Ø fMet é transferida para o NH2 do aa2
ØCatalisada pelo 23S rRNA

• tRNA iniciador sem fMet fica no sítio P

• tRNA2-aa2-fMet no sítio A

Elongação em bactérias
2º passo

EF = fator de elongação



Elongação em bactérias - 3º passo



• Translocação: Ribossomo se move
Ø EF-G- GTP se liga e hidrolisa GTP
Ø tRNA iniciador sem fMet passa para o 

sítio E e sai do ribossomo
Ø tRNA2-aa2-fMet passa para o sítio P

• Um novo aa-tRNA liga no sítio A

• Ciclo se repete...

Elongação em bactérias
3º passo



• mRNA se mantém ligado ao ribossomo
• Ligação peptídica catalisada por rRNA

Ø23S rRNA é uma peptidil transferase

• A cada ciclo, ribossomo se move 1 códon no mRNA
• aa-tRNA entra no sítio A, liga o polipeptídeo nascente, passa para 

o sítio P e depois para o E, quando descarregado
• Gasto de 2 GTP por aa adicionado
• EF-Tu, EF-G e EF-Ts

Resumos - Elongação em bactérias



Terminação em bactérias

• stop codons 
ØUAA (ochre) 
ØUGA (opal)
ØUAG (amber)

• Mesmos para eucariotos

• Reconhecidos por fatores de 
liberação que se ligam no sítio A

• RF = release factor
• Não tem tRNA correspondente



Terminação em bactérias

Fator de 
liberação (RF)



Terminação em bactérias
• Fatores de liberação (RF) se ligam ao 

sítio A quando um códon de parada 
está presente

• Ligação entre polipeptídeo e tRNA é 
quebrada

• Ribossomo é translocado

• Complexo desfeito



Bactérias: transcrição e tradução simultâneas
(Acoplamento)



• Tetraciclina
ØBloqueio sítio A

• Estreptomicina
ØLeitura incorreta dos códons

• Cloranfenicol
ØInibe peptidil-transferase

• Eritromicina
ØBloqueia translocação

Vários antibacterianos têm 
a tradução como alvo



• Puromicina
ØSimilar ao aa-tRNA, liga-se ao peptídeo nascente

Inibidores de tradução de eucariotos



Inibidores de tradução de eucariotos

• Usados para estudar a tradução



Slides Extras



Vários ribossomos podem traduzir 
o mesmo mRNA simultaneamente: 

polissomos ou polirribossomos



Código Genético

4 bases no DNA x 
3 posições = 43 

= 64 códons

• 20 aminoácidos
• 3 códons de terminação
• códon de início é sempre AUG



Por que o código genético é degenerado?

OU

Como o código seria se ele não fosse 
degenerado?



código genético não degenerado

44 das 64 combinações seriam STOP!
Mutações teriam consequências catastróficas



1. Degeneração faz com que a maioria das mutações não 
resultem em códons de parada

Código NÃO É aleatório!
Evoluiu, sofreu seleção para ser estabelecido

O código genético funciona como uma 
“proteção” contra mutações



2. Mudanças na 3ª. posição frequentemente 
não alteram o aminoácido codificado  à
códons sinônimos
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Variação na 3ª posição frequentemente gera códons que são “sinônimos”



3. Códons nos quais a 1ª e a 2ª posição são ambas
ocupadas por G ou C especificam o mesmo aminoácido 
independente do nucleotídeo na 3ª posição
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G e C na 1ª e 2ª posição especificam o mesmo aminoácido 



4. Variações na 1ª posição frequentemente geram
substituições conservativas



2a. Posição do códon

1ª
. 

po
si

çã
o 

do
 c

ód
on

3
a.Posição do códon

Variações na 1ª posição à substituições conservativas





Ribossomo é formado por proteínas 
e rRNA



• Duas etapas:
Ø formação de AMP-aminoácido
ØLigação do AMP-aa ao tRNA correspondente

• Enzimas responsáveis:
Ø aminoacil-tRNA sintetases

– Específicas para cada par tRNA-aa
– Algumas podem “corrigir” ligações erradas

Ativação do aminoácido (aa)



Aminoacil-tRNA sintetases
1ª etapa: formação do AMP-aa



Aminoacil-tRNA sintetases
2ª etapa: ligação AMP-aa ao tRNA

classe I classe II

Produto final: éster do 
3´ da ribose com 
C-terminal do aa



mRNA bacteriano tem sítio de 
ligação ao ribossomo

(=Shine-Dalgarno)

pareia com sequência 
complementar no 
rRNA posicionado 

no sítio P  do 
ribossomo



Bactérias: sequência de ligação ao ribossomo (RBS) ou 
Shine-Dalgarno (SD)



Fatores de Início em 
bactérias

• IF-3 
Ø Estabiliza 30S livre
Ø Capacita 30S a ligar mRNA
Ø Checa acurácia do 1º. Aa

• IF-1
Ø Liga próximo ao sítio A parcial
Ø Previne entrada de aa-tRNA

qualquer

• IF-2
Ø Interage com fMet-tRNA
Ø Liga/hidrolisa GTP
Ø Sítio P parcial

Próximo aa se liga ao sítio A



Elongação em bactérias


