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H HUJO DE LA INFORMACION GENETICA

proteinas.

El ADN almacena la informacion genética de un individuo, la
transmite alos descendientes y dirige la sintesis de

REPLICACION

¥

Proceso por el cual una
molécula de ADN se
duplica paradar lugar a
dos moléculas de ADN
hijas identicas, que
conservan la misma
secuencia de bases que la
molécula inicial

TRANSCRIPCION

¥

§ 3 3

TRADUCCION

Proceso por el cual se sintetiza
unamoléculade ARN
utilizando como molde
una molécula de ADN.

4

Proceso por el cual a
partir de una molécula
de ARNm se sintetiza
una proteina.




H HUIO DE LA INFORMACION GENETICA

La replicacion de ADN es el proceso por el cual una molécula de ADN se duplic
para dar lugar a dos moléculas de ADN hijas idénticas, que conservan la mism
secuencia de bases que la molécula inicial.

Replicacion Bidireccional |

4 Origen 5o

Cebhador Fragmento de Hélice Hélice
“Primer” Okazaki conductora retardada

PC = Punto de crecimiento (Horquilla de replicacion)




CICLO CELULAR EN ASOCIACION CON LA REPLICACION .

La celula aumenta de
tamafo y lleva a cabo
las funciones celulares
tipicas de la interfase

Algunas células entran en|
la etapa de
especializacion: realizan

En la fase M se lleva a cabo
la division fisica de la célula
original, que ahora da lugar
a dos células hijas, cada
una de las cuales contiene
una de las copias de DNA
gue se generaron durante

la fase S.

Ciclg celular

Divisién celular

‘3M S

La célula se

especializo/ 7

funciones especificas y
no se dividen por un
tiempo (Ejemplo:
neuronas o ceélulas
hepéaticas)

Revisién y reparacion

del DNA _—

. Mitosi FaseS.etapaen laque se
7 :K,' o | replica el material geneético
' ! Sintesis del DNA
Cada célula recibe /
una copia de DNA - -
- Se activan los mecanismos de
~. - revisioh y reparacion del genoma,
’ @ para asegurar en la medida de lo
S’ posible que las moléculas de DNA

la fase S no

gene;jdas en

contedgan errores de copia que
sean incompatibles con la
supervivenciade la descendencia.




MODELOS DE REPLICACION DE ADN ]

MODELO CONSERVATIVO: Proponia que tras la
replicacion se mantenia la molécula original de DNA
intacta, obteniéndose una molécula idéntica de DNA
completamente nueva, es decir, con las dos hebras
nuevas.

MODELO SEMICONSERVATIVO: Se obtienen dos
moléculas de DNA hijas, formadas ambas por una
hebra original y una hebra nueva.

MODELQO DISPERSIVO: El resultado final son dos
moléculas nuevas formadas por hebras en las que se
mezclan fragmentos originales con fragmentos
nuevos. Todo ello mezclado al azar, es decir, no se
conservan hebras originales ni se fabrican hebras

nuevas, sino que aparecen ambas mezcladas.

Modelos posibles para la replicacion del DNA

1. Conservativo

2. Semiconservativo

3. Dispersivo

DMNA nuevo
DNA original



ENZIMAS DE. PROCESO DE REPLICACION []

MAQUINARIA DEREPLICACION: conjunto bésico de enzimas que participan en el proceso de

replicacion
HELICASAS GIRASAY PRIMASA
‘ TOPOISOMERASA
Desenrolla ‘
y separa | | AR LIGASA
Relajan la tension| | pol IMERASA
las  dos|[ PROTEINAS | 40 |2 qople helice —
cadenas S3B mediante cortes y " ntetiza
de ADN cebadores
empalmes ) : :
Sintesis de la || o primers
nueva cadena

Evitan que se
vuelva a formar
la doble hélice

Une los fragmentos de

Okazaki entre siy con la hebra
conductora




ENZIMAS DEL. PROCESO DE REPLICACION []

HELICASAS

Helicasas
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® Figura 3-5 A, los helicasas reconocen el sitio de inicio
de la replicacién, e interaccionan con esa

bras de DNA, se translocan a lo large de la
miento genera el rompimiento de los puentes

de hidrégeno entre las bases nitrogenadas,
produciendo la separacién de las hebras.

La helicasa desenrrolla o separa las dos
cadenas de doble hélice. Empieza en el
origen de replicacion y continla en ambos
sentidos medida que avanzan las
horquillas de replicacion. Este ensamble
produce la distorsion y separacion de la
doble hebra de DNA, en presencia de
ATP vy iones Mqg++

regién. B, una vez posicionadas sobre las he-

hélice con la participacion de ATF. C, su movi-




ENZIMAS DAL PROCESO DE REPLICACION [l

PROTEINAS SSB (PROTEINAS DE UNION A CADENA SENCILLA)l

Se unen a las cadenas desenrolladas evitando que se vuelva a formar la doble
hélice. Llamadas de este modo por las siglas en inglés de “proteina estabilizadora
de la hebra simple” (single strain binding protein)

GIRASA 'Y TOPOISOMERASA

La separacion de las dos cadenas de ADN en la burbuja de replicaciéon genera un
superenrollamiento en el resto de la doble hélice. Estas dos enzimas relajan |
tension de la doble hélice mediante cortes y empalmes.




ENZIMAS DE. PROCESO DE REPLICACION

ADN POLIMERASA

Responsable de la sintesis de la nueva cadena,
anadiendo desoxinucledtidos al extremo 3'de una
cadena.

No puede iniciar una cadena, solo puede elongar una
preexistente de ADN o ARN, afadiendo
desoxinucleodtidos a la posicion 3° libre.

La secuencia de desoxinucleétidos que incorpora es
complementaria de la secuencia de la cadena molde
gue se esta leyendo.

En procariotas existen tres tipos de ADN polimerasas,
gue se nombran con nidmeros romanos: I, Il y Ill.

En eucariotas existen cinco tipos, que se nombran
con letras griegas: a, 8, v, 0, ¢.

Tienen también actividad exonucleasa = son capaces
de eliminar nucleotidos uno a uno desde un extremo
de la cadena. Esta actividad es muy util para corregir
y reparar errores.

Complejo 7 Subunidad B
T
ST T ¥ lebeck

S T 1

mikde)
@ Cenfro enzimdtico

B
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®

® Figura 34  la polimerasa de DMNA se compone de varias
subunidades, que se ensamblan de manera
secuencial: el c-::mp|eju:: ¥ engclnchcl ala sub
unidad [ sobre un extremo 3° recién sinteti-
zado [panel A); esto permite el ensamble del

centro enzimdtico [panel B). Lo polimerasa
afiade nucledtidos todo el tiempo a un extre-

A

C

mo 3, por lo que su movimiento se define
como 5'—3°.



ENZIMAS DEL PROCESO DE REPLICACION ]

FII:I- Muclestid:
) | Las primasas son enzimas que catalizan la formacion
tEEERRER de pequefios segmentos de ARN, de unos 11
nucleotidos de longitud, llamados cebadores o
/E@ primers, y que son absolutamente indispensables
» SREEEEE para que la polimerasa de ADN funcione, ya que ésta,
Como se menciono, requiere la presencia de un
/g@%% . ) extremo 3’ libre preexistente para iniciar la sintesis de
= =)=)=)=)=p=) ADN.
i oo ) e
e et et o
limerasa de DMNA iniciz la sfm:sl's [pct‘]ne| CF;
LIGASA

Enzima responsable de unir los fragmentos de Okazaki entre siy conla hebra conductora
para conseguir la continuidad de la cadena de nueva sintesis.




PROCESO DE REPLICACION L]

ETAPA1: RECONOCIMIETO DEL. ORIGEN DE REPLICACION

» La replicacion se inicia en sitios especificos dentro del genoma, llamados origenes de
replicacion. Estos son reconocidos por helicasas especificas.

> Los sitios de origen de replicacion tienen la caracteristica de ser médulos cortos de
secuencia repetida, con abundancia de adeninas y timinas.

» Una vez que las helicasas reconocen el origen - producen la abertura de ese segmento.

» A partir de ahi, otras helicasas con estructura de anillo se encargaran de inducir la abertura
del resto de la cadena, translocandose a través de ella, de modo bidireccional a partir del
origen de replicacion.

la helicasa abre
la doble hélice

las topoisomerasas corrigen
el superenrollamiento

ADN superenrollado

las SSBP mantienen las
cadenas desapareadas

|
horquilla de replicacion




PROCESO DE REPLICACION

ETAPA2: MANTENIMIENTO DE LA ABERTURA DE LA HELICE

Una vez que la hélice de ADN se ha separado en el sitio de origen, las
pequefas proteinas ssb se asocian con los nucledtidos de cada hebra,
impidiendo que se regeneren los puentes de hidrogeno entre ellos. De esta
manera permanecen separadas las hebras para dar cabida al resto de
enzimas participantes.

Helicasa




PROCESO DE REPLICACION [

ETAPA 3: SINTESIS DEL CEBADOR

Una vez separada la hebra de ADN en el sitio de inicio, una primasa
sintetiza unsegmento corto de ARN, gue servira como cebador para la
siguiente enzima.

ADN polimerasa

cebador\

d <

hebra molde




PROCESO DE REPLICACION [ ]

ETAPA 4: INICIO DE LA COPIA

El extremo 3' del cebador funciona como punto de anclaje para la
polimerasa de DNA, que se ensambla. Una vez ensamblada la enzima
completa, afade nucledtidos complementarios a la cadena que esta
copiando.

Dada la capacidad de polimerizacion 5'— 3' de la polimerasa, la cadena
lider se copia en un proceso continuo, en tanto que la acompafnante se
copia en un proceso discontinuo que genera fragmentos pequefios de
hebra nueva, que en un primer momento estan separados unos de otros.
Estos segmentos, denominados fragmentos de Okazaki, se unen mediante
la accion posterior de una ligasa.

tlucleéﬁdos

e @HIIW
[Dllwu LI fyls
s ITIIITII

Movimiento de la horquilla
de replicacién

Fragmentos de Okazaki
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ETAPA 5: RELAJACION DE LOS SUPERENROLLAMIENTOS

Por delante de la maquinaria de replicacion, y como resultado del avance de la
misma por el duplex de DNA, se generan superenrollamientos en la hebra, que si
no son relajados en momento dado interrupiran el paso de dicha maquinaria.

Las topoisomerasas son las enzimas encargadas relajar estos superenrollamientos,
asegurando el paso libre de la maquinaria de replicacion en toda la longitud de la
cadena de DNA.
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ETAPA 6: TERMINACION DE LA REPLICACION

De la misma forma que existen sitios especificos de inicio de replicacion, se han|
descrito sitios de terminacion del proceso, que también tienen la caracteristica de
ser secuencias cortas repetidas, ademas de presentar una disposicion encontrada.
Se sabe que hay ciertas proteinas denominadas RTP (replication terminator
protein) cuya funcion es inhibir el desplazamiento de las helicasas, y que esta
incluidas con la disociacion de estas enzimas en los sitios de terminacion de |

replicacion.

Cadena
complementaria

Cadena
original

Se forman dos
cadenas nuevas,
cada una
complementaria
de su original,

La doble hélice
seabreylasdos _-
cadenas de o
nucledtidos se
separan.




La ADN polimerasallll
alarga ambas hebras

Hebra plantilla \\ La helicasa
lider desenrrolla la doble
5 hélice Topoisomerasa
5’
Hebra lider

Fragmento de
Okazaki

‘Ih qi‘l ‘l‘ ‘!. ‘4I- 3’
DGR

Hebra atrasada ARN primer
A \ (cebador) ADN madre
3%
5 ™

/

Hebra plantilla

ADN monocatenario unido a
proteinas haciendo las plantillas

La primasa disponibles parala primasayla
atrasada haciendo ADN polimerasa lll.
primer's % 3

https://youtu.be/uEwyWagSvLc0?si=0d5nIRzfZUGcOwtM



https://youtu.be/uEwyWgSvLc0?si=0d5nIRzfZUGcOwtM

CARACTERISTICAS DAL PROCESO DE REPLICACION

» Es semiconservativa. En cada molécula hija, una de las cadenas
procede de la molécula original que se replica y la otra es de nueva
sintesis.

» Comienza en un gorigen de replicacién. La replicacion comienza en unos
puntos de iniciacion concretos denominados origenes de la replicacion.
El cromosoma bacteriano de procariotas tiene un Unico origen de
replicacion, mientras que en los cromosomas eucariotas hay muchos,
por lo que la replicacion se inicia de manera simultanea en varios puntos
de cada cromosoma.

> Es bidireccional y secuencial. A partir del origen de replicacion las dos
cadenas de ADN molde se separan y la sintesis de las nuevas cadenas
se produce en ambas direcciones, lo que da lugar a dos horquillas de
replicacion.




CARACTERISTICAS DEL PROCESO DE REPLICACION ]

» Es semidiscontinua. La sintesis de las cadenas nuevas se produce
siempre en direccion 5°- 3", por lo que la cadena molde tiene que leerse en
direccion 3°-5".

» Al ser bidireccional desde el origen de la replicacion se plantea un
problema: en uno de los sentidos, la cadena nueva puede crecer de
manera continua a medida que avanza la horquilla de replicacion,
puesto que la hebra se molde se lee en la direccidn correcta 3°-5",

» Pero en el sentido contrario la cadena nueva no se puede sintetizar
de manera continua porque se tendria que leer la hebra molde en la
direccion incorrecta 5°-3".

> Por ello, a uno de los lados del origen de replicacion, la nueva
cadena sintetiza de manera discontinua, en forma de fragmentos
denominados fragmentos de Okazaki.

» La hebra que se sintetiza de manera continua se llama hebra
adelantada o conductora

» La hebra que se sintetiza a fragmentos se denomina hebra
retardada.




TRANSCRIPCION DAL ADN A ARN []

utilizando como molde una cadena de ADN.

La transcripcion es el proceso por el cual se sintetiza una molécula de ARN

/G G T A CAT G\
3 5
A G TTAG
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5 3
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ARN

CARACTERISTICAS DE LA TRANSCRIPCION

Flujo de la informacidén genética en eucariontes

Citoplasma

Nucleo

ARN ARN
FAVAYS FAVAYS h
Traduccion
Transcripcion

ADN Proteina

@

Replicacion

Similitudes con la replicacion:

replicacion.

La reaccion es igualmente de polimerizacion, se necesita también un molde para
realizarla, y, por ultimo, la direccion de sintesis es fija al igual que en la




TRANSCRIPCION DAL ADN A ARN [ ]

CARACTERISTICAS DE LA TRANSCRIPCION

Diferencias con la replicacion:

» El proceso se limita a una porcion de ADN, - es un proceso selectivo, ya que ha de
reconocerse un punto de inicio y uno de terminacion en la molécula de ADN.

> El proceso puede repetirse infinidad de veces a lo largo de la vida de la celula, se
dice que es reiterativo. Una region concreta de ADN puede ser copiada multitud de
veces dando lugar a la formacion de multiples moléculas iguales de ARN.

> El proceso no afecta a la estructura del ADN, es un proceso conservador de la
molécula de ADN, el gen o genes copiados permanecen iguales.

» El proceso es monocatenario, afecta a una sola de las cadenas del ADN, y la copia
resultante, 0 ARN es una molécula de una Unica cadena o monocatenaria.

» La situacion de los genes a copiar puede localizarse en cualquiera de las dos cadenas
del ADN, la cadena que funciona como molde para la sintesis de ARN se la denomina
hebra molde, y la cadena complementaria hebra no molde.




TRANSCRIPCION DEL. ADN A ARN ]

LAS ENZIMAS DEL PROCESO DE TRANSCRIPCION

Este proceso requiere una enzima denominada ARN-
polimerasa — ADN dependiente 0 TRANSCRIPTASA.

» PROCARIOTAS: solo existe polimerasa un
tipo de ARN

» EUCARIOTAS: tres tipos

« ARN POLIMERASA |: responsable de la
sintesis de la mayor parte del ARNr

- ARN POLIMERASA ll: responsable de la
sintesis del ARNm

« ARN POLIMERASA lll: responsable de la
sintesis de ARNt y de la subunidad 5S del
ARNTr




TRANSCRIPCION DEL. ADN A ARN |

FASES DE. PROCESO DE TRANSCRIPCION

El proceso se realiza en tres fases: iniciacion, elongacion y terminacion.

Promoter DNA helix

RNA polymerasé€ Sigma factor
Initiation
Elongation
rmina B RNA
Te ton //’ Polymerase
f’v RNA

Rho factor




TRANSCRIPCION DAL ADN A ARN L]

FASE | INICIACION

» La transcripcion se inicia cuando la ARN-polimerasa reconoce una zona
de la molécula de ADN, llamada promotor:

» Se localiza inmediatamente antes de la region de ADN que se va a
transcribir

» Tiene una secuencia de bases especifica, y se une a ella.

» Los promotores mas frecuentes presentan una secuencia estandar o
secuencia consenso en la que ciertos nucleoétidos aparecen con mayor
frecuencia. Las secuencias consenso mas frecuentes son dos:

» 5'TATAAT3" (Secuencia TATA o caja TATA)
> 5'TTGACAS’

» La ARN polimerasa se une al ADN migrando hasta los promotores,
cuando llega a esa posicion se produce el desenrollamiento del ADN en
una seccion, formando la denominada burbuja de transcripcion.




TRANSCRIPCION DAL ADN A ARN ]

FASE II: ELONGACION

>

>

A\

Consiste en la adicion secuencial de ribonucleodtidos catalizada por la ARN
polimerasa.

De las dos cadenas de la molécula de ADN solo se transcribe una de ellas
llamada cadena molde o cadena codificadora.

La cadena que no transcribe se denomina cadena no molde o informativa.

Durante la fase de elongacion, la ARN polimerasa se desplaza alo largo de
la cadena molde en direccidon 3°-57, “leyendo” la secuencia de bases,
seleccionando el ribonucleotido que tiene una base nitrogenada
complementaria de la del ADN e incorporandolo a la cadena de ARN en
crecimiento mediante la formacion de un enlace fosfodiéster.

En consecuencia el crecimiento de la cadena de ARN tiene lugar en
direccion 5~ 3.




TRANSCRIPCION

ELONGACION

% Complementariedad

entre las bases de
ADN y ARN:




TRANSCRIPCION DAL ADN A ARN L

FASEIll; TERMINACION

La sintesis de ARN termina
cuando la ARN polimerasa
alcanza una secuencia especifica
en la molécula de ADN
denominada sefial o secuencia
de terminacion.

En este punto:
» Lacadenade ARN se separa
del ADN y de la enzima.

» La ARN polimerasa se separa
del ADN.

» La molécula de ADN recupera
su estructura en doble hélice.

. % A. Iniciacién

~ ADN cerado

B. Elongacion

C. Terminacion
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MADURACION DAL ARN

(ARNr) y ARN de transferencia (ARNt).

La maduracion es el proceso que requieren las cadenas de ARN transcritas para dar
lugar a los tipos principales de ARN: ARN mensajero (ARNmM); ARN ribosémicoj

Este proceso es diferente en procariotas y eucariotas.

MADURACION DEL ARN EN

PROCARIOTAS

» En organismos procariotas los ARNt y
ARNr se sintetizan en forma de largas
moléculas de ARN, denominadas
transcritos_primarios, que contienen
numerosas copias de cada uno de
ellos.

» Estos transcritos son cortados despues
por enzimas especificas para dar lugar
a los distintos tipos de ARNt y ARNr.

> Por el contrario el ARNm transcrito no
requiere ninguna modificacion posterior

MADURACION DEL ARN EN
EUCARIOTAS

En los organismos eucariotas, la
maduracion de los ARNt y ARNr es
similar a como sucede en
procariontes, pero por el contrario el
ARNmM requiere un proceso complejo
de maduracion antes de poder
traducir a proteina.




TRANSCRIPCION DEL. ADN A ARN L]

MADURACION DE. ARN

En la mayoria de los genes eucariotas se alternan dos tipos de secuencias:

» EXONES: son secuencias que se transmiten y se traducen , ya que portan
informacion para la sintesis de una region de una proteina.

» INTRONES: son secuencias que se transcriben pero no se traducen, puesto
gue no codifican para una cadena de aminoacidos y, por lo tanto, hay que
eliminarlos antes de la traduccion.

Gen: exones + intrones




TRANSCRIPCION DAL ADN A ARN L]

MADURACION DEL ARN

» EI ARN sintetizado directamente mediante el proceso de transcripcion se

denomina ARN heterogéeneo nuclear (ARNhn) o pre-ARNm.

» Este ARNhn, ademas de contener intrones no codificantes, no puede salir

del nucleo para ir hacia el citoplasma, que es donde se encuentra la
maquinaria de la sintesis de proteinas.

Seclencia u:::u:liiﬁc:adnra cle AR

|
ADN WM
Promaotor l o Terminacdor
Transcripcion |
Cola Polif &)
E Int E Int E I
. X0n n Ir’u:un x0n n Iru:un Xan N
Pre-ARNm — A A
Caheza Cola
ARH procesado:
intrones removidos
Secuencia codificadora de proteing
' 1 . 1 '
ARNm - Add A A

l Traducciin |

Polipéptido Q
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MADURACION DE. ARN

La maduracion del ARNm se puede esquematizar en tres pasos:

> ADICION DE UNA CAPERUZA EN 5°: La maduracion se inicia ya durante la
fase de elongacioén de la transcripcion, mediante la adicion de una “caperuza’(7-
metilguanosina) o “casquete” en el extremo 5° libre de la cadena en crecimiento

> ADICION DE UNA COLA DE POLI-A EN 3’: Una vez la molécula de ARN se ha
separado del ADN y de la ARN polimerasa, una enzima denominada Poli-A
polimerasa aflade una cola de poli-A al extrema 3°de |la nueva cadena de ARN.

> ELIMINACION DE LOS INTRONES: Tiene lugar mediante un proceso de corte y
empalme denominado empalme o splicing.

Finalmente, la cadena de ARN se corta en la base del bucle y se empalman los
lexones para dar lugar al ARNm maduro.




ARN mensajero

Nucledtidos Poli A

I

Funciones cola POLI A

CAP

»>Evita la degradacion de la cadena

Funciones CAP

»Permite la salida del ARNm al citosol
»Protege de la degradacion enzimatica
»Es reconocible por los ribosomas
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CORITE Y EMPALME DEL ARN EN EUCARIOTAS

/’, — D Spliceosoma / /—‘\\s\ Soloaca
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La traduccion es el proceso por el cual a partir de una molécula de ARNm sé
sintetiza una proteina.
Durante la traduccion los aminodcidos se van incorporando secuencialmente de
manera precisa a la cadena polipéptidica en crecimiento de acuerdo con la
informacion contenida en la secuencia de nucledtidos del ARNm.

¢, COMO SE PASA DE UN “LENGUAJE” DE TRES LETRAS (TRES BASES
NITROGENADAS DE ARN) A UN “LENGUAJE” DE 20 LETRAS (20
AMINOACIDOS QUE FORMAN LAS PROTEINAS)?

$

H_CODIGO GENETICO




Growing peptide chain

Incoming tNRA

_ bound to Amino Acid
Outgoing

empty tRNA \
pty g

Messenger RNA
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H_ CODIGOGENETICO .

El codigo genético es el diccionario que permite traducir una secuencia de bases
nitrogenadas a una secuencia de aminoacidos. Se basa en que una secuencia de

tres bases nitrogenadas codifica un aminoacido.

Cada triplete de bases nitrogenadas que codifican un aminoacido se llama codon.
De los 64 codones gque se pueden formar por las variaciones con repeticion de
cuatro bases tomadas de tres en tres, 61 codifican aminoacidos y 3 son codones

de terminacion

Leucina * Leu L ——
Lisina* Lys K

Metionina*® Met M
Fenilalanina® | Phe F

Prolina Pro P

Sernna Ser S

Treonina™ Thr T

Trptofano™ Tip W

Tirosina Tyr X

Valina* Val \'4

+: Esencial en la
ninez

*:Esencial durante
toda la vida




H CODIGO GENETICO L

ar

Primeira Base

yuuT Fenil-

UuCJd glanina

UUA]—Leucino

UuG

CuUu™

cucC -

CUA — Leucina

CUG._

AUU

AUC Isoleucina

AUAL
etionina

AUG

GUU

232 Valina

GUG

GCG

GAG

|
UGU :
uec]"cys“"""

UGA  Stop codon
TUGG Tryptophan

*

CGU"

CGC
CGA

}ces_

—Arginina

AAU . 'AG P
AAC ]-Asporogmo aGc_J~S¢erina

Segunda Base
A
"UCuU UAU]_ Tirosina
ucc —-Serina UAC
UCA UAA  Stop codon
UCG_ UAG Stop codon
CCU™ CAU e
cce o CAC]_ Histidina
— Prolina
CCA CAA '
CCG._ CAG]—Glutomma
ACU™
acc |
ACA reonina -
ACG_ AAG ]—Lnsma
GCU GAUT Acido
' GCC g GAC Aspértico
GCA ot GAAT Acido

Glutamico |

|
( :ga]—Arginina

| GGU
GGC
GGA
GGG

Glicina

OQrO0C O>»0C OPOC O>»O0C

“

250¢g D.A12242 |




CARACTERISTICAS DE. CODIGO GENETICO [ ]

Y

Es universal: el codigo genético es el mismo para todos los organismos.

» Es decir, un codon especifico codifica el mismo aminoéacido en un
eucarionte, en un procarionte y en un virus.

» Una excepcion es el codigo genético mitocondrial, en el que algunos
codones concretos codifican un aminoacido distinto.

No es ambiguo. Cada codon codifica un unico aminoacido.

Es degenerado. Hay 20 aminoéacidos y 61 codones codificantes, es evidente
gue el codigo genético tiene redundancia - Esto es, la mayor parte de los
aminodcidos estan codificados por mds de un codon.

Los distintos codones gque codifican un mismo aminoacido se denominan
codones sindnimos.

Es continuo y no solapado. En la cadena de ARNm, (os codones se
disponen de manera secuencial uno a continuacion de otro, sin espacios ni
comas y sin compartir ninguna base.

Todas las secuencias de ARNm que se van a traducir empiezan con el codon
de inicio AUG, que codifica para metionina.

Los codones UAA, UAG v UGA son codones de terminacion.




PROCESO DE TRADUCCION [ ]

Para que se lleve a cabo la sintesis de polipéptidos se requiere:

» Una molécula de ARNm, que contiene la informacion de la secuencia de

aminoacidos.
» Los 20 aminoacidos que son los componentes de las proteinas.

» Los ribosomas que son los organulos en los que se realiza el proceso y
estan constituidos por ARNr y proteinas.

» Los ARNt, que transportan los aminoacidos hasta la proteinas.
» Las enzimas que catalizan la union entre aminoacidos.

Cada aminoacido se une a su respectivo ARNt por la accion de una enzima
aminoacil- ARNt-sintetasa, especifica.

Cada ARNt tiene en el lazo anticodon un triplete de bases nitrogenadas
complementarias del codén que codifica el aminoacido que porta.




PROCESO DE TRADUCCION .

Los ribosomas constan de dos subunidades de distinto tamafno: la subunidad
menor y la subunidad mayor.

Subunidad menor: tiene un sitio de union al ARNm
Subunidad mayor: tiene tres sitios de union a los ARNt
-El sitio peptidil o sitio P: donde se situa el ARNt que porta la cadena
polipeptidica en crecimiento.

-El sitio aminoacil o sitio A, donde se situa el ARNt que porta el siguiente
aminoacido que se va a incorporar a la cadena.

-El sitio_ aminoacil o sitio E, por donde el ARNt abandona el ribosoma.

TRADUCCION
(2)

1 sitio p
Sitio A (3)

Peptido
creciente

ARN entrante




ARN de transferencia (ARN) AcademiaVasquez

BRAZO

A ,
ACEPTOR c | /Mo DE UNION AL
C AMINOACIDO

5

BRAZO TYC

aminoacil-ARNt sintetasa

&

— ) 7 "'_': ) + 8 ACEPTOR

BRAZO D S ) BRAZO D
\ BRAZO TYC

BRAZODEL {

ANTICODON N BRAZO DEL ‘e ANTICODON
ANTICODON ANTICODON

- >
v [




FASE DE INICIACION

El proceso se inicia con la union de la
subunidad menor del ribosoma a un ARNm,
a la altura de un codon de inicio AUG.

Un ARNt con un anticoddn UAC
(complementario del codén AUG) se
incorpora al conjunto mediante la
formacion de puentes de hidrogeno entre
las bases del codon-anticodoén.

Este ARNt transporta el aminoacido MET
(metionina). A este complejo se le
denomina complejo de iniciacion.

Se incorpora la subunidad grande del
ribosoma, de manera que el ARNt-Met se
sitia en el sitio P.

PROCESO DE TRADUCCION []

La unidad ribosomal
pequena liga al ARNt
enla region de inicio
del coddn

oodan de inicio

sitio de
union del

ARHm Subunidad

pequenia
‘ ribosomal

La Met-ARNt se une
al codon de inicio AUG

Subunidad

‘/ grande

nbosomal

La unidad rihosomal
grande, une y completa
el complejo de inicio

- Complejo de inicio completado: en este punto la Met-ARNt
es unido a AUG del ARNm en el sitio P del ribosoma
El siguiente codon se coloca en el sitio A



PROCESO DE TRADUCCION ]

FASE DE ELONGACION

» Comienza con la incorporacion en el sitio ronainein 1 -
A de un ARNt que tiene un anticodén A By Q- o St wsorl e

La peptidil transferasa, enzima de la

COmp|emental‘iO al SegundO COdén del N subunidad grande del ribosoma, forma

un enlace peptidico entre la Metionina
ARNm v la Valina.

» La enzima peptidil-transferasa cataliza la
formacion de un enlace peptidico entre la
metionina (en el sitio P) y el aminoacido
gue se encuentra en el sitio A. o

» De esta manera, el ARNt del sitio P
gueda sin aminoacido y el ARNt del sitio
A esta ahora unido a un dipéptido.

El ribosoma camhbia un codon a
1a derecha. El ARNt descargado

» Una vez formado el enlace peptidico, el

ribosoma se desplaza a lo largo de la
molécula de ARNm en direccion 5 -----
3, en un movimiento denominado
traslocacion.




PROCESO DE TRADUCCION [ ]

FASE DE ELONGACION

> El primer ARNt, ahora sin aminoacido, se separa del complejo; el ARNt que porta
el dipéptido se traslada al sitio P y en el sitio A entra un nuevo amnoacil-ARNT
con un anticodon complementario al tercer codon del ARNm.

» Cada vez que se repite este ciclo se incorpora un nuevo aminoacido a la cadena
polipeptidica en crecimiento.

@m
T

_'.L
&« Elproceso se repite, siendo
L

agregado un aminoacido
e cada vez que el rihosoma
articodaon  S& MUEVE.




PROCESO DE TRADUCCION

FASEDE TERMINACION

La elongacion del peptido continua hasta
encontrar un codigo de finalizacidn

/

A UG C€CC U AU GCU JAA Codigo de finalizacion

Metionina Prolina Tiro=sina Alanina

\\\/

Peptido .
sintetizado




— owwwocon T

FASE DE  TERMINACION

» Se produce cuando el ribosoma alcanza en el ARNm un codon de
terminacion (UAA, UGA o UAG).

> No existe ningin ARNt que tenga un anticodon complementario de algun
coddn de terminacion.

» Existen los llamados factores de liberacion que si reconocen estas
secuencias, se sitian en el sitio Ay hacen que la peptidil-transferasa
hidrolice la union entre la cadena polipeptidica y el ARNt que la porta en
el sitio P con lo que dicha cadena se libera del complejo.

» Se disocia todo el complejo: las dos subunidades del ribosoma se
separan y los factores de liberacion, el ARNm y el ARNt se liberan.




Release
factor

0 Stop codon
(UAG, UAA, or UGA)

©1099 Addison Wesley Longman, Inc.

https://youtu.be/buOFEXyYRNPtg?si=tllbHeVSVFWsO8Bf



https://youtu.be/bu0FXyRNPtg?si=tIlbHeVSVFWsO8Bf

https://youtu.be/UDOwljO6zZA



https://youtu.be/UDOwljO6zZA
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