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Genética Microbiana mi

Este devia ser o Cap. 007,

porque seu nome é Bond, Ja-

mês Bond. Em todas as suas

proezas cinematográficas,

você o viu impedir o mal e ga-
nhar a(s) garota(s) com a aju-
da de dispositivos e engcnho-
cãs de um laboratório de alta
tecnologia. Entretanto, existe

um dispositivo que há muito
provou estar além do alcance

até do Sr. Q. E uma arma ge-

nética com ponta de safira que
pode reunir 2.000 psi de pres-
são para disparar uma névoa
atomizada de material genéti-
co,, através da pele, para den-

tro do espécime alvejado.

Conhecimentos Indispensáveis

estrutura do ácido nucléico...................................................... {Capítulo 2)

estrutura e função dos ribossomos ........................................... (Capítulo 4)

estrutura e função das enzimas ................................................ (Capitulo 5)

'os já consideramos muitos aspectos do metabolismo e do crescimento, mas ainda

temos que considerar a síntese dos ácidos nucléicos e das proteínas. A síntese

destas complexas moléculas é a base da genética, o estudo da hereditariedade. A
genética dos microrganismos é uma área de pesquisa excitante e ativa, e é também

uma área recompensadora para os microbiologistas. Desde a criação do Prémio Nobeí
em fisiologia ou medicina em 1900, mais de 30 prémios anuais foram concedidos
nos campos relacionados à microbiologia, especialmente na genética microbiana.

Devido a esta intensa investigação, muito se sabe atualmente sobre a genética mi-

crobiana. Iniciaremos o nosso estudo em genética vendo como as bactérias sintetí-

zam os ácidos nucléicos — DNA e RNA — e como os .ácidos nucléicos estão envol-

vidos na síntese de proteínas. Iremos também ver como agem os genes (segmentos

específicos do DNA), como eles são regulados e como eles são alterados nas muía-

coes, No capítulo seguinte, iremos discutir os mecanismos pêlos quais as informa-

coes genéticas são transferidas entre os microrganismos.

A Base da Hereditariedade
Toda a informação necessária à vida está armazenada no material genético de um
organismo, o DNA, ou, para muitos vírus, o RNA. Para explicar a hereditariedade
— a transmissão desta informação de um organismo para a sua progênie (prole)
devemos considerar a natureza dos cromossomos e dos genes.

Um cromossomo é tipicamente uma molécula de DNA em forma de fita, circu-
lar (nos procariontes) ou linear (nos eucariontes). Lembre-se de que o DNA consis-

te em uma dupla cadeia de nucleotídios an-anjados em hélice com os pares de bases
dos nucleolídios ligados por pontes de hidrogênio (.3> Fig, 7,1). (Cap. 2) A se-
qücncia nucleoíídica específica no DNA proporciona informações para a síntese de
um novo DNA e para a síntese de proteínas.

Perguntas que Vamos Explorar

A Como os genes, os cromossomos e as mutações

estão envolvidos na hereditariedade nos

organismos procariontes?

B Como os ácidos nucléicos armazenam e
transferem as informações?

C Como é a replicação do DNA nas células dos

procariontes?

D Quais são as principais etapas da síntese

protéica?

E Como os mecanismos que regulam a atividade
enzimática diferem daqueles que regulam a

expressão gênica?

F O que acontece na inibição por retroalimeníação

(feedback), na indução enzimática e na repressão

enzimátíca?

G Que mudanças ocorrem no DNA, como
resultado de mutações, e como as mutações

afetam os organismos?

H Diferencie mutação induzida de espontânea.

I Como o teste de oscilação, a técnica do carimbo
e o teste de Ames utilizam as bactérias em

estudos de mutações?
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>- Fig. 7.1 Estrutura do DNA. (a) As duas fitas verticais, compostas de açúcar desoxirribose (D) e grupos fosfatas (P), são ligadas por pontes de

hidrogênio entre as bases complemenEares. A adenina (A) sempre se pareia com a timína (T) e a guanina (G) sempre sc pareia com a citosina (C).
Cada fita pode, assim, proporcionar a informação necessária para a formação de uma nova molécula de DNA. (b) A molécula de DNA é enrolada

em uma dupla hélice. As duas fitas de açücar-fosfato correm em direções opostas (antiparalelas). Cada nova fita cresce da extremidade 5' para a

extremidade 3 .

Uma célula procariótica típica contém um único cromos-
somo circular, composto primordialmente de uma única mo-

Ïécula de DNA, com cerca de l mm de comprimento quando
completamente esticada — aproximadamente 1.000 vezes

maior que a própria célula. Esta imensa molécula molda-se
compactameníe no interior da célula, onde forma o nucleóide,

i* (Cap. 4) torcendo-se firmemente sobre si mesma, um pro-

cesso conhecido como superenovelamento. Quando uma cé-

lula procariota se reproduz por divisão binária, o crómosso-
mo se reproduz, ou se replica por si só, e cada célula-filha

recebe um dos cromossomos. Este mecanismo proporciona

uma transmissão gçqüencial da informação genética da céíu-
la-mae para ás células-f ilhas.

Um gene, a unidade básica da hereditariedade, é uma se-
qüência linear de nucleotídios do DNA que formam uma uni-
dade funcional de um cromossomo ou de um plasmÍdio, Toda
a informação para a estrutura e o funcionamento de um orga-

nismo está codificada em seus próprios genes. Em muitos
casos, um gene determina uma única característica. Entretanto,

a informação em um gene em parlícular, encontrado em um

locus (localização) específico no cromossomo ou no plasmí-
dio, não é sempre a mesma. Genes com informações diferen-

tes no mesmo locus são chamados alelos. Pelo fato de os

procariontes possuírem um único cromossomo, eles geralmen-

te possuem somente uma versão, ou ateio, de cada gene. (No

Cap. 8, nós iremos descobrir exceções a esta regra.) Muitos

(mas não todos) os eucariontes possuem dois conjuntos de
cromossomos e assim dois alelos de cada gene, que podem

ser os mesmos ou diferentes. Por exemplo, nos tipos sangüí-

neos humanos, qualquer um dos três genes — A, B ou O —

pode ocupar um certo locus. O alelo A codifica uma det&rmí-

nada glicoproteína na superfície das hemácias, a qual iremos
chamar de molécula A. O alelo B codifica a molécula B, e o
alelo O não codifica nenhuma destas gÏÍcoproEeínas nas su-
perfícies celulares. Pessoas com o tipo sanguíneo AB produ-

zem tanto moléculas A quanto B, porque elas possuem am-

bos os alelos, A e B.

Variações hereditárias nas características da progênie podem
surgir de mutações. A mutação é uma alteração permanente no
DNA. As mutações geralmente alteram a sequência de nucleotí-
dios no DNA e, com isso, mudam sua informação. Quando o

DNA modificado é transmitido para uma céluïa-filha, esta pode
se tornar diferente da céiula-mâe em uma ou mais caracterísíi"

cãs. Veremos no Cap. 8 que as variações hereditárias nas carac-

terísticas dos procariontes podem ocorrer por uma variedade de
mecanismos.
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Ácidos Nucléicos no Armazenamento e
Transferência de Informação

Armazenamento de Informação
Toda a informação para a estrutura e o funcionamento de uma

célula esEá armazenada no DNA. Por exemplo, no cromossomo

da bactéria Escherichia coli, cada uma das fiEas pareadas de DNA
contém cerca de 5 milhões de bases, arranjadas em uma seqüên-
cia linear específica. A informação nestas bases está dividida em
unidades de várias centenas de bases. Cada uma destas unidades
é um gene. Alguns destes genes e suas localizações no cromos-

somo da £". coli são mostrados na > Fig. 7.2.

O Haemophilus influenzae foi o primeiro micróbio s. ter seu
genoma (1,83 quilobase) completamente seqücncíado. Sua
sequência foi publicada na revisEa Science de 28 de julho de
1995.

Podemos imaginar um gene como uma frase na linguagem dos
ácidos nucléicos. Cada frase nesta linguagem é construída a partir
de um alfabeto de quatro letras correspondentes às quatro bases
nitrogenadas no DNA: adenina (A), timina (T), citosina (C) e
guanina (G). Quando estas quatro letras se combinam para for-
mar frases com várias centenas de letras, o numero de frases

possíveis torna-se quase infinito. Do mesmo modo, existe um

número quase infinito de genes possíveis. Se cada gene contém
500 bases, um cromossomo contendo 5 milhões de bases pode
confôr 10.000 genes diferentes. Assim, a capacidade de armaze-

namento de informação no DNA é excepcionalmente grande!

O genoma da E. coli é formado por 4.639.221 pares de base,
que codificam, pelo menos, 4.288 proteínas.

Transferência de Informação
A informação armazenada no DNA é usada tanto para guiar a
replicação .do DNA, durante a preparação para a divisão celular,

quanto para direcionar a síntese de proteínas. As três vias pelas
quais esta informação é transferida são as seguintes:

l. Replicaçao: o DNA dá origem a um novo DNA.
2. Transcrição: o DNA dá origem a um RNA como primei-

ra etapa na síntese de proteínas.

3. Tradução: o RNA liga os aminoácidos para formar pró-
teinas.

Tanto na replícação quanto na transcrição do DNA, o DNA
serve como um molde (bastante parecido com um molde de cos-

tura) para a síntese de um novo polímero de nucleotíáios. A se~
qüência de bases em cada novo polímero é complementar àquela
no DNA original. Tal arranjo é realizado pelo pareamento de ba-
sés, Lembre-se, como vimos no Cap. 2, de que, durante o parea-

mento de bases no DNA, a adenina sempre se páreia com a timina
(A~T) e a guanina sempre se pareia com a citosina (G-C). Lem-
bre-se também de que, quando o DNA serve como um molde para

a síntese do RNA, o pareamento é diferente: no RNA, a timina é
substituída pelo uracil (U), o qual se pareia com a adenina,

Na replicaçâo do DNA, o novo polímero é também um DNA.
Na síntese de proteínas, o novo polímero é um tipo específico de
RNA chamado RNA mensageiro (RNAm), que serve então como
um segundo molde, o qual determina a sequência dos aminoácidos
em uma proteína. Por exemplo, algumas proteínas formam a estru-

tura de uma célula, outras (enzimas) regulam o seu metabolismo e
ainda outras transportam substâncias através da membrana.

No processo global da síntese de proteínas, a síntese do RNAm a
partir de um molde de DNA é chamada transcrição, e a síntese de
proteínas a partir de um RNAm é chamada trítduçao. Por analogia,
a transcrição transfere informação de um de ácido nucléico para outro,
como você pode transformar textos manuscritos em textos

daíilografados no mesmo idioma. A tradução transfere informações
da linguagem de ácidos nucléicos para a linguagem de aminoácíáos,
como você pode traduzir frases do inglês para outro idioma. Exis-
tem ainda enzimas "revisoras" que tentam eliminar algum erro que

possa ocorrer, assegurando que uma cópia carreta seja realizada.

No caso dos vírus que possuem RNA como material genético,
os cientistas tinham dificuldade de entender como estes vírus po-
diam produzir mais RNA. Então, a descoberta de enzimas para a
transcrição reversa revelou um processo pelo qual o RNA pode
produzir o DNA. Este DNA pode então produzir mais RNA. Tais
vírus são conhecidos como retrovírus por causa deste processo

reverso. (Nós iremos estudá-los com maiores detalhes no Cap. 10.)

PNA Inimigo

Como as células do sistema imunoïógico identificam os
invasores estranhos, tais como as bactérias e os vírus? Até
agora, os imunoíogisÈas acreditavam que as proteínas na
superfície externa das células Ínvasoras e dos vírus eram as
estruturas que alertavam o sistema de defesa do organismo,
Agora, entreEanto, estudos preliminares do Dr. Arthur.M. Krieg,
da Faculdade de Medicina da Universidade de lowa, indicam
que, antes mesmo que o nosso organismo responda a estas

proteínas de superfície, ele reconhece o DNA bacÈeriano e viral,
iniciando um combate aos invasores. Ele detecta um padrão de
bases caracÉe ris tico para bacEérias e vírus — a ocorrência
frequente de sequências C~G. Esta combinação de bases é
incormnn no DNA dos mamíferos. Quando ela ocorre, aderido
à citosina está um grupo metil — um grupo que as sequências
C-G de bactérias c vírus não possuem.

Há evidências de que pessoas com lúpus entematoso sisíênüco,
uma doença auto-imunolõgica na qual o sistema imunológico ataca
o DNA do próprio cu-ganismo, podem não possuir a capacidade
normal de adicionar gmpos metil aos seus DNA. Assim, o DNA ;
pode parecer estranho ao sistema imunológico. Talvez a cura para •.
esta doença esteja no aumento da capacidade do paciente para '
adicionar grupos meti!. Uma outra aplicação clínica pode estar na
admitústração de sequências C-G, artificialmente produzidas, a
pacientes cujo sistema imunológico necessite ser esümulado, Em
laboratório, a adição de tais sequências C-G em frascos com céiulas
B (células imunológicas que produzem anticoipos, ou proteínas que
respondem a invasores estranhos) faz com que 95% das células
comecem a sc multiplicai' dentro de meia hora. Pesquisas
posteriores são necessárias para se constatar sc o mesmo efeito
ocorre no orgamsmo coino um todo.
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Pilus de conjugação

O cromossomo passa de
uma célula para outra

O liquidificadoré ligado,
após um certo tempo,
causando a quebra
do pilus, parando a
transferência do
cromossomo

(bï

(a)

>- Fig. 7.2 Mapeamento parcial do cromossomo da E. coli. (a) Um'genoma completo da E. coli consiste em aproximadamente 3.000 genes.O.,

círculo externo é uma represenÈaçao simplificada do cromossomo, mostrando a localização de alguns dos genes mais comumente estudados. O

tempo necessário para a célula doadora Èransfcrir o cromossomo completo para a célula receptora é, cm média, 100 minutos durante a conjugação

(Cap. 8), um mecanismo pelo qual os genes são transferidos entre as bactérias, (b) Este tempo é deEerminado permitindo-se a conjugação de 2

cepas diferentes de bactérias no interior de um misturador, que é ligado após um período determinado de minutos, o que acarreta a quebra dos pili,

impedindo a transferência cromossômica. As céiulas receptoras são então cultivadas e examinadas para se determinar quais genes foram transferidos

para elas. Variando-se o tempo utilizado, é possível descobrir a sequência dos genes no cromossomo. Os números marcados no interior do círculo

representam os minutos de transferência necessários para se alcançar aquele ponto no cromossomo. O inserto é um pequeno segmento no

mapeamento da E. coli, aumentado para mostrar alguns dos genes adicionais que foram localizados no interior desta região (após Bachman).
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Transcrição reversa

>~- Fig. 7.3 Transferência de informações do DNA para a proteína. Como veremos posteriormente, certos vírus, como o que causa a AIDS,
podem direcionar a síntese de DNA a partir de seu RNA (transcrição reversa),

O HIV, o vírus causador da AIDS, é um retrovírus. A transcrição
reversa é um processo menos preciso que a transcrição regular.

Erros não corrigidos são passados como mutações, ou mudanças
permanentes nos genes de um organismo. O HIV possui uma taxa

de mutação 500 vezes maior que a maioria dos organismos, um
fato desastroso, por assim dizer, para os produtores de vacinas.

A replicação, a transcrição e a tradução do RNA transferem
informações de uma molécula para outra (s- Fig. 7,3). Estes pro-

cessas permitem que as informações no DNA sejam transferi-

das para cada nova geração de células e usadas para controlar o

funcionamento das células através da síntese de proteínas.

./ Compare e diferencie os cromossomos em procariontes e

eucanorUes.

</ O DNA não é sempre o material genético. Quais são as exceções?
t/ Como as mutações podem originar novos alelos de um gene?
vfí De que maneira o DNA bacteriano e o DNA viral se diferenciam

do DNA humano? Que doença pode estar relacionada a esta
diferença?

y Diferencie tradução de transcrição.

aplicação do DNA
Para entender a replicação do DNA, precisamos nos recordar de

que foi dito no Cap, 2 que os filameníos helicoidais do DNA são
unidos pelo pareamento de bases da adenina com a timina e da

citosina com a guanina. Nós também precisamos saber que as

extremidades de cada fita são diferentes. Em uma extremidade,

chamada de extremidade 3' (3 primo), o carbono 3 da desoxim-
bose está livre para se ligar a outras moléculas. Na outra extremi-

dade, denominada extremidade 5' (5 primo), o carbono 5 da de-
soxirribose está unido a um fosfato (>- Fig. 7,1), Esta estrutura é
um pouco parecida com aquela de um trem de carga, com a extre-
mldade 3' sendo a locomotiva e a extremidade 5' sendo o vagão.

Quando as duas íÏEas de uma dupla hélice se combinam pelo pare-
amento de bases, elas o fazem de forma contrária, ou antiparale-

Ia. O. arranjo das fitas é urn pouco parecido com dois trens se des-

locando em direções opostas, e o pareamenÉo de bases é como se

os passageiros nos dois trens estivessem apertando as mãos.

A repücação do DNA se inicia em um local específico no cro-
mossomo cü-cular de uma célula procai-iota e, normalmente, prosse-

gue sÍmulEaneamente em ambas as dü-eções, gerando duas forquillias

de replicaçao, que são os locais onde as duas fitas de DNA se sepa-
ram parapenniíü' a sua replicação (>- Fig. 7.4). Várias enzimas que"

bram as pontes de hidrogênio entre as bases nas duas fitas de DNA,
separando-as e estabilizando a exposição das fitas isoladas, ünpedin-
do-as de voltar a se juntar. Moléculas da enzima DNA polimcrase,

então, movem-se ao longo da fita, atrás de cada forquillia de replica-

cão, sintetizando novas fitas de DNA complementares às originais à
velocidade de aproximadamente l .000 nucleotídios por segundo.

Se o PNA Produz Somente Proteínas, Quem Produz
Carboidratos e Lipsdioe?

Se a informação genética no DNA é usada especificamente
para determinar a estrutura das proteínas, como são
determinadas as estruturas dos carboidratos e dos lipídios?
Pare e pense sobre os tipos de proteínas que uma célula
possui. Muitas são enzimas e, naturalmente, algumas destas
enzimas controlam a síntese dos carboidratos e dos lipídios.
A célula inteira é controlada pelo DNA — seja direEamenÈe,
na replicação do DNA e na síntese de proteínas estruturais,
ou indireÉamente, pela síntese de enzimss que por sua vez.

contraíam a síntese dos carboidratos e dos lipídios.

A enzima DNA polimerase pode adicionar nucleotídios somen-
te na extremidade 3' de uma fita de DNA nascente. Conseqüente-

mente, somente uma das fitas, a fifa líder do DNA original, pode
servir como molde para a síntese de uma nova fita de forma contí-

nua, indo na direção 5' para 3'. Ao longo da outra fita, a fíta lenta,

que corre na cfíreção 3 ' para 5' (em relação à forquilha), a síntese do
novo DNA deve ser de forma descontínua, isto é, a polimerase deve

continuamente adiantar-se e recuar, produzindo uma série de peque-

nos segmentos de DNA, chamados fragmentos de Okazaki. Os
fragmentos são então unidos por uma outra enzima chamada liga-

se. Finalmente, dois cromossomos separados são formados (>• Fig.

7.4), cada dupla hélice consistindo em uma fita antiga do DNA pa-
rental e uma nova fiía de DNA. Tal replicação é chamada replica-
cão semiconservativa porque uma fita é sempre conservada.

^ S 1 T\ J /

Transcrição
Todas as células devem consíantemeníe sintetizar proteínas para

realiZtâr seus processos vitais: reprodução, crescimento, reparo e

regulação do metabolismo. Esta síntese envolve a transferência pre-

cisa de informação linear das fitas de DNA em uma sequência li-
near de aminoácidos em proteínas. Para iniciar o estágio da sínte-

se de proteínas, as pontes de hidrogênio entre as bases nas fitas d&

DNA são rompidas enzímaEicamente, em certas regiões, de modo

que as fitas se separam, Pequenas sequências de bases do DNA
não-pareadas são, então, expostas para servir como moldes na

transcrição. Somente uma fita dh-eciona a síntese de RNAm para
qualquer gene; a fita complementar é usada como um molde du-
rante a replicaçíio do DNA ou durante a transcrição de algum ou-
tro gene. Lembre-se de que o RNA contém a base uracil em vez

da timina. i-;• (Cap. 2) Assim, quando o RNAm é transcrito a par-

tir do DNA, o uraci! se pareia com a adenina; o pareamento das
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> Vis. 7.4 Replicação do DNA cm um procamnte. As fitas de DNA se separam e a repïicaçao se inicia na forquilha de repíicaçâo em cadafíïïL

À mSid^quTFsSsepm^^^^ de DNA serve como um molde para a replkação da suajta comPlemwta^Q^^
a;ui7ara^duasYaa7compiemeDntâres da dupla hélice do DNA. Devido ao falo de a síntese do novo DNA ocorrer em ^maümca directo
^sTd^erdTsc^^oa^^ Pequenos segmentos são fonnados e, então, unidos conforme indicado pela seta. Cada

nova célula pode sofrer replícações subsequentes,

demais bases ocorre justamente como se faz na replicação do DNA.
O RNA mensageiro é formado tia dii-eçao 5' para 3 .

Para ocon-er a transcrição, a célula deve ter quantidades sufici-

entes de nucleotídios contendo iigações fosfato de alta energia, que
forneçam energia aos nucleotídios para que possam participar das
reações subsequentes. A enzima RNA polimerase se liga a uma das
fitas exposta do DNA. Como é mostrado m •-•- Fig. 7.5, após uma

enzima se ligar à primeü-a base no DNA (adenina, neste caso), o nu-
cleoíídio apropriado se liga ao complexo base-etmma do DNA.

Então, a nova base se prende, pelo pareamento de bases, à base molde

do DNA. A enzima se desloca para aproxima base cio DNA e o nu-
cleotídio fosforilado apropriado se junta ao compÏexo, O fosfato do
segundo nucleotíáio é ligado à ribose do primeiro nucleotidio e o
pirofosfato (duas moléculas de fosfato unidas) é iiberado. Ïsto for-
ma a primeiia ligação no novo polímero ao RNA. A energia para
formar esta ligação provém da hidróiis& do ATP e da liberação de
mais dois grupos fosfato. Este processo é rep&íido até que a molé-

cuia de RNA esteja completa.
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?- Fig. 7.5 Transcrição do RNA a partir de um molde de DNA. PPP representa um trifosfato e PP representa um piroíbsfato. No RNA, U (em

vez de T) se pareia com A.

Nos procariontes, a transcrição e a tradução ocorrem no citoplas-

ma, ao passo que, nos eucariontes, a transcrição ocorre no núcleo

celular. O RNAm transcrito deve estar completamente formado e
transportado aü-avés da membrana nuclear para o citoplasma antes

que a tradução possa se iniciai'. Além disso, a molécula do RNAm
sofre um processamento adicional antes que ela esteja pronta para
deixar o núcleo. Nas células eucarióticas, as regiões dos genes que
codificam as proteínas são chamadas éxons. Os éxons são, tipica-

mente, separados dentro de um gene por segmentos de DNA que

não codificam proteínas. Tais regiões de intercalo não-codificantes

são chamadas íntrons. No núcleo, a RNA polimerase forma inici-

ab-nente um RNAm a pai-tu- do gene inteiro, incluindo todos os éxons

e íntrons. A recém-formada molécula grande de RNAm é remode-

lada por outras enzimas, que removem os ínírons e ligam os éxons.

O RNAm resultante está pronto para direcionar a síntese de proteí-

nas e deixar o núcleo (.';:ï- Fig, 7.6).

Tipos de RNA
Três tipos de RNA — RNA ribossomal, RNA mensageiro e RNA
transportador — estão envolvidos na síntese de proteínas. Cada

RNA é formado por uma única fita de nucleotídios e é sintetiza-
do por transcrição, usando o DNA como um molde. Para com-

pietar a história da síntese de proteínas, necessitamos de mais
informações sobre estes tipos de RNA.

O RNA ribossomal (RNAr) se associa intimamente a certas
proteínas para formar dois tipos de subunidades ribossomais.
Uma subunidadc de cada tipo se combina para formar um ribos-
somo. Lembre-se de que os xibossomos são os locais da síntese

de proteínas na célula.' ' (Cap. 4) Eles servem como sítios de

ligação para o RNA transportador, e algumas de suas proteínas
agem como enzimas que controlam a síntese de proteínas. Os

ribossomos procarióticos são constituídos de uma subunidade
pequena (30S) e uma grande (50S). (Os ribossomos eucarióü-
cos são formados por uma subunidade 40S e uma 60S.) Após as
duas subunidades se unirem ao redor da fita do RNAm (>- Fig.
7.7), ocorre a síntese de peptídios. A cadeia peptíclica recém-
formada cresce por um túnel na subunidade 50S.

O RNA mensageiro (RNAm) é sintetizado em unidades que
contêm informação suficiente para comandar a síntese de uma ou

mais cadeias polipeptídicas. Uma molécula de RNAm correspon"
de a um ou mais genes, as unidades funcionais do DNA. Cada
molécula de RNAm se associa com um ou mais ribossomos. No
ribossomo, a informação codificada no RNAm atua durante a tra-
dução para ditar a sequência de aminoácidos na proteína.

Na tradução, cada trinca (sequência de três bases) no RNAm
constitui um códon. Os códons são as "palavras" na linguagem

dos ácidos nucléicos. Cada códon especifica um aminoácido par-
ticular ou age como um códon áe terminação. O primeiro códon
na molécula de RNAm age como um códon áe iniciação. Ele
sempre codifica o amÍnoácido metionina, embora a metionina
possa ser removida da proteína posteriormente. O último códon a
ser traduzido na molécula de RNAm é um códon fínalizador, ou
códon de terminação, Ele age como uma espécie de marco pon-

tual para indicar o fim de uma molécula de proteína. Usando uma

frase como analogia, o códon da metionina é a letra maiúscula do

início da frase e o códon de íerminação é o ponto final.
Existe pelo menos um códon para cada um dos 20 aminoáci-

dos encontrados nas proteínas. Existem vários códons para al-

guns aminoácidos; por exemplo, seis códons diferentes codifi-
cam a leucina. Encontre-os na ^-- Fig. 7.8. A relação entre cada

códon e um aminoácido específico constitui o código genético
(> Fíg. 7.8). Estes códons que codificam um aminoácido são
chamados códons para aminoácidos. Nos estudos iniciais do
código genético, os pesquisadores encontraram alguns códons
que não codificavam nenhum aminoácido. Estes códons foram,

então, denominados códons não-codificadores de aminoácidos.

Posteriormente, descobriu-se que eles eram códons de termina-

cão. Embora a informação genética seja armazenada no DNA, o
código genético é escritjo em códons no RNAm. E claro, a infor-
mação nos códons é derivada diretamente do DNA pelo parea-
mento de bases complementares, durante a transcrição.

Comparações dos códons entre diferentes organismos mos-

traram que eles eram aproximadamente os mesmos, desde as

bactérias até o homem. Esta universalidade do código genético
permite que pesquisas em outros organismos sejam aplicadas no
entendimento da transmissão das informações nas células huma-

nas. Muito do que se conhece sobre como o código genético opera
foi aprendido a partir de pesquisas em bactérias,

A função do RNA transportador (RNAt) é transportar ami-
noácidos do citoplasma para os ribossomos, para serem postos
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>- Fig. 7.6 Os genes cucaríótícos diferem em compiexidade dos genes procarióticos. Sequências codifícadoras de DNA chamadas de éxons

(E) são interrompidas por sequências nao-codificadoras, chamadas de íntrons (I). Embora ambos sejam transcritos em RNA, os mtrons são

removidos, deixando somente os éxons unidos para entrar no citopiasma, onde eles serão traduzidos. Os procariontes não possuem fntrons.
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síntese peptídica
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Cadeia polipeptídica nascente
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s& Fig. 7.7 Estrutura do ríbossomo de procarioníes. As subunidades pequena (30S) e grande (50S) estão sendo mostradas em dois diferentes

ângulos. As subunidades envolvem a fita do RNAm. A região de síntese de peptidios é a junção destes três componentes. A cadeia polipeptídica

nascente passa por um túnel na subunidade 50S, que pode ser visto no corte transversal.
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>' Pig. 7.8 Código genético, com as abreviaçoes padrões de três

letras para os aminoácidos. Para encontrar o aminoácido que é

codificado pelo códon AGU do RNÁm, desça a coluna da esquerda

até o quadro A, mova para o quarto quadrado, identificado por G no

topo (la figura, e encontre a primeira linha no quadrado marcado

com U, no lado direito da figura. Lá, você encontrará Ser, a

abreviaçâo de serina. Fim designa o códon de torminaçao. O códon
de iniciação é AUG, o qual também codifica a metíonina. Então, a

síntese de proteínas sempre se inicia com a metionina. A metionina

é normalmente removida posteriormente, contudo nem todas as

proteínas começam com a metíonina. Quando encontrada no meio
da fita de RNAm, o AUG codifica a metionina.

Cócfon .RNAm Braço do antícódon

JUUIüllGJEGJUDT

Anticódon

X •-= bases incomuns
ou modificadas

Braço
aceptor

Sítio de ligação
do aminoácido'

Braço
aceptor

Aminoácido (Trp)

?- Fig. 7.9 RNA transportador. (a) Estrutura bidimensional do RNA (ransportador do tiiptofano. O anticódon na extremidade da molécula irá se parear

com um códon na fita do RNA mensageiro e entregar o aminoácido desejado, que está ligado à base acepíora na extremidade oposta da molécula do
RNAt. A molécula é manüda cm seu modelo de folha de trevo através de ligações de hidrogênio entre as fitas que formam os braços (Unhas tracejadas).

(b) Uma molécula de RNAt dobrada em sua complexa estnitura ü'Ídimensional, cm forma de diagrama e como um modelo gerado por computador.
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Tipo de RNA

Propriedades dos diferentes tipos

deRNA

Propriedades

Ribossomal Combina-se com proteínas específicas

para formar ribossomos.

Serve como um sítio para a síntese de

proteínas.

Enzimas associadas funcionam no controle

da síntese de proteínas,
Mensageiro Carreia informações do DNA para a síntese

de proEeínas.

As moléculas correspondem em tamanho a

um ou mais genes no DNA.

Possui Erinca de bases chamadas códons

que constituem o código genético.

LÍga-se a um ou mais ribossomos.

Transportador Encontrados no citoplasma, onde eles

recolhem aminoácídos e os transferem

para o RNAm.
As moléculas possuem forma de folha de

trevo com um sítio de ligação para um

aminoácido específico.
Cada um possui um único írio de bases

chamado anticódon, que sc pareia

complementarmente com o códon

correspondente no RNAm.

em uma molécula de proteína. Muitos tipos diferentes de RNAt
têm sido isolados do citoplasma das células. A molécula do RNAt
é formada por 75 a 80 nucleotídios e se dobra sobre si mesma,
para formar várias voltas que são estabilizadas pelo pareamento
de bases complementares (>- Fig. 7.9). Cada RNAí possui um

anticódon com três bases que é complementar a um detennína-

do códon do RNAm. Ele também possui um sítio de ligação para
um aminoácido — o aminoácido particular especificado pelo
códon do RNAm. (O códon do RNAm, é claro, obteve a infor-
mação diretameníe do DNA.) Então, os RNÁÉ são a ligação en-
tre os códons e os coíTespondentes aminoácidos, A ligação do
aminoácido à específica molécula de RNAt é realizada pelas
enzimas ativadoras de aminoácidos e pela energia derivada do
ATP.

O anticódon se liga, pelo pareamento de bases complementa-

rés, ao códon apropriado do RNAm, de modo que o seu amino-

ácido fica alinhado para ser incorporado à proteína. A precisa
colocação do aminoácido na síntese de proteínas depende do
preciso pareamento dos códons e anticódons. As propriedades
•dos três tipos de RNA estão resumidas no Quadro 7.1.

Tradução
A síntese protéica, um importante processo no crescimento

bacteriano, usa 80 a 90% de energia da célula bacteriana. Ge-
ralmente, durante a síntese de proteínas, os vários RNA e os

aminoácidos estão disponíveis em quantidades suficientes. Os
RNA podem ser reutilizados muitas vezes antes de perderem
suas propriedades funcionais. Dos tipos de RNA, o RNAm é
produzido na mais precisa quantidade, de acordo com a ne-

cessidade celular para uma proteína específica. A >• Fig. 7,10

mostra os três tipos de RNA e como eles funcionam na sínte-

se protêica,

Uma vez que uma molécula de RNAm foi transcrita e se com"

binou com um ribossomo, este inicia a síntese de proteínas e

funciona como o sítio de montagem das proteínas. Cada ribos-

somo se liga inicialmente à extremidade do RNAm que corres-
ponde ao inicio de uma proteína, O comprimento de cada cadeia
polipeptídica se estendendo desde um ribossomo corresponde à
quantidade de RNAm que o ribossomo "leu". Vários ribossomos
podem estar presos em pontos diferentes ao longo de uma molé-

cuia de RNAm, formando um polirribossomo (ou polissomo).
Nos procariontes (diferentemente dos eucariontes), a trans-

crição e a tradução ocorrem no citoplasma (>- Fig. 7.11), onde

estão presentes todas as enzimas necessárias e os ribossomos. Nos

eucariontes, o RNAm formado no núcleo deve atravessar a mem-

brana nuclear antes que ele esteja disponível para os ribossomos,
que realizam a síntese de proteínas.

A principal etapa na síntese de proteínas (>- Fig, 7.12) pode
ser resumida como se segue: O processo se inicia quando uma

molécula de RNAm se toma apropriadamente orientada em um
ribossomo. A medida que cada códon do RNAm é "lido", o apro-
priado RNAt se combina com ele, liberando então um ammoá-
cido específico para o sítio de montagem proíéica. A locaUza-
cão no ribossomo, onde o primeiro RNAt se pareia, é chamada
de sítio P, O segundo códon do RNAm se pareia depois com o
RNAt que transporta o segundo aminoácido para o sítio A, que é
o seguinte ao sítio P, O encontro do códon e do anticódon pelo
pareamento de bases permite que a informação codificada no
RNAm especifique a sequência de aminoácidos na proteína.
Qualquer RNAt com anticódons não-complementares simples-
mente não se liga ao ribossomo. Como os aminoácidos são libe-

rados um após o outro e as ligações peptídicas são formadas entre
eles, o comprimento da cadeia polipeptídica aumenta. Este pro-

cesso continua até que o ribossomo reconheça o códon de íermi-

nação. Quando o ribossomo "lê" um códon de terminaçao no sítio

A, ele libera a proteína pronta a partir do sítio P.
Qualquer molécuia de RNAm pode dh-ecionar simultanea-

mente a síntese de muitas moléculas protéicas idênticas, uma para

cada ribossomo que passa por ela. Os ribossomos, os RNAm e

os RNAí são reutilizáveis. Os RNAt se deslocam de um lado para
outro no citoplasma, onde eles pegam os aminoácidos e os ri-

bossomos, onde os ammoácidos são incorporados nas proteínas.

i/ Diferencie fita líder de fita lenta.
./ A que se referem 5' e 3'? Como eles dcÉerminam a direção da

síntese do novo DNA?
•/ O código genético possui sinónimos?
/ Diferencie os três tipos de RNA. O DNA origina todos os três

tipos?

A Regulação do IVtetabolismo

A Importância dos Mecanismos
Reguladores
As bactérias usam a maior parte de sua energia para sintetizar
substâncias necessárias ao crescimento. Estas substâncias inclu-

em as proteínas estruturais, que formam as regiões celulares, e

as enzimas, que controlam tanto a produção de energia quanto

as reações de síntese. A sobrevivência das bactérias depende de
sua capacidade de crescer mesmo quando as condições estão
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> Plg. 7.10 TVanscriçâo e ÍFaduçao. (a) Transcnção do DNA para RNA- (b) Tradução do RNA enn proteína. Muitos ribossomos que estão

iig.iidos e que lêem o mesmo pedaço do RXAm são chamados polirribossomos.

íibaíxo das ideais —por exemplo, quando os nutrientes estão em

pequenas quantidades. Durante a evolução, as células bacteria-

na? (e todos os outros organismos) desenvolveram mecanismos

para realizar ou não as reaçoes de acordo com suas necessída-

dês. A energia e as substâncias são muito preciosas para serem.

desperdiçadas. Também, a célula possui uma quantidade Imüta-
da de espaço para a estocagem de substâncias que ela sintetíz.a

em excesso. Então, as céiulas usam a energia para sintetizar subs-

tâncías nas quantidades necessárias e paralisam o processo an-

tcs que excessos desnecessários sejam produzidos.

Presume-se que todos os seres vivos possuam mecanismos de

controle que regulam suas atívidades metabólicas. Entretanto, a

maioria das pesquisas sobre os mecanismos de controle foi feita
com as bactérias. As bactérias são ideais para tais estudos por
várias razões:

í. Eías podem crescer em. grandes quantidades sob uma va-
riedade de condições ambjeni-ais controladas, relativamenl.e

baratas.

2. Eles produzem rapidamente muitas gerações.

3. Devido ao fato de elas se reproduzirem muito rápido, uma

variedade de mutações pode ser observada em um tempo

relativamente curto.

Os organismos mmant&s, que possuem uma alteração em. seus

mecanismos de controle, podem ser isolados e estudados junto

com organismos nao-mutantes para se entender melhor a opera-

cão destes mecanismos,

Categorias de Mecanismos Reguladores
Os mecanismos que controlam o metabolismo tanto regulam a

aíividade quanto a síntese enzímática, iigando ou desligando os
genes que codifíca7r) enzimas específicas. Dos vários mecanís-

mos que. r&gulam o inetabolism.o,- três foram extensi.vamen.te in-

vestigados nas bactérias:

• inibição por feedback (retroalimentação)
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>- Fig. 7.11 Tïaascriçao e tradução simultâneas nos procariontes. Uma porção do DNA da E. coli corre horizontalmente através desta

micrografia eletrônica. Em ambos os lados, a transcrição do RNAm pode ser observada. Os ribossomos se ligaram, ao RNAm e estão sintetizando

proteínas (que não podem ser vistas). O RNAm pode ser visto aumentando de Eamaaho da esquerda para a direita, mdicaüdo a direçao da

transcnçao.

• indução enzímática
• repressão enzimàtica

Na inibição por retroalimentação, a auvída-de enzimática é
regulada diretamente, e o mecanismo de controle determina

com que velocidade as enzimas já presentes irão catalisar as

reaçoes. Na indução e na repressão emimática, a regulação

ocorre indiretamente pela. síntese de enzimas, e o mecanismo

de controle determina que enzimas serão sintetizadas e em que

quantidade. .^

Você Não Pode Enganar o Sistema

Os sistemas de enzimas indutíveis são importantes tanto em
humanos como em imcrobíos. Caso o diabetes melito seja
suspeitado, os pacientes são enviados para um. teste de

tolerância à glicose, onde eles ingerem uma quanüdade cei-ta
de glicose. A oscilação da glicose sanguínea é medida. A
falha na remoção da glicose da corrente sanguínea em uma
taxa normal pode indicar diabetes — talvez. Alguns
pacientes, temendo o diagnóstico de diabetes, planejam
"burlar" o (este não comendo açúcar durante alguns dias

antes. Mas eles também não irão ter bons suprimentos de
enzimas para usar na Cíurga de açúcar. Estas enzimas são

indutÍveis, e os pacientes que não tenham comido o mdutor
(açúcar) não irão instantaneamente produzir, as enzimas,

então o mvel de sua glicose sanguínea cairá mais devagar
que o normal. Um paciente deve comer, pelo menos, uma

quantidade de açúcar contida em um doce durante os três
dias precedentes ao teste, para induzir o máximo de enzima

possívei.

Inibição por Feedback (Retroalimentação)
Na imbíçâo por retroalimeataçao, também chamada inibição
pelo produto final, ú produto final de uma via biossmtética inibe
dü-etamente a primeira enzima da via. Este mecamsrao foi desço-

bcno quando se observou que a adição de um dos vários aminoá-

cídüs em um meio de cultura levava abactéria a parar repentina-

mente a síntese daquele anünoácido específico. A síntese do ami-

noâcido treonina, pc» exemplo, é regulada pela inibição por reíro-

alimentação. A breonina é produzida a partir do aspartato, e a en-

zima alosrédcaque age no aspartato é imbids pela treonina (>- Fíg.
7.13). (O aspartato é derivado do oxaloacetato formado no ciclo
de Krebs.) Quando o mibídor (treonina) se liga ao sítio alostérico,
ele altera a conformação da enzima, de modo que o substrato (as"

partato) não pode se ligar ao sítio atívo. te* (Cap. 5) Deste modo,

a inibição porretroalimentaçâo ocorre quando o produto final de
uma sequência de reações se liga ao sítio alosiérico da enzima áa
primeira eiapa da sequência.

A inibição por retroaümenlação regula a sín lese de várias subs-
tâncias além dos aminoácjdos (as pirímidínas. por exemplo). Este
mecanismo regulador também ocorre em muiios organismos' além

das bactérias. Devido ao fato de a inibição por retroaJímenLação
ocorrer de fonna rápida e díreíamente no processo metabólico, ela

peiraite à célula conservar energia por duas formas:

l. Quando em abundância, o iníbidoj: (produto final) se liga
à enzima; quando em baixa quantidade, ele se libera da

enzima. Assim, a célula gasta energia smteííxando o pro-

duto final somente quando el& for iitícessário.

2. A regulação da ativídadc enzimática requer menos ener-

gia que os processos roai^ fomplexos envolvidos na regu-

lação da expressão genética.
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>- Fig. 7.12 Síntese de proteínas. Etapas ]-5; As principais etapas na síntese de proteínas. Etapas 6 e 1: Muitos ribossomos podem ler

simultaneamente a mesma ína de RNAm. Oli ribossomos são mostrados se movendo áa esquerda para a direita.

Indução Enzimática
Em um certo ponto na investigação da regulação metabólica,
foi descoberto que certos organismos sempre contem enzimas

ativas para o metabolismo da glicose, mesmo quando a glicose
não está presente no meio. Tais enzimas são chamadas de en-

zimas constitutivas; elas são sintetizadas coníínuamenfe, na(

importando a disponibUidade dos nutrientes para o organismo.
Os genes que produzem estas enzimas estão sempre ativos.

Diversamente, as enzimas que são sintetizadas pêlos genes que

algumas vezes são ativos e outras inatívos, dependendo da pre-

sença ou da ausência do substrato, são chamadas de enzimas

írtdutivas.

Quando as bactérias, como a E. coli, estão crescendo em. um
meio nutriente que não contém lactose, as células não produzem

as enzimas d& que elas precisariam para. utitizar a Ïactose como

fonta de energia. Entretanto, quando a lactose está presente, as

células sintetizam as enzimas necessárias para o seu metabolis-
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Fig. 7.13 Inibição por retroaïunentação. A síntese da üreoiüna envolve cinco reaçõesenzimai.ic.i-mente controladas (setas) e quatro produtos

intermediários (A, B, CeD).Atreomna(produtofínal) uúbe uma enzima alostérica (l) que camlisa areação l.Aenzimaalosréncaé funcioaal

quando seu sítio aiostérico não está ocupado e é nao-funcional quando o produto finai de uma sequência dereações está ligado a este sítio.
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Múftípfa^ Escoïhas

A biorremediação envolve o uso de micróbios para digerir
materiais perigosos contammantes do solo ou áa água
subterrânea. FiceqÜentemente, antes que um projeto de
remediaçâo seja iniciado em campo, os organismos d&vem
ser testados em laboratório quanto à capacidade de
metabolizar o contaminante. Tudo funciona bem em
laboratório, mas, quando os micróbios mágicos são levados
ao local de teste, vhtualmente nada- acontece! Eles dizem:
"Deve estar muito frio, ou talvez, iiao exista nitrogêmo
suficiente para suportar o crescimento microbiano." Após
muita conversa, e finalmente descoberto que o local é
também rico em matéria vegetal bastante apodrecida e as
bactérias a estão usando para seu crescimento, em vez áe
utilizarem o âejeto perigoso. Afinal, por que um micróbío
deveria passar por dificuldades e gastos metabólicos para
induzir enzimas, quando existem maneiras mais fáceis de se
obter calorias?

^WW^^<E!?®f^m'5^^iS^SE!8!iKISTO%t%giÍ®g^^

mo. Este fenómeno é um exemplo da indução eazimática. A
indução enzimática controla a degradação de nutrientes à medi-
da que eles se tornam disponíveis no meio de cultivo. Tal siste-
ma é ligado quando um nutriente está disponível e desligado
quando este está esgotado. O próprio nutnente age como um
indutor da produção da enzima.

A teoria, do opéron, um modelo que explica a regulação da sín-

teso de proteínas nas bactérias, foi proposta em 1961 pêlos cíen-
íistas franceses François Jacob e Jacques Monod, que, por seu tra-

ballio, receberam o Prémio Nobel em 1965. Bmbora a teoria se
aplique a vários opérons, nós o ilusttaremos com o opéron lac, que
regula o metabolismo da l actose. Um opéron é uma sequência de
genes intimamente associados que regulam a produção de enzi-

mas. Um opéron inclui um ou mais genes estruturais, que caire-

gam as informações para a síntese de proteínas específicas, tais
como as moléculas de enzimas, e sítíos reguladores, que çontro-

Iam a expressão dos genes estruturais. Um gene regulador (i) tra-

balha em conjunto com o opéron, mas ele pode estar localizado

um pouco distante deste. Nos procariontes, vários genes estrutu-

rais são controlados por um opéron — um método mais eficiente

que o dos eucariontes, no qual cada gene é controlado por seu pró-

prio sítio regulador.
Oopéron Íac(/-FÍg. 7A4) é formado por sítios reguladores

chamados promotor e operador, e três genes estruturais Z, Y e

A, que direcionam a síntese de enzimas específicas. Uma molé-

cuia de RNA polímerase deve se ligar ao promotor antes qu& a
transcrição possa se micíar. Quando a lactose não está presente
no meio, o gene i direciona a síntese de uma substância chama-

da lac repressor. O repressor é uma proteína que se liga ao

op&rador e impede a transcrição dos genes adjacentes Z, F e A.

Consequentemente, as enzímaK que metabolízam a lactose não

são sintetizadas. O gene í representa um gene constitutivo —ele

está sempre promovendo a síntese de proteuias para produzir mais

proteína repressora e não é controlado pelo promotof.

Quando presente no meio, a lactose age como um indutor, li-

gando-se ao repressor lac e o mativando. O repressor, então, não

mais bloqueia o operador. A RNA polimerase se liga ao promo-
l-or, fazendo com que o operador inicie a transcrição dos genes Z,

y & A em uma única fita áe RNAm. Este RNAm se associa ao
ribossomo e du-eciona a síntese de três enzimas: a j3-galaciosida-

se (gene Z), a permease (gene Y) e a transacetilase (gere A). A
peraiease transporta a lactose para o interior da célula, e a {3-

galactosídase quebra a lactose em glicose e galactose. Embora o

papel da íransacetilase não esteja claro, acredita-se que ela facili-

te o escape de galactosídios. Quando a lactose for quebrada, ela
não fica mais disponível para se ligar ao repressor. O repressor ati-

vo, mais uma vez, se liga ao operador, e o operou é desligado.

Repressão Enrimática
Ao contrário da indução enzimática, que tipicamente regula o
catabolismo, a repressão enzimática tipicamente regula o ana-

bolismo. EÏa controla os processos pêlos quais são sintetizadas

as substâncias necessárias para o crescimento. A síntese do ami-

noácido triptofano, por exemplo, é regulada pela repressão en-
zünáüca através da açao do opéron trp, que é foraaado por cinco
genes estruturais.

Quando o triptofano está disponível para uma célula bacteri-
ana, o amínoácido se liga a um repressor inativado. A ligação
atrva a protema rfcpressora, que agora pode se ligar ao promotor

e reprimir a síntese das enzimas necessárias para a produção do
tdptofano. Quando o triptofano não está disponível, a proteína
repressora pemian&ce inatíva, e não ocorre a repressão. Os ge-

nes estruturais são transcritos^ e o triptofano é sintetízado. Quando

o tdptofano se toma abundante, ele reprime novamente o opéron.

Um mecanismo de controle ainda melhor, chamado atenuação,

permite que a transcrição do operou trp se inicie, mas ela é para-
íisada prematuramente por um processo complexo, quando quan-

tídadeg suficientes de friptofano já estão presentes na célula. Vá-
rios opérons, especialmente aqueles para a síntese de aminoáci-

dos, possuem mecanismos de atenuação.

Um tipo de repressão ïigeírameiite diferente opera em co-

noção com algumas vias catabólicas. Quando certas bactérias
(£'. coli., por exemplo) crescem em um meio nutritivo con-

lendo tanto glicose quanto íactose, elas apresentam cresci-

mento logarítmico enquanto a glicose estiver disponível.
Quando a glicose se esgota, elas entram era fase estacioná-

ria, mas Ïogo começam a crescer outra vez em taxa ïogarít-

mica, embora não tão rapidamente (>- Fig. 7.15). Este perí-

odo, de crescimento logarftmico, é resultante d.o metabolis-

m-o da laclose. A fase estacíoaári.a é o período durante o qual

as enzimas necessárias para utilizar a lactose estão sendo

sintetizadas.

Por que a síntese desïas enzimas não foi induïida antes que
a glicose fossa exaurida, já que a Íactose estava presente no

meio desde o início? Porque as bactérias usam a glicose como
nutriente com alta eficiência. As enzimas para o metabolis-

mo da glicose, sendo consfitufivas, estão sempre presentes na

célula. Assim, quando a glicose é abundante, não há vanta-

gem em produzir enzimas para- o metabolismo da lactose,

m&smo que a lactose também esteja disponível. Conseqüen-

temente, o opéron lac que nós descrevemos anteriormente é

reprimido quando a glicose está presente em quantidades ade-
quadas, um efeito conhecido como repressão catabólica.

Deste modo, a célula economiza energia, não produz.indo

enzimas que não são necessárias. Quando o suprimento de

glicose se reduz, a repressão é. suspensa, os genes do opéron

lac são transcritos, e a célula está pronta para mudar seu me-

Eabolismo e passar ausaralaciose. Em resumo, atran^-nçao

do opéron lac requer tanto a presença da lactose quanto a

ausência da glicose.

Tanto a indução quanto a- repressão enzimátíca são mecanis-

mos reguladores que controlam a produção de enzimas pela aÏ-




