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An organism’s total DNA content is
known as its genome.

Culls that carry two genome copies
are called diploid.

The human genome consists of:

= 22 autosomal chromesomes that
are the same in males and
females

o Two sex chromosemes XandY

s Males have one X and one Y
chromosome

» Females have two X
chromesomes
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b An organism'’s total DNA content is
known as its genome.

Calle that carry two genome copisg
are called diploid.

The human genoeme consists of: i?ﬁ
- 22 nutosnmal_chromnsomes that

are the same in males and

females
= Two sex chromosemeas X and Y

» Males have one X and one Y
chrome=some

» Females have two X
chromosomes



and

In the germ cells or gametes there
haploid’.

is a single copy ofthe genome

this is called'
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_ | contiene informacion &
~ | digital cuaternaria en secuencias
~ unidimensionales de monémeros

~ ATGC
- (cristal aperiodico)



Transformacion bacteriana en Streptococcus pneumoniae
(Griffith 1928)
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EXPERIENCIA DE GRIFFITH

Bacterias virulentas, laryeositu

encapsuladas,

vivas

: [E:g:}::'

Bacterias no virulentas, E! ratén vive
no encapsuladas,
vivas

I B

Bactenas virulentas,

El ratén vive
muertas por calor

Bacterias no virulentas,
vivas
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¢ Cual es el Principio transformante?

heat-killed



El elemento 1Colin MaclLeod
transformante es el

DNA (1944) -

COAT
PROTEIN
DNA
RNA

NO COAT
NO PROTEINS
NO RNA

Solo DNA produce transformacion



TABLE ADAPTED FROM CHARGAFF'S 1949 PAPER

DNA SOURCE | ADENINE | THYMINE | GUANINE | CYTOSINE

1. Proporcion de purinas = Proporcion de pirimidinas
A+G=C+T

A=T



Experimento de Alfred Hershey y —
Martha Chase con fagos (1952)
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El DNA es el
material
infeccioso
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Estructura del DNA: S‘_o—
1953, Aﬁo pu_lminante:

Watson y yo hemos
encontrado el
secreto de la vida

& i "
J. Watson y F. Crick resuelven la estructura
tridimensional del DNA

(Nature 171: 737-738)



Courtesy of Cold Spring Harbor Laboratory Archives Courtery of Cokd Spvirg Mator Laboratory Architne end Svemeht P Mioso, 5
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Estructura del DNA:
1953, Ano culminante:

Dos lineas de evidencia:

* Reglas de Chargaff

« Fotografias de difraccion de rayos X
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Complementariedad de las bases
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Hemoglobina

Linus Pauling |



Interpretacion del patron difraccion de
rayos X del DNA

PHOTOGRAPHIC Rosarnd E.

FILM Franklin




ESTRUCTURA SECUNDARIA DEL DNA

-
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Es una estructura de doble hélice. Permite explicar

el almacenamiento de la informacion genética y el >
mecanismo de duplicacion del DNA. Fue postulada

por Watson y Crick basandose en la difraccion de

rayos X realizada por Franklin y Wilkins.

Diametro del ADN (20 A)

|o———s

Longitud de una vuelta

|
!

Difraccion de rayos X de ADN ex-
traido del timo de ternera.




Concluyen La estructura del DNA es una doble helice,

— formada por cadenas orientadas en direcciones opuestas

= (antlparalelas) La estructura se mantiene gracias a enlaces de
g_ hidrogeno entre las bases nitrogenadas que se encuentran ==
— orlentadas hacia el interior de las cadenas =
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Esto es para mi la prueba
verdadera de la existencia de
Dios
Salvador Dall b
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Antes pensabamos que nuestro futuro estabaen las =
estrellas. Ahora sabemos que esta en nuestros

James \Watson




La estructura del DNA explica:

 La naturaleza de la secuencia lineal de los genes
(informacion digital cuaternaria en secuencias
unidimensionales de monomeros A, T,G,C)

 El mecanismo de replicacion exacta de los genes
* La naturaleza quimica de las mutaciones

« Por que la mutacion, la recombinacion y la
- expresion genica son fenomenos separables a nivel
~ | molecular




 Esencial a la relacion intima entre
estructura  molecular y funcion
genética del DNA es el concepto de §
molde

- La complementariedad de las bases
nitrogenadas permite que la
secuencia de una cadena sencilla de

' DNA actie como un molde para la
~ formacion de una  copia
- complementaria de DNA
(replicacion) 0 de MRNA

(transcripcion)
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La estructura se mantiene gracias
a enlaces de hidrogeno entre las
bases nitrogenadas que se
encuentran orientadas hacia el
Interior de las cadenas

Doble hélice, formada por
cadenas orientadas en
direcciones opuestas
(antiparalelas).



ESTRUCTURA SECUNDARIA DEL DNA:
Doble hélice o fibra de DNA de 20A
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~+-0.34 nm
(3.4 A)

C in phosphate-g

C and N in bases

“Minor groove

DNA-B dextrogira




left-handed right-handed
helix helix
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FORMAS ESTRUCTURALES DEL DNA -—

R

- Se han descrito tres formas estructurales de DNA :

« EI DNA B, dextrogira, que corresponde con el modelo de
~ Watson y Crick.

-—

——

- e
—— -

— = *El DNA A, en el que los pares de bases estan desplazados
== hacia el exterior de la hélice.

« EI DNA Z, levogira, que tiene un esqueleto mas irregular con
un solo surco que discurre en forma de Z. Esta generada por
ciertas secuencias alternantes de purinas y pirimidinas.



Hay grandeza en esta concepcion de
la vida,... que mientras este planeta ha
ido girando segun la constante ley de la f
gravitacion, se han desarrollado y sef
estan desarrollando, a partir de un’

.
.,

comienzo tan sencillo, infinidad de
formas cada vez mas bellas y

maravillos
Charles Darwin




BASES NUCLEOTIDICAS

Nucleotide Bases
o Adenine (A)
o Thymine (T)
e Guanine (G)
» Cytosine (C)




BASES NITROGENADAS

Las hases nitrogenadas que componen las acidos nucleicos san los camipueastos que
codifican la informacion genética en la molecula.

Las bases nitrogenadas se clasifican en dos grandes familias:

.- Bases puricas:
Adenina

GLranina

o

T 2.- Basces pirimidinicas:

ey - e
N TH HE |i2'r‘ HM ‘CH Citasina
l_ CH =L _CH cH -
G e r o 'a_n,; o= Hr,.'fff Timina
citusinaJ timina | uracile Uracilo
I—

eragado de Bologia

Las bases nitrogenadas, al igual que las pemtosas, varian en la compoesicion de los
acldos nucleices: ElI ADN  contiene  adenina-guanina-citosina y timina que se
emparejan n la doble helice una de cada famila A-T y G-C




APAREAMIENTO DE BASES
T

Base pairs bond the double helix
together.

The “beginning” of a strand of a
DNA molecule is defined as 5’.

The “end” ofthe strand of a DNA
molecule is defined as 3’.

The &' and 3’ terms refer to the
position of the bases relative to the
sugar molecule inthe QNA
bhackbone.

The two strands in a double helix
run in opposite directions.




BASES NITROGENADAS
B ——

Las bases nitrogenadas, al igual que las pentesas, varian «n la composiciden des los
acidozs nucleicos. ElI ADN  contiene adenina-quanina-citesina yw timina que se
cmparcjan en la doble hallee una de cada famlla AT y G

citosina

guUanina

timina
adanina

Minnddn e Lo logsan

Fl BHNA contlene Uracllo oan wnz de Timilna.

Cl DHA v todas las formas hicatenarias {duplex} de los acidos nucleicos se unen entre
ai qraciaz a log enlaces de hidrageno gque ze astablecen eantre sus hazes. La Timina
cnlaza con la Adenlna con dos enlaces y la Guanlna y la cliasina se unen enirae si por
ey enlaves de hidn ogene,




The order of nucleotide
hases along a DNA strand is
knovn as the sequence




Parent Strands

During cell division the entire DNA
of the cell is copied:

= Strands separate

s Complementary strands, are
generated

s Two duplicate DNA sequences
are produced




DOGMA CENTRAL DE LA
BIOLOGIA MOLECULAR

- —

Cl dogma csntral de la biclogia molecular sxplica a1 flujo o precesamisnte de la
informacian gqendtica en la mayeria de loe asrganiemose conocidoe. En 21 dogma 2e
dlIsTl g IR TrE S & Ta T Ot

Transcrlpmnn Traduccion

DN RNA — Proteina

Reaplicaciaon

- la repllcaclan, en Ia cual s copla &1 TFNA progenlior &en moléculas hl|as
il e tiaecons ol MeMA pras ogas it o

£ - La transcripcidiy que &5 &l procesas miediantes 21 cual s transcribx»e o
pasa la Informacldin gendetea del NTHA al RRH A, poara ser llevado al lngar
Ili'.- !=IIIII-IE!-=i!-= -lllt I'.I!: lll“l-l&;ll'.-l!:: III-!: I:Ihll!:-ﬂ [ § | B

¥ -La Traduccidn &35 & pracesse mediants & que 21 mensajs cifraidae =m 21
lilloma de los tripleies de bases (ciddlgo gendilcof &8 desclfrado por los
I:EI"-IJ!I.I !-::llll!l:ﬂ:-llldlll!:-lt [ E Rt |IIIIII'.-IIII:I.




L algunas bacterias y virus la intormacion genetica se almacena en forma de RNA,

v tienen la capacidad de sintetizar DNA a partir de RNA, por ello, el dogma se ha
maodiflcado para Inelulr a estos organlsmaos conremplando el proceso de rranseripelén
LRIV 150

Traducmon

ranscrlpcmn
DNA <> RNA — Proteina
Transcrlpclén
Lﬁ inversa

Repllicacién




ReplicaciAc’)n del DNA

Mathew Meselson |

Frank Stahl

~ - Semiconservativa: una cadena sirve de molde para una nueva

—

~ cadena
g—_.  El experimento de M. Meselson y F. Stahl (1958) demuestra

e

_"-':] que la replicacion es semiconservativa
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Posibles modelos de replicacion

_e—

Conservative
replication replication
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PROCESO DE REPLICACION DEL DNA
Primera Etapa

-12 etapa: desenrrollamiento y apertura de la doble hélice. Interviene
un grupo de enzimas y proteinas que en su conjunto se denomina
replisoma.

» Primero: intervienen las helicasa que facilitan el desenrollamiento.

™ >Segundo: acttan las girasas y topoisomerasas que eliminan la tension
4 generada por la torsion en el desenrollamiento

»Tercero: Actuan las proteinas SSBP que se unen a las hebras molde
para que no vuelva a enrollarse
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PROCESO DE REPLICACION DEL DNA:
Segunda Etapa

2% etapa: Sintesis de dos nuevas hebras de DNA.

> Actuan las DNA polimerasas para sintetizar las nuevas hebras en sentido 5°—
3’, ya que la lectura se hace en el sentido 3> -5,

> Intervienen las DNA polimerasas | y Ill que se encargan de la replicacion y
correccion de errores. La que lleva la mayor parte del trabajo es la DNA polimerasa
I11. Actia la DNA polimerasa Il corrigiendo dafios causados por agentes fisicos.

> La cadena 3° —5’ es leida por la DNA polimerasa Il sin ningin tipo de
| problemas (cadena conductora).

La cadena 5°—3’ no puede ser leida directamente, esto se soluciona leyendo
pequenos fragmentos (fragmentos de Okazaki) que crecen en el sentido 5> — 3’y
que mas tarde se unen. Esta es la hebra retardada llamada de esta forma porque su
sintesis es mas lenta.

La DNA polimerasa Il es incapaz de iniciar la sintesis por si sola, para esto
necesita un cebador (RNA) que es sintetizado por una RNA polimerasa (primasa).
Este cebador es eliminado posteriormente.




PROCESO DE REPLICACION DEL DNA: B
Tercera Etapa

I - R 5 S —

3% etapa: Correccion de errores:

La enzima principal en esta fase es la DNA polimerasa Ill, que corrige
todos los errores cometidos en la replicacion o duplicacion. También
intervienen otras enzimas como:

» Endonucleasas que cortan el segmento erroneo.
» DNA polimerasas | que rellenan correctamente la secuencia.

_5-:' » DNA ligasas que unen los extremos corregidos.

=T

Las Polimerasas de los eucariontes se denominan Polimerasa o, B y y. La
d polimerasa a es la responsable de la elongacion de la cadena. La polimerasa 8
esta implicada en los procesos de reparacion. La polimerasa y es mitocondrial.

En procariontes el proceso de sintesis de histonas ocurre concomitantemente
con la sintesis de DNA.




Replicacion del DNA

*Enzimas que sintetizan (replican) el DNA
E. coli
*DNA polimerasa | (rellena huecos y repara)
*DNA polimerasa Il y 11 (funcidn principal en la
sintesis)
*Anade bases en ambas cadenas en la direccion 5’
— 3
*Requiere un 3° OH final
Eucariotas
5 polimerasas
a0 Y B principal en replicacion
*d, € Y v exonucleasas
o *Correccion de pruebas: actividad 3° — 5’ exonucleotidica.
Sustituye bases mal emparejadas (10-°) por correctas (10°7)
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en la direccion 5> —» 3’

Las polimerasas
conocidas anaden

nucleodtidos solamente




L
Replicacion del DNA

Replicacion: continua (cadena adelantada) y
discontinua (cadena retrasada)

Discontinua

*Cebador (pequeno RNA 2-60 nucleotidos
anadido por enzima primasa o RNA pol que
provee 3’ OH)

*Fragmento de Okazaki por DNA pol 111 (1500 bp
en procariotas y 150 en eucariotas)

*Pol I elimina cebador 3° -> 5’ y llena huecos

(9ap)
Ligacion (DNA ligasa, enlace fosfodiester)

¥
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maost recently
synthesized
DNA strands

_ : leading-strand
lagging-strand template
template

From The &t of MBoC?® & 1995 Garland Publishing, Inc.
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REPLICACION

3 Topoisomerasa

’ / (relaja el superenrollamienta
acasionada por

Helicasa ”
(separa las dos @ gl desenrollamiento)
cadenas) ADNpal 111

(alarga el primer)

ARN
\ ARN (Primer]

ADNpal |
(degrada &l primer
' llenande el hueco)

/

Cadena de .

E‘,iﬂ[EEiS\ ' A mentaings
SaB{prolsinas ' ™,
continua () astabilizadoras )

de cadena sencilla) / A7
ADN ~ 5
PRIMASA / :
5 (ARNpol) ADM Ligasa

(une los fragmentos Okazaki)
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TRANSCRIPCION

: - TS -
[ Transcr'iptinn - during transcriptien
genetic information in DNA is
cuﬂied inte messenger RNA
(MRNA):

Transcriplion

= Transcription beﬁins at the start
ofthejene &', (the promoter

region) and continues until the 1
end of the gene. 3’ *

RNA Polymerase = The mRNA sequence is
complementary to the DNA
template strand it transcribes,
except uracil bases replace

thymine bases

The new RNA melacule is

pracessed by:

s Splicing: removes introns

éﬁ& s Capping: modifies 5'end %

s Polyadenylation: adds adenines
at the 3’ end

MNA

¥ E'IEH'I 1
Promcter




TRADUCCION

Rihosome
e Translation: mRNA is used as a
: template to synthesize a protein.

= Translation takes place outsice
the nucleus in the cytoplasm
within organelles called
endoplasmic reticulum

Proteins are made of amino acids

Codon: 3 basesin mRNA code
for amino acid in this protein

*J'-}m_:h,# 'Ribosome

,'—‘.-ILIAAG{;L'-' bt




CODIGO GENETICO

o O o F OC o F 0 P O

The Genetic Code

Three nucleotides (a codon) specify
an amino acid, since there are four
nucleotides there are 47=64
possible codons.

Since there are only 20 amine acids
then several codons can specify
the same amino acid. Therefore the
genetic code is said to be
degenerate.

There are also atart codons, which
indicate the beginning of the
coding region, and stop codons,
which indicate the end of the
coding region.
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CODIGO GENETICO

First position Second position Third position
(5' end) U C A G (3' end)

Try Cys
Tyr Cys
Term Term
Ser Term Trp

OcCc

Pro His  Arg
His Arg

GluM  Arg

Pro GIuN Arg

OrO0C @PF

Thr AspMN Ser
Thr AspMN Ser
Thr Lys Arg
Thr Lys Arg

Dr0C

Ala Asp Gy
Ala Asp Gly
Ala Glu Gly
Ala  Glu Gy

OrQOC




PROCARIONTES

.

Capsula -

Parede Celular

Membrana Citoplasmatica

o
Ribossomas

Pili ou Fimbrias



PROCARIONTES

parede celular

camada de
-peptidoglucano

membrana plasmat

DMN& em nucledide






Doble hélice de

Fibra cromalinica
{solenoids)

CrOMmosoma
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Condensed
chromosome

Chramatin

]
.
m
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EMPAQUEtAMIENTO DEL DNA EN DISTINTOS
NIVELES DE ORGANIZACION PARA FORMAR UN
CROMOSOMA
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EMPAQUEtAMIENTO DEL DNA EN DISTINTOS NIVELES DE
ORGANIZACION PARA FORMAR UN CROMOSOMA

Finclensaned
1]

Histona HI -/
|
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Frotein 1 Protein 2 Protein 3

- - £ P Dty PRl o

Genes are sequences of base pairs that encaede infermation for proteins
and some RNA molecules { such as ribesomal RNA and transfer RNA)
They canrangsa in size from less than 100 base pairs to several millien

bass pairs.



Gene Structure

Gene 1 Gene 2 Gena 3 Gene 4
2 —— — — NN

Exon 1 Exon 2 Exon 3

Intron 2

Intren 4

Genge Gena 2 Gene 3

Promoter  -xon Exon 2 Exen 3

-

Intén4  inten2 ) T

. s —— . - ' 5 bt

‘ The Gene Structure Regulatory region Regulatory region
» Exon=cedingsequence

Intron = non-coding sequence between two exons
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TRANSCRIPCION Y TRADUCCION B E

i RNA synthesis
{Transcription)

L N N

Introns are removed
{RNA splicing)
mENA ——{

Protein synthesis
{ Translation)

Gene expression is a twoe stage process:
= Transcription
e Translation




Tabla de comparacion entre procariontesy
eucariontes en la transcripcion del DNA

| Caracteristica PROCARIONTE EUCARIONTE

| Estahilizacion

= Comienzo ‘

[ntrones

Lugar de accion i emte al ser creada o] citof
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ACIDO NUCLEICO: DNA

i
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Formmacion - de un fragmenta de aRMN constituide por tres mecledtides unldos cn la se
cuenuia A-U-Z. 0 A adenina, U — wracilo, © = citosina.)
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o Componentes de los
0 =l | 4cidos nucleicos

B
O—P—0—CH | e

| 2.0 /Ll_‘ F
O H H ‘- 1".'”- .'.)J‘»\‘“"ﬂ'
PHOSPHATE H H "

“0—P—0—0H
. ’
PHOSPHATE W

CYTORMNE

ADENINI

H K

PHOSPHATE M H !
OH H S

“0—P—0—CH =N W

SUGAR \/ J'l |

| 1,0
-\ GUANINE
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N ccoendo cone el ool e Watson w ek, el ADM oo o daobile Fecelieae,
deztiogita, con las bases dinigidas haia sl cenbroe, perpsmdiculsmass al sjos de la
mils=cula 3w un ssquelste s=xtericr 2dle azucar fosfate a le large de los ladoes de la helics
{fque actia prote qgiendo a las bases del miedis ambisnte).

Laz hebras que la canforman  =on
compleamentarlas W antlparalel as.
Complermenlanias porgque Tas bases de coda
cadena =1 aparean e [ torma
coamplementaria Adenina com Timina (A-T) v
Cuanlna con Chioslna (TS5 Y antdparale las
provvagune: ourea o e esia o colecada o
posicion 2 3 oy la cemplemsnlaiia  an
posicicm J° 5.

Coonalon Brawssnr proiniiocan o prinviemvidd iniezon cosstonbelaz oz

LTS L8 L= hidh ogenwe (LT 1]

wwulpleamentaria, unisni o asi las ilos
coade nas

Lu separacion snbhs luos parss de hases
adyacentes es de 3 4 A {0, Idnm).

I L | Illlltlii:it 1:1FIII|III1="-‘I (B NR e "-"II!EI.'-‘I 1:'-11"-1 1“
pates do bases , oy decin cada 31 A (3.1}

Fl dlamernrnos de la héllece es de 20 A

Ne acuerda con &l madelas descrlie por Warson y Colek, &1 ANTH parsce s&r una
smvolazccnlan azonn cestoocioe s Tijo,poero oo Do, =i srvoradilieses axon Dorwacid o con =500 acormpoesiacinm

e asos ¢ con la inlgr accien con prolsianas.




Cl ADH tiene teoda la informacitn necesaria para el funcionamisente celular vy <ds los
caracteres egpecificoz de una especie o individue, por elle, es imprezcindible que
pueda ser coplada con fldelldad para que pueda reparlrse enire la progenle, ya sean
celulas que se regencran v nuevos individues de una especie. En el primer caso la
replicacien se realiza durante =l procsse de mitesis. v en &l segunde durante sl
proeceso de la meiosis.

Se hanm emitide muchas hipatesis de como

g .,‘:"m“. ge dupllea el ADN, persc Warsoen y Crick

- ""'*554 formularan la hilpdresls somloanserearbea

Rops.. gque  luce postciionmenie  demoshada po

oy, Meselson vy Stahl en 1937. Segun esta
— ﬂ“« hipditesiz, la nuevaz moléculaz de DHNA
— | duplexas contlenen una hehra de marerlal

vriginal y olra nucya,



_‘_“.- -

PROCESO DE REPLICACION DEL DNA W&

ADN ligasa

ADI polimerasy | Hebea molely (337

AN palmecasa 1IN

ARN polimeraw

(sivinasa)

Froteinas

. ‘ | "
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,@ . ) ARN ¢abadlos de Ukazak el ARM cetvador

!
»
»

Neicasa
¥ IBOOROMCrass

Hebra conductoa

AN polenesawn I

ARN cebadon

Hebva molde (3

B

1" etapa: desenmollamiento y apertura de la doble helice, Intervienen un grupo de
enzimas y proteinas, a cuyo conjunto se denomina replisoma.



Cn los precarictas y sesucarictas la sintesis de proteinas esta dirigida por la
infarmacian del ADMN, perae para que ze pusda transferir la informacion del ADM a las
proaveimas ae neceslra el coancarass del AR an sans dbversas formas o flpas. Na abstante
cillgunas bacierias w vitus oo Lcopen DHA para almacenan la infonmacion, sicodo o] BN
al qua realiza ssta tuncien, ademas de las relacionadas con la sintesis proteica.

1. Compoesicion del HRA
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lHay tres tipoes neatamente diferenciadoes de ARM, tante an su sstructura como an su

funcidm:

1.- ARM mensajera

25,
'\'\.H.
]I"_ H-F AR,

-

Irrbrexrmes
-

Lodcr ddes poli A
%,

RN areresofieess (ARN) de o meracesriof as Shae
Brrd Sl B}y ool wancraencdaes (2,

El AEN msnsajeis 8% monecalsndgiiv y
presenta un plegamisnto sacunidaric
heliceidl qgque le da un aspects longitudinal,
sln hlbhrldaclones ostabhlos Infracatonarlas.

Cn su estructura madura podeimos distimguir

un cap en el exiremo 5% de Lo cadeoa quoe e
conlisrs mayol 1exsistencia o La hideolisis. El
cap esta formade por la aslicien de un TP
al nucledtlds de purlna gque acad  de
cebhador para ol Inlcla de la sintesls. | a
mclilacicn el LT H (EN T dlilurcnle:s
Iecalizacionss pueids generar varios subtipos
ie cap.

El anscrile o Gadcoa doe HHAm gque scegune el
rade cde maduracien pusides coentener seole los
exones unidos entre si, o contenser exones
Intercalados fque BETAN posrerlnnmenrte
cclimnnionandd azs

Una cala Moli & de terminacidsn £n =u
extremin 37, farmada por hasta 2580 resldoaas
e ademilinate,
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! ACIDO NUCLEICO: tRNA

www.um.es/~molecula

3.-Sitin de Union
- del aminoacido

ARNt
Estructura terciaria

Lunp T
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i [ modificados
! AC
[UH_I s
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Las dilgrsntes moeleculas de AHML presunles
en un organisine o en diverseos organismos
tienen diferencias &n su sacuencia primaria
para reallzar su funclin eapeciflea, pers san
coonnemente  parccidas  en su estruciura
secundaria y terciaria.

I a estructura de Ioa ARNT &3 manacarenarla
pere prescola ung serice  de bucles  u
horquillas que le danm el aspecte de una heja
de trebaol.

Lus brazos del bebol s¢e nombran de acucido
con su composicien ¢ tuncion:

FI brazo que Incluye los cxtremns 3° ¢ 57 os
domde se une el aminvacide, por cllo se e
denomina brazo aceptor

FI hrazo opuesio es el del antdeosdin pues
conticoe ol wiplete de lectwa del codon del
HHN Am




ACIDO NUCLEICO: rRNA

Cl ARHNr es elemente constitutive de los
ribosomas Juntc a las profeinas.

3. - AEH ribhn=sdamben

Los distintos AHnr tienem wuna estructura
maonaecatenaria con bucles vy horguillas gque
coldlclomnam s esyrucTura seciandarla.

Paracs sar LR astosplegamisntos

secundarios condicionan su interacisonm Ccon

las prareinas ribhasomales condlclamand o asi

s eesslvonaciona derciaria diee Toomea globoo b
[ P L e, {subunidades de los ribescinas).

¥ gl

EalrsLinsy L3 Lo rnlorrdoe ofier fon SRR

=ubunidad yranudw
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nevw RMA prirmer
RMA gynthasis by DMNA
prlrmer primase
e 3 s
5 a

lagging- DMA polymerase adds to new
strand RMA primer to start new
template Okazaki fragment

1 R & 1
El

DA polymerase finishes
DMA fragment

3 PR R RE e D'
e e e L e Vs sl et e e

aold RMNA primer aragsacd
and replaced by DNA

3 FEETR WS IaRnanas [
& N R S S AT R RO T

nick sealing by DNA ligase
joins new Okazaki fragment
to the growing chain

i eI B S e B
N R R T e '

Polimerasa IIT

Polimerasa I

From The &rt of MBoC® & 1995 Garland Publizhing, Inc.




DNA ligase links Okazaki fragments



L
Replicacion del DNA

« Origen de replicacion:
Secuencia reconocida (Ori C en E. coli) por proteinas iniciadoras.
«La replicacion
es bidireccional s

\ @
———_
« El replisoma: complejo enzimatico de la replicacion que coordina la
sintesis de las dos cadenas
*Primosoma: formado por dos enzimas
*Primasa
*Helicasa (desenreda el DNA)
Proteina de union a cadena sencilla, ssb (Union Y, estabiliza el
DNA de cadena sencilla)

*Topoisomerasas tipo | y 11 -DNA ligasa- (relajacion del
superenrollamiento) =



newly synthesized
strand

naxt Okazaki fragment
will start hera

RMA prirmer

Okazaki fragment

lagging-strand template

DNA polymerase on lagging strand
{just finishing an Okazaki fragment)

—

DNA polymerase on
leading strand

parental
DMNA helix

EANANANAIIN

DNA helicase

DNA primase

single-strand
binding protein

From The art of MEBoC® & 1995 Garland Publishing, Inc.




Replicacion del DNA

-‘lv w

DNA polymerase

. of DNA template
"= with short regions
of base-paired "hairpins”

EI f ; = . a
+ LTI q | _ single-stranded region

cooperative protein binding straightens region of chain

Frorm The Art of MEBoC® & 1995 Garland Publizhing, Inc.




Replicacion del DNA

leading-strand template

newly synthesized strand

L DNA polymerase on
/.\’-\/ leading strand
parental
'\5\' % DNA helix

DMNA primase

single-strand . L= ,
binding protein y '_ DMA helicase

lagging-strand

RNA < frau) ' \1/ template
primer
DA polymerase /\-
on lagging strand
Okazaki (just finishing an newly ’\

fragment Okazaki fragment) synthesized
strand

From The Art of MEoC? & 1995 Garland Publishing, Ine.




Origin of replication

Parental DNA *

Newly formed
daugther strands

Origin of replication

un replicon. La replicacion es bidireccional —
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FI pracese de replleaclin en pracarlantes y eacarlantes ns slmllar, las diferenclas
colie unue Yy obie son ¢l mayor Wmdaine del matcnial genclice en cucdriomiles, su
ampacuetamiente con histenas, que an los sucariontes se producen muchas herquillas
de replicacién al mismo tiempo, y que =& conocen muchoe pear las proteinas
Intervinlentes &n encarlontes que en pracarlontes. Por ello, descrlblremas &l procesa
[H 1] IFHH'.-‘IIiHIIHt!'i.

Al 1qual que en eucariontes, los procariontes replican su DNA de farma continua en la
hebra & - 3" {conductara) y de forma dlascontinua en la hebra 3° - 5 {retardada).

Cl DNA an las bactarias suele ser circular y su rerplicacion «curre an tres atapas,
ampezands por un unicoe punto:

1" etapa: desenrrollamiente y apertura de la

| r fdohle héllee
S =3
(2 3
"=_ﬁ}\£§ 2" atapa. sintesis de dos nuevas hebras de ALFN,
Y

5

o
'%Mﬁﬂj
A\

32 ptapaz corre celdn de errores,




e Separacion de las |
dos hebras por calor

* Una mayor
proporcion G-C
A, ’_ tiene una mayor
 temperatura de

- desnaturalizacion
- j-% ~ (‘fusion’)

(0]
o

N
o

Porcentaje G + C
(o)
o

N
@)

70 80 90 100 110

Temperatura de fusion (desnaturalizacidn)



el

DA polymarasa

two halves of
licing clamp

N

clamipied polymarase
tatherad on DMNA

From The &rt of MBoCF @ 1995 Garland Publishing, Inc.




