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INTRODUÇÃO

Os ácidos nucléicos são macromoléculas respon-
sáveis pelo armazenamento e transmissão da infor-
mação genética entre as células. Existem dois tipos de 
ácidos nucléicos: o ácido desoxirribonucléico (DNA) 
e o ácido ribonucléico (RNA), ambos constituídos 
pela polimerização de nucleotídeos. Cada nucleotídeo 
é composto por um grupo fosfato, um açúcar (pen-
tose) e uma base nitrogenada (Figura 01). A pento-
se presente no DNA é a desoxirribose enquanto que  
no RNA encontramos a ribose (Figura 02). Esses açúca-
res possuem cinco carbonos em sua estrutura e se dife-
renciam pela ausência de um grupo hidroxila (-OH) no 
carbono 2’ da desoxirribose, fato que confere à molécu-
la de DNA uma maior estabilidade em relação ao RNA 
(Snustad & Simmons, 2010).

As bases nitrogenadas que compõem os ácidos nu-
cléicos podem ser de dois tipos: purinas, compostas por 
dois anéis aromáticos, e pirimidinas, compostas por ape-
nas um anel aromático. As bases adenina (A) e guani-
na (G) são purinas enquanto que as bases citosina (C), 
timina (T) e uracila (U) são pirimidinas. As bases A, T, 
C e G são e contradas no DNA e no RNA; a base T é 
substituída pela U, ou seja, no RNA encontramos A, U, 
G e C (Figura 03).

As cadeias de ácidos nucléicos são formadas por uma 
ligação fosfosdiéster estabelecida entre o grupo fosfato e 
o grupo hidroxila (-OH) do carbono 3’ entre nucleotídeos 
adjacentes. Dessa forma, os nucleotídeos componentes 
de uma cadeia têm a mesma orientação, ou seja, se o car-
bono 5’ da pentose estiver voltado para cima, os demais 
nucleotídeos desta cadeia estarão voltados para a mesma 
posição. Consequentemente, uma extremidade terá um 
grupo fosfato presente (extremidade 5’) e a outra extre-
midade terá um grupo hidroxila presente (extremidade 
3’) (Figura 04) (Pierce, 2011).

A molécula de DNA é composta por duas cadeias de 
nucleotídeos e as ligações fosfodiéster nessas cadeias pa-
ralelas estão em direções opostas, ou seja, uma fita está 
orientada na direção 5’ → 3’ enquanto que a outra fita 
está no sentido 3’ →5’. Essas fitas antiparalelas são uni-
das por ligações, denominadas pontes de hidrogênio, as 
quais são estabelecidas entre as bases nitrogenadas das 
cadeias opostas. A base T, bem como U, possui um grupo 
ceto (C=O) o qual estabelece uma ponte de hidrogênio 
com a base A, que possui um grupo amino (C-NH2). As 
bases G e C possuem, cada uma delas, um grupo ceto e 
um grupo amino, portanto, são estabelecidas duas pontes 
de hidrogênio entre essas bases por meio desses grupos. 
Uma outra ponte de hidrogênio é formada em todos os 
pareamentos entre os nitrogênios dos anéis aromáticos 
das bases. Assim, na molécula de DNA, entre as cadeias 
antiparalelas, são observadas duas pontes de hidrogênio 
no pareamento A e T e três pontes de hidrogênio no pa-
reamento G e C. Graças ao pareamento, as cadeias da 
molécula de DNA são ditas complementares e, conhe-
cendo-se uma delas, é possível a construção da cadeia 
complementar (Zaha, 2003).

Normalmente, a molécula de RNA é fita simples, 
porém, pareamentos podem ocorrer formando estrutu-
ras importantes na função do RNA. Diferentes tipos de 
RNA estão presentes nas células e os principais tipos são 
mensageiro (mRNA), o qual transfere a informação ge-
nética contida na cadeia de DNA aos ribossomos, para 
que ocorra a síntese de proteínas, o ribossômico (rRNA), 
componente majoritário dos ribossomos, e o transpor-
tador (tRNA), responsável por carregar os aminoácidos 
até o sítio de síntese de proteínas. Todos os RNAs são 
sintetizados por um processo conhecido como transcri-
ção. Esse procedimento é feito com base na sequência de 
nucleotídeos de apenas uma das fitas do DNA. A fita do 
DNA molde para a transcrição possui orientação 3’ → 5’ 
já que o sentido de crescimento dos ácidos nucléicos é 5’ 
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→ 3’. As mesmas regras de pareamento da replicação do 
DNA são aplicadas na transcrição, com exceção do pare-
amento entre as bases nitrogenadas A e T, pois no RNA 
a base T é substituída pela U. Dessa forma, a sequência 
da fita 3’ → 5’ será complementar à fita RNA sintetizada 
enquanto que a fita do DNA de orientação 5’ → 3’ é idên-
tica ao RNA, sendo as timinas substituídas pelas uracilas 
(Pierce, 2011). 

A informação armazenada no mRNA será lida nos ri-
bossomos para a síntese de proteínas, mecanismo conhe-
cido como tradução. O mRNA é lido a cada três nucleotí-
deos (códon) e, através do código genético, essa pequena 
sequência está associada a um dos 20 aminoácidos para 
a síntese da cadeia polipeptídica (para uma compreensão 
didática do código genético e tradução veja Mori et al. 
2009).

A presente atividade tem como objetivo auxiliar o 
aluno na compreensão da estrutura dos ácidos nucléicos, 
podendo ser ampliada para o estudo da replicação, da 
transcrição, da tradução e da variabilidade genética. O 
uso dessas atividades teórico-práticas pode facilitar a 
compreensão do estudante sobre o conteúdo ministrado, 
visto que os alunos ficam entusiasmados com a proposta 
de integrar a teoria a uma dinâmica.

COMPREENDENDO E  
PREPARANDO A ATIVIDADE

Inicialmente a atividade simula a replicação do DNA, 
a qual será realizada com peças que se encaixam. Essas 
peças correspondem aos diferentes nucleotídeos encon-
trados no DNA. As peças poderão ser feitas em papel, 
recortadas para que os alunos colem as mesmas entre si, 
ou ainda, podem ser feitas em folhas de Etil Vinil Aceta-
to (E.V.A.), para serem reutilizadas em outras oportuni-
dades. As peças deverão ser construídas já com o encaixe 
correspondente ao número de pontes de hidrogênio entre 
os pareamentos pré-estabelecidos. Além disso, as peças 
possuem setas indicativas da ligação entre os nucleotí-
deos adjacentes. É válido lembrar que as peças deverão 
ser confeccionadas de modo a obedecer a orientação an-
tiparalela das fitas complementares da molécula de DNA 
(Figura 05). Para que todas as possibilidades de encaixe 
de cada nucleotídeo sejam obedecidas, para cada nucle-
otídeo contendo uma base nitrogenada serão possíveis 
quatro peças (Figura 06). 

Os alunos serão divididos em grupos e com as peças 
em mãos, deverão construir uma cadeia de DNA com 
um número de nucleotídeos múltiplos de três, já que os 

códons que serão usados posteriormente na tradução 
(Figura 07-A). É importante que cada grupo receba as 
mesmas peças. Após a construção de uma das fitas de 
DNA, os alunos deverão montar a cadeia complementar 
antiparalela respeitando o pareamento entre as bases (Fi-
gura 07-B). Cada grupo formará moléculas de DNA com 
sequências nucleotídicas diferentes, gerando mRNA 
distintos, os quais serão traduzidos em diversas cadeias 
polipeptídicas para que se possa discutir a variabilidade 
genética com os alunos.

Após a montagem da molécula fita dupla de DNA, a 
mesma deverá ser “desnaturada” para que a fita-molde 
seja utilizada para a construção do mRNA (Figura 08). 
Para isso, cada grupo receberá novas peças contendo 
nucleotídeos para montagem do RNA. Em seguida, o 
mRNA de cada grupo será traduzido com auxílio de uma 
tabela do código genético (Mori et al. 2009). Cada grupo 
deverá anotar a sequência de aminoácidos gerada para 
que possa ser feita uma comparação entre as cadeias po-
lipeptídicas formadas. A partir dos resultados, o profes-
sor poderá fazer uma discussão sobre o pareamento pré-
-estabelecido entre as bases nitrogenadas que compõem 
a molécula de DNA, sobre a transcrição de uma das fitas 
de DNA para formar o RNA, sobre a tradução do mRNA 
em códons para formar a cadeia polipeptídica e, ainda, 
sobre a possibilidade de serem formadas diferentes mo-
léculas de DNA com as mesmas peças e, consequente-
mente, diferentes cadeias polipeptídicas serem obtidas.
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Figura 01- Estrutura química de um nucleotídeo, formado por um grupo fosfato, uma pentose e uma base nitroge-
nada.
Fonte: Adaptado de Koolman & Roehm, 2005.
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Figura 02 - Pentoses componentes dos ácidos nucléicos.
Fonte: Modificado de Stryer et al., 2005.

Figura 03 - Bases nitrogenadas purinas e  pirimidinas componentes dos ácidos nucléicos.
Fonte: Adaptado de Koolman & Roehm, 2005.
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Figura 04 - Fita simples de DNA formada pela ligação fosfodiéster entre nucleotídeos adjacentes.
Fonte: Stryer et al., 2005.

Figura 05 - Peças de nucleotídeos a serem utilizadas na construção dos ácidos nucléicos.
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Figura 06 - Quatro possibilidades de peças a serem confeccionadas para um único tipo de nucleotídeo.
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Figura 07 - A) Fita simples de DNA com orientação 5’ → 3’ e B) Molécula fita dupla de DNA formada por fitas 
complementares e antiparalelas.
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Figura 08 - Molécula de mRNA com orientação 5’ → 3’ transcrito a partir da fita molde de DNA 3’ → 5’.


