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Ácidos nucléicos

Proteínas

Estudo dos mecanismos e processos moleculares fundamentais envolvendo
a utilização e transmissão da informação genética



Números: 2023 (base 10)
Alfabeto: dois mil e vinte e três (base 26)
Computador: 11111100111 (base 2)
Em DNA o código está escrito em base 4: AGTC

Simples, mas armazena muita informação:
4x4=16   x4=64   x4=256…. 420 = 1.099.511.627.776 

RNA também é base 4: AGUC
Em proteínas, o código está em base 20 (20 aminoácidos)

O código é diferente!
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Fita
codificadora

Fita
molde

Ácidos nucleicos (DNA, RNA)
poli(deoxi)ribonucleotideos
A,C,T,G,U 

Proteínas
polipeptídeos formados a 
partir de 20 aminoácidos 
encontrados em proteínas

Polímeros!





Re-enovelamento

do DNA
Desenovelamento do 
DNA

Nucleotídeos sendo 
adicionados a extremidade 3’ 
do RNA

Fita 

codificadora 

(senso)

Fita molde

(antisenso)

Movimento da 

RNA polimerase



Movimento do ribosomo

Ribosomo

Cadeia 

nascente da 

proteína

AA7-tRNA7
entrando

tRNA4
saindo



DNA RNA ProteínaTranscrição Tradução
Replicação

Transcrição
Reversa

Replicação

As proteínas são apenas recipientes da informação genética



Bases Nitrogenadas

Purinas

Pirimidinas

UracilaTiminaCitosina

Adenina Guanina



C2’

OH ribose Ác. Ribonuclêicos (RNAs)

H desoxirribose Ác. Desoxirribonuclêicos (DNAs)

H

Fosfato

Pentose

Base 
Nitrogenada

Nucleotídeos



+ ribose + fosfato



H

Extremidade 5’

Extremidade 3’

DNA RNA

Ligações 
tipo ester

Estrutura Primária



Modelo esquemático

Fenda

menor

Fenda

maior

Diâmetro do hélice

Distância do passo (volta) do hélice

Distância entre bases adjacentes

Estrutura Secundária do DNA



Pontes de Hidrogênio



Ligações de hidrogênio

Esqueleto de  
açúcar-fosfato

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

Fenda menor

Fenda maior

Modelo em bastão Modelo com preenchimento
de espaço

Fosfatos Hidrofílicos



Forma B: Estrutura mais estável para uma dupla-hélice de DNA com 
sequência aleatória nas condições fisiológicas. prevista no modelo 
de Watson-Crick

Forma A: forma-se em condições de baixa umidade (<75%). 
Presente em esporos bacterianos. Forma mais resistente a radiação 
ultravioleta

Forma Z: sentido do hélice para a esquerda. presente em regiões 
discretas do genoma de eucariotos/procariotos. Possível papel na 
regulação da expressão gênica.



Agentes desnaturantes:
•Aquecimento
•Extremos de pH

Desnaturação /renaturação
do DNA é um processo
cooperativo

Tm = temperatura de “melting” depende de
• tamanho 
• conteúdo G+C
• sal , pH, solventes



bactérias e vírus: cromossomo único células eucarióticas: vários cromossomos

46 cromossomos de uma
célula somática humana

E.coli

Bacteriofago T2

Cromossomos



Cromossomos

Níveis de compactação da cromatina

http://www.youtube.com/watch?v=gbSIBhFwQ4s


Hidrólise 
alcalina do RNA

RNA é instável



• RNAs mensageiros  proteína

• RNAs ribossomais

• RNAs transportadores

• Pequenos RNAs nucleares

• RNAs não-codificadores regulatórios

Classes de RNA
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“Não escapou a nossa
atenção que o pareamento
específico ora proposto por
nós sugere imediatamente
um possível mecanismo de
cópia do material genético”

Watson & Crick, Nature, 1953 Fita 1 parental

Fita 2 parental

Fita 1
parental

Fita 2
parental

Fita 2
“filha”

Fita 1
“filha”

• O mecanismo de replicação é 
baseado no pareamento das 
bases da dupla hélice do DNA.

• A estrutura do DNA contém 
a informação necessária para 
perpetuar sua sequência de 
bases



A química da replicação - substratos

dNTPs

Pareamento de base com molde é que seleciona nucleotídeo a ser incorporado ! 

Primer:template 
junction com 
3´OH livre

1959

Severo Ochoa
Arthur Kornberg

PPi lliberado favorece a reação 



DNA polimerases: máquinas de copiar o DNA

T7 DNA 
polimerase

1. DNA polimerases dependentes de DNA

2. Requer um primer (iniciador) anelado a um DNA molde fita simples

3. Sentido da síntese sempre é 5’  3’



Pareamento de bases
correto incorreto



A polaridade da síntese de DNA cria um 
problema para a replicação

5´

3´

3´

5´

5´

5´

3´

3´



Fita contínua (líder)

Fita descontínua (atrasada)

Fragmentos de Okazaki

Fitas parentais

Movimento da 
Forquilha de 
Replicação

A forquilha de replicação



“Fita líder”

“Fita atrasada”

Iniciadores de 
RNA Fragmento de Okazaki

Primase produz iniciadores de RNA



Maturação de Fragmentos de Okazaki 
Primer de 
RNA

Remoção do Primer de RNA
Preenchimento da lacuna

RNAse H 



• Helicase (abertura da dupla fita)
• Proteínas ligantes de DNA fita simples (single-stranded DNA binding protein)
• DNA polimerase + grampo (clamp - aumenta processividade)
• Primase (síntese do primer de RNA)
• RNAse H/PolI (degrada o primer de RNA)



https://youtu.be/gJzcYbt7_E4

https://youtu.be/gJzcYbt7_E4


Replicação é bidirecional
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