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O CÓDIGO GENÉTICO 

LEITURA 

código 4 letras 
(AGCT) 

código 20 letras 
(aminoácidos) 

Relação entre a seqüência de bases no DNA 
(mRNA) e a seqüência de aminoácidos na 

proteína 



Como a seqüência de bases do mRNA é interpretada 
para compor a seqüência de aminoácidos na proteína? 

Tradução 



4 nucleotídeos 
diferentes  no 
DNA  

Decifrando o Código Genético 

Código de um nucleotídeo (41)    =  4 combinações 

Código de dois nucleotídeos (42) = 16 combinações 

Código de três nucleotídeos (43)  =  64 combinações 

20 aminoácidos 
diferentes na 
proteína 

Quantos nucleotídeos seriam necessários 
para compor a unidade mínima do código? 

N° máximo de combinações 

✔ 

✗ 
✗ 



Aminoácido 

Molécula adaptadora 

Triplete de nucleotídeos 
codificando para um 

aminoácido 

Sítio de ligação do 
Aminoácido 

•Francis Crick sugeriu 
(1955)  a existência de 
moléculas 
adaptadoras para 
interagir com os 
aminoácidos e o mRNA. 

•Sugeriu ainda que o 
código seria lido em 
trincas. 

tRNA 

códon 



RNAs transportadores (tRNAs): 
moléculas adaptadoras que integram o código do DNA com 

a maquinaria de síntese protéica 

tRNA carregado com aminoácido 
(aminoacil-tRNA) aminoacil-tRNA no ribosomo 



Ile 

5’ 3’ 

Códon do mRNA pareia com o 
anticódon do tRNA 



Tanto as sequências de bases do DNA como a de 
aminoácidos das proteínas eram desconhecidas!!! 

Decifrando o Código Genético 

Como o código foi decifrado? 

Nirenberg em 1961 mostrou que a adição do RNA 
sintético poliuridilato (poli U *) em um sistema de 
síntese proteíca livre de células (extrato de E.coli) levava 
a síntese de polifenilalanina: 

UUU = Phe 

* Poli U foi sintetizado in vitro pela polinucleotídeo 
fosforilase. 



Extrato bacteriano capaz 
de síntese protéica in vitro 

RNA sintético Polipeptídeos obtidos 

Poli A 
AAA = Lys 

Poli C 
CCC = Pro 

Poli U 
UUU= Phe 

Contem todos os 
ingredientes celulares 
necessários para a 
síntese de proteínas: 
 
• Ribosomos 
• Aminoacil tRNAs 
• Co-fatores 

Decifrando o código 
genético 



Niremberg e Leder utilizaram a propriedade de tRNAs carregados com 
aminoácidos se associarem a ribonucleotídeos específicos no ribosomo 
para confirmar todos os 64 códons. 

filtro 

tRNAs 
Carregados 
com 
aminoácidos 
radioativos 

trinucleotídeos 

Tudo passa através do 
filtro 

Ribosomos são 
grandes e  são retidos 

no filtro 

Aminoacil-tRNAs associados a 
ribosomos na presença de um 

trinucleotídeo específico são retidos 
no filtro 

Aminoácido correspondente ao 
trinucleotídeo identificado 



Apenas o aminoácido 
Fenilalanina fica retido na 

membrana quando se utiliza 
o trinucleotídeo UUU 

UUU= Phe 



Decifrando o Código Genético 



Decifrando o Código Genético 
O código é degenerado 

61 códons codificam 20 aminoácidos proteinogênicos 
Para a maioria dos aminoácidos há mais de um códon 

 
3 códons não codificam aminoácidos (UAA, UAG, UGA) 
São códons de terminação da síntese de proteínas 

64 códons  para codificar 20 aminoácidos 



2a. Letra do códon 
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Degeneração do 
código genético 



sequências diferentes de mRNA podem especificar a 
mesma seqüência de aminoácidos 

Consequência da degeneração do 
código genético 



Características do Código Genético 
O código não é superposto 

•Análise da seqüência de aminoácidos de mutantes da proteína da capa 
do vírus mosaico do tabaco mostraram que o código não era superposto. 

 

•A mutação em um nucleotídeo leva a mudança de um aminoácido e não 
de dois ou três aminoácidos. 



Características o Código Genético 
3 fases de leitura são teoricamente possíveis em cada uma fitas.  

DNA 

3 sequencias proteicas possíveis na fita – (-1, -2, -3) 

3 sequencias proteicas possíveis na fita +  (+1, +2, +3) 



Características o Código Genético 

• 3 fases de leitura são teoricamente possíveis em cada uma 
fitas.  

• código é lido sequencialmente sem pausas a partir do início 
determinado, até um códon de terminação 

Fase de leitura 1 

Fase de leitura 2 

Fase de leitura 3 5’ A   U  G  C  A   C   U  U  U   A  C    U  A  A 



Fase de leitura 2 

Fase de leitura 1 

Diferentes fases de leitura da 
sequencia de DNA/RNA resultam em 

diferentes sequencias de 
aminoácidos 



Uso alternativo de fase de leitura 
pode dar origem a proteínas 
diferentes a partir do mesmo RNA 

Ex.: 
Genes gag-pol no genoma de RNA de retrovírus (ex. HIV) 
 
• Codificam para a proteína gag (capsídeo) e pol (transcriptase reversa) 
em fases diferentes de leitura 
 
• Tradução do RNA da proteína gag ocorre na proporção 20:1 em relação a 

proteína pol  



Pareamento oscilante (em inglês, “wobble”) da 3ª  base do códon 
com a 1ª base do anticodon permite que um mesmo tRNA se ligue 

a diferentes codons que codificam o mesmo aminoácido 

• Os 3 códons acima  codificam para o aminoácido arginina 
• Um mesmo arg-tRNA liga-se em 3 códons distintos 

32 tRNAs são suficientes para decodificar os 61 códons 
 

Como explicar? 

I = Inosina (base modificada) 



Pareamento oscilante de bases inosina e uracila 

Pareamentos estáveis entre I ═ C 
I ═ U 
I ═ A 

G ═ U 
 

• Intermoleculares (códon do mRNA e 
anticódon do tRNA) 
 

• Intramoleculares (estruturas secundárias de 
RNAs) 

Nucleotídeo de inosina 



Pareamento oscilante da terceira base do códon 
(“wobble base-pairing”) 

Nucleotídeo presente na posição 1 do anticódon 
determina as propriedades de pareamento oscilante 



selenocistina  (forma oxidada) selenocisteina 
análogo de cisteina com 
selenio ao inves de enxofre 

• Selenocisteína é o 21º aminoácido proteinogênico  
•Potencial de redução mais baixo que cisteina 
• Presente em selenoproteínas,  várias com ação anti-oxidante (ex. 
glutationa peroxidase, tioredoxina redutase)  

Algumas proteínas contem um ou mais resíduos de 
selenocisteína, um análogo de cisteina 



A selenocisteina (SeCys) é codificada pelo 
codon UAG (codon de parada)  

• Normalmente o codon UAG é um codon de parada da tradução (codon 
"nonsense”).  

• RNAs que codificam para selenoproteinas possuem trechos com ~60 nt na 
vizinhança dos UAGs onde ocorre a inserção de selenocisteinas ("selenocystein 
insertion sequence, SECIS”) durante a tradução. 

• O reconhecimento do codon UAG é feito por um tRNA específico (tRNA-SeCys) 

https://microbiologycommunity.nature.com/posts/43849-selenocysteine-the-21st-amino-acid-discovered-in-fungi 



O conhecimento do código genético tem levado ao desenvolvimento de 
sistemas sintéticos para síntese de proteínas contendo aminoácidos não-

canônicos 

https://www.nature.com/articles/s41557-021-00764-5 

Células manipuladas geneticamente para 
produzir ribosomos não naturais (O-
ribosomos) capazes de se ligar a mRNAs 
sintéticos (O-mRNAs)que contem codons 
artificiais compostos por 4 bases, 
reconhecidos por tRNAs não-naturais 
acoplados a aminoácidos não canônicos  
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