
QBQ 136 Transcrição e Processamento de RNA

Narcolepsia
distúrbio do sono caracterizado por 

sonolência excessiva

Orexina é um neuropeptídeo que regula o 

sono, apetite. Mutação no gene do receptor para 

orexina (ou hipocretina) que afeta o 

processamento do mRNA foi 

identificada em cães com narcolepsia

Como é esta mutação?





TRANSCRIÇÃO:

• Processo através do qual RNA é sintetizado a partir
de um DNA molde pela RNA polimerase;

•RNA polimerase transcreve os genes;

•RNA polimerase inicia a transcrição nos promotores e 
finaliza nos terminadores;

•O RNA é sintetizado no sentido 5’→3’



Diferenças entre RNA polimerase e DNA polimerase

DNA polimerase

RNA polimerase

não requer primer

requer primer



Síntese 5´-> 3´, como no caso do DNA

Só uma das fitas é transcrita de cada vez 

Produto não se mantém pareado com a fita molde

RNA polimerase não necessita de “primer”

Utiliza ribonucleotídeos, uracila no lugar de timina

Só partes do genoma são transcritas

Fita anti-senso



fita codificadora

fita molde

RNA transcrito

Síntese 5’→ 3’



RNA polimerase

Etapas na síntese de RNA:

1- Início da transcrição: promotores

2- Alongamento da cadeia de RNA

3- Terminação da transcrição: terminadores



RNA polimerase de E. coli

• Enzima composta por 6 subunidades 

(a2bb’ws)

•Porção catalítica é a2bb’w, também 

chamada cerne (“core”)

•Subunidade sigma (fator s) confere 

especificidade: reconhece regiões no 

DNA que “marcam” o início da 

transcrição (promotor)

•Cerne + sigma = holoenzima



Posição +1 = início da transcrição

1-Início da transcrição

Reconhecimento do promotor pela RNA polimerase de E. coli



Promotores

Figure 6-12a Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

(Uma fita está representada,
mas a RNA polimerase se 
liga a DNA dupla fita)

Sequência consenso para 

300 promotores de E.coli

(reconhecidas pelo fator s70)

Além do fator s70 , existem 

Outros fatores sigma que 

reconhecem promotores diferentes!



2- Alongamento

O nucleotídeo da 
extremidade 5’ retém 
os 3 grupos fosfato



grampo de terminação

ou hairpin

Seguido 

de seq. de Us

Formação do grampo de 

terminação → longa pausa 

→ desestabilização do 

complexo de transcrição

3- Terminação da transcrição em E.coli

independente da proteína Rho terminador



Transcrição em eucariotos

• 3 RNA polimerases (I, II, III) com funções especializadas
•Maquinaria muito mais complexa: holoenzima tem > 60 polipeptídeos
• Promotor tem elementos diferentes do procariótico
• Reconhecimento do promotor é executado pelos fatores gerais de 
transcrição (GTFs)
•Transcrição precisa lidar com o fato que o DNA está empacotado 
em nucleossomos





RNA polimerases eucarióticas

Table 6-2 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

Eucariotos possuem mais de uma RNA polimerase



Sequências consenso no promotor eucariótico
Reconhecidas pelos fatores gerais de transcrição (GTFs)

Principal elemento dos promotores eucarióticos de genes transcritos pela 

RNAPII é o “TATA Box”

+1

“TATA box”

TBP (TATA-binding protein)

Faz parte do TFIID

Fatores de transcrição: Reconhecem 

sequências no promotor principal e 

em elementos regulatórios



Início da transcrição de um gene eucariótico pela RNA polimerase II

                                              

Figure 6-16 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

TFIID se liga ao 

promotor através de 

sua subunidade 

TBP. Isto permite a 

ligação de TFIIB



RNA pol II é recrutada por

contatos com TFIID e TFIIB,

com ajuda de TFIIF.

TFIIH apresenta atividade de helicase: 

separa as fitas.

Escape do promotor e

alongamento dependem de

fosforilação da cauda CTD

da polimerase por TFIIH

                    
https://www.youtube.com/watch?v=5MfSYnItYvg



Table 6-4 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

a-amanitina:

Isolado do cogumelo Amanita phalloides 

Altamente tóxico

Bloqueia a etapa de elongação

Rifamicina:

(liga a subunidade b)

O antibiótico previne o início da síntese da cadeia 

de RNA (liga-se no local do híbrido DNA/RNA)



Transcrição do DNA em eucariotos resulta na produção
de um pré-RNA mensageiro ou RNA primário, que deve ser 
processado antes de poder ser traduzido.

PROCESSAMENTO DO RNA 

(ocorre apenas em eucariotos)



PROCESSAMENTO DO RNA (ocorre apenas em eucariotos)

Transcrição e tradução são 

acopladas em procariotos



PROCESSAMENTO DO pré-RNAm produzido pela RNA pol II:

1- Adição de ‘CAP’ (quepe) na extremidade 5’ do RNAm;

2- Poliadenilação da extremidade 3’ do RNAm;

3- Remoção dos íntrons e junção dos exons (splicing).

Estabilidade (protege de degradação)
Tradução eficiente
Transporte para citoplasma

pré-RNAm também é chamado de transcrito primário ou não processado



1- Adição de ‘CAP’ na extremidade 5’ do RNAm

Figure 6-22b Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

mRNA guanylyltransferase

O “cap” é um sinal 

importante para que o 

mRNA seja traduzido



Além do 5’ cap, mRNAs eucarióticos possuem uma cauda  

de As (cauda poli A) na extremidade 3’

A poliadenilação controla a estabilidade do mRNA e também é 

importante na tradução



2- Clivagem e poliadenilação da extremidade 3’ do RNAm

Figure 6-37 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

Sequência consenso para
poliadenilação

Poly(A) polimerase (PAP)

endonuclease



3- Splicing

A maioria dos genes eucarióticos possuem segmentos de 

sequências codificadoras (exons) separadas por sequências não 

codificadoras (íntrons)
introns= interrupting sequences

Genes de procariotos não têm íntrons

Não ocorre splicing em procariotos

RNA maduro ou processado



Sequências consenso no pre-RNAm que sinalizam o início e final dos íntrons

Ponto de ramificação

Sítio aceptor 

de splicing 5’

Sítio aceptor 

de splicing 3’

As bordas exon‐intron exibem sequências conservadas

Bases conservadas dirigem a maquinaria de splicing.

A maioria da bases conservadas fica dentro do intron.

Sinais mais importantes:

• GU no sítio 5’

• AG no sítio 3’

• A no sítio de ramificação



Figure 6-26a Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

Ponto de ramificação

Introns são 
removidos na 
forma de laço



snRNP = snRNA + proteins

Grande complexo ribonucleoproteico

formado por 5 snRNPs (small nuclear

ribonucleoproteins) que catalisa o splicing

do pre-RNAm

A maquinaria molecular que executa 

o splicing é o spliceossomo:

Características do Spliceossomo:

• É composto por “ribonucleoproteínas pequenas
nucleares” - snRNPs (“snurps”)
• Cada snRNP consiste de 6-10 proteínas e 1 pequeno
RNA nuclear (snRNA), que varia de tamanho entre ~100
e ~200 nt.
• Os 5 snRNAs são: U1, U2, U4, U5, e U6. 
• O spliceossomo é capaz de:
- reconhecer o sítio 5‘ de splicing e o sítio de ramificação,
- aproximar estes sítios no momento correto,
- catalizar as reações de quebra e ligação do RNA.



Narcolepsia canina causada por mutações no  gene Hcrtr2

Cell Volume 98, Issue 3, 6 August 1999, Pages 365-376

https://www.sciencedirect.com/science/journal/00928674/98/3


Os  transcritos primários de mRNAs podem sofrer splicing de mais de 
uma maneira, gerando combinações diferentes de exons

Splicing Alternativo

Exon 1 Exon 2 Exon 3 Exon 4 Exon 5

Exon 1 Exon 2 Exon 3 Exon 4 Exon 5

Splicing Alternativo

Tradução Tradução Tradução

Proteína A Proteína B Proteína C



Um gene  → um transcrito

Um gene  → múltiplos transcritos (isoformas 

ou variantes)

Splicing alternativo
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