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DEFINICIÓN
Los ácidos nucleicos son macromoléculas informativas. Contienen la información

para el desarrollo total de un ser vivo. Esta información se traduce por medio de la
síntesis de proteínas. Hay dos tipos de ácidos nucleicos: DNA o ácido desoxirribonucleico
y RNA o ácido ribonucleico.

El DNA es químicamente más estable que el RNA, y se encuentra en el núcleo de los
organismos eucariotas y libre en el citoplasma de los procariotas. En los eucariontes
forma la cromatina cuando la célula está en reposo, pero cuando la célula se divide, esa
materia hereditaria se condensa y se forman unas unidades cuyo número y forma es típico
para cada especie. Estas unidades reciben el nombre de cromosomas. El hombre posee 46
cromosomas en cada célula (23 de origen paterno, 23 de origen materno).

DOGMA CENTRAL DE LA BIOLOGÍA MOLECULAR:

“El DNA se transcribe a RNA y el RNA se traduce a proteínas”.“El DNA se transcribe a RNA y el RNA se traduce a proteínas”.

El RNA trasfiere la información genética desde el DNA para la síntesis de proteínas. Por 
su forma se distinguen 3 tipos de RNA:

-RNA mensajero
-RNA ribosomal
-RNA transferente

Los tres se sintetizan en el núcleo y emigran al citoplasma.



ESTRUCTURA QUÍMICA DE LOS ÁCIDOS NUCLEICOS

Están formados por la sucesión de numerosas unidades elementales denominadas
nucleótidos o mononucleótidos. Son polinucleótidos (polidesoxirribonucleótidos o
ribonucleótidos). Cada nucleótido a su vez resulta de la unión de 3 moléculas más
sencillas:

-H3PO4-H3PO4

-una pentosa
-una base orgánica nitrogenada

La pentosa es ribosa en el caso de RNA y desoxirribosa en el caso de DNA.



Existen 5 bases nitrogenadas: 3 pirimidínicas ( que derivan de la pirimidina) y 2 púricas
(que derivan de la purina).

La unión del ácido fosfórico con la pentosa se realiza a través de los carbonos 5’ y 3’
de la pentosa, formándose un enlace fosfodiéster. Las bases nitrogenadas se unen con el
carbono 1 de la pentosa, al grupo NH en posición 9 de las bases púricas (adenina y
guanina) y al nº 1 de las bases pirimidínicas (citosina, timina y uracilo).



NUCLEÓTIDOS Y NUCLEÓSIDOS

Nucleótidos: ácido fosfórico + base + azúcar.
Nucleósidos: conjunto de una base + azúcar.

Bases Nombre del nucleósido Nombre del nucleótido
adenina adenosina o desoxiadenosina ácido adenílico o adenilato AMP o dAMP

(adenosin o desoxiadenosin fosfato)(adenosin o desoxiadenosin fosfato)
guanina guanosina o desoxiguanosina ácido guanílico o guanilato GMP o dGMP

(guanosin o desoxiguanosin fosfato)
citosina citidina o desoxicitidina ácido citidílico o citidilato CMP o dCMP

(citidin o desoxicitidin fosfato)
timina (solo DNA) timidina o desoxitimidina ácido timidílico o timidilato dTMP

(timidin fosfato)
uracilo (solo RNA) uridina ácido uridílico o uridilato UMP

(uridin fosfato)

Formula los 5 nucleótidos aquí (ayúdate de la figura 1-6):

Note: in a nucleotide, the atoms of the organic base are numbered 1, 2, ... and the atoms of the sugar,
wether it is a deoxyribose like in DNA or a ribose like in RNA, are numbered 1', 2', 5'. Atoms in the
sugar component of a nucleotide provide the link between the base and the phosphate group. The 1'
carbon is attached to the 9 nitrogen of a purine, or the 1 nitrogen of a pyrimidine. The OH (hydroxyl)
group on the 5' carbon is replaced by a bond to the phosphate group (ester bond).







ESTRUCTURA ESTRUCTURA 
DEL  DNA



ESTRUCTURA SECUNDARIA DEL DNA

Acabamos de ver que los ácidos nucleicos son polímeros de nucleótidos. El orden o la
secuencia de estos nucleótidos constituye la estructura primaria de los ácidos nucleicos. En
esta estructura primaria reside la información genética.

Además, los ácidos nucléicos pueden tener estructura secundaria (y terciaria). La estructura primaria de un ácido
nucleico es su estructura covalente y su secuencia de nucleótidos. Las demás estructuras que vamos a ver ahora son
secundarias. En general se denomina estructura terciaria al plegamiento complejo del cromosoma bacteriano o a lasecundarias. En general se denomina estructura terciaria al plegamiento complejo del cromosoma bacteriano o a la
cromatina eucariótica (la veremos al hablar del núcleo).

El DNA tiene una estructura secundaria cuya determinación les valió a Watson y Crick y
Wilkins el premio Nobel en 1962 (el modelo fue propuesto en 1953).

Los trabajos de Erwin Chargaff habían demostrado que la la cantidad de bases púricas
era igual en moles a la cantidad de bases pirimidímicas. También habían demostrado que
la cantidad de adenina era igual a la de timina y que la cantidad de guanina era igual a la
de citosina.

Con estos datos y numerosos estudios que hicieron de difracción de Rayos X, (RosalindCon estos datos y numerosos estudios que hicieron de difracción de Rayos X, (Rosalind
Franklin) determinaron que cada molécula de DNA está formada por dos cadenas de
polidesoxirribonucleótidos, complementarias y antiparalelas, que se enrollan
helicoidalmente formando una hélice de dos hebras hacia la derecha (dextrógira).

Las hebras son antiparalelas. Esto quiere decir que cuando el modelo se mira desde un 
extremo en una de las cadenas los enlaces fosfodiéster van en dirección 5’→3’ y en la otra 
cadena van en dirección 3’→5’ (siempre tomando como referencia la pentosa).  
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Esta estructura se consigue gracias a que las bases púricas se encuentran
enfrentadas a las bases pirimidínicas, y unidas mediante puentes de hidrógeno. La
adenina se enfrenta a la timina y se unen mediante 2 puentes de hidrógeno, y la guanina
a la citosina que se unen mediante 3 puentes de hidrógeno.

Las dos cadenas, por esta razón, están separadas del hipotético eje de la hélice por
una distancia constante de 1 nanómetro (nm) o milimicra (10 Å).

Además entre pares de bases, existe una distancia medida por rayos X de 0,34 nm.
vuelta completa de hélice implica a 10,5 pares de bases 3,6 nmUna vuelta completa de hélice implica a 10,5 pares de bases, por lo tanto 3,6 nm. (36

Å).
Radio 10 Å (diámetro 20 Å)
Vuelta completa de hélice 36 Å.





The Discovery of DNA - a photo finish.

James 
Watson

Francis 
Crick
died 7/28/2004

Maurice 
Wilkins

died 10/05/04

Rosalind 
Franklin

died in 1958

Linus 
Pauling

died in 1994

Erwin 
Chargaff

died 6/20/02

James Watson, a biologist from Indiana University, and Francis Crick, a physicist,
were working at the Cavendish Lab in Cambridge, England on the structure of DNA.were working at the Cavendish Lab in Cambridge, England on the structure of DNA.
Maurice Wilkins, a New Zealand physicist who had worked on the Manhattan Project,
was the deputy director of the King's College biophysics lab. Linus Pauling was a
Caltech chemist, who in 1951 had discovered the alpha helical nature of protein structure.
Rosalind Franklin was a 30 year old English chemist who was working in an X-ray
crystallography lab in Paris, France in 1951. Erwin Chargaff was a professor of
biochemistry at Columbia University who discovered that the molar base ratios of A
equal T and G equal C, and helped solidify our understanding of the structure of DNA.



Erwin Chargaff (1905 - 2002)





Rosalind Franklin



Difracción de Rayos X:

DNA-B (DNA en estado natural, 
en la célula con un alto grado de en la célula con un alto grado de 

humedad). Es el que describimos. 
El DNA-A es en condiciones de 
sequedad, en este caso las bases 
están inclinadas con respecto al 

eje de la doble hélice y los surcos 
mayor y menor son 

prácticamente iguales. Existen 
más tipos de hélices, como la del más tipos de hélices, como la del 

DNA-Z, de doble hélice 
sinistrorsa (enrollada hacia la 

izquierda) 



James Dewey Maurice Hugh James Dewey 
Watson

Francis Harry 
Compton Crick

Maurice Hugh 
Frederick Wilkins

The Nobel Prize in Physiology or Medicine 1962
"for their discoveries concerning the molecular structure of nucleic acids
and its significance for information transfer in living material"













ESTRUCTURA TERCIARIA DEL DNA

Como hemos dicho antes, la estructura primaria del DNA es su secuencia de nucleótidos.
La estructura secundaria es el modelo de DNA de Watson y Crick.

En general se denomina estructura terciaria al plegamiento complejo del cromosoma
bacteriano o a la cromatina eucariótica , cuyo organización adelantamos ahora, aunque la
repetiremos al hablar del núcleo.



� Cromatina

Es la forma en la que se presenta el material hereditario cuando la célula está en reposo
(interfase). Aparece en forma de gruesos grumos o finamente dispersa. En 1928, Heizt
propuso el término de heterocromatina para referirse a segmentos de cromosomas
mitóticos que aparecían intensamente teñidos. Las restantes porciones del cromosoma
correspondían a la cromatina menos teñida o eucromatina. Porteriormente con el ME, los
términos eucromatina y heterocromatina se aplicaron al núcleo en interfase, para designartérminos eucromatina y heterocromatina se aplicaron al núcleo en interfase, para designar
a la cromatina dispuesta laxamente (eucromatina, se supone que es una cromatina activa,
que transcribe a RNA) y a la que se encuentra formando masas densas en la que no se
pueden apreciar fibras (heterocromatina, fuertemente condensada y en principio
inactiva). Además, desde el punto de vista funcional se distingue entre heterocromatina
constitutiva (10-20 %) que nunca pasa a forma de eucromatina y heterocromatina
facultativa que podría llegar a transcribirse dependiendo del tipo celular y del momento
funcional (80 %)

Hoy en día se define la cromatina como el conjunto complejo de DNA, proteínasHoy en día se define la cromatina como el conjunto complejo de DNA, proteínas
básicas (histonas), proteínas no básicas y RNA presentes en los núcleos interfásicos.

Algunos autores entienden por cromatina la asociación de DNA más histonas que forman
una estructura regular, los nucleosomas, y no le dan al RNA ni a las proteínas no básicas
un papel estructural. El RNA sería simplemente el resultado de la transcripción del DNA y
las proteínas no básicas tendrían una función enzimática. Sin embargo, hay evidencias de
que también el RNA y las proteínas pueden jugar cierto papel estructural.



Las histonas son proteínas básicas, ricas en aminoácidos básicos
(como la lisina y la arginina), muy conservadas filogenéticamente,
de bajo Mr (la más pequeña tiene un Mr de 11236 y la mayor de
21000), poseen relativamente pocos aminoácidos (de 102 a 135). Se
conocen 5 tipos de proteínas histónicas, H1, H2A, H2B, H3 y H4.conocen 5 tipos de proteínas histónicas, H1, H2A, H2B, H3 y H4.
La histonas se presentan en cantidades enormes, 60 millones de
copias de cada tipo por célula, de hecho su masa total es más o
menos igual a la del DNA celular.

Las proteínas no básicas tienen aminoácidos con anillos aromáticos
y son de mayor Mr. En 1977, Laemmli y Paulson demostraron en
cromosomas eucarióticos metafásicos que cuando se digerían lascromosomas eucarióticos metafásicos que cuando se digerían las
histonas y el DNA se conservaba, al ME se mantenía la morfología
del cromosoma mediante un armazón de proteínas no básicas. Por
esta razón, a estas proteínas no básicas, pero que mantienen la
estructura del cromosoma, se les llama proteínas estructurales.



Ultraestructura de la cromatina.

Al ME la cromatina presenta una estructura fibrilar. El diámetro de
las fibras de cromatina es variable. Varios autores han medido
fibras de distinto diámetro en la cromatina (de 4 a 30 nm), pero las
más frecuentes son:más frecuentes son:
Fibras B que presentan un diámetro de 20 a 30 nm. Esta fibra
recibe el nombre de "fibra nativa" o fibra de 30 nm.
Fibras A que presentan un diámetro de 8 a 11 nm. Se obtienen
mediante tratamientos que descompensan la estructura nativa.



Figura 8-9. Cromatina. En la imagen superior se observa la fibra nativa o fibra B
de 30 nm. En la imagen inferior aspecto de la fibra A o estructura en collar de
perlas que se produce después de someter a la cromatina a tratamientos que
descondensan la estructura nativa



Fibra A (de 11nm, estructura en collar de perlas):

Actualmente se describe la cromatina como una repetición de estructuras globulares,
llamadas nucleosomas. Fueron descubiertos en 1974 por Olins y Olins, se disponen
regularmente como las cuentas de un collar sobre una fibra de 15 a 25 Å de diámetro, que
desaparece cuando se trata con nucleasas (enzimas que destruyen al DNA); es por lo tanto
una fibra de DNA. Esta estructura recibe el nombre de estructura en collar de perlas.

Cada cuenta nucleosómica está formada por un núcleo interno con forma de disco,Cada cuenta nucleosómica está formada por un núcleo interno con forma de disco,
constituído por un octámero de histonas. Posee 2 copias de cada una de estas histonas:
H2A, H2B, H3 y H4 (estas histonas son muy constantes en la evolución como hemos
dicho anteriormente).

Este núcleo interno está rodeado por una molécula de DNA de 146 pares de bases (pb)
que le da dos vueltas. El nucleosoma completo está formado por la cuenta nucleosómica
más un DNA espaciador de 54 pares de bases que separa una cuenta nucleosómica de
otra. (Otros autores le llaman nucleosoma únicamente a lo que aquí llamamos cuentaotra. (Otros autores le llaman nucleosoma únicamente a lo que aquí llamamos cuenta
nucleosómica).

En total se repite una unidad de 200 pares de bases, formada por el DNA de 146 pares de
bases más el DNA espaciador de 54 pares de bases (en realidad es de longitud variable
entre 0 y 80 pb). Así resulta una fibra de cromatina de 10-11 nm que se corresponde con
la fibra tipo A. Es decir, las fibras tipo A de 10-11 nm coinciden con la estructura en collar
de perlas. Esta fibra recibe también el nombre de nucleofilamento y es el equivalente al
cromonema o filamento constituyente de la cromatina.



Figura 8.10

Naturaleza del
nucleosoma.

En (A) se
observan dos
orientaciones
del octámero
de histonas
rodeadas por elrodeadas por el
DNA (tubo
azul).

En (B)
estructura del
nucleosoma.



Fibra B (de 30 nm, fibra nativa):

La estructura se la fibra tipo B de 30 nm está todavía en discusión.
El modelo más aceptado es el del solenoide. Según este modelo, la
fibra de 30 nm resultaría del empaquetamiento de la estructura en
collar de perlas en una estructura helicoidal. Intervienen 6collar de perlas en una estructura helicoidal. Intervienen 6
nucleosomas por cada vuelta de la hélice y se requiere la presencia
de una molécula de histona H1 por cada nucleosoma . No se
conoce con certeza cómo se produce ese empaquetamiento, aunque
si se conoce la posición en la que cada molécula de H1 se une a
cada nucleosoma.
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Figura 8-13. Fibra de
cromatina de 30 nm. (A)
Vista superior. (B) VistaVista superior. (B) Vista
lateral





Las fibras A y B forman parte de la eucromatina, sobre todo esta última. La máxima
condensación de la cromatina se encuentra en los cromosomas que veremos más
adelante. Se define la razón de empaquetamiento como la longitud del DNA partido
por la longitud del contenedor (nucleosoma, cromatina y cromosoma metafásico). Son
las siguientes:

Tipo de fibra Diámetro de la fibra Razón de empaquetamiento

Molécula de DNA 2 nm ---

Nucleosoma fibra de 11 nm 7/1

Cromatina interfásica fibra de 30 nm 42/1

Cromosoma metafásico 300-700 nm (1 cromátida) 7000/1Cromosoma metafásico 300-700 nm (1 cromátida) 7000/1



Fibra de 30 nm: solenoide

Fibra de 11 nm: estructura 
en collar de perlas.

Dominios en forma de bucles 
(fibra de 30 nm)

Fibra de 30 nm: solenoide

Figura 8-28 Modelo de
empaquetamiento de la
cromatina desde el DNA
hasta el cromosoma
metafásico.



ESTRUCTURA ESTRUCTURA 
DEL  RNA



ESTRUCTURA DEL RNA TRANSFERENTE

El RNA transferente transfiere en el citoplasma las moléculas de aminoácidos a la
molécula de proteína a medida que ésta va siendo sintetizada. Existen más de 20
moléculas distintas de RNA transferente: una por lo menos para cada aminoácido.
Estas moléculas, aunque difieren en la secuencia de nucleótidos, tienen una estructura
secundaria denominada, por su forma, "estructura en hoja de trébol". Las moléculassecundaria denominada, por su forma, "estructura en hoja de trébol". Las moléculas
de RNA transferente son pequeñas, de unos 80 nucleótidos. En todos, uno de los
extremos, el 3’ está constituído por la secuencia:

citosina-citosina-adenina (CCA)
Al nucleótido de adenina se une el aminoácido (al carbono 3’  de la ribosa).

Aproximadamente, en la mitad de la molécula de RNA transferente (en el fondo de
la configuración en hoja de trébol) se encuentra un triplete de bases específico llamado
anticodón. Este anticodón es capaz de reconocer (y es complementario) al codón delanticodón. Este anticodón es capaz de reconocer (y es complementario) al codón del
RNA mensajero, que a su vez es complementario del triplete codificador o codógeno

del DNA.







TIPOS DE RNA 
 

Además del  mRNA (RNA mesajero), el tRNA (RNA transferente o de transferencia) y rRNA 

(RNA ribosomal), que ya conocemos, en la célula eucariota se pueden encontrar otros tipos de RNA.  
 

mRNA (ARN mensajero o ARNm): es el RNA que transmite la información genética del DNA 

al ribosoma, donde especifica la secuencia de aminoácidos (qué aminoácidos, cuántos y en que orden) 

de una proteína. Es decir, según el dogma central de la Biología molecular, tras la transcripción del de una proteína. Es decir, según el dogma central de la Biología molecular, tras la transcripción del 

DNA a RNAm, éste se traduce en el ribosoma en un polímero de aminoácidos (proteína). Como 

sabemos cada aminoácido es especificado por un codón de tres bases nitrogenadas del mRNA.  Los 

mRNA inmaduros de eucariotas poseen secuencias sin significado llamadas intrones que son 

eliminadas antes de su exportación al citoplasma por un proceso llamado splicing. (Regla 

nemotécnica: intrones = intrusos). Son transcritos por la RNA polimerasa II, a partir de una sola de las 

cadenas de DNA. 
 

tRNA (ARN transferente o ARNt): como acabamos de ver las moléculas de RNAt son pequeñas 

(73 a 93 nucleótidos) y  se encargan de unirse a los aminoácidos y llevarlos a los ribosomas para 

facilitar su unión mediante enlaces peptídicos par poder formar proteínas. En el fondo de su 

configuración en hoja de trébol portan un triplete de tres bases, llamado anticodón, capaz de reconocer 

a los codones del RNAm. Cada tipo de molécula de ARNt puede acoplarse a un único tipo de 

aminoácido, Existen más de 20 moléculas distintas de RNA transferente: una por lo menos para cada 

aminoácido. Son transcritos por la RNA polimerasa III. 



rRNA (ARN ribosomal o ARNr): Constituye, junto con proteínas los ribosomas, tanto de 

células eucariotas como de células procariotas. También constituye los ribosomas de mitocondrias y 

cloroplastos de las células eucariotas. Es el tipo de RNA más abundante en las células. Son transcritos 

por la RNA polimerasa I. En el tema de traducción y también en la descripción del ribosoma 

eucariótico y procariótico repetiremos los tipos de RNA que se encuentran en los ribosomas: 



pre-rRNA (prerribosomal RNA, ARN nucleolar o ARNn): es el RNA presente en los 

nucleolos de los núcleos de las células eucarióticas. El RNA prerribosómico es de 45 S (unos 

13000 nucleótidos) y sufre un proceso de maduración para dar los distintos tipos de rRNA. 



Los RNA ribosómicos originados son de 28, 18 y 5,8 S. Estos RNAs formarán en los 

ribosomas la subunidad menor, con RNA de 18 S y la subunidad mayor , con RNAs de 28, 

5,8 y 5 S. Ese último RNA, el de 5 S, se forma fuera del nucleolo, en otra parte del núcleo. 

Los genes que se transcriben a RNAr se repiten en tándem en el genoma. Las células 

humanas contienen 200 copias de genes rRNA por genoma haploide, que originan el rRNA 

45 S, con 13000 nucleótidos.  Estos genes se encuentran en los organizadores nucleolares o 45 S, con 13000 nucleótidos.  Estos genes se encuentran en los organizadores nucleolares o 

regiones NOR, que se encuentran en los brazos cortos de los cromosomas acrocéntricos 

13, 14, 15, 21 y 22, que se reúnen en el nucleolo cunado la célula está en reposo. 

 
Nota: El RNAr de 5 S de la subunidad menor (que no se forma en nucleolo), se 

transcribe a partir de un gen que se repite unas 2000 veces en el cromosoma 1, también en 
tándem. Tiene 576 p.b. Es transcrito también por la RNA polimerasa tipo III (pol III) (como 
los tRNA), que reconoce a un promotor perfectamente caracterizado. 



snRNA (small nuclear RNA, ARN pequeño nuclear o ARNpn): El RNA pequeño
nuclear lo constituyen pequeñas moléculas de RNA que se encuentran dentro del
núcleo de las células eucariotas. Son transcritos por la RNA polimerasa II o RNA

polimerasa III y participan en una variedad de procesos importantes tales como el
splincig (eliminación de intrones y empalmes de exones), de factores de
transcripción y el mantenimiento de los telómeros (extremos de los cromosomas).transcripción y el mantenimiento de los telómeros (extremos de los cromosomas).
Siempre están asociados con proteínas específicas, y los complejos se denominan
riboproteínas nucleares pequeñas (snRNP o ribonocleoproteínas pequeñas
nucleolares o snurps). Forman parte de los spliceosomas, grandes complejos
ribonucleicos que se encargan de cortar los intrones y de unir los exones cuando
madura el mRNA. Estos tipos de snRNA son ricos en uridina.

En este grupo de snRNAs se encuentran también los RNA pequeños nucleolares
(snoRNAs), pequeñas moléculas de RNA que juegan un papel esencial en la
formación y modificaciones químicas del RNA ribosomal (rRNAs) y otros tipos deformación y modificaciones químicas del RNA ribosomal (rRNAs) y otros tipos de
RNA. Se encuentran en el nucleolo y los cuerpos de Cajal de células eucariotas,
donde se les llama scaRNAs (RNAs pequeños de cuerpos de Cajal)



Nota: Los cuerpos de Cajal (CBs) son sub-
orgánulos esféricos de 0.3-1.0 µm de diámetro
que se encuentran en el núcleo de las células
en división como células embrionarias y las
células tumorales o en células
metabólicamente activas como las neuronas.
Carecen de membrana y poseen proteínas yCarecen de membrana y poseen proteínas y
RNA. Reciben este nombre por ser observados
por primera vez por D. Santiago Ramón y
Cajal en 1903, quien los denominó órganos
nucleolares accesorios, debido a su asociación
con los nucleolos en las neuronas. Fueron
redescubiertos más tarde gracias al ME y
pasaron a denominarse cuerpos en espiral, por
su apariencia como las imágenes de la ME,
luego fueron renombrados cuerpos de Cajal en
honor a su descubridor. Los cuerpos de Cajal
están implicados en procesos de formación,están implicados en procesos de formación,
maduración y reciclaje de los snRNA,
procesamiento del RNAm y mantenimiento
de los telómeros.

Nuclei of mouse cells (blue) containing
Cajal bodies (green) visualized by fusion of
p80/Coilin protein to GFP.



hnRNA (heterogeneus nuclear RNA, ARN heterogéneo nuclear o ARNhn): es el 

conjunto de los RNAm inmaduros o precursores sintetizados (transcritos primarios).  

Recibe este nombre por la gran variabilidad que existe en su tamaño (debido a los intrones de 

los distintos genes). Estos tránscritos primarios serán modificados y convertidos en RNAm 

maduros antes de su emigración al citoplasma. También se llaman pre-mRNAs (aunque algún 

RNA heterogéneo nuclear pudiera no terminar como RNA mensajero…). 

 

iRNA (interfering RNA, ARN de interferencia o ARNi). Los ARN de interferencia o 

interferentes son moléculas pequeñas (de 20 a 25 nucléotidos) que se generan por 

fragmentación de precursores más largos. Se pueden clasificar en tres grandes grupos: 

 

- siRNA  (small interfering RNA,  ARN interferente pequeño o ARNip). Son 

moléculas de ARN bicatenario complementarias de aproximadamente 20 o 21 

nucleótidos . Catalizan, junto con proteínas, la ruptura de moléculas de  mRNA nucleótidos . Catalizan, junto con proteínas, la ruptura de moléculas de  mRNA 

induciendo su degradación, bloqueando de esta manera la expresión de 

determinados genes (una de las dos moléculas de siRNA le sirve a la proteína para 

identificar un fragmento del RNAm complementario). Los siRNA se emplean 

también en ingeniería genética, cuando se introducen en las células con la finalidad 

de reducir significativamente la expresión de un gen que tengas una secuencia 

complementaria. 



 

- miRNA (micro-RNA o micro ARN) son pequeños ARN interferentes que se pliegan 

en horquillas (hairpins) intramoleculares que en algunos segmentos de 

complementariedad imperfecta. Su función es variada: pueden  inhibir la 

traducción del ARNm o bien inducir su degradación, como hacían los siRNA, 

pero en este caso esta degradación se produce por la eliminación de la cola de 

poli(A) del mRNA. 

 

- piRNA (Piwi-interacting RNAs, ARN asociados a Piwi): se generan a partir de 

precursores largos monocatenarios. Se asocian con una subfamilia de las proteínas 

'Argonauta' denominada proteínas Piwi. Se han identificado decenas de miles de 

piRNA, pero su función es desconocida, aunque se sabe que conjuntamente con las piRNA, pero su función es desconocida, aunque se sabe que conjuntamente con las 

proteínas Piwi, son necesarios para el desarrollo de las células de la línea 

germinal. 

 



CARACTERÍSTICAS DEL CÓDIGO GENÉTICO

La información genética reside en la secuencia de bases que es específica
para cada individuo y no en las unidades fosfodiéster desoxirribosa.

A nivel de genética mendeliana un gen es el menor fragmento de cromosoma
que lleva información para la expresión de cada alternativa de un carácter, por lo
tanto implica un gen a miles de pares de bases. También a nivel de genéticatanto implica un gen a miles de pares de bases. También a nivel de genética
mendeliana se llama gen al conjunto de alelos que pueden ocupar un mismo
locus en un cromosoma.

Recientemente se ha descubierto que los genes pueden ser discontinuos, esto es,
pueden poseer varios fragmentos codificadores (exones) entre los que se intercalan
otros sin significado (intrones o secuencias intercaladas). Por reorganización de
los exones a partir de un mismo gen se pueden originar varias proteínas (porlos exones a partir de un mismo gen se pueden originar varias proteínas (por
ejemplo las Inmunoglobulinas).

A nivel molecular el gen recibe el nombre de cistrón y es un fragmento de
DNA que especifica una cadena polipeptídica completa.



CONCEPTO DE GEN

Un gen (concepto mendeliano): 
- porción de DNA responsable de un carácter, (en este caso un
gen sería un conjunto de alelos que ocupan un mismo locus).
- porción de DNA responsable de cada alternativa de un- porción de DNA responsable de cada alternativa de un
carácter (alelo).

Un gen —› una enzima

Un gen —› una proteína

Un gen (cistrón) —› una cadena polipeptídica

Un gen —›
un conjunto de secuencias de DNA de todo tipo (estructurales
y reguladoras) necesarias para codificar un producto génico,
sea este un RNA maduro o cualquier tipo de proteína
funcional.



Cada aminoácido de una proteína está codificado por tres restos
nucleotídicos sucesivos de DNA. A este conjunto de 3 nucleotídicos sucesivos se
le llama en el DNA triplete codificador o codógeno. En el RNA mensajero se le
llama codón y en el RNA transferente se le llama anticodón.

El código genético se empezó a descifrar cuando hacia 1960 se descubrió elEl código genético se empezó a descifrar cuando hacia 1960 se descubrió el
RNA mensajero. NIRENBERG y MATTHAEI en 1961 (Instituto Nacional de la
salud, Maryland, USA) fueron capaces de programar la síntesis de un polipéptido
sintético formado por un solo aminoácido por medio de un polirribonucleótido
también sintético formado a su vez por un solo tipo de nucleótido que añadía a un
cultivo bacteriano.

SEVERO OCHOA y colaboradores hicieron en 1961 (Escuela UniversitariaSEVERO OCHOA y colaboradores hicieron en 1961 (Escuela Universitaria
médica de Nueva York) experimentos parecidos. En Cambridge, CRICK y
colaboradores en 1961-62 realizaron estudios genéticos in vivo (en un ser vivo) y
comprobaron los efectos de varias mutaciones inducidas en dos cistrones ligados de
virus bacteriófagos. Con todos estos trabajos y otros adicionales, al final de 1966 la
elucidación (descifrado) del código genético se había completado, y fue publicado
en 1968 por Crick y colaboradores (“El código genético”).



Las características del código genético pueden resumirse así:
a) El código genético tiene naturaleza de triplete, es decir, una secuencia de 3

nucleótidos o bases del DNA y más tarde de RNA mensajero específica un aminoácido de
una proteína. Este grupo de 3 nucleótidos se denomina triplete codificador en el DNA y
codón en el RNA mensajero. Un codón estaría constituído por las 3 bases complementarias
de las del triplete codificador. ¿Por qué es triplete?. Son variaciones con repetición de 4
elementos (las cuatro bases) tomados de 3 en 3.

Si cada base significara un a.a. solo se podrían codificar 4 a.a.Si cada base significara un a.a. solo se podrían codificar 4 a.a.
Si tomaramos las bases de 2 en 2 solo podríamos codificar 16 a.a. (42).
Por lo tanto tenemos que tomar las bases de 3 en 3 (VR4,3= 43= 64).

b) El código genético es un código degenerado, es decir, cada aminoácido puede estar
especificado por más de un codón, puesto que hay 64 codones para 20 aminoácidos.

c) La lectura del código genético se hace a partir de un punto sin solaparse y
secuencialmente. Los codones son continuos de modo que en condiciones normales nosecuencialmente. Los codones son continuos de modo que en condiciones normales no
existen huecos sin significado en los exones (los intrones no se traducen a proteínas).
Cuando en un codón se altera una única base se puede provocar el cambio de un aminoácido
en una cadena polipeptídica. Esto se llama mutación puntual.

DNA (triplete codificador) T A C C T A C A A T T T
RNA mensajero (codón) A U G G A U G U U A A A
Cadena polipeptídica Metionina Ac. aspártico Valina Lysina



UGA, UAG y UAA (Unión de Grandes Amigos, Unión de Amigos
Grandes, Unión de Amigos Asociados) son señales de terminación de una
cadena polipeptídica y no determinan ningún aminoácido.

AUG y GUG son codones de iniciación, sin embargo, al estos codones si
determinan un aminoácido cuando se encuentran internamente en la lecturadeterminan un aminoácido cuando se encuentran internamente en la lectura
de un RNA mensajero. El primero especifica la metionina y el segundo la
valina.







ESTRUCTURA DEL DNA


