
Fluxo da informação genética 

 

Profa. Dra. Nívea Macedo 

UNIVERSIDADE FEDERAL DE ALAGOAS 
INSTITUTO DE CIÊNCIAS BIOLÓGICAS E DA SAÚDE 

SETOR DE GENÉTICA E BIOLOGIA MOLECULAR 



DNA 

5’ 

3’ 



Do DNA ao RNA 



A estrutura química do RNA 



• As RNA-polimerases catalisam a formação de ligações fosfodiéster que conectam os 
nucleotídeos entre si, formando uma cadeia linear na direção 5’ para 3’; 
 

• Os substratos são os trifosfatos de nucleosídeos (ATP, CTP, GTP e UTP); 
 

• Taxa de um erro a cada 104 nucleotídeos copiados; 
 

• Possuem um pequeno mecanismo de correção; 

O DNA é transcrito pela enzima RNA polimerase 



As células possuem diversos tipos de RNAs 



Os sinais codificados no DNA indicam à RNA-polimerase 
onde iniciar e onde terminar 

• A RNA-polimerase bacteriana é um complexo de múltiplas subunidades; 
• A subunidade chamada  fator sigma (σ) indica onde iniciar a transcrição, pois reconhece o 

promotor; 
• O sinal de terminação consiste de uma sequência de nucleotídeos A-T, precedida por uma 

sequência de DNA duplamente simétrica, a qual, quando transcrita dobra-se em uma 
estrutura em “grampo de cabelo”; 

Ciclo de transcrição da RNA-
polimerase bacteriana 

Localização do promotor 

Desespirilação do DNA 

Início da transcrição 
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Extensão 
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Liberação do RNA 





Não é que 
parece com a 
replicação? 



A iniciação da transcrição em eucariotos necessita de várias 
proteínas 

• Os eucariotos possuem 3 RNA-polimerases: RNA-polimerase I, RNA-polimerase II e RNA-
polimerase III; 



A iniciação da transcrição em eucariotos necessita de várias 
proteínas 

• As RNA-polimerases eucarióticas necessitam de diversas proteínas adicionais, 
coletivamente denominadas fatores gerais de transcrição; 
 

• Ajudam a posicionar corretamente a RNA-polimerase no promotor e auxiliam na 
separação das duas fitas de DNA; 
 

• São necessários em praticamente todos os promotores que utilizam a RNA-polimerase II; 
 

• São designados TFII (fator de transcrição para a polimerase II) e recebem nomes 
arbitrários de TFIIB, TFIID etc; 
 
 
 



A iniciação da transcrição em eucariotos necessita de várias 
proteínas 

Reconhecimento de TATA-box pelo TFIID 

Distorção no DNA por meio da ligação de TFIID e 
ligação de TFIIB que permite o perfeito 
posicionamento da RNA pol II no sítio de 
transcrição 

Associação de TFIIF estabiliza a interação da RNA-polimerase 
II com TBP e TFIIB e atrai TFIIE e TFIIH 
 
TFIIE atrai e regula TFIIH 

TFIIH usa ATP para separar a dupla-hélice e fosforila a 
RNA-pol II, que se separa dos TFII e iniciação a fase de 
extensão 



A iniciação da transcrição em eucariotos necessita de várias 
proteínas 

Ligam-se a sequências específicas no DNA e 
ajudam a atrair a RNA pol II para o ponto de 
início da transcrição 

Permite a comunicação adequada entre 
proteínas ativadoras e  a RNA pol II e TFII 

A iniciação da transcrição em células 
eucarióticas requer o recrutamento local de 
enzimas modificadoras de cromatina , como 
complexos remodeladores de cromatina e 
enzimas modificadoras de histonas 
(acetilação de histonas). 



A extensão da transcrição em eucariotos está fortemente 
associada ao processamento de RNA 

• As modificações nas extremidades permitem permite que a célula verifique se ambas 
as extremidades de uma molécula de mRNA estão presentes; 



Fosfatase remove o um 
fosfato da região 5’ 

Guanil-transferase 
adiciona um GMP 

Metil-transferase adiciona 
um metil à guanosina 

CAPEAMENTO 

A extensão da transcrição em eucariotos está fortemente 
associada ao processamento de RNA 



A extensão da transcrição em eucariotos está fortemente 
associada ao processamento de RNA 

•  A maquinaria de splicing do RNA é composta por 5 moléculas de RNA e cerca de 200 
proteínas; 

• Cada evento de splicing remove um íntron por meio de duas reações sequenciais de 
transferência de fosforil, conhecidas como transesterificações, as quais unem dois 
éxons, enquanto removem um íntron sob a forma de um “laço”; 



O splicing do RNA é realizado pelo spliceossomo 

• As etapas-chave do splicing do RNA são realizadas por moléculas de RNA e não proteínas; 
 

• Pequenas moléculas especializadas de RNA (snRNAs – pequenos RNAs nucleares) 
reconhecem  as sequências nucleotídicas que especificam onde o splicing deve ocorrer e 
também participam da química do splicing (U1, U2, U4, U5 e U6); 
 

• Cada uma snRNA é complexado com pelo menos 7 subunidades protéicas para formar 
uma snRNP; 
 

• As snRNPs formam o cerne do spliceossomo; 
 



O splicing do RNA é realizado pelo spliceossomo 



Outras propriedades do pré-RNA e sua síntese auxiliam a 
explicara escolha dos sítios adequados de splicing 

1. Os eventos iniciais do 
splicing são concomitantes 
com a transcrição; 

2. Proteínas SR e hnRNPs; 



O splicing no RNA catalisado pelo spliceossomo 
provavelmente evoluiu a partir de mecanismos de 

auto-splicing 



Splicing alternativo 



As enzimas de processamento do RNA geram a 
extremidade 3’ dos mRNAs de eucariotos 



Os mRNA maduros são seletivamente exportados do 
núcleo 



Síntese protéica 
• As principais estruturas envolvidas na síntese protéica são: mRNA, tRNAs 

aminoacilados e ribossomos contendo rRNAs; 
 

• O processo de tradução pode ser dividido em 3 estágios: iniciação, alongamento e 
terminação; 
 

• Metionil-tRNAi
Met reconhece o códon inicial AUG; 

 
• O códon AUG para metionina funciona como códon inicial na grande maioria dos 

mRNAs; 



• Procariotos e eucariotos contêm 2 diferentes metioninas tRNAs: tRNAi
Met pode iniciar a 

síntese protéica, enquanto tRNAMet somente pode incorporar metionina em uma 
cadeia protéica crescente.  
 

• A mesma aminoacil-tRNA sintetase (MetRS) adiciona ambos tRNAs com metionina, 
mas somente Met-tRNAi

Met pode ligar-se ao sítio apropriado na subunidade ribossomal 
pequena, o sítio P, para iniciar a síntese de uma cadeia polipeptídica; 
 

• O aminoacil-tRNAMet e todos os outros tRNAs carregados são capazes de ligar-se 
somente ao outro sítio ribossomal, sítio A. 
 

•  O código genético é degenerado, pois mais de uma trinca de bases pode codificar o 
mesmo aminoácido: Ex. glicina (GLY) é codificada por GGG, GGC, GGA e GGU; 

Síntese protéica 



Síntese protéica 



Síntese protéica 

• O início da tradução ocorre no códon AUG mais próximo da 
região 5’ de uma molécula de mRNA; 
 

• No primeiro estágio da tradução ocorre a montagem do 
ribossomo complexado com uma molécula de mRNA e um 
tRNA iniciador ativado corretamente posicionado no códon 
de início. 
 

• As subunidades ribossomais grande e pequena são mantidas 
separadas devido à ligação de 2 fatores de iniciação, 
chamados eIF3 e eIF6, em eucariotos; 



• O complexo de pré-iniciação da tradução é 
formado quando o complexo subunidade 40S – 
eIF3 liga-se por meio de eIF1A a um complexo 
ternário (aminoacil-tRNAi

Met, eIF2 e GTP); 
 

• As células podem regular a síntese de proteínas 
por meio da fosforilação de um resíduo de serina 
no eIF2 ligado ao GDP;  
 

• O complexo fosforilado é incapaz de trocar o 
GDP por GTP e não pode ligar ao aminoacil-
tRNAi

Met, inibindo, assim, a síntese protéica; 

Síntese protéica 



• Para a iniciação da tradução, o complexo mRNA-
eIF4 associa-se com o complexo de pré-iniciação, 
formando, então o complexo de iniciação; 
 

• O complexo de iniciação desliza ao longo do 
mRNA devido à atividade helicase  do eIF4A, que 
usa a energia da hidrólise do ATP para desenrolar 
a estrutura secundária do RNA; 
 

• O reconhecimento do códon de início conduz à 
hidrólise do GTP associado ao eIF2; 
 

Síntese protéica 



• A seleção do códon AUG de iniciação é facilitada por 
nucleotídeos específicos chamados de sequência de kozak 
(Marily Kozak): (5)ACCAUGG (3); 
 

• Uma vez que a subunidade ribossomal pequena com seu 
aminoacil-tRNAi

Met ligado esteja corretamente posicionada 
no códon de iniciação, a união com a subunidade ribossomal 
grande (60S) completa a formação do ribossomo 80S; 
 

• A formação do ribossomo 80S requer a ação de um outro 
fator (eIF5) e a hidrólise de um GTP associado a ele. Isso 
permite com que as subunidades ribossomais não se 
dissociem até que a molécula de mRNA inteira seja 
traduzida e a síntese protéica seja terminada; 
 

• Quando ocorre o correto posicionamento do complexo 
ribossomo 80S – Met-tRNAi

Met, pode ser dado início a 
tradução do mRNA; 
 

Síntese protéica 



• Durante a etapa de alongamento, a cadeia polipeptídica 
permanece ligada ao tRNA no sítio P do ribossomo; 

 
• Assim como no caso da iniciação, fatores de 

alongamento (EFs – EFtu e EFg em procariotos e EF1 e 
EF2 em eucariotos) são necessários para a alongamento 
das cadeias polipeptídicas; 
 

• Os passos-chave do processo de alongamento são a 
entrada de aminoacil-tRNAs sucessivos, formação de 
pontes peptídicas e o movimento (translocação) do 
ribossomo um códon a frente no mRNA; 
 

• O passo de translocação ao longo do mRNA é promovido 
pela hidrólise do GTP; 

Síntese protéica 



• O estágio final da tradução, assim como a 
iniciação e alongamento, requer sinais 
moleculares altamente específicos que decidem 
o destino do complexo mRNA – ribossomo – 
peptidil-tRNA; 
 

• Em eucariotos, sabe-se que fatores de liberação 
atuam no final da tradução; 
 

• O fator eRF1,  cujo formato é similar ao de 
tRNAs, aparentemente age por meio da ligação 
ao sítio ribossomal A e reconhecimento do 
códon de parada; 

Síntese protéica 



• O fator de liberação eRF3, que é uma proteína 
que se liga a GTP, age conjuntamente com eRF1 
para promover a clivagem do peptidil-tRNA, 
liberando, assim, a cadeia polipeptídica; 
 

• A proteína recém-sintetizada enovela-se na sua 
conformação tridimensional nativa por meio da 
ajuda de chaperonas.  
 

• Fatores de liberação adicionais promovem a 
dissociação dos ribossomos, liberação das 
subunidades, do mRNA e do tRNA terminal; 

Síntese protéica 



Síntese protéica 


