
Recapitulando Biologia 
Molecular



Nucleotídeos e Ácidos Nucléicos

DNA - Acido Desoxirribonucléico
Armazenamento da informação genética da célula

RNA - Acido Ribonucléico
Funções variadas
RNA ribossomal - rRNA - Componente estrutural do ribossomo
RNA transportador - tRNA - Adaptadores da síntese de proteínas
RNA menssageiro - mRNA - Intermediários na síntese de proteínas
Unidade formadora: Nucleotídeos

Nucleotídeo

Nucleosídeo

Numeração



tRNA

Nucleotídeos



Ligação fosfodiéster e hidrolise

p-ACGTA
p-A-p-C-p-G-p-T-p-A
ACGTA





Difração de Raios-X por Fibra de DNA
(fotos obtidas por Wilkins, Gosling e Stokes – King’s College)

DNA tipo “A” DNA tipo “B”



Replicação do DNA



corresponde à seq. que codificam:
os polipeptídeos, rRNA, tRNA e outros, além de seq. 

não transcritas ou não traduzidas
 
Em eucariotos: a maioria dos genes que codificam 

proteínas (genes estruturais) são transcr i tos 
individualmente.

 
Em procariotos: freqüentemente são transcritos 

unidos: policistrônicos 

Unidades genéticas: OPERONS 

GENE



Cromossomos de procariotos





Cromatina





Dogma Central da Biologia Molecular
Dogma – Grego Dogma – Decisão, Decreto

Fluxo da informação genética



Replicação do DNA





Replicação Conservativa ou semi-conservativa?

Meselson & Stahl



Nobel 1958



Processo de replicação do DNA.

Fita DNA
molde

Fita DNA
sintetizada

Nucleotídeo 
novo
                         

Mediado por diversas enzimas

Principais enzima de síntese: DNA polimerases

Direção de síntese (5’->3’)



DNA polimerase I de Escherichia coli
(Klenow fragment)

Diversas DNA polimerases estão envolvidas na replicação do DNA.

DNA polimerase I e II : reparo de DNA

DNA polimerase III : replicação



A replicação bidirecional do DNA permite completar
a tarefa em menor tempo

Problema de tamanho: Genoma bacteriano +/- 10.000.000 pbs (pares de bases)
DNA pol III sintetiza entre 250 e 1000 bases por segundo
Levaria entre 2:48 horas e 11 horas para completar o genoma
E. coli se divide a cada 30 minutos (condições ideais)

Genoma Humano: +/- 3.000.000.000 pbs
Tempo de replicação: 34 a 139 dias

Somado = 2m



Visualização da replicação bidirecional do DNA

A replicação progride do 5’ para o 3’ do 

DNA Inicia-se em um ponto da molécula 

e se estende em ambas as direções.



Replicação do DNA: continua e descontinua

Replicação continua.

Replicação descontinua.

Fragmento de Okazaki
•Pequena molecula inicidora de RNA
•Hibrido de DNA e RNA

RNA DNA
5’ 3’



A geometria do pareamento de bases 
contribui para a fidelidade da replicação

Pareamento correto

Pareamento incorreto

1

2

3

4



Inicio da replicacao



Replication fork





Código Genético.
Ativação de aminoácidos e 

Síntese de Proteínas



Código genético e Síntese protéica

Início da década de 1950: Paul Zamecnik et. al
Identificaram a síntese de proteínas ocorrendo em partículas – Ribossomos

Citoplasma

Lúmen do Reticulo
Endoplasmático (ER)

Ribossomos

Identificaram a existência de um intermediário
              RNA (tRNA) e a proteína de transferência
              (aminoacil-tRNA-sintetase).

Aminoácido

Ligação
tRNA-aa

tRNA

mRNA

Códon



Código Genético

• O mRNA não reconhece diretamente um aminoácido (aa);

• mRNA  l i ga -s e  a  mo léc u las  de  tRNA que  ca r regam o  aa 
correspondente;

• cada tRNA tem um anticódon;

• o código  genético “padrão” não é universal;

• a tradução correta requer 2 etapas de reconhecimento:

• Ligação do aa correto ao tRNA (por meio de uma aminoacil tRNA 
sintetase);

• O aminoacil-tRNA (anticódon) deve parear com um códon do mRNA 
no ribossomo;

• Mais de um tRNA pode ser carregado com um determinado 
aminoácido.



Qual a correspondência entre ácidos nucléicos e seqüência de 
proteínas?

O código genético:

seqüência de  nucleotídeos  seqüência de aminoácidos

      4 tipos de resíduos         20 tipos de resíduos

        (A, C, G, T ou U)

41 = 4   possibilidades teóricas

42 = 16 possibilidades teóricas

43 = 64 possibilidades teóricas

certos aa são determinados  por mais de um códon

           código degenerado

códons:  são trincas  lidas seqüencialmente

ALI VEM MEU PAI COM SEU TIO

..A LIV EMM EUP AIC OMS EUT IO.     Fases de leitura

.AL IVE MME UPA ICO MSE UTI O..

Tradução.



Variações naturais da 
interação códon-anticódon

Casos observados nas mitocôndrias



1

2

5’ – CCA – 3’  codon
3’ – GGU – 5’  anticodon



Interações códon-anticódon

• O tRNA  apropriado é selecionado pela interação códon-anticódon;
• o pareamento é antiparalelo;
• muitos tRNAs ligam-se a 2 ou 3 códons que especificam seu aa 

correspondente. Por ex. IGC (I = inosina)

CGI CGI       CGI
       |||          |||          |||

GCU GCC       GCA

Posição Wobble (pendular)



RNA transportador (tRNA)

Estrutura e características
gerais dos tRNAs

Os tRNA são quimicamente modificados





Ativação de 
aminoácidos

Aminoácido

Ligação
tRNA-aa

tRNA

mRNA

Códon

AA

AA

Processo de reconhecimento e ligação 
do aminoácido ao tRNA correto.

Enzimas envolvidas:
Aminoacil-tRNA-sintetases



Aminoacil-tRNA-sintetases (aaRS)

Classe I

Classe II



Aminoacil-tRNA-sintetases 
(aaRS)

Distinção das classes de aaRS:
pela estrutura primária e mecanismo
 de reação de aminoacilação

Estrutura geral dos 
aminoacil-tRNAs

grupo 
aminoacil

Classe I Classe II

1

2a

3

2b



Um mecanismo para manter a alta fidelidade da síntese de
 proteínas é a alta fidelidade das aa-tRNA sintetases

A tRNA sintetase remove seus próprios erros de pareamento por meio da edição 
hidrolítica de aminoácidos incorporados incorretamente. O aa correto é rejeitado 

pelo sítio de edição.

sintetizando editando

aminoácido 
incorreto

Sítio de síntese

Sítio de 
edição

Aminoácido 
incorreto será 
removido



Síntese de proteínas ocorre nos ribossomos



A síntese de proteínas ocorre nos ribossomos



Ribossomo procariótico, 
mitocôndria e cloroplasto

Ribossomo eucariótico

Comparação das estruturas de ribossomos procarióticos e 
eucarióticos



Estrutura dos rRNAs na subunidade maior de um ribossomo 
bacteriano. Estruturas 3D dos rRNAs 5S e 23S



Venkatraman Ramakrishnan
MRC Laboratory of Molecular 
Biology 
Cambridge, United Kingdom 

Thomas A. Steitz 
Yale University 
New Haven, CT, USA; 

Ada E. Yonath 
Weizmann Institute of Science 
Rehovot, Israel 

The Nobel Prize in Chemistry 2009
"for studies of the structure and function of the ribosome"





As proteínas ribossomais são importantes para manutenção da 
estabilidade e integridade do ribossomo, mas NÃO para a catálise

O RNA ribossomal é uma ribozima!



A associação das subunidades grande e pequena cria características 
estruturais no ribossomo que são essenciais para a síntese protéica 

Há três sítios de ligação
no tRNA :

Sítio A =  sítio de ligação 
do aminoacil tRNA

Sítio P = sítio de ligação 
 do peptidil-tRNA

Sítio E = sítio de saída



tRNAs 
incorretamente 
pareados sofrem 
dissociação 
preferencial

A

E

E

tRNAs 
incorretamente 
pareados sofrem 
dissociação 
preferencial

A

E



Terminação da tradução é
disparada pelo stop codon

O Fator de liberação entra
no sítio A e dispara a
hidrólise da ligação 
peptidil-tRNA,
levando à liberação da 
proteína.

Ligação do fator de 
liberação no sítio A

Terminação



A liberação da proteína causa
a desassociação das subunidades
constituintes do ribossomo

terminação



Terminação da cadeia é mediada por proteínas

tRNA

EF-Tu GDP
EF-G

proteína

http://pubs.acs.org/cen/multimedia/85/ribosome/translation_bacterial.html

http://www.yale.edu/steitz/movies.html



início com Met ou fMet.
•Deve haver mais especificações que apenas o códon de iniciação
•Em E. coli: Shine-Dalgarno (3 a 10 nt ricos em purinas antes do 
AUG)

INICIAÇÃO da cadeia



A tradução pode ocorrer simultaneamente a
transcrição em procariotos, formando polissomos


