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PROCESSO DE REPLICACAO

e Separacao das cadeias de DNA
e [-Semi-conservativo
e Bidirecional

* Inicio —regides de eucromatina
e Regioesricas em A=T
e MUltiplas origens

* 1-DNA polimerase |, Il e lll (participacdo
majoritaria na replicacdo).

-
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replicacao é semi-conservativa

Semiconservative replication

Original DNA
Helix

DNA helixes
after one round
of replication
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ORIGEM DA REPLICACAO

Experimento com SV40 (Simian Virus)

- DNA viral de células infectadas com SV40 foi cortado
com a enzima de restricao EcoRI, que reconhece um
sitio Unico.

Ir de um “ponto” vai se formando uma bolha

chamada bolha de replicacao comprovando a existéncia
de um ponto de origem da replicacao

Caracteristicas da origem de replicacéo:
. estrutura repetitiva

. sequéncias ricas em AT



Sintese de DNA em Eucariontes: As “Bolhas
de Replicacao”

» Nos eucariontes, a
replicagao requer
“multiplas origens”,
devido ao tamanho de
seu genoma. A
replicacdo é bidirecional

e, /em ambas as fitas,

imultanea.

» Este processo gera
“bolhas de replicacao”.




PRINCIPAIS ENZIMAS ENVOLVIDAS
(SISTEMA DE REPLICACAO DO DNA)

DNA Polimerases
Endonucleases

Helicases
Topoisomerases

Primases
Telomerases




SAao incapazes de guebrar as pontes de hidrogénio que
ligam as duas fitas do DNA

So6 alongam uma fita de DNA/RNA pré-existente

Catalisam a adicao de um nucleotideo no radical
| hidroxil da extremidade 3 da cadeia que esta se
pnando. Desta forma, as fitas sO podem crescer no
sentido 5 —3’

equerem um modelo e um primer (segmento de RNA
tetizado pela primase ou RNA polimerase)
plementares para inicio — alongamento



1-DNA POLIMERASE

. 3 tipos principais : I, 11, Il
| Importante no sistema de reparo

Il iImportante no sistema de reparo

Incipal e mais complexa (mais de 10
subunidades). Responsaveis pela replicacao

resenta a caracteristica proofreading —
nferéncia das bases



dicao de nucleotideos

Tamplala has frea 3-0OH end
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Incoming nuclectide has 5-triphosphate
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Diphosphate is released when nucleotide is added to chain
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2- NUCLEASES

-Degradam o DNA, clivando-o em
pedacos menores

1. EXONUCLEASES: clivam o DNA a partir
do final da moléculo

2. ENDONUCLEASES: clivam em gqualguer
local da molécula
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NO PROCESSO DE REPLICACAO

ELICASES - constituem uma classe de enzimas que podem se
over ao longo da fita dupla de DNA utilizando a energia da
idrolise de ATP para separar as duas fitas da molécula.

SB (“single-strand-binding”) — ligam-se a cada uma das fitas
mpedindo o reanelamento das mesmas.

[OPOISOMERASES — Responsaveis por aliviar a torgcao na parte
da fita que ndo esta sendo replicada.

ARIMASE — RNA polimerase que sintetiza pequenas moleculas
de\| RNA utilizadas como Iniciadores durante o processo de
replicacéo do DNA.




PROCESSO DE REPLICACAO

O movimento da forquilha de replicacao revela uma fita
molde no sentido 3’ — 5’ e outra no sentido oposto
5!_> 3!

Desta forma, as fitas novas sao sintetizadas em
sentidos opostos

Leading
5 strand

Direction of movement 3
of replication fork

Okazaki — =
fragments | 53

3’ Lagging
5’ strand




PROCESSO DE REPLICACAO

FITA “LEADING” — crescimento segue a direcdo do movimento da
forquilha de replicagcdo - CONTINUO

FITA “LAGGING” — crescimento no sentido oposto ao movimento da
forquilha de replicacdo - DESCONTINUO

Leading
strand

Direction of movement
of replication fork

Okazaki — =
fragments |\ 5’ 3

Lagging
strand

5'
3’




FITA “LAGGING” — sintetizada descontinuadamente a partir
de multiplos iniciadores

Sitios descobertos no molde da fita “lagging” sé&o
copiados em peguenos iniciadores de RNA pela primase.

Iniciador é alongado pela DNA polimerase
ndo na formacdo dos FRAGMENTOS DE

ma nuclease remove o primer do RNA do fragmento
adjacente e preenche os “gaps” entre os fragmentos que,
8Ntao, sao unidos pela DNA ligase.



PROCESSO DE REPLICACAO

|
Primase
DNA /;’f" CY. I l ' ' 5'
helicase| 7 A >
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RNA Primer
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BASES QUIMICAS DA HERANCA

Expressao Génica :

1) Genes que direcionam ou especificam a sintese de
polipeptideos (RNAmM)

2) Genes gue direcionam a sintese de rRNA

enes que especificam a sintese de moléculas de tRNA

Transcricao
ara que um gene direcione a sintese do seu produto é necessario
que ele seja transcrito e traduzido



BASES QUIMICAS DA HERANCA

ranscricao
Ocorre no nucleo da célula.
« Sintese de moléculas de RNA , cuja sequéncia é determinada pela sequéncia de

desoxirrinonucleotideos da fita codificadora do gene.

moléculas maduras sédo formadas apenas por exons
o mRNA ocorrem ainda : Adi¢ao do grupamento CAP na extremidade 5°,
adicao de uma cauda poli-A na 3’ e associagao de proteinas. Retirada das

regioes Introns.



Gene

Regido promotora Cadeia a partir da qual Seqiéncia de término
o RMNA & transcrito de transcrigao

Cadeia de RMA

. em inicio de sintese
Polimerase

do RNA

Cadeia de AMA sendo sintetizada
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BASES QUIMICAS DA HERANCA

Tradugao
«/ Ocorre no citoplasma
Sintese de polipeptidios, cuja sequéncia de

aminodcidos & determinada pela sequéncia de

codons no mMRNA.

tIRNA (contém o anticddon correspondente)
fraducdo é feita nos ribossomos presentes no
ifoplasma.

ia proximo a extfremidade 5’ do mRNA
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SINTESE PROTEICA

» O inicio da fI‘CIdU(;EIO cCoOmeca com

o complexo de iniciagcao, formado por uma
subunidade do ribossomo, pelo RNAmM
igado a ela, e pelo RNA iransporiador
iniciador com o aminodcido metionina.

»/O RNAt fransporta os aminodcidos ativados
até os ribossomos, organizando-os segundo
a sequéncia de nucleotidios contida no
RNAM e que foi franscrita do DNA.



CODIGO GENETICO

» |) Sua leitura € feita em trincas de bases ou
nucleotideos.

» ))E degenerado . seja, a sequéncia de

nucleotideos deve conter o nUmero suficiente de
unidades codificadoras para representar 20
aminoacidos. Como o DNA possul apenas

aquatro bases distintas, geve

aver a combinagcdo de vdarias bases para
codificar os diferentes tipos de aminoacidos.




CODIGO GENETICO

»35e a combinagdo dessas bases fosse 2 a 2
(4%), haveria 16 arranjos; como sado 20 os
aminodcidos, esta combinacao e
inadequada. Agrupando-se as bases 3 O
3(4°), resultam 64 arranjos, numero maior que
on cessono Desde que ha 64 combinagoes

possiveis e 20 aminodcidos diferentes deduz-
que somente algumas das ftrincas
specificam aminodcidos ou que alguns
eles devem ser especificados por mais de
um tipo de trinca ou por mais de um codon.




Prnmetra baze do cddon

O CODIGO GENETICO E Tyr
DESVENDADO!!!
tRNA
C :5 C 9,
F Y
U c A anticodon AUG
5| J“:'.\ |G I:.I Cﬂdun . ll-l % ':I: mRNﬂ al
segunda base do cédon
u C A G
uuu ucu UAlU uGu Cus u
uuc} Phel icc cEp | UAC Tyr um:} U =5
uuAS ucCA y
uuG ucCG UGG Trp [ G
cuu CCu E""”}His CGU u| -]
2!
CUC [ gy | CCC | po | CAC CGC arg L C |3
CUA CCA CAAN . |CGA Al 5
CUG CCG CAG CGG 6|
AUU ACU EYATRP FYSTR T
Auc 1le | Acc Thy AALC AGC cC|l| =
AUA ACA AAA Lys AGA Ar A | 2.
[BUB] et | ace AAG AGG Y1 =
=
GUU GCU EAU}ASD GGU u
GUC |, 1 | BCC | 414 | GAC G6C gy | C
GUA GCA GAA Y o, | GGA P
GUG GCG CAG GGG G
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Cadeia protéica em crescimento
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tRNA trazendo o aminoicido
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! Q—® Cadeia de aminodcidos

mRNA

T ribossomos
As the process continues, a chain of amino acids is

formed until the ribosome reaches a stop codon
on the mRNA strand,
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