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EXPRESSAO GENICA BACTERIAS

A transcricao e traducao na bactéria sao
simultaneas (acopladas), e realizadas NO  piasmamembrane
mesmo compartimento- citoplasma; \

Cytoplasm

 Na verdade, antes de finalizar a transcricao,
a traducao é iniciada;

. . \'\:meNA
e Ribossomos se agregam ao RNA mensageiro ~— |

ainda durante a transcricao, formando _— ,
polissomos (polirribossomos);
Newly synthesized protein Ribosomes Protein
i':ﬁ (a) Prokaryote
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EXPRESSAO GENICA BACTERIAS

* Os genes policistronicos sao transcritos em uma unica fita,
mas a traducdo (montagem/ desmontagem dos ribossomos)
depende de sinais de inicio e de parada de cada cistron;

First Second Third
P dlypeptide Polypeptice Polypeptice

Structural
Gere?2



EXPRESSAO GENICA BACTERIAS - couun

* A instabilidade dos RNAms na bactéria é aIta a

0.5 Ribosomes begin translation
degradacao do RNAmM tem inicio logo apos o inicio P
da traducdo; b o
P
-

* Os genes policistronicos podem ter regides que o oegasatonvegins ats enc
modulam esses processos no 5" UTR (leader) ou 3’

. , N ] /\f\/\,& ,
UTR (trailer), além das sequéncias entre os cistrons
com tamanho variavel. 7
2.0 RNA polymerase teminates at 3' end
5" UTR precedes 3’ UTR follows N PN A i AR
initiation codon termination codon SINONININONONN
Intercistronic distance /‘ =z
varies from —1 to +40 bases XA —
> ' 3 3.0 Degradation continues,
’ Coding e Coding g ’ ribosomes complete translation
Start Stop Start Stop S~ ‘g i



EXPRESSAO GENICA EUCARIOTOS

Nos eucariotos a transcricao e a traducao
sao desacopladas;

No nucleo ocorrem extensas alteracoes
nos RNAms (processamento), antes de
serem exportados;

No citoplasma os RNAmMs sao muito mais
estaveis em funcao das modificacdes nas
regidoes nao traduzidas das moléculas;

Tipicamente sao traduzidos por varias
horas.
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RIBOSSOMO

Os  ribossomos sao  estruturas
supramoleculares (de grandes dimensoes);

Estao presentes em grande numero nas
células;

Apresentam poucas diferencas entre os
ribossomos de bactérias e eucariotos;

O ribossomo é uma estrutura bem
conservada ao longo da evolucao;

Assim como o processo de traducao.




RIBOSSOMO

Os ribossomos sao ribonucleoproteinas (formados por proteinas e RNAs
ribossomais) tanto na subunidade maior quanto na subunidade menor;

Existem ao menos 50 proteinas diferentes nos ribossomos das bactérias e 80
em eucariotos;

S3ao proteinas pequenas, presentes em copia unica;

As subunidades encontram-se separadas quando nao estao realizando
traducao;
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RIBOSSOMO

* Além disso, cada subunidade contém
uma longa molécula de RNAr e RNArs — —
) de RNAY
menores (na subunidade maior); | e
B80S
508

| subunit 60S
o ] o , subunit 5.85
* Os RNArs sao fundamentais nao so RS ANA
na estrutura do ribossomo, mas tb
] Sl 165 RNA 40S
desempenham papel ativo no swuni Qaias subunit

reconhecimento de outros RNAs e *
nas atividades cataliticas do
ribossomo.




RIBOSSOMO

* As proteinas de cada subunidade provavelmente fazem contato direto
com a longa molécula de RNAr de cada subunidade;

* Os ribossomos proporcionam condicoes necessarias para as varias
alteracoes de conformacao de eventos concomitantes durante as
etapas da traducao;

e Acomodando as moléculas de RNAmM e RNAts de acordo com as
especificidades de cada uma das moléculas;

* Nos varios sitios ativos do ribossomo.



RIBOSSOMO

* A regiao principal do ribossomo é formada na juncao das duas subunidades
ribossomais, na presenca de uma molécula de RNAm;

* Cerca de 35 bases do RNAm estao ligadas no ribossomos durante a traducao;
* Desses quase 10 codons, 2 estao ocupados com moléculas de RNAts ativas;

e Criando dois sitios distintos,
sitio A e sitio P, onde a o
interacao entre cédon e
anticodon do RNAt
possibilita a identificacao do
aminoacido necessario e sua
|Igag50 na Cadeia 5 " mRNA JAAUGUGGUUC.
polipeptidica. " Smallribosoma

subunit

Ph a

Large ribosomal
subunit




CODIGO GENETICO

O codigo genético é baseado na correspondéncia entre uma sequéncia de 3
nucleotideos (triplete) do RNAmM com um aminoacido;

* A correspondéncia entre 1 triplete e 1 aminoacido define um codon.

Second letter
UUU] phenvi- UCU UAU : UGU . U
uuc alarew?nye ucc|. . A "rosine fiGe| Cystene C
erine
UUA] | auicine 888 WYY Stop codon | SRy Stop codon |A
UUG nYel Stop codon Tryptophan |G
Cuu CCU CAUI Listigine  ||CGU Y
CUC| | o i cCCfy o CAC oo .. c
o CUA | Leucine cca | Proline = | caa | Arginine o
2 | CUG CCG cAG | Glutamine  ||CGG NE
3| 3
2| |[AuU AAU _|[AGU] .. uig
& ||| AUC | 1soleucine  |[Ace AAC | Asparagine |[AGc | Serine [ 13
Al| AUA ACA Threonine
o AAA|. AGA| . .. A
AUG Methionine; [|ACG AAG | Lysine AGG Arginine G
start codon
GUU GCU GAU| Aspartic  ||cGu 2
Gue Valine GO Alanine OAC| acid Gae Glycine S
o S GAA| Glutamic S A
GUG GCG GAG| oot GGG % .




CODIGO GENETICO

* Formado pela combinacao dos 4 nucleotideos em trés posicoes seguidas;

* Entao, existem 64 codons e destes, 61 apresentam um aminoacido
correspondente;

e Alguns aminoacidos representados com um codon apenas;

* Por exemplo, o codon AUG é o unico codon para a metionina, denominado
codon iniciador (start codon);

* A metionina em geral € o primeiro aminoacido de uma cadeia polipeptidica
tanto de bactéria como de eucarioto;

*E os 3 coédons que nao correspondem a um A G

aminoacido sao denominados codons de término UAU UGU
(terminagdo) ou parada da tradugdo (stop codon); | jac 'R |ucc CYS

* Isso porque sinalizam o término da sequéncia UAA crmpm UGA &TOR
traduzida. UAG ™~ = |UGG TRP

| .



CODIGO GENETICO

* Alguns aminoacidos
sinonimos;

* Por isso o codigo genético é denominado
redundante;

representados por varios codons,

* Entdo, um aminoacido pode ter mais de um cdédon; mas, um codon
especifica apenas um aminoacido, o codigo genético nao é ambiguo;

e Os codons de um aminoacido sao semelhantes
entre si,

*|sso vale tb para cédons de aminoacidos
relacionados, o que diminui os efeitos de:
mutacoes; '

First |

* Uma analise mais detalhada do codigo genético
mostra que a degeneracao é clara para a terceira
posicao do codon.

’ Phe
codons y UUC | <
UUA
UUG Leu
C CUA ' Leu
cuc )
Second letter i
. 7 3
UUU] phenyl- UcU UAU . UGU u
UUC | gianine ucC | . uac| Mreste  lluge| Oystene ¢
UCA | Serine
UUA | oucine Uca Stop codon | W[y Stop codon | A
uuG Stop codon Tryptophan |G
CuU ccu CAUI istigine  ||CGU J
1&g Leucin oo Prolin o oL Arginin =
Bl [ A | Leucine cca | Proline AR ' CGA | Arginine .
CUG CCG CAG Glutamine CGG G g
Q
AUU ACU AU oo ([AGY] g ulg
AUC | Isoleucine || acc AAC | 7\SParaginé 1jagc | wenne c|?
AUA ACA Threonine A T A
mMethionine: ACG AAG | Lysine AGG | Arginine
start codon G
GUU GCU GAU| Aspartic  ||Gau v
i [CUC Valine goe Alanine GAC| acid Gee Glycine >
|| GUA GCA GAA A GGA A
GUG GCG Glutamic  (1GGG
GAG| acid G
14



LILIL LICL LIAL LI
LILIC LICC LA LI
LILLA, LICA, LLAA, LICSA,
LILIG LIC S LLAG LIS
CLIL CCL CAL HELN
CLIC CCC CAL HETH
CLLA, CCA, AR, ClA,
CLIG CC A WEIE
AL AL A0 AL
AL AL A AT
AL, ALA, FLYLRLY A4,
AL AL FLVLN A0
5LIL L AL 5L
GLIC GCC AL GGEE
5114, GCA BTN IETEFLY
E1N[E EINE EFNE 50505
Third base relationship | Third bases| Mumber
with sarme | of codaons
meaning

third base irrelevant | U G A, G 3.

Purmes differ UarC 14

rom pyrimidines | a qr 10

Uﬂl e Ul I:l"ll;l"' 3

deﬂmtmns G only 2

CODIGO GENETICO

* Entdo, quanto a variacao da ultima posicao
dos codons;

* O codigo genético pode ser agrupado em 3
grupos principais;

e Aas indiferentes para a ultima posicao;
* Aqueles que toleram qualquer pirimidina;

* Aqueles que toleram qualquer purina.



CODIGO GENETICO

] * A degeneracao da 32 posicao do codon tem implicacdes
Wfﬂhﬁ,nxmm no pareamento;
q,qn,m'“ﬁ'.:piﬂ'*wi‘xh:«% | * Se para as 12 e 22 posicoes vale o pareamento “Watson-
Cytosing t,'fﬂhf;ff:f‘f ’ Cick”;
ch}u‘ e na 32 posicdo vale as regras de “wobble” (oscilacdes),
h\_c,.bhm:'m-_fﬁ onde alguns pareamentos nao convencionais Ssao
.r":u E@Wm possiveis;
" .. °*Essas possibilidades decorrem do fato da 32 posicao do
- wostle paing sccurs o codon no sitio A ser flexivel.
HF?.,EV EEEE&Z”EH Eﬁ?ﬁ%ﬁ%ﬂ‘%‘?“ Anticodon UUG no
N A, RNAt da Glutamina
S E;,*HR;EHF% E %%&E reconhece os cdodons
R A _ ey CAA e CAG



CODIGO GENETICO

Overlapping
’ ~ ~ 1 code
* Os codons nao se sobrepdem durante a —E
tradugao; n LT L1 11| | 000
e Existem 3 possibilidades (fases) de % ;3 Growing protein chair
leitura, mas apenas uma delas é Non-overlapping code
Utlllzada; Universal Altered
Genome Codon Cade Code
Bacterial DNA
Mycoplasma
’ . s 7 Qe ’ capricolum LICA Stop Trp
* Uma caracteristica notavel do codigo €  ichondriaione
ele ser universal: i i -
. . Human ACA, Arg Stop
* Aplica-se a todos organismos (com . PO
raras excecdes). e e
MNuclear DNA
Tetrahymena LIAA Stop Cln

Paramecium UAG Stop Cln



RNA TRANSPORTADOR

* Molécula mediadora da traducao;
e Contém em torno de 70- 90 nucleotideos;

e Estrutura secundaria rica devido ao pareamento intramolecular entre bases
complementares;

* Gerando as hastes (regides pareadas) e as alcas (regides nao complementares);
* Conformacdo tipica em L com extremidades da molecula proximas.

O>00 >

o CT 6 6)

- ~ ~ ~
B COH® O3




RNA TRANSPORTADOR

* Os aminoacidos se ligam na extremidade 3’da molécula (regidao aceptora do RNAt);

* Essa regido é formada por uma haste (nucleotideos) pareados e na extremidade 3’;

* Existe sequéncia saliente ACC invariavel, onde os aa

sao ligados;

* No outro lado da molécula, encontra-se uma al¢ca onde

se localiza o anticodon;
 Anticodon =

sequéncia de

3  nucleotideos

complementares a um cédon do RNAm.

Met— Amino acid

tRNA

Codon

Anticodon

mRNA 3

Codon mANA
~

= e 5
L edell 1]

Acceptor

Amino acid
binding site

\Nnino acid (Trp)



RNA TRANSPORTADOR

e S30 comuns alteracdes pds-transcricionais nos RNAs (MODIFICACOES),
principalmente nas bases nitrogenadas;

* Mas nos RNAts sao diversificadas e extensas (15- 20% da molécula);
* Modificacdes vao desde metilacdes até a substituicdo de uma base por outra

[ ] ~N o Mormal bases M odified bases
(convencional ou nao); u .,
HC?EK HH.** E\ I—\r/!L\CH Hi "{E\x‘: Lo Hu’fix“vf’_ -m‘f" Hu’/!L
-, | | | | | - |
o ° ~N *H-.‘ s - _-CH & c ":, - ‘- il
* As modificacdes conferem  s=f g, 0 ol ks SR O A
Cytosine P Uriding Ribothymiding (T)  Dibydrouridine (D) Pseudau thiouridine (S

estabilidade a molécula de RNAt,

=g n=0
EA A - T
] i a- z
e

nH, 11
| . I

L

especificidades de reconhecimento @E I . s
no sitio A do ribossomo, além de =ty e S

oH,
HG\“N/C“ MK o M CH M—CH —CH=C

garantir especificidade de P I S NP N

Sugar

| [ e
=1 HE /r__HH_/' HG cr HE " ; - "_C._‘_Lﬂ
pareamento (por causa das e R B Roan et s G
(e H%éfy\m'w%ﬁ? ' N T e |
oscilacdes (wobbles)). ol a m.
SUgar agenine Inosine Sugar el ::,h-.c.x;.u:
o - B er o
1 ,!ID_ - N{- ] I - I.-I ".._
I Il E[ | I %‘/m | I % : ] I
- Hl A e H"ll HH e LHI T |
osine ) Wiyos ine (1)



Amino acid

X Aminoacyl-tRNA
synthetase
Jﬂ

PPP-l\j

~<'AT_',’-..;*

Aminoacyl tRNA |

PP ) [
Pyrophosphate , [ )
{2
oy @
Phosphate (2) l
=/
‘_7 J I f/‘-.—i -
; 'cff _ Wy 1_\‘/— \ °
,; U \ / J )
tRNA (et '1
- ED / e
®rh) y °
Ty N

(an “activated”
amino acid) &)

{ o

RNA TRANSPORTADOR

Aminoacil RNAt sintetases sao as enzimas que
adicionam um aminoacido no respectivo RNAt;

Cada aminoacil RNAt sintetase reconhece um tipo de
aminoacido, que pode ter diferentes RNAts;

Entao, essas enzimas reconhecem regioes
isoaceptoras de RNAts para um mesmo aminoacido,
gerando RNAts cognatos.

Essa reacao ocorre em duas etapas: 12 ocorre uma
reacao entre o ATP e o aminoacido e depois ele é
unido ao RNAt;

Quando o RNAt esta ligado ao respectivo aminoacido
diz-se que ele esta carregado.



ETAPAS da TRADUCAO

e A traducao pode ser dividida em trés etapas:

- INICIACAO — ALONGAMENTO - TERMINACAO
A iniciacao envolve uniao do RNAm e subunidade menor, ligacao do RNAt
iniciador e ligacao da subunidade maior;
O alongamento vai da formacao da primeira ligacao peptidica até a
incorporacao do ultimo aminoacido;

A terminacao envolve reconhecimento do codon de terminacao, e
desacoplamento das moléculas envolvidas;

Em cada uma das etapas da traducao atuam proteinas acessorias que nao
fazem parte do ribossomo e atuam especificamente em uma unica etapa.

codon on mRNA. o)
Q release
60%‘, factor

completed >
polypeptide &

stop codon



TRADUCAO - INICIACAO bactéria

Ribosome-binding site
(Shine-Dalgarno sequence)

* A iniciacao requer que as subunidades
ribossomais estejam separadas;

n%NA bind to the K»
30S ribosomal subunit. @
<
@
N

* Paraisso atua o fator de iniciacao 3 (IF-3)
que se liga na subunidade menor (30S) e
impede a uniao do 50S;

* O fator IF-1 provavelmente tb impede a
uniao do 50S e bloqueia o sitio A;

g Pearson Education, Inc.



TRADUCAO — INICIACAO bactéria

* [F3 também €& importante para
estabilizar a interacao entre o RNAmM e o
16S RNAr;

* A sequéncia de Shine Delgarno
(..AGGAGG...) presente no 5'UTR do
RNAmM reconhece seq complementar na
extremidade 3’ do 16S RNAr;

 JA o fator IF-2 apos se ligar a GTP
reconhece o RNAt iniciador e o direciona
para o sitio P;

30S subunit
2

@ Initiation factors @ @
and GTP bind to the IF1 @ IF3
30S ribosomal subunit.

IF2

o °wk
&

Initiator tRNA

Ribosome-binding site
(Shine-Dalgarno sequence

)

© Initiator tRNA and
mRNA bind to the
30S ribosomal subunit.

AN
\\
\\\
</
Tl IR AL LA
mRNA-binding site
30S initiation complex
50S subunit

€ 505 ribosomal subunit ;
becomes bound to the GTP hydroly 5

30S initiation complex.

24

70S initiation complex
€ 2 Pearson Education, Inc.



TRADUCAO - INICIACAO bactéria

O RNAt iniciador carrega uma formil-
metionina que so é utilizada para iniciar a
cadeia no sitio P;

Em seguida, a subunidade maior interage
na regiao do complexo de iniciacao;

Mas a montagem das subunidades so é
estavel apos a hidrolise de GTP efetuado
pela IF-2, que € uma GTPase;

E a liberacao dos IFs do ribossomo.

@ Initiation factors
and GTP bind to the
30S ribosomal subunit.

Ribosome-binding site
(Shine-Dalgarno sequence)

% 5’
Initiator tRNA \./
@ Initiator tRNA and
mRNA bind to the
30S ribosomal subunit. @
“
\\
N

\
N\
7
mRNA-binding site
30S initiation complex
50S subunit
6 50S ribosomal subunit |
becomes bound to the GTP hydrolysis . 5
©+@+®
\.
\.
site

30S initiation complex.

70S initiation complex 25
© 2012 Pearson Education, Inc.



TRADUCAO - INICIACAO eucarioto

Semelhanca entre iniciacao de mesn
bactérias e eucariotos, mas com
algumas diferencas;

Como a ordem dos eventos e o
numero de elFs envolvidos (maior
em eucariotos ao menos 12
comparados aos 3 de E coli);

Um grupo de elfFs (1, 2 e 3) GTP e
RNAt iniciador interage com a
subunidade menor;

Outro grupo de elFs com a regiao 5’
CAP do RNAm;




TRADUCAO - INICIACAO eucarioto

40S ribosome

C:> elF1, elF1A, R

ﬁ elF3, elfF5 (3TN mRNA, elF4E, AUG
—_— O elF4A, elF4G

Initiator tRNA, N g

elF2 43S pre-initiation complex

A montagem dos fatores do 5° cap também depende da interacao dos fatores
elF4 com a PABP ligada na cauda 3’ do RNAm;

* O RNAm forma uma alca pela aproximacao do 3’ naregiao 5’;

* Nessa condicao, a subunidade menor do ribossomo (43S) com o complexo de
fatores reconhece e se liga com a regiao 5 do RNAm;

27



TRADUCAO - INICIACAO eucarioto

t)%* Pi

elF2 and other
initiation factors

dissociate z

60S ribosomal
Subunit joins

(PABP
AAAAA mmmm AAU

e Com ainteracao entre o RNAmM e a subunidade menor e com gasto de energia;

« 043S e seus elFs deslizam no RNAmM da extremidade 5 até localizarem o codon
iniciador (primeiro codon de metionina), pelo anticodon do RNAt (scanning);

e Localizado o codon iniciador, a hidrolise de GTP pelo elF2, promove a liberacao
dos elFs e a juncao da subunidade maior (60S).

28



TRADUCAO — INICIACAO eucarioto

* O RNAt, iniciador é o codon para metionina AUG que nao e formilada (como
na bacteria);

 Mas, existe um RNAt estruturalmente diferente que torna possivel ele ser o

unico RNAt a ocupar o sitio P no inicio do complexo de traducao, diferente do
RNAt,,;; de alongamento.

A A A Met
c c
c o] c
A A A
1A U T2 1G C 72 _
8 g 8 2 E. coli
G C U G initiator
8 g 60 2 8 60 tRNA?Net g : g
G C » AR G C cA G—C
miU GAGCCA"mA u cccucCTmna 5 A
856acads @ DGacydEX 5 s ceeccY A
e [CGCG  mCUCGGA C 17 A cuc Gsé\GAGTq,C C G, G S T A
m 54 G m 54 Cc CGAG C GG
GAAGCG%@ "1‘376 GAAGAG(r:nzp H%G ¥ a1 gu TWc
20 g SAU ‘g gAG G GCUC g AU
A A
209G C 41 20A U 41 GD Uu—A"G
G C G C C—G
311G C 39 My w39 G—C
cC A c A B
U A U A CG"CA
CAU CAU e
A U A

S. cerevisiae initiator tRNAM® S. cerevisiae elongator tRNAM® C AU 29



Initiation fMet (or peptide) Termination

site
Empty E site ;
 ALILIL TS
,
]
1

P sit
Empty A site
Y —3 | Aminoacyl tRNA @
| for second codon
§ ==l ;A;:",\:‘;‘f (7
LELTLIE TR 1 a N 3 é

$TTITTIT S————

First Second

codon  codon ?:7
Binding of aminoacyl tRNA| / é@

o An aminoacyl tRNA binds

to the A site, escorted by EF-Tu
bound to GTP. During tRNA
binding, the GTP is hydrolyzed
ELLL... and EF-Tu is released. EF-Ts
helps recycle the EF-Tu. v

<)
<& i < /
, A 5 SR R G
a cation
€ The mRNA advances by three
nucleotides, the peptidyl tRNA

moves from the A site to the

P site, and the empty tRNA
moves from the P site to the

E site, accompanied by the
hydrolysis of GTP bound to EF-G.

s

Recycling of
EF-Tu with help
of EF-Ts

== IPeptlde bond formation

e A peptide bond is formed between
the carboxyl group of fMet (or, in later
cycles, of the terminal amino acid) at the
P site and the amino group of the newly
arrived amino acid at the A site.

© 2012 Pearson Education, Inc.

TRADUCAO ALONGAMENTO

bactéria

e Com a montagem do ribossomo, o
sitio P esta com Met-RNAt e o sitio A
esta posicionado no segundo codon
e apto a receber um aminoacil-
RNAt;

* A entrada do aminoacil-RNAt no
sitio A é mediada pelo fator de
alongamento Tu (EF-Tu);

e EF-Tu é uma GTPase monomeérica
que forma um complexo binario
com GTP antes de se ligar a um
aminoacil-RNAt (gerando um
complexo terciario);

30



Termination

tion et (or peptide s
site
Empty A site
Empty E site | Aminoacyl tRNA
| for second codon
5 g ... 3
4
4
1

= >, ez
Binding of aminoacyl tRNA| /‘ é@

o An aminoacyl tRNA binds
to the A site, escorted by EF-Tu
bound to GTP. During tRNA
» binding, the GTP is hydrolyzed
g=... and EF-Tu is released. EF-Ts
helps recycle the EF-Tu. 7

A X \
I /|
o __,.';;\“
f
€ The mRNA advances by three
nucleotides, the peptidyl tRNA

moves from the A site to the

P site, and the empty tRNA
moves from the P site to the

E site, accompanied by the
hydrolysis of GTP bound to EF-G.

TRADUCAO ALONGAMENTO

Recycling of
EF-Tu with help
of EF-Ts

= ‘Peptlde bond formation

e A peptide bond is formed between
the carboxyl group of fMet (or, in later
cycles, of the terminal amino ac
P site and the amino group of the newly
arrived amino acid at the A site.

id) at the

bactéria

Entao, o aminoacil-RNAt EF-Tu GTP
pareia com o anticodon no
respectivo codon no sitio A da
subunidade menor;

Uma alteracao conformacional induz
a hidrolise de GTP e a extremldade
CCA do RNAt se move e é
estabilizada no sitio A da
subunidade maior;

Simultaneamente 0
binario EF Tu-GDP é
recicla imediatamente.

complexo
liberado e

31



TRADUCAO ALONGAMENTO

P sit 4 9
Empty A site a Cte rI a
Empty E site 1 Aminoacyl tRNA
f for second codon
)

® L e
| * Uma ligagao peptidica e formada entre
& o formil metionina do RNAt iniciador;
c|o-on codon | :%’7
el A

e st * Com o aminoacil RNAt do sitio A,
(=% iniciando a cadeia;

... and EF-Tu is released. EF-Ts

helps recycle the EF-Tu. L 7

1 Translocation
€ The mRNA advances by three
nucleotides, the peptidyl tRNA
moves from the A site to the Y
ssa ligagao e catalisada pelo r
moves from the P site to the
E site, accompanied by the

e proteinas da subunidade maior;

EF-Tu with help
of EF-Ts

O passo seguinte depende de outro
fator de alongamento, EF-G;

S  EF-G também é uma GTPase que se
© et bor e e liga ao ribossomo depois de ligar GTP;

the carboxyl group of fMet (or, in later

cycles, of the terminal amino acid) at the

P site and the amino group of the newly

arrived amino acid at the A site. 32




TRADUCAO ALONGAMENTO
bactéria

e A hidrdlise do GTP possibilita a
translocacao;

* Translocacao €& o0 movimento
coordenado entre o RNAmM e as
subunidades ribossomais;

* O movimento de 3 nucleotideos
ocorre por um desligamento
temporario das subunidades para
mudanca de posicao;
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TRADUCAO ALONGAMENTO
bactéria

« O pepitil- RNAt passa a ocupar o
sitio P e o sitio A fica vago;

 EF-G GDP é desligado do ribossomo;

« O RNAt que descarregou seu
aminoacido deixa o ribossomo pelo
sitio E;

* Processo muito semelhante nos
eucariotos.
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TRADUCAO TERMINACAO
bactéria

a RF1/RF2 R
 Quando o sitio A é ocupado v

por um codon de terminacao,

nao existe nenhum RNAt com
anticodon correspondente; -

* Esse sitio € ocupado ou pelo
fator de terminacao RF-1 ou
RF-2, dependendo do codon e
de termmagao

 RF1 e RF-2 s3o assistidos por _&7 &
RF-3 também presente no « ‘

sitio A;
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TRADUCAO TERMINACAO
bactéria

e A ligacao desses fatores
desencadeia a reacao de
terminacao conduzida pelo
23S RNAr que cliva o
peptideo do Ultimo RNAt,
liberando a cadeia;

RF1/RF2

®/

d
mﬂNﬂ

W K
n&‘

 RF-3 que é uma GTP-ase, ao
hidrolisar GTP libera os RFs
do ribossomo.



TRADUCAO TERMINACAO

bacteéria

e A desmontagem das
subunidades, liberacao do RNAt e
do RNAmM é realizada em um
segundo  estagio, com a
participacao do  fator de
reciclagem do ribossomo (RRF);

e RRFtb @ uma GTPase

e Em eucariotos, essa etapa tb é
muito semelhante, mas com um
apenas um RF reconhecendo os 3
codons de terminacao.

50S
EeP A

30S

50S
EPA

mRNA ; 5
5, A

EPOA

30S

50S 50S
EPA . EP A
RFs Ratchet Binding
——p e '77——) 'Q,b
mRNA mRNA
5 e— “ 5 — o
EP A " EP A
RRF
30S 30S
50S
EP A

* i
7 ) 5 mRNA 3

EF-G
EF-G
GTP ﬂ L

EP A
30S



ACURACIA da TRADUCAO

* Erro na traducao pode ocorrer em momentos
diferentes, mas existem mecanismos de reparo
’ p T =N\

gue checam a acuracia nessas etapas; Erronras

* Entao, erros sao pouco frequentes;
, . . . Wrong base ]

 Além disso, o fato de varias coOpias serem

sintetizadas; Frameshif f
* Torna o risco de erros na traducao gerarem —— |

problemas na célula, desprezivel;
* O maior risco na traducao na verdade seria

consequéncia de um erro da transcricao, —
* Pelo fato do RNAm servir de molde para sintese Wiong tRNA. I8

de varias moléculas de proteina; 10-610-510-4

* Mas a taxa de erro ai tb € muito baixa; pelos
varios mecanismos de checagem e reparo.
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