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Esta ata cobre os seguintes tópicos:

- Proteína

- Genoma

- Codificação de proteínas no DNA

- Sequenciamento de DNA

- Enzima de Restrição
Qual é a diferença entre uma coisa viva e uma coisa não-viva?

Apesar dos componentes serem os mesmos (átomos de carbono, ferro, oxigênio etc), os seres vivos apresentam mais organização (menor entropia) e também reações bioquímicas.

O que são Proteínas?
Proteínas são cadeias de aminoácidos que formam a base de muitas coisas nos seres vivos (enzimas, pele), o tamanho típico da cadeia gira em torno de 300 aminoácidos. As proteínas são construídas nas células a partir do DNA onde estão codificadas.

Existem proteínas estruturais que constroem os tecidos e também as enzimas que são muito importantes porque catalisam reações bioquímicas.

Como as proteínas estão codificadas no genoma?
Cada um dos aminoácidos é representado por trios de bases (códon) no código genético. A tradução é feita separando as fitas de DNA e um RNA mensageiro se liga a uma delas (copiando) e sai para encontrar um ribossomo que constrói a proteína.

O que é maior um nucleotídeo ou um aminoácido?
O menor nucleotídeo tem pelo menos açúcar (5C), fosfato e uma base (pelo menos 5C), o maior aminoácido não tem uma cadeia de 10C logo os nucleotídeos são maiores.

Dê uma visão geral de como uma proteína é feita a partir de um gene.
Primeiro é feita a transcrição, onde a polimerase abre o DNA e o RNA transcreve. Esse RNA passa por um processo de maturação onde ocorre splicing e sai do núcleo para encontrar ribossomos. Os ribossomos fazem um aminoácido a cada códon (trio de bases) do RNA e montam a proteína.

O que é JUNK-DNA?
JUNK-DNA são as partes do DNA sem função aparente, a maior parte do DNA humano é deste tipo. Não se sabe o motivo da existência dessas regiões.

Fale sobre o sequenciamento de DNA.

O DNA é separado em uma fita simples, a fita é desnaturada e reconstruída usando bases marcadas. Através de eletroforese a posição das bases marcadas é identificada e um software reconstrói a seqüência se baseando nessas posições. É necessário extrair pedaços curtos (em torno de 700 nucleotídeos) para fazer o sequenciamento.
O que é um mapa genético?

Mapa genético é uma tentativa de colocar marcos nos cromossomos dos genes responsáveis por determinadas características (cor dos olhos etc). Os mapas foram inspirados nas experiências de Mendel e, em geral, são obtidos através de cruzamentos.
O que é uma enzima de restrição?

 A enzima de restrição é uma proteína que catalisa cortes de DNA e por isso é um instrumento importantíssimo para engenharia genética. A grande maioria já existia na natureza, eram usadas por bactérias como defesas contra vírus. As bactérias que produzem estas enzimas também produzem enzimas de metilação, que adicionam metil (CH3) em bases C (citosina) para proteger o DNA da bactéria do corte.

Existem três tipos de enzimas de restrição. O tipo 2 reconhece seqüências palindrômicas já os tipos 1 e 3 tem comportamentos complexos.

O que é PCR?
Um mecanismo de amplificar (clonar) uma seqüência genética de interesse. Consiste em separar as fitas e duplicar um certo trecho do DNA várias vezes. A sigla significa polimerase chain reaction.






Quais são alguns bancos de dados de seqüências publicas mais importantes?
O Gene Bank (USA) , o MBL (copia européia do GENE BANK), o PDB que também contem a estrutura tridimensional das moléculas das proteínas e o Swiss Prot. Que armazena a função das proteínas e o banco melhor curado.
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