Metabolismo de la informacion
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Watson y Crick Nature (1953), 171:737

“No ha escapado a nuestro conocimiento que el
apareamiento especifico entre bases que hemos
postulado sugiere un mecanismo para el copiado <
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B-DNA

Estructura secundaria del ADN: la d&élice o fibra de ADN de 20 A,

carbono 5

‘Si se conociera el orden real de las bases de una de las'dos cadenas
serfa posible escribir el orden exacto de las bases de la otra, en virtud
del apareamiento especifico entre bases. Asi, una cadena es como si
‘uera el complemento de la otra, y es esta caracteristica la que sugiere

z6mo el DNA podria duplicarse a si mismo”

Cada hebra de DNA actuaria como MOLDE para
dirigir la formacién posterior de una hebra
complementaria, dando lugar a dos pares de
hebras de DNA donde antes sélo existia una.
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* Apilamiento de bases nitrogenad
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Empaquetamiento del DNA en el nicleo

Muciaar membrans

Chromatin fibar

Histone and

Mueleosoms
111 nm cliam.)

OMA [2 ren diam ]

fauchear poore

= Wuclear malri fioers

2%
b lcig

criray s
S et

{a
e

Ao
Bl
£ A

Microscopia electrénica
de fibras de cromatina




Asociacion del DNA,, a proteinas
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Courtesy of Timothy Richmend, Eidgendssische Technische Hochschule, Switzariand.

Asociacion de DNA a topoisomerasa Nucleosoma



¢;Dénde se inicia lareplicacion alo largo de la molécula de

Lainiciacion de lareplicacion tiene lugar en sitios concretos de la
molécula de DNA: ORIGENES DE REPLICACION.

ORIGEN
ORIGEN s - ] =
b 3 st
N o=

St 3
1 A 5i

Horquilla £
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] La apertura en el origen de
Horquilla(,' i replicacién y su avance da lugar a
N~

Burbuja DE REPLICACION

Las células procariotas tienen un unico origen de
replicacion.

Horquilla de
replicacion
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Horquillas de
replicacion

Cromosomas circulares: Normalmente un tnico origen de replicacion

bidireccional

Bidireccional
horquilla de
replicacion
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origen

la formacion de las HORQUILLAS

Origenes de
replicacion

DNA?

Cadena parental
Cadena hija

N Direccién

£ Horquillas de replicacién

Cromosomas lineales largos:
Multiples origenes de replicacion

REPLICON: Unidad de replicacion del DNA

* Un replicon es: todo el DNA del fago, cromosoma procariota, virus, plasmido
« En eucariotas hay tantos replicones como origenes de replicacion

¢,Cuando tiene lugar la replicacion del DNA?

Normalmente, salvo algunas excepciones, 7=~

la replicacion tiene lugar solo cuando la \.+ .

célula se esta preparando para dividirse. Fi ;"'.‘)
Cada replicon se replica
una sola vez durante el
ciclo celular en la fase S.
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INTERPHASE

Replicacion

unidireccional J

origen
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una bacteria dividiéndose
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PROTEINAS DE LA HORQUILLA DE REPLICACION DE E. coli

proteina funcién

SSB Unién al DNA hebra simple
helicasa

primasa Sintesis del RNA cebador

DNA polimerasa lll Elongacidn de las hebras copia

Dna polimerasa | Relleno de huecos, exciscebadores
DNA ligasa ligacion

DNA girasa (DNA topoisomerasa) Superenrollamiento

= A

Helicasa: separa las Proteinas de unién

dos cadenas de la que estabilizan el

doble hélice DNA monocatenario
lineal

& o

DNA polimerasa lll: DNA polimerasa |

une nucleotidos para (Exonucleasa) elimina el

formar las nuevas hebras RNA cebador y inserta las
bases correctas

1
|
Apertura de la doble hélice E
i
i

-

Primasa: sintetiza el
fragmento de RNA
cebador

.

Ligasa une los
fragmentos de Okazak
y sella otras posibles
rupturas.

Requieren un 3’- OH libre para elongar

hebra molde
1]l
5(:ebcndor‘ \3
Necesita cebador

3’

Primasa:
sintetiza el fragmento de RNA
cebador o primer

(sub.p)

REPLISOMA:
UNA COMPLEJA
MAQUINARIA DE
REPLICACION

DNA girasa 5
S

TAvance replicacion

primasa
helicasa \ p ./ SEhrslen
SSB fr. Okazaki

oF

DNA pol.lil

DNA pol. |
NA ligasa

— h. guia

; -
y h. retrasada
35 3

n

La cadena se sintetiza en la direccion 5=—> 3’

En el proceso de replicacion se

requiere la participacion y Hebras viejas il

blaje, en la horquilla de IR
ensgm ; ,J J q 3= ~ 4 Hebra retrasada
replicacion, de un conjunto de
proteinas con funciones distintas.

g Hebra conductora
Movimiento de la 3

Horquilla de replicaci 6n

Molde: DNA de cadena sencillo extendido

Helicasa:
separa las dos cadenas de la doble hélice,
rompe los puentes de hidrégeno, requiere ATP

Proteinas de unién a DNA monocatenario lineal(SSB) :estabilizan el
DNA monocatenario lineal impidiendo que se forme de nuevo la doble
hélice
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T = : ; INICTACION: reconocimiento de
e Di sty fpener T S una secuencia especifica

DnaA + ATP reconoce el sitio OriC

Se produce el desenrolllamiento del DNA

La helicasa sigue desenrollando a partir de ese punto
SSB se une al DNA para estabilizarlo

La primasa sintetiza el RNA cebador

DnaC protein N
—

ADP T, ) s
D oI .
e En la elongacion intervienen las DNA
polimerasas
DNA POLIMERASAS 3 ¥ ACTIVIDAD DNA
Dos requisitos: A p=T—  POLIMERASA
VELOCIDAD Y FIDELIDAD S-c=6—
o-o=6—o
enzimas esenciales en la replicacion ‘FLT:n__x:!H'_\ 5
necesitan cebador S8, (A
actividad correctora de errores (exo 3+5") - c?ﬁ‘ﬁg?x 7
Tres etapas A S o f
@ O.-" ‘-‘O
INICIACION aore
4 ‘e ‘e
ELONGACION AT
P Tipos g:&r‘occirion‘res: 2 Ml - ‘FLCEG ,;\
polimerasa replicacion y reparacién _ .
TERMINACION DNA polimerasa IT reparacion "FLC:G _";‘ ﬁ ﬁ
DNA polimerasa IIT replicacién oA, o—f—0—=F=0
A=C=G— 0 o
:'._ T ‘rl,ICH -
- I
A A_\}\\ =)
dATP




FIDELIDAD DE LA REPLICACION
Especificidad del emparejamiento de las bases

o S5 16 HE Iy T
T ' T Afaden nucleotidos con una
8 1 i frecuencia de error aproximada
“u "B A de 1 nucleotido incorrecto por
‘T 78 |18 cada 1000 nucleotidos
'IG c x's-c J GEEC

Puentes de H ‘, 5 R

anomalos 48 \"\} N 3 \‘*\\\ Frecuencia muy elevada

}— Nucleotido
erréneo

Puentes de H
normales

Correccion correctora; Actividad exonucleasa 3'—— 5’

La frecuencia de errores desciende como minimo a 1 nucleotido incorrecto
por cada millén de nucleotidos afiadidos

DNA Polimerasa III
Responsable de la replicacion in vivo: actividad replicasa

Molde con hueco grande Molde cebado

=== = =
% é:j [—¢ hebra molde hebra molde ’
3 5 ¥ 5
g LB ‘ ‘ ‘ ‘ ‘OH, ‘ ‘ ‘ ‘ ‘ 5 M

| A ¥ 3 cebador N

Organizacion: Dimero asimétrico

Subunidad a: actividad polimerasa 5'----3’
Subunidad €: actividad exonucleasa 3’----5’
Subunidad t: responsable de la dimerizacién
Subunidad B: componente de procesividad
nzima multimérica constituida | Complejo y: aumenta de procesividad

ENZIMA Dominio sintético Dominio corrector Tasade error

Sin correccién Con correccion

DNA polimerasal |, E. coli aa 200-600 N-terminal 105 5x 107
DNA polimerasal lll, E. coli subunidad a subunidad & 7 x 10 5x 10
DNA polimerasal, T4 C-terminal N-terminal 5x 10°% 107
DNA polimerasall, T7 ? 118-145 10% 10
Transcriptasa inversa ninguno 104 -

por distintas subunidades: Holoenzima
al menos 10 subunidades

La carga de la pinza se produce so6lo una vez por turno de replicacion sobre la
cadena conductora.

parental duplenx
5

5' leading strand —>
3' lagging strand e

En la , la polimerasa debe unirse de nuevo en lainiciacion de
la de Okazaki y debe disociarse cuando se alcanza
el extremo 5’ de la cadena hija de DNA ya existente.

En la hebra retrasada actia DNA polimerasa I
actividades enzimdticas: pol 53/, exo 5'*3"y 3'>5'

RNA or DNA .
5 - E
3 5
‘ Template
DNA strand
DNA
polymerase |

hebra retrasada

mella

| o | - anes
rNMPs & |1y 2 polimerasa, B
dNTPs ~_| [ o=
H (P
5" 3
3 5
ATP (0. NAD*) —
JADNA ligasa Nick
AMP +PP, (or NMN) 4 TN Fome™ o | e
— — N 3
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n 3 \




REPLICACION DNA EN E.coli

RNA cebador
hebra conductora
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Para eliminar el problema
topoldgico de la sintesis de la
hebra retardada
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2° RNA cebador
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_ e Primer RNA cebador
Framento de Okazaki - _,-.-l* reemplazado por la DNA
gasi completoi . - Poll y sellado por la
o M A A A o A DNA ligasa
3er RNA cebador
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" 4° RNA cebador
(recién generado)

2° RNA cebador



Terminacidn

Uv

Counter-

clockwise
lﬁum pletion

!b
fork 5
of replication

?fﬁﬂﬁw R

Catenated
chromosomes
DNA topoisomernse IV
/AT TN TATTNTNTAR

chromosomes

Clockwise
\¢ fork

Superenrollamiento negativo

U DNA BICATENARIOS LINEALES

‘Rotacidn de la hélice progenitora sobre su eje.
Cadenas largas: problema mecénico

U DNA CIRCULARES
Segun avanza la horquilla, el segmento
de DNA por de_lante aband_ona gl DNA refajado
superenrollamiento negativo e incluso
pasa atener un superenerollamiento apertura de la doble hélice

positivo, lo que dificulta el avance : )
DNA TOPOISOMERASAS i:

Alteran el grado y tipo de superenrollamiento del DNA

= Facilitan el avance de la horquilla de replicacion

= Permiten la separacién o la creacién de DNA circulares entrelazados
= Eliminacién de nudos o enredos en DNA lineales muy largos

= Esenciales en replicacidn, transcripcion y recombinacion

TERMINACION P Foctriction ;
% % / % %» Recombination
papel de las topoisomerasas Modification

m
s

T
m

recombinacion génica
redistribucion de los contenidos
de un genoma, p.ej, durante la
reproduccién sexual

Gere

restricciény modificacién
proteccién celular y dtil en la
tecnologia del DNA recombinante

Gene Copy

Repair Damage ]
——
Amplification

mutagénesis y reparacién
respuestas metabdlicas a

Transpasiticn

reordenamientos génicos
transposiciones de segmentos
lesiones del DNA de DNA de un cromosoma a otro

amplificacion génica
aumento del nimero de copias
de un fragmento de DNA



GEN: "una unidad de DNA que contiene la informacion que especifica la

sintesis de un producto simple”

genes procariontes

genes eucariontes

ENZIMA MULTIFACETICA

RNA polimerasa de E. coli: multiples subunidades

trp operon {rp 1 frg4
[e[o[elaTa] v -
. trp2 © Un Unico tipo
sitio de iniciacion para v [] 580 © Holoenzima de 465 kDa
la sintesis de mRNA ; ! a © Nicleo polimerasa a,fp'®
l transcripcion i il 010 © Factor o: reconocimiento del
trp mANA 5 BB'w promotor
5 A A A A A ¥ r_rgs 0 -
sitios iniciacion sintesis proteinas XL FUNCIONES
| transcripcion y © Reconoce el sitio iniciacién
iL tranduccién + procesamiento Desenrolla la doble hélice de
i - - - - & DNA
E 5 mRNAs ) R 4
c | tranduccion Sintetiza el RNA
. B h .
proteinas . ” protefnas 3 5.0 5 Enrolla la zona frmnscmm_ oL
A = - - - - Reconoce el sitio de terminacion
N° GENES
o Se transcriben lo las secuencias coninformacién:LOS GENES e .
viru
Q Sélo una de las hebras es MOLDE bacteria 2000

Drosophila 13000

transcrito primario humano 30000

. iSe mueve como los gusanosi
i Compresién
= = === —b= = Expansién
DNA
3.6 % 10% bp <

Direction of transcription .

o Direccién de sintesis 5 » 3' -

o Antiparalelay complementaria al molde

Hebra codificadora de DNA

(57) CGCTATAGCGTTT (3.7)
Hebra molde de DNA

ETAPAS
(3”) GCGATATCGCAAA (5 7)

Tniciacion Formacién de la burbuja de transcripcién
Sop o S Hp Elongacién Incorporacién de nucleotidos

FOfL S CRir SapI AT Terminacion Parar a la polimerasa
Sustratos activados:NTPs «

Es un proceso regulable por proténas:
que genes van a ser transcritos y cuando

DMNARMA pairing

> Ribonucleotides
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SO @ nanspecitic binding of

v O s ramagms e ANATOMIA DE UN PROMOTOR

migration ta the promaotes

i, [ Promoter |
2 = ONA
INICIACION template i e S ,
Rith l @ ruaionors PROMOTOR PARA: =k R Tremorhed—
ol . olymarase closad-promoater
¢cémo sabe la RNA polimerasa Y. . T |
donde iniciar la sintesis? IKA/P OPERON Trp G Moo NoA
El factor o l P — RNAM? ¢ N R
open-pramoter
complex l
Unicamente la holoenzima :E% o —_—
puede iniciar la transcripcion . |
.z =100
El factor o asegura la unién j O s OPERON Lac N
al promotor e i |
Variedad de factores activados pf\g o TR
por factores ambientales | ~ |
Una iniciacién/s w ‘\@mé-})w 10 e ﬂi @ Eongation of mANA lexA AN AT A
Fu) by aboul & more l
nucleotides
Most initiations are
. secuencid consenso [freacal
Burbuja de transcripcion @._/10He[e\j:egwc’m_sno[w‘r-era:e‘
proceeds down the template
hebra codificadora
enrollado
5 desenrollado
DNA ||
2. ---IEEGCQ.GC
TERMINACION ——,
(=}
hebramolde o vasercomeitnIn Cosccummm o, ' §1111*
RNA® o . . RiCGS en G’C 5‘{“‘5:“5““”G‘GccsscrnrrrHG"A“A“-J
5" hibrida (8pb)  centro activo .z a .
—y Formacion de est.2® en horquilla !
. 1
|
direccién de la transcripcién 6 res dUOS U Gl 3 ﬁ
o3
-0
i c-C
G__C
. , e
...a veces se necesitan proteinas como... I
®) J'-GGGI’CGGGCGGAVTlCYCGCCfG " 1 oH ('IJ'E“':'{S
S LLEAGLELEEL TAATGAGEGEE | Ry
P egativos A la proteina rho . e
superenrollamientos ﬁ
positivos
c—-G
G—-C
c—-G
C—G
-0
; SR — GowIIuu
RNA o .
Direccién de transcripcién © 3.GGGTCGCGGCGOATTAC ICGCCC?WC‘”?{” :_5-
S AGELLEEL T AR TEAGLEGECTTTTT T TGAACARAAY
Otras enzimas aue avudan: TOPOISOMERASAS




En una bacteria: transcripcion-traduccion acoplada, no hay nicleo
En una c. eucarionte: hay maduracion del mRNA y ftransporte fuera del nicleo
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© Se eliminan secuencias 5’ wruavcacuasiiay, 5
; terminales ; RNase P eut, 14
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Intron "-ﬁlkal-
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5 fuan A ap. Reim. ¥ Oyt
B O l
© Se eliminan secuencias
R e intfernas que no contienen
e informacion: INTRONES
J\" o plpA
- wons @ La eliminacién puede ser
. - catalizada por el propio
intrén: RIBOZIMAS
0 0
HN” N — iy
| > | o N 7-Methyl-
I\N N HN)\N N guanosing
Rio 2 Rib A0
se ose
Inosine (I) 1-Methylguanosine (m'G) 0—ﬁ>=o\ o
)
0 11 ol . S Triphossi
0 0 O [ Gokage™ "
— X O0—P=0
HN Ribose HN H o
)\ | )\ H ‘J:u: O Base
0 N o Dll 1uu )
Ribose Ribose A o i(:rlf;::ﬁl
ibothymidine (T) Pseudouridine () Dihydrouridine (D) o
CHy O Base
H H
[0 /1
i : o Oéil. Sometimes
© Se modifican las bases nitrogenadas 0-20 Tuftiylalad
0
L




Tres tipos de RNA participan en el proceso de traduccion

Terminador: UAA,UAG,UGA

Ribosome 3 nucleohdos
— (fANA + protein) aa, “ _COpIGO |
polypeptide 64 palabr‘as
chain da;
mRNA transporta la informacién
genética segun un cédigo. Bacterial
Palabras de tres bases MOLDE 7
+[UUU] [U0U] [UGG] ——- [Phe}—{Phe}—{Phe]
tRNA N no solapante A u a, U AC G AG U o e — (e —{Phl
tRNA es la clave para decifrar las i, WY I 2
palabras del cédigg ADAPTADOR ?Lte CASN A solapanitef AU ACGAGUC + [Ana] [Aa] [AAA] — [ts]—{tvel{ue]
mARNA hr, - M/:?:iving 7 | (Crick y Brenner 1961)
2 —
et o T Wi o) e ]
G C 3 Synthetic mRNA Palypeptide
para formar los ribosomas P e YU iAd
LOCALIZACION \/J \/_) \/J \fJ v \\/J R(J of ribosome P
Codon Codon Codon Codon Codon Codon Codon
CODIGO GENETICO aa, aa, aa; aa, aag aag  aay
2°‘LETRA DEL CODON
degenerado
4 U C A G Degeneracy of the Genetic Code
UUU Phe | UCU  Ser | UAU Twr |UGU Cys Amino acid MNumber of codons
L U UUC Phe | UCC Ser| UAC Tyr |UGC Cys ia 1 5--UUCUCGEACCUGCACRUTEACAGT---5
E UUA Leu | UCA Ser | UAA Stop |UGA Stop Arg 6 UUc UlccGlaccluUG GAGAIUUCACAGU
T UUG Leu | UCG Ser |MEN Stop |UGG Trp Asn 2 U UcUCGGAICC UGGAIGAUUCACAGT
R CUU Leu | CCU Pro| CAU His |CGU Arg Asp 2 B i e ;
A CUC 1Leu|CCC Pro|CAC His |[CGC Arg Cys 2 r 7 L
C GIn 2 es marcos de lectura posibles: UNO SOLO VALIDO
CUA Leu | CCA Pro| CAA Gln |CGA Arg Gl a
D CUG Leu | CCG Pro| CAG Gln |CGG Arg Glu .
¥
E AUU Ile | ACU Thr | AAU Asn [AGU Ser His 2
A AUC Ile | ACC  Thr | AAC  Asn |AGC  Ser e 3 MRNA & U A OUA G GAT 5
c AUA  lle | ACA Thr| AAA Lys [AGA Arg Leu &
AUUG Met | ACG  Thr | AAG Lys | AGG  Arg Lys 2 i 4 . 3 )
(D) | JEt ) insercion -G U A[GEC EjuC Allc G GAU 5 |UGU“UUA| AUUJ/A- mRNA
GUU Val | GCU Ala | GAU Asp | GGU Gly
) 3G Fhe ‘ ——{Ala}-{Cys]-{Leu]-{Arg] {lle ] — Polypeptid
o G GUC Val | GCC Ala| GAC Asp | GGC Gly o ; Libare e T ia T aE g [Ala] Arg]- e | olypeptide
N GUA Val | GCA Ala| GAA Glu |GGA Gly Sar 5 +
GUG Val | GCG Ala| GAG Glu |GGG Gl i ' .
2 : . ! I“‘ ‘11 sg:fe'(é?éz - EUAIA G T cl'A G Al 5 —a[cuu] [Guu] [uAc| [Gaa] [uual—
v a p —
Sinénimos: 6CU, 6CC Reading frame |Glu|
' Tyr 2 restored
Tniciador: AUG val 4

Mutaciones alteran el marco de lectura



El codigo genético es casi universal

Codon Usual Use Alternate Use Where Alternate Use Occurs

AGA Arg Stop, Ser Some animal mitochondria, some

AGG protozoans

AUA lle Met Mitochondria

CGG Arg Trp Plani mitochondria

cuu Leu Thr Yeast mitochondria

cuc

CUA

CcuG

AUU Il Start (N-f Met) Some prokaryotes®

GUG Val

uuG Leu

UAaA Stop Glu Some protoaoans

UAG

UGA Stop Trp Mitochondria, mycoplasmas
Selenocysteine  E. colr®

“Depends on context of message, other factors

3’ end of tRNA

? Aminoacyl
“0-F=0 eroup
B O

5" | Amino acid

arm
D — ] — T !C
arm arm
Anticodon

arm

Aminoacil-tRNA sintetasa

Site for amin acid
B attachment

estructura
. secundaria
molécula
adaptadora "~ Amino acid
binding site
estructura
i terciaria
Nucleotide triplet
coding for an
amino acid

i
$ §
: $

] E
g i

1RNAP distintos | i
tRNA

0o Mhsasare

2o

|
i

a’
uf
IRNANS

IRNAM
Anticodon Codon
H
bt 7 4 (%) n " T H_”/ H
Posicién de “balanceo TQ—‘{,_H ______ ?_&
Ribose -/_,_,“=<_g_‘_‘
N IRNA H/”_H ------ “ Ribosd
5 | Guanine-cytosine

If these bases are in
first, or wobble, position of

anticodon
szd [c|ale|ulr]
123 G|U|C|A|C|then the tRNA may
* mRNA 3' U | G| A | recognize codons in
B 4 U | mRNA having these
bases in third position
Guanine-uracil
If these bases are in
third, or wobble, position ¥
5 mRNA 3 ©of codon of an mRNA
123 |c|alG|u] .
321 G|U|C[A |then the codon may tRNA
1|1 |U|G|berecognized by a
I | tRNA having these
bases in first position

of anticodon
5
3
tRNA
Anticodan
3zl

UAG
mRNA 5 AUC 3
123
Codon
{md




Localizacién: RIBOSOMAS citosol

mitocondrias y cloroplastos
reticulo endopldsmico

Cactral
Direction of v

Proteins

translation 1Lz s
+
23S 55
I?QM basmi) . l120 bases: ) (Tma\:_;!|__
g; ST S2 s3
Ilim}basns) {Total: 21)
L1 L2 L3
B
~5.85
8 55

§1 52 S3

: aﬁ%ﬂ@ﬁ

¢Cémo reconoce el ribosoma al RNA?

EcolitrpA GVACCACERGGEGEAAAVUCUGCGATGGAACGCU A C@3) :
E.coliaraB UUUGGAUGOGAGUGAAACCAUG GCGAUUGCA
E. colt fac 1 CAAUUCAGOGUGGUGAAUGUG AAACCAGUA PROCARIONTES
X174 phage A protein AAVCUUGERGGECU VUV UV VAT GUUCGUUCU H £
A phage cro AUGUACIHARGGEAGGUUGUAUG GAACAACGC unasecuenclaespeclflca
Shine-Dalgarno sequence; Initiation codon;
pairs with 165 rRNA pairs with fMet-tRNAMet
(a)
¥
YEndof | i
: nd ol
Frokaryotte 165 rRNA ) y
m

. ]
with consensus peguee “

Shine-Dalgarmne (3)GA VU CC URAGGAGGUUUGACCUAUGECGAGEUU LY AGU (3)
sequence

(a) (b)

sitio P: unién del peptidil-tRNA
sitio A: unién del aminoacil-tRNA
sitio E: unién del tRNA descargado

EUCARIONTES
casquete 5'

Polypeptide




INICIACION

aminoacil-tRNA i_niciador

PROCARIONTES: fMet-tRNA

EUCARIONTES: Met-tRNA

CH3g
N-Formylmethionine

“. l Mj.,...'.ﬂ,.'...

- TERMINACION

ELONGACION

r mRNA
(] Initintion
_.w—r—y—r—_

presag mlllNA

Binding of

incorporacion
aminoacil-tRNA

Modificaciones postraduccionales
_ . ) @ N-Acetylglucosamine (GleNAc)
Eliminacién de Met terminales
Blogueo de aminodcido amino-terminal
Formacién de puentes dISUIfUI"O

 Glicosilacién
- Pérdida del péptido -s_er”\al

E site A site

MMet-tRNAM
Aminoacyl-

Puptide bond
formation

Deacylated
tRNAMet

Dipeptidyl-

formacidn del
enlace peptidico

@ Mannose (Man}
@ Glucose (Gle)

G 5GPP 5 GDP-Man |
;

GTP
Translocation
@ | GDP + P,
A site
Inco

aminoacyl-tRNAy

ribosome movement

translocacion

tunicamyein

H
MP | UDPE 2 UDP-GleNAe

®/

B
F

[©] @ Dolichol
= | . recycled
Endoplasmic  Dolichol (Bl i
reticulum
!
.+ S 2 B

®

Cytosol

¢
.
F=—

¢

5
mRNA




{a) Prokaryotes (b) Eukaryotes

trp operon Yeast chromosomes
E. coli | E | 0 | c | B I A | trpl trpd kb
genome X W | [T [ 1550
Start site trp2
for trp n:lHNA v ‘ [ I 580
synthesis A
Transcription trp5 )
trp mRNA vir| T] 10 Opersiors 7
M S S S S S 3
P
Start sites for xi [ ] 680 Operador: 35 pb
protein synthesis un palindromo
Transcription and
‘LTranslaunn - s RNA processing unién del represor lac al operador OPERON
e, e s 2 R uhion del represor
—_— C B \]FTranscription
Proteins s— ) 3 15 2 a °Per'°d°f'
— PrD‘Elns — —— - - p—— T T T TrrrrrrrrrrrrnT T T T T
- DNA | | | promotor it | A | B | C |
p v
REGULACION NEGATIVA sitios\unién secuehcias genes estructurales
de activadores reguladoras
Operator ’ Regulatory gene[ . '
. o actose operon
Dhia AT !I TT T [ v | BT i 5 E coli ,
] ] HIEF_ ressor 1 | | p@. alactosidase Permease |Analy‘ma| chromosome Operon 'GCTOSG
Promoter 1040 bp 3072 bp 1251 bp 609 bp
CRP site Operator (35 bp)
*
] ‘ b. ’ l { promofer Promaoter
* .
induct : = IV ¥ Y Lactose Galactoside
’ln uctor 5 ;‘,]::':‘, 'correpresor il Outside _—permease AR
w |
e Y iy <
REPRESOR Inside RMA |Z")\','ﬂ'r’,-la.‘jéfl
T
CH,0H CII,O I\ \‘\/L')[-eramr
HO /1 H oH {8) Transcription | i I "LI’"BI = I v
P 0 blocked -
REGULACION POSITIVA ANGE B ¢ | Promorer e
unién del activador facilita la transcripcion Boow o4 o e
= }
B-galactosidase
o o -
M'olecular signal y v . p—y
(W) causes binding Fpress
of regulatory protein | I Vi | O o-cH, — R
to DNA Hy A \oH {b) U:Il;;u‘il,l:ljl I ; I BBl = [ v
OH woNOH H /4 l | j
5' 3’ : ]
J\.} H OH Repressor mAMA Messanger RNA
mRNA Allolactose | |
B-galactosidase Reprassor
b ' l . i o U pGalaciosidase
H OH
HO H Inducer
H OH H OH ® Inactivated
Galactose Glucose 1epressor




En eucariontes la situacion es mas compleja

Enhancer Fromoter-praximal region TAT:? box TTRgene
vy !
ceer @D-@® ¢
T TFIIA
HNF1 .~. Ty
TEIE  TEBP TFID  Polll
HNF4 Co-activators '__ ;
A TFIIF TFIIE TFIIH  Srb/Mediator
v > *”
Activators 1.7 kb loop General transcription factors
of DNA
— /‘
,\er
D/ _—— DMNA-binding
Promoter-
proximal

J &am

"

region

Activation
domain

Activacion de la expresion del interferdn f
en secuencias amplificadoras y mediante
factores de transcripcion

Regulacionde la transcripcion del gen que
codifica la transtirretina de hepatocitos

Varios activadores y represores
que actian de forma conjunta



