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Blogue 3. Xenética e evolucion

s B31. Xenética molecular.
Importancia bicldxica do

s B3.1. Analizar o papel do
ADN como portador da

s BB3 1.1. Describe a esinufura @ a composicion quimica do ADN, e
recofiece a sia importancia bioldxica como molécula responsable do

ADN como portador da| informacion xenética. almacenamento, a conservacion e a fransmision da informacion xenéfica.
informacion xenefica.
Concepto de xene.
« B33, ARN: tipos e|® B34  Determinar as|e BB3.4.1. Diferencia os tipos de ARN e a funcion de cada un nos procesos
funcions. caracterisicas e as| de iranscricion e fraducion.
funcidns dos ARN.

s B35 Expresion dos xenes.
Transcricion e traducion
xenébcas en procariotas e
eucaridticas. O codigo
xenético na informacion
xenetica.

= B36. Resalucion de
problemas de  xenética
molecular.

» BB342 Recohece e indica as caracterisicas fundamentais do codigo
xenélico, e aplica ese cofiecemenio & resolucion de problemas de

= B3.5. Expresion dos xenes.
Transcricion e traducion

xenéticas en procariotas e
eucanidticas. 0 codigo
xenético na informacion
xenetica.

= B36. Resolucion  de
problemas de  xenética
molecular.

= B37. Regulacion da
EXpresion xenica.

» B3.5. Elaborar e interpretar
esquemas dos procesos
de replicacion, transcricion

e fraducion, e a regulacion

da expresion xenica.

= BB35.1. Interpreta e explica esquemas dos procesos de replicacion,
franscricion e traducdn.

= BB352 Resolve exercicios praciicos de replicacdn, transcricion e
fraducion, e de aplicacion do codigo xenéfico.

= BB35.3. Ideniifica e distingue 0s enaomas pnncipais relacionados cos
procesos de transcricion e fraducion.
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ORIENTACIONS DO GRUPO DE TRABALLO

Bloque 3. Xenética e evolucion

— Especificar as caracteristicas do codigo xenético,
mencionar a existencia dalgunhas excepcions as mesmas
(mitocondrias e ciliados).



Duplicacion ADN

Transcricion

ARN

Traduccion

Proteinas
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DESCUBRIMENTO DO CODIGO XENETICO

Os cientificos buscaban comprender de que xeito o
ARN,, podia codificar a secuencia de aminoacidos que
forman unha proteina.

Temos que recordar que hai 20 aminoacidos proteicos € o
ARN  ten 4 bases diferentes (A, U, C, G).

AMINOACIDOS BASE
. Aminoacido 1 A
Codigo
Aminoacido 2 U
dunha base
Aminoacido 3 C
Aminoacido 4 G

16 Aminoacido ?

LE.S. Otero Pedrayo. restantes
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Codigo de duas bases

AMINOACIDOS BASE

Aminoacido 1 AA

Aminoacido 2 AC

Aminoacido 3 AG

Aminoacido 4 AU

Aminoacido 5 CA

Aminoacido 6 CcC

Aminoacido 7 CG

Aminoacido 8 CU

Aminoacido 9 UA

Aminoacido 10 ucC

Aminoacido 11 UG

Aminoacido 12 UuU

Aminodcido 13 = Cantas bases un
Aminoacido 14 GC amin 0 é ci d 0 ?
Aminoacido 15 GG

Aminodcido 16 GU VR 4,1 =41=4
Aminoacido 17 { VR 4,2 — 42 — 16
VR 4,3= 4° = 64

A
Aminoacido 18 b
Aminoacido 19 b2

Aminoacido 20

Ne
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O DESCIFRADO DO CODIGO XENETICO:
UN ALARDE DOS 60

Severo Ochoa e Arthur Kornberg: premios Nobel de 1959, polos

seus traballos sobre a sintese dos acidos nucleicos

Holley, Khorana y Nirenberg, premios Nobel de 1968 polos seus
traballos sobre o descifrado do codigo xenético

A asignacion dun aminoacido a cada triplete ou o
desciframento da clave xenética, levouse a cabo
fundamentalmente gracias 6 esforzo de tres grupos
de investigacion, o grupo de M. Nirenberg, o grupo
de S. Ochoa e o equipo de H. G. Khorana.

[
i

Severo Ochoa M.Nirenberg H. G. Khorana
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Nobel Prize in Physiology or Medicine 1968 was awarded jointly to Robert W.
Holley. Har Gobind Khorana and Marshall W. Nirenberg "for their

inferpretation of the genefic code and its function in protein synthesis".

a3

Severo Ochea, 1905-1993

The Nobel Prize in Physiology or Medicine 1959
was awarded to Severo QOchoa and Arthur

Kornberg "for the mechanisms in the synthesis of
ribonucleic acid and deoxyribonucleic acid™

Ochoa descubrié la polinucledtido fosforilasa



O grupo de S. Ochoa (1955) illou unha encima denominada
Polirribonucleotido fosforilasa que cataliza a sintese de ARN,
sen necesidade de ADN molde. Esta encima ia tomando 6 azar os
ribonucleotidos do medio para orixinar un ARN.

Ochoa desenvolveu un procedemento de laboratorio co que
obtivo un ARN 6 que chamou poli U, pois estaba formado
exclusiva por uracilo.

u
. U
U
U Uuu
U
U
U
U
0
O descifrado do codigo xenetico realizouse
fundamentalmente na bacteria E. coli
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Matthei e Nirenberg (1961) conseguiron sintetizar polipéptidos "in
vitro*“. Usando a Polirribonucledtido fosforilasa sintetizaron poli-uridilico
(poli-U: UUUUUUUUUUUUUU...). Cando empregaron este ARN
sintético no seu sistema acelular de traduccion daba lugar 4 formacion
dun polipéptido que sO6 contiia o aminoacido fenilalanina (Poli-
fenilalanina: phe-phe-phe-phe-..). Polo tanto, o triplete UUU codificaba
para fenilalanina (phe).

Traduccion
Y

‘l‘—’ X 7-1 3
e 19 2N
L N

( ix“;r;_"{_}_ 5 )

Polifenilalanina
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O ARN Poli C (Poli-citidilico: CCCCCCCCCC....) daba lugar a un
polipéptido que contifia so prolina (Poli-prolina: pro-pro-pro-pro-pro-...), por

tanto, o codon CCC significaba prolina (pro).

Co Poli-adenilico (Poli-A: AAAAAAAAA...) observouse que o
polipéptido que aparecia so tifia o aminoacido lisina (Poli-lisina: lys-lys-
lys-lys-....). Polo tanto o triplete AAA codificaba para o aminoacido lisina

(lys).
Poli CA

Traduccion
' Histidina

0, A~
Jr. ))'/

i . 1
Treon[na"\\,\':i",‘(} },,‘flf,:- Polipéptido en el cual alternan
5 et

HISTIDINA y TREONINA

L.E.S. Otero Pedrayo.
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O descifrado do
codigo xenetico € un
exemplo do progreso

da ciencia e da
colaboracion de
distintos grupos de
investigacion.




O CODIGO XENETICO DE 3 BASES

Segunda base
L) C A 5

T Phe UOU Ser UCU Tyr TAT Cys U0 u
Phe UUC Ser: e Tyr TAC Cys  UEC C T
P Leu TOA ser: ChA Stop UAR Stop UGA A =
¥ Leu UOz Jer UG Stop UAG Trp UE: = i
i e
m C Leuw oCOT Fro CZ0 Hi= CAT Arg 20 ) =
= Leuw COC Fro < His CAC Arg 2EC {5 r
i3 Leu <CUA Fro CCA zln CAA Arg CEA A a

a Leu <Oz Fro oG Fln  CAG Arg 2 )
bk
b A Ile ATIT Thr ACU Asn AAT Ser AGU 8] a
a Ile ATIC Thr ACC Asn AAC Ser AGC C =
5 Ile AUA Thr ACA Lys ARR Arg AGA A e

e Het AUG Thr ACG Ly=s AAG Arg ARG =

€] Val GUU Ala GCO Asp GAU zly  GEU i}

Val GUC Ala GCC Asp GAC Fly  GGEC C

Val GUA Ala GCA Flu  GAA Fly  GEA A

Val GUz Ala GCG zlu  GAG zly GG iF

O CODIGO XENETICO ¢ a clave que establece a correspondencia entre
tres bases nitroxenadas de ARNm (CODONS) con cada un dos 20
aminoacidos que forman as proteinas.




Existen 64 posibles codons diferentes e hai 20 aminoacidos

Hai coddns que codifican o mesmo aminoacido

Codon de 1niciacion AUG

Codons de terminacion:
UGA (ambar)
UAG (opalo)

UAA (ocre)

L.E.S. Otero Pedrayo.
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CARACTERISTICAS DO CODIGO XENETICO

- E universal, pois o utilizan case todos os seres vivos cofiecidos. SO existen
algunhas excepcions concretamente nas mitocondrias e alguns protozoos.

-Non é ambiguo, pois cada triplete ten o seu propio significado, cada triplete
codifica un s6 aminoacido

-Non presenta imperfeccion, ningiin codon codifica mais dun aminoacido.

-Todos os tripletes tefien sentido, todos tefien unha funcion, ben codifican
un aminoacido ou ben indican terminacion de lectura.

-E dexenerado, pois hai varios tripletes para un mesmo aminoacido, ¢ dicir
hai codons sind6nimos.

La lectura del ARNm

-Carece de solapamento, ¢ dicir os tripletes non comparten bases nitroxenadas.
- Non presenta signos de puntuacion, non hai espacios en branco entre os tripletes.
- E unidireccional, pois os tripletes se len no sentido 5°-3".



Usa = lisp Casos en los que se produce

Codon  habitual  alternativo el uso alternativo

AGA Arg Detencion, Ser Algunas mitocondrias de animale

AGG algunos protozoos

AUA  le  Met Mitocondrias

CGG  Arg Trp Mitocondrias de las plantas

L1 Leu Thr Mitocondrias de las levaduras

CUC_

CUA

AU lle = [nicio (fMeD) Algunos procariotas®

GUG. Vil

VUG Leu

UAA .D'etencién Gl Algunos protozoos

aG '

ucA _.Dét.enc-i‘én T | _ Mitocondrias, micoplasmas
- ~ Selenocisteina E coli*
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curiosidades e novidades da prdén cientifica

GRUPOS DE INVE STIGACION

Categoias: divulgacion cientifica fraude cientifico mulleres cientificas politica cientifica

Un investigador da Universidade de Vigo
descobre un novo codigo xenético de
artropodos, o maior grupo animal

Hasta ahora se creia que dentro de un grupo funcionaba el mismo cédigo. David Posada,
del area de Genética de |13 Universidad, es uno de los directores del proyecto, en el que
también han participado otros tres expertos.

Desde Ia formulacion del codigo genético universal en los 50 se han ido descubriendo
excepciones yvariantes alo largo de los anos, pero nunca dentro de un grupo tan numeroso
como el de los artropodos, al que pertenecen el 80% de 1as especies animales conocidas.
Los responsables de este hallazgo son un grupo de cuatro investigadores dirigidos por
David Posada, de la Universidade de Vigo, y Rafael Zardoya, del Museo Nacional de
Ciencias Naturales. Los otros dos expertos son Federico Abascal y Robin Knight, de la
Universidad de Colorado.

El codigo genético es “el lenguaje que se utiliza para traducir 1a informacion de los genes en
informacion proteica® y hasta ahora no se habian encontrado excepciones dentro de un
grupo de animales tan grande como el de los artropodos, que incluye 3 insectos, aracnidos,
crustaceos y miridpodos, entre otros. “Se creia que dentro del mismo grupo funcionaba el
mismo codigo, pero nosotros hemos descubierto que éste si cambia y que es mucho mas
flexible de lo que pensabamos. Es algo sorprendente y por eso el estudio ha resultado tan

navndaca™ Aamanta




Existen dos hipdtesis para explicar estas mutaciones. Una es que estén relacionadas con la
propia adaptacion de las especies a sumedio v la segunda las atribuye al azar. Para realizar
este proyecto de bioinformatica se analizaron 626 genomas mitocondriales y casi todos los
calculos se realizaron en el “clister” de trece procesadores con gue cuenta el Area de
Genética de la Facultad de Ciencias, donde Posada trabaja como investigador del Programa
Ramodn y Cajal desde que regresd de EE UU en 2003. El objetivo original era estudiar el
cambio de genomas en animales vertebrados e invertebrados. “Pero nos encontramas con
esto”, anade.

‘Un descubrimiento asi solo se podia hacer ahora porgue disponemos de un volumen y
unas bases de datos gue hace diez afos no existian y porque contamos con los
instrumentos tecnologicos v la potencia necesarios para hacer los calculos®, explica el
bidlogo vigues.

En cuanto a sus aplicaciones, Posada destaca su aporte al estudio de la evolucion v a
comprender mejor ciertas enfermedades mitocondriales. “El intentar entender de donde
venimas tiene algo filosofico”, apunta.

El estudio ya ha sido publicado en la revista PLOS Biclogy, “la numero una”™ en este campo.
‘Pertenece ademas a una nueva tendencia en las publicaciones cientificas: son de caracter
gratuito v en lugar de tener que suscribite para poder leer los articulos, son los propios
cientificos los que pagan por publicarlos v qué éstos puedan estar a disposicion de los
interesados. Se frata de llevar la ciencia a todo el mundo”™

Fonte: Faro de Vigo (09/06/20086)

Post na categoria divulgacidn cientifica
Por CBUG = 9 de Junio de 2006



. aa, aa,

Codigo
g AUU UUG ugcge 0

solapado

Punto de

Iniciacion \

Codones AUU GCU CAG GCU GAC

T T TT

AUU GCU CAG GCU ...

Codigo no
solapado

aa, aas, aa,




Zegunda base
u C A &
u Phe TUU Ser 1OCU Tyr UAU Cyz  WET i)

Phe UUC Ser UCC Tyr TAC Cys  UGEC E T
F Leu UUA Ser UCA Stop UAA Stop UGA A [
E Leu UG Ser TG Stop UAG Trp WsG €] r
i &
T C Leu CUU Pro CCO His CAU Arg CGU L) e
2 Leu CUC Pro CCC His CAC Arg  CGC & r .
= Leu CUA Pro CCA Fln  CAA Arg CGA A a Fonte

L CuG E CCG =1 CAG A CiG [£) . ~y
8 S8 B “ £g § http://web.educastur.princast.es
b 2 Ile &AUU Thr ACU Asn  AAU Ser AGU u a /roectos/bioeo OV/
a Ile AUC Thr ACC Asn  AAC Ser AGC C = =
= Ile AUA Thr ACA Ly= AAA Arg AGA A E
E. Met AUG Thr ACG Lys AAG Arg  AGE &

& Wal &OU Ala 3CU Azp  GAT ly  GGU L}

Val GUC Ala 3CC Asp GAC Gly &G0 (E

Val GUA Ala GCA Glu  GAA Gly  GGA A

Val GUG Ala GCG Flu  GAG Gly GGG &
S e e ey

Ejemplo de codificacion de un peéptido con seis aminoacidos.

5'O||| T O P Ananpn 3
AUG CAA UGC UUA CGA AUU UAG

2 2 stop

SANN L

H-Met — GIn - Cys — Leu - Arg - lle - OH

Consulta a paxina de autoavaliacion:

http://www.educa.madrid.org/web/cc.nsdelasabiduria.madrid/Ejercicios/2b/Biolo
/codigo_genetico.htm




