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MOLECULAS NAS CELULAS

& Dos varios tipos de moléculas presentes na
célula, as de nosso interesse serao as macro-
moléculas conhecidas como:

— Proteinas — cadeia de aminoacidos;

= Acidos nucléicos (DNA e RNA) — cadeia de
nucleotideos.

— Mudangas na sequéncia de aminoacidos ou

de nucleotideos podera Inativar
completamente a acao biologica desses
COmpostos;

— Esses tipos de moleculas s&o denominadas
moléculas informacionais.



Proteinas:niveis de complexidade estrutural
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primary structure
{amino acid sequence)

¥ 4 tertiary structure
_ ifolded individual peptide)

St

secondary structure
(at-helix)

quaternary structure
{aggregation of two or more peptides)




e sS40 0s armazenadores e transmissores de informacao nos
seres VIVOoS.

m Existem dois tipos de acidos nucléicos;

= DNA e 0 RNA;

= Ambos - sao _polimeros lineares de nucleotidios
conectados entre si via ligacoes covalentes denominadas
ligacoes fosfodiéster.



@ Os nucleotidios, unidades basicas dos acidos nucléicos,
sao constituidos de:
» Uma base nitrogenada (anel heterociclico de atomos de
carbono e nitrogénio);
» Uma pentose (acucar com cinco carbonos);

= Um grupo fosfato (molécula com um atomo de fosforo
cercado por 4 oxigénios).




& As bases nitrogenadas sao de dois tipos:
= Pdricas : Adenina (A) e Guanina (G)
= Pirimidicas : Timina (T), Citosina (C) e Uracil (U)

& Apenas quatro tipos diferentes de bases sao encontrados em
um dado polimero de acido nucléico.

= NoDNA: A, G, C,eT
= No RNA: A, G, C, e U;

= Uracila e Timina sao moléculas bastante relacionadas,
diferindo apenas pelo grupo metila encontrado no atomo
C5 do anel pirimidico da Timina.
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RESIDUOS DE ACUCAR

¢ Dols tipos de pentoses sao.encontrados
nos acidos nucléicos

= Ribose e desoxirribose

« Diferem uma da outra pela presenca ou auséncia
do grupo hidroxila no C 2' da pentose. E baseado
nesta caracteristica que o0s acidos nucléicos
recebem o0 nome RNA (ribose) ou DNA
(desoxirribose)
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RESIDUOS DE ACUCAR

4 A pentose € o0 elo de ligacao entre a base e o grupo
fosfato.
* De um lado, o Nitrogénio 9 das purinas ou o
Nitrogénio 1 das pirimidinas liga-se ao C1' da pentose
e, de outro lado, o grupo carboxila do atomo de C5' da
pentose participa da ligacao éster com o grupo
fosfato.
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& Esta ligacdo é feita covalentemente através de uma

ligacdo N-glicosidica com a hidroxila ligada ao carbono-1
da pentose.
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« Esta ligacédo é feita através de uma ligacao fosfodiéster com
a hidroxila ligada ao carbono-5 da pentose.




+ Para a formacdo da molécula de
DNA €& necessario que ocorra a
ligacéo entre os nucleotideos;

v Os nucleotideos estdo ligados
covalentemente por ligacoes
fosfodiester formando entre si
pontes de fosfato;

v O grupo hidroxila do carbono-3
da pentose = do  primeiro
nucleotideo se liga ao grupo
fosfato ' ligado a hidroxila do
carbono-5 da pentose do
segundo nucleotideo atraves.de
uma ligacao fosfodiester.




Em uma
extremidade = temos
livie a hidroxila do
carbono-5 da
primeira pentose e
na outra temos livre
a hidroxila do
carbono-3 da ultima
pentose.




IDENTIFICACAO DO MATERIAL GENETICO

FASE MENDEL (1866): Genes portam a informacao genetica.

a) Funcao Gendtipo ou Replicacéao: genes capazes de
armazenar a informacao e transmiti-la corretamente de uma
geracao a outra.

b) Funcao Fenotipo ou Expresséo Génica:  genes controlam a

manifestacao do fenotipo de um organismo.

FASE POS-MENDEL: Genes definidos quimicamente
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Griffith (1928): evidéncias de que o DNA é o material
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Fig. 8.1 A primeira demonstragio de transformagdio bacteriana. (a) O camundongo morre apbs a injecdo da linhagem S virulenta. (b) O camundongs
ap6s a injegdo da linhagem R. (¢) O camundongo sobrevive apds a injegdo da linhagem $ morta pelo calor. (d) O camundongo morre apos injeciio de u
de linhagem S morta pelo calor e linhagem R viva. A linhagem S morta pelo calor de algum modo transforma a linhagem R em virulenta. As partes a. 55

como experimentos controle para esta demonstragio. (G.S.
Apud R. Sager e F. I. Ryan, Cell Heredity. Wiley, 1961.)
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ESTRUTURA DO DNA

*1953: Watson and Crick



« E no DNA que estd contida toda-a nossa informac&o
genetica, sob a forma de genes;

+ A molécula de DNA e uma dupla hélice cujas cadeias
estdao unidas por pontes de hidrogénio estabelecidas
entre purinas e pirimidinas complementares;

» Adenina sempre pareia com Timina (A = T) e Guanina
com Citosina (G = C);



DNA




ESTRUTURA 3-D DO DNA

# James Watson e Francis Crick (1953) postularam um modelo
tridimensional para a estrutura do DNA baseando-se em
estudos de difracao de raio-X;

» Duas cadeias helicoidais de DNA, enroladas ao longo de
um mesmo eixo, formando uma dupla hélice de sentido
rotacional a direita;

> Na dupla helice as duas fitas de DNA estdo em direcao
opostas, Isto significa que sao anti-paralelas;



A Dupla Hélice

A dupla hélice apresenta dois
tipos de sulcos aos quais se
ligam as proteinas da cromatina

Sulco menor

3.4 nm

Sulco maior




ESTRUTURA 3-D DO DNA

Hidroxila e oxigénio
Fosfato




ponte de hidrogénio

esqueleto de
actcar-fosfato

1 volta helicoidal = 34 A = ~ 10,5 pares de bases ®

12A
cavidade| (1, 2 nm)
menor

cavidade| (2,2 nm)
maior

eo0o O o
H O Cnoésterde CeNnas P
fosfato da cadeia  bases

FIGURA 6-T A estrutura helicoidal do

DNA. (a) Modelo esquemdtico da dupla
hélice. Uma volta da hélice (34 A ou 3, 4

nm) contém aproximadamente 10,5 pares de
bases. (b) Madelo de preenchimento da dupla
hélice. O aclicar e os residuos de fosfato em
cada fita formam o esqueleto, os quais estao
representados em circulos amarelos, cinza

e vermelhos, mostrando a torcao helicoidal
da molécula de ponta a ponta. As bases se
projetam para o lado interno, mas estao
acessiveis através das cavidades maior e menor.
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FIGURA 6-4 Purinas e pirimidinas. As
linhas pontilhadas indicam os sitios de
ligacao das bases aos acucares. Para
simplificacao, os atomos de hidrogénio
foram omitidos dos aclcares e das bases nas
figuras subseqiientes, exceto onde forem
pertinentes a ilustracao.

FIGURA 6-3 Estrutura detalhada do
polimero de polinucleotideos. A estrutura
mostra o pareamento de bases entre purinas
(em azul) e pirimidinas (em amarelo), e as
ligacoes fosfodiéster do esqueleto. (Fonte:
adaptada de Dickerson R. E. 1983. Scientific
American 249: 94, llustracao, Irving Geis.
Imagem de Irving Geis Collection/Howard
Hughes Medical Institution. Nao pode ser
reproduzida sem permissao.)
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Durante a replicacao
do DNA as duas fitas
velhas ou maes
servem de molde para

cada
complementar, que
esta sendo
sintetizada.

Fita nova
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Figura 9.6 - lustra¢do diagramatica da replicagiio de uma molécula de DNA, mostrando &
nas duas moléculas filhas apenas uma das fitas de nucleotidios €

sintetizada.

forquilha de replicacao

Figura 9.7 - Ilustracdo de um fragmento de uma molécula de DNA, no qual existem
origens de replicagdo (as sctas indicam a direcio de replicagdo e os fra
internos correspondem a DNA recém-sintetizado).

lREPLICACAO

OH (3")
Bi5Y ?
ervativa é

e Crick)

OH (3 é

P p-

OH (3") fitas moldes

P(5Y)

«?“

"y

>

\&’c \f \f \

7
/i

A\

=

i
¥y

P
F,

AVAVAN

-

droes alternativos de replicagio do DNA. O modelo de Wat-
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25 Um padrio de replicacio de DNA revelado pela auto-radiografia. Uma
© rapidamente exposta a *H-timidina (pulso) e entdo recebe um excesso
2 nio radioativa (“fria”) (caca). O DNA é espalhado em uma lamina ¢

sografado. Na interpretagdo mostrada aqui. existem virios pontos de
w2 areplicacdo dentro de uma dupla hélice de DNA.

236 A Estrutura e a Replicacido do DNA
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Fig. 8.22 Reagio de alongamento da cadeia catalisada pela DNA polimerase. |
(De L. Stryer, Biochemistry, 4.* ed. Copyright © 1995 de Lubert Stryer.) |
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TRANSCRICAO

+ Em 1954, o astrofisico George Gamow, propds que 0s
guatro tipos de bases seqgliencialmente dispostos na molécula
de DNA constituiriam as letras de um codigo;

v’ Este codigo comandaria a sequéncia dos aminoacidos
nas proteinas;

+ A questao inicial era descobrir como o sistema de 4 bases
estava organizado para sinalizar aos 20 tipos de aminoacidos
que participam das proteinas;

»Cada aminoacido correspondia a um ou mais —codons
(cada uma das possiveis combinacoes das quatro bases,
trés a tres);

TRANSCRICAO: Processo-.. de  transferéncia  de
iInformacoes do DNA para o RNA



+sedimentava-se a idéia de que o molde para a sintese de
proteinas era RNA e nao DNA, baseado em evidéncias tais
COMo;

»Existéncia de um tipo de RNA que transportava
aminoacidos (tRNA);

mOs trés tipos de RNA, rRNA, tRNA e mRNA
participam do processo de sintese proteica,

€A sintese de qualquer dos tipos de molécula de RNA é
catalisada pela enzima RNA polimerase (1 fita molde);

Aminoacil - tRNA sintetase
Aminodcido + ATP > Aminoacil ~AMP + PP,
Aminoacil - {RNA sintetase
Aminoacil ~AMP + tRNA > Aminoacil-IRNA+ AMP




TRANSCRICAO DO DNA

Codificadora (sense) 5’ TATTCCGTGACTTAACTTY INA

Molde (antisense) FATAACCCACTCAATTCAAS |
FUAUUCCGUGACUUAACUUS] J-RNA

—

-enitido da transericao

& Quando se escreve um sequéncia de  nucleotidios
correspondente a um gene, sempre € representada-a fita

codificadora;
= A seqguéncia é sempre escrita no sentido 5'-> 3-.
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Filamento nao-molde Filamento molde
do gene 1 RNA do gene 2

Fllamento molde F|Iamento nao- molde

do gene 1 do gene 2 RNA
polimerase

Gene 1 Gene 2

Adicao na ponta 3’ da cadeia em crescimento
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A UNIDADE DE TRANSCRICAO

4 montante (a jusante Direcéio da transcricio
- [ — -

£ —

TR gy [ o B DL R
Prom otor Ponto de 1mircio

Terminador

& Diz-se que as sequéncias que antecedem o ponto de inicio
localizam-se a montante e as que o sucedem localizam-se a
jusante;

& A posicao das bases é numerada nos dois sentidos, a partir
do ponto de inicio, ao qual se atribui o valor +1. Os valores
aumentam (valor positivo) a jusante e diminuem (valor
negativo) a montante.



TRADUCAO OU SINTESE DE PROTEINA

* Pegar informacao genética dos nucleotideos dos mRNAs e
usar para originar as sequéncias lineares de AA nas
proteinas

* Linguagem escrita com 4 letras correspondentes ao S
nucleotideos deve ser traduzida na forma de protein  as
contendo 20 palavras, isto €, 20 AA.

* CODONS: Especificam a ordem dos AA.




MRNA: codifica uma proteina
fornece a informacao que precisa ser interpretada
é 0 molde para traducao

tRNA: adaptadores entre codons de mRNA e AA

aminoacil-tRNA sintetases: acoplam os AA aos seus
tRNAs especificos

rilbossomo
coordena 0 reconhecimento correto do mRNA a cada tRNA:

catalisa a formacao da ligacao peptidica entre a cadeia
polipeptidica crescente e o AA ligado ao tRNA selecionado
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* Cadeias polipeptidicas séo definidas por ORF

Cada ORF
*Esta disponivel para ser traduzida
*Define uma Unica proteina.
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FIGURA 14-1 Trés possiveis fases de leitura da sequencna lider de trp de E. coli. Os c6dons de iniciagao estdo sombreados em verde- clarc
& 05 codons de terminacdo em vermelho. A seqiiéncia dos aminodcidos da seqiiéncia codificante é indicada abaixo dos cédons, segundo
codigo de uma letra.




CODONS DE INICIACAO

5’- AUG — 3’ (Eucariotos e procariotos)
5-GUG -3
5-UUG -3

FUNCOES:
1) Especificar o 10 AAG a ser incorporado a cadeia

peptidica em crescimento;
«2) Definir a fase de leitura para todos o0s codons

subsequentes

CODONS DE TERMINACAO OU DE PARADA

5- UAG - 3’
5-UGA -3’
5-UAA -3



*mMRNA contém pelo menos.1 ORF;

*mMRNASs Eucariotos: contém apenas 1 ORF
(MONOCISTRONICOS)

*mMRNA Procariotos: 2 ou + ORFs
(POLICISTRONICOS)




1)

2) tRNA

3)

INICIACAO DA TRADUCAO

Ribossomo precisa ser . recrutado
para 0 mRNA,;

carregado
posicionado no
ribossomo;

precisa  ser
sitto P do

Ribossomo precisa ser posicionado
exatamente sobre o codon - de
Iniciacao.

. b N o
maior A W

FIGURA 14-22 Ppanorama dos eventos de
iniciacido da traducao.
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RECRUTAMENTO DO RIBOSSOMO PARA O mRNA
S
Sitio de ligacao do cromossomo: a montante do codon
i
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RBS inicio ferminacio RBS inicio = oo torminacas
5 w_u——:—
5 a 9 bases l l l
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FIGURA T14-2 Estrutura do RNA
mensageiro. (a) Mensagem procariotica . wrntinacio
policistrdnica. O sitio de ligacao ao 5*@ AL T EIAAAAA, 3
ribossomo RBS esta indicado. (b) Mensagem | .
eucariética monocistronica. A regido do cap 5’ l
cap 5° é indicada por um “circulo” na
extremidade do mRNA 0000000 OC00B00000rAo0a00RRRRR0R00000
= .
| i
|



tRNA POSICIONADO NO SITIOP

Cada aminoacil- tRNA sintetase liga um udnico- AA a um ou
mais tRNA,;

*Essas enzimas precisam reconhecer o conjunto correto de
tRNAs para um determinado AA,

«Carregar todos esses tRNAs isoaceptores com o AA correto.

POSICIONAMENTO DO RIBOSSOMO

« Subunidade < e <: subconjunto de RNA e proteinas
e Subunidade >. contém o centro da peptidil-transferase
(sitio de formacao da ligacao peptidica);

e Subunidade <: contém o centro de decodificacao
(tRNAs carregados decodificam 0s-eédons mRNA)



ligagdo do

aminoacil-tRNA
ao sitio A

tRNA iniciador

subunidade ribossomica

menor
formagao da ligacao
G aminoacil-tRNA peptidica
EEDy eSS B0
inicio término
pOliPEptKQEO ligacao peptidica

FIGURA 14-14 Panorama dos eventos da tradugao.

FIGURA 14-30 Resumo das fases da
tradugao.




TERMINACAO DA TRADUCAO

*O ciclo ribossomico da aminoacil- tRNA sintetase, a formacao

da ligacdo peptidica e a translocacao prosseguem até que um
dos cddons de terminacao chegue ao sitio A;

*O ribossomo completo contém 3 sitios de ligacdo com tRNA:
SITIO A: por onde o tRNA carregado ingressa no ribossomo;
SITIO P: que contém o peptidil-tRNA;

SITIO E: por onde o tRNA desacilado sai do ribossomo.

« TRADUCAO: envolve um ciclo de associacdo e dissociacdo
das subunidades > e <, que se juntam no inicio de uma ORF e

se dissociam em subunidades livres, quando a traducao da
ORF fol completada.

O mMRNA e traduzido a partir da extremidade 5'da ORF e a
cadeia polipeptidica é sintetizada-na direcao da extremidade 3’



FASES DA TRADUCAO

A) INICIACAO NOS PROCARIOTOS
* Recrutamento da subunidade ribossomica < para 0 mRNA,

« O pareamento entre 0 anticodon do tRNA iniciador
carregado e 0 codon de iniciacdo, desencadeia o
recrutamento da subunidade > e o posicionamento do tRNA
de iniciacao carregado no sitio P;

o« Dessa forma, fica em posicao para aceitar um tRNA
carregado no sitio A e executar a 1la ligacao peptidica.

A) INICIACAO‘NOS EUCARIOTQOS

* Recrutam a subunidade < através do reconhecimento do-cap
oS

* A subunidade < desloca-se sobre o0 mMRNA a jusante ate
encontrar um AUG (codon deiniciacao).



b) ALONGAMENTO
* Introducédo de um tRNA carregado no sitio A;

« Formacao da ligacdo peptidica por transferéncia da cadeia
peptidica do tRNA do sitio P para o aminoacil-tRNA no sitio
A,

« Essa formacao é catalisada pelo RNA no centro da peptil-
transferase da subunidade >;

 Ribossomo avanca para o codon vago seguinte.
c) TERMINACAO

* Quando o ribossomo encontra um codon de terminacao.



CODIGO GENETICO

 Na transcricdo, o0 mMRNA €& uma copia fiel da mensagem
genetica codificada no DNA e, apods. ser transportado para o
citoplasma, ele esta pronto-para ser traduzido em uma cadeia
polipeptidica;

Se 0 genes sdo segmentos de
DNA e se o DNA é uma fileira de
pares de nucleotideos , entao
COmo a sequéncia de pares de
nucleotideos dita a sequéncia de AA



PROPRIEDADES DO CODIGO GENETICO

@ A unidade do codigo genético € constituida de 3 letr  as
Palavras = Trincas CODON = 43 = 64 palavras
Ex.: sequéncia 5’'UGU, GUG, UGU 3’ =cisteina, valina, cisteina

@ O codigo tem ponto inicial
Codon 5’AUG 3’: ligacédo do AA formilmetionina (procariontes)
metionina (eucarionte)

® O codigo nao tem virgulas
*Nucleotideos funcionariam como uma virgula

EX.: VACUVGCAYV

*Nao existe nenhum nucleotideo diferente dos 4 norma .. is que
ocorrem no RNA para preparar es_codons.
*A leitura se da a partir do ponto inicial



@ O codigo nao e sobreposto

cCuu GAC




Ex.: 5’ AUCGCA 3’
Codigo nao Sobreposto: 5’ACU 3'= Treonina
5'GCA 3'= Alanina
Codigo Sobreposto em 2 letras: 5’ACU 3'= Treonina
5'CUG 3'= Leucina
5'GCA 3'= Cisteina
5'GCA 3’= Alanina

CONCLUSAO SOBRE A NAO SOBREPOSICAO

EX.: Estudo da sequéncia de AA em mutantes 5’ AUCCCA 3’
Codigo nao Sobreposto: 5’ACU 3'= Treonina
5'CCA 3'= Prolina

Codigo Sobreposto em 2 letras: 5’ACU 3'= Treonina
5'CUG 3= Leucina
5'UCC 3'= Serina
5'CCA-3'= Prolina



® O codigo e degenerado
Degenerescéncia do codigo = cédons sinGnimos

AAs sao codificados por + de 1 cddon diferente (64 codon e 20 AA

PAREAM-ENTOS FORTES E FRACOS
VANTAGEM DA DEGENERESCENCIA 2222?77?77

B --'—.

E mais estavel contra os efeijtos da mutacéo L
. i

Ex.. Troca de 1 nucleotideo na 3a posicao do codon 5'GCU 3’
para 5’GCC 3, 5'GCA 3’ e 5’GCG'3-’-IQLn_1.a_.a_n£s_ma alanina



® O codigo nao € ambiguo
Nao codifica para 2 ou + AAs diferentes

Obs.:E ambiguo em condicdes artificiais
Ex.. alteracOes de pH ou temperatura codificam para 0 mesmo
AA (5’UUU 3’ = fenilalanina, leucina, treonina e isoleucina)

@ O codigo e guase universal

* Codons especificam os mesmos AAs para quase todos 0S
organismos;

*E universal porque é degenerado;

A universalidade possibilitou a obtencao dos transgénicos.

O caodigo tem ponto final

«Codons de terminacao: 5’'UAA 3’
. 5'UAG 3
. 5'UGA 3



1966 — NIRENBERG,
KHORANA e OCHOA

Sequéncias sucessivas de
trés nucleotideos do DNA
(codon)  determinam a
sequéncia de aminoacidos
de uma proteina

O CODIGO GENETICO E
DESVENDADO!!!

Tyr
tRNA |
C 35 C O
{ . &f
U c A anticodon AUG
A G U COdﬂn I.I.I .ih ':I: mRNA al
2nd base in codon
Phe | Ser Tyr Cys U
LJ | Phe |Ser | Ty | Gy C W

S Leu | Ser | STOP |sToP | A g
'g Leu | Ser STOP | Trp G 4
o Leu | Pro His Arg U .
= C Leu | Pro His Arg C 5
o Leu | Pro Gln Arg A 0
g Leu | Pro Gln Arg G b4
= lle Thr Asn Ser U S
ekt A lle Thr Asn Ser C

lle Thr | Lys Ary A

Met | Thr Lys Ary G

Val Ala | Asp Gly U

G Val Ala | Asp Gly C
Val | Mla | Glu | Gly A
Val Ala Glu Gly &4




REGULACAO DA EXPRESSAO GENICA

* Um gene é ligado e desligado em resposta a necessidade de
seu produto

ETAPAS DA REGULACAO
A) Iniciacao da transcricao
 (Genes sao controlados por sinais extracelulares;

e Sinails sao comunicados aos genes pelas proteinas
reguladoras

1) Reguladores Positivos ou Ativadores: ligam os genes

aumenta a transcricao do gene gue regula proteina
2) Reguladores Negativos ou Opressores: desligam os genes

reduzem ou anulam a transcricao de ligacéde.ao DNA

b) Alongamento da Transcricao (Procariontes e eucariontes)

c) Processamento do' RNA
d) Traducao do mRNA



REGULACAO DA EXPRESSAO GENICA EM PROCARIONTES

CQNTROLE DE TRANSCRICAO
EX.. Metabolismo da Lactose em E. coli — o0 operon lac

/ P @] £ Y A
Genes estruturais

i)

RNA polimerase

DNA

mRNA —

Dobramento do
polipeptidio

Proteina

repressora =
__! Lactose

Meio ~
(-galactosidase Permease Transacetilass
Fig. 11.1 Regulagiio do operon lac. O gene / faz continuamente 0 Tepressor. O repressor liga-se i regido O (operador), impedindo a RNA polimerass

(regifio do promotor) de transCrever 0s genes estruturais adjacentes. Quando a laclose estd presente, ela se liga ao repressor e muda sua forma, de
repressor nio se liga mais a 0. A RNA polimerase ¢ entdo capaz de transcrever 0s genes estruturais Z Y e A, e sio produzidas as trés enzimas.

’i_.__._.___-
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nivel basal
de transcricao

—~ + . e

sitio para CAP operadr
b oo

promotor

repressor nido ha transcricao

nivel de transcricio
alivada

FIGURA 16-6 Expressao dos genes lac. A presenca dos aciicares lactose e glicose controlam o nivel de expressao dos genes lac. Niveis

de expressao elevados exigem a presenca de lactose (e, portanto, a auséncia do repressor Lac funcional) e a auséncia da fonte energética
preferencial, a glicose (e, portanto, a presenga do ativador CAP). Quando ligado ao operador, o repressor Lac exclui a polimerase,
independentemente da presenca de CAP ativo. O CAP e o repressor Lac sao representados como unidades simples, mas, na verdade, o CAP liga-
se a0 DNA como um dimero, e o repressor liga-se como tetrimero (ver Figura 16-13). O CAP recruta a polimerase para o promotor fac, onde ela
sofre isomerizacdo espontanea para complexo aberto (forma apresentada na linha inferior).




B c[2 B ClA B C|A B C[A'B'€|A'B A B €

ABCJE A BJC A BJC A B|[C A B[C A B|C A B|
ADICAO

IABCBCA|BCA|BCA|BCA|BCA|BCA|
DELECAO

§A B Cc5l A B]C A C[A B C[A B C[A B C[AB CJ
ADICAO fDELECAO

A B c[B C A|B Cl@A B C|][A B C[A B C|[AB C]
+DELE(;A0 ADICAO

1A Clidi A B][C A B][CiH A|B A[B C A[B Al
ADICAO ADICAO

A B C|[B C A[B C A[B A B|C B|[C A B|C A B]
+DELECAO 4 DELEGCAO

B s C[AlE B|C A B|CiBEA[B CHUIJA B C[A B C|

ADICAO ADICAO ADICAO

A[B A B|]C A C|A B C[A B C|
+DELE(;AO *DELECAO

BA B Cc]/]A C A|B C
*DELECAO

Esquema mostrando como os cédons seriam lidos no material genético de fagos
do tipo selvagem (a), nos fagos portadores de apenas uma mutagéo (b), nos
fagos duplo-mutantes, sendo uma das mutagdes uma dele¢do e a outra uma
adicio (c), nos fagos duplo-mutantes, porém sendo as duas mutagGes do mesmo
tipo (d), e nos fagos portadores de trés mutagdes, todas do mesmo tipo (e).




[ SITIOS DE SPLICIN |

 Exons (Regiao codificadora):.
— Sequéncias expressas (traduzidas em proteinas)

 Introns (Regiao nao codificadora):

— Sequeéncias intercaladas que sao eliminadas na
traducao

o Sitios desplicing (splice-junctions)
— Fronteiras onde ocorrem juncoes de exons e introns

 Doadoras: bordas exon-intron
* Receptoras: bordas intron-exon



SITIOS DE SPLICING

opNA . T ] L

Boador 1 Transcricao
receptor
S b

/'
exon .
Intro

1 Splicing MRNA







