Ficha de trabalho _ Síntese de proteínas
(CORREÇÃO)


1.1 AAC-AUG-CCA-AAA-UUC
5´UUC AAA CCA AUG AAC 3´

1.2. Fenilalanina- Lisina- Prolina- Metionina- Asparagina

1.3. Devido à redundância do código genético.
Se o erro ocorrer no 3º nucleótido do codão pode não haver alteração visto que o 3º nucleótido não é tão específico como os dois primeiros.

2.1. D
2.2  A
2.3. A
2.4. A
2.5. B

3.1. Tradução
3.2. A- tRNA
       B- mRNA
       C- ribossoma (subunidade maior)
       D- aminoácido
3.3. TCT-TTT-CGT-ATG-TTT-TCT
3´ TCT TTT CGT ATG TTT TCT 5´
3.4. AAA
3.5. UCU
3.6. Arginina-Lisina-Alanina-Tirosina-Lisina-Arginina
3.7. Quando o ribossoma chega ao codão de finalização (UAA, UAG ou UGA). 
Termina quando o ribossoma no seu deslocamento ao longo do mRNA encontrar um dos codões de finalização ( UAA; UAG, UGA) pois a estes codões não corresponde nenhum aminoácido.


4.1. 9 
9 codogenes.

4.2. ACG-AUG-AAG-GUC-UUG-ACG-GGU-UCU-CCU
3´ACG AUG AAG GUC UUG ACG GGU UCU CCU 5
4.3. B

5. A alteração de uma base azotada na molécula de DNA, pode fazer com que o codão do mRNA seja diferente, implicando como tal, a ligação de um aminoácido diferente. Havendo um aminoácido diferente na molécula proteica, esta pode não ser tão funcional e como tal surge a doença.



3.1. 	Citosina- 2800
	Adenina- 2500
	Guanina-2800
	Moléculas de DNA- 10600
	Grupos fosfato- 10600
	Número de nucleótidos- 5300  10600

3.2. 10600/2= 5300 visto que a molécula de DNA é dupla.

3.1.	 X-DNA
	Y-mRNA
	Z-tRNA
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3.3. 	aa1- tirosina
	aa2- valina
aa3- leucina

Leucina- glutamina- serina-isoleucina
