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Newly synthesized strand

Durante la ,
una cadena “parental”
da lugar a dos cadenas
“hijas”.
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La cadena parental se
DNA REPLICATING t,["'”“l abrey nuevos
ITSELF nucleotidos se van
Incorporando para
generar dos cadenas
complementarias.

Complementariedad
de bases
nitrogenadas

Sintesis en direccion
5 ->3
DNA polimerasa
Nucleotidos
Molde (template)
Cebador (primer)



Fork movement

primer

5/ Previous Okazaki fragment
: ) ~1000 nucleotides
Leading strand \ / ( )

Parental strand

3’

3

5 Lagging strand 5/

Parental strand

Horquilla de replicacion
Leading strand
Lagging strand
Fragmentos de Okazaki
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~ Terminaton site

Replisome

Replisome

En cromosomas
circulares bacterianos
el proceso empieza en
un sitio concreto
denominado Origen

y progresa en las dos
direcciones.

Origen (oriC)

Sitio de terminacion (ter)
Replisoma, complejo de
proteinas de replicacion
Replicacidon bidireccional
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TABLE 20.1 Subunits of DNA polymerase lll holoenzyme

Subunit M. Gene Activity

Ct 130 000 pol CldnaE Polymerase
£ 27000 »core dnaQ/muD 3'— 5 exonuclease
0 8846 holE 7
E 40 000 dnalN Forms sliding clamp
T 71 000 dnaX Enhances dimerization of core: ATPase
v 47 000 dnaX E
3 38 700 hol A
5 36 900 v hol B \ Enhance processivity;
) complex assist in replisome assembly
16 600 holC
15174 holD

DNA polimerasa lll
de Escherichia coli



il \ Single y complex
Sliding clamp

Core complex )
DNA polimerasa lll

de Escherichia coli
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Durante la

Se generan copias

de los genes en forma
de moléculas de ARN.
Estos ARN viajan del
nucleo al citoplasma,
donde son recibidos
por los Ribosomas,

gue traducen las
secuencias de
nucleotidos en
secuencias de amino-
acidos.

Por eso, esetipo de
ARN se denomina
ARN mensajero
(ARNmM o mRNA).
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Transcription
start site
+1
Coding strand

DNA a‘TTCCG ATATACGCA .

3 '“"Ev‘f';l_:(.[if1{l-"t|lf_!f_{{_=1 Imelll;lelnd
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Direction of transcription

Complementariedad de bases nitrogenadas
Sintesis en direccion 5'-> 3

RNA polimerasa

Riboucledtidos

Molde (template)
Cadena codificante <-> mRNA






¢t subunits

W subunit

B' subunit

Nucleo (core) de la RNA polimerasa de E. coli: 0233'w

La subunidad O es laresponsable del reconocimiento
de secuencias especificas en el DNA (Promotores)
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Transcripticn
start xite

—_— s

TATTTTA CCTCTGGCGOGTINATAAT|GE TTG f.'g-.-'n. TGTACTAAGGA ARG

GTGCGTGlrTGAC

GOCGOTGOGITTGACA[TAAATA CCACTGGCGOTIGATACT

[r

O A GCACAITCAGCAGGACG AP
TGAGCTGIT

TGACAATTAAT CATCGAACTAGITTAACTIAG T.“LCGCE:\.“LGTTC:"‘LCGTJ‘H\ iy
CCCAGGOITTTACAICTTTAT GUTTOCCOGOGCTCGITATGTTIGT GTGG;:".."LTTGTG."'.GE{_?G bt
CCCAGQCITYTACACTTTIAT GCTTCCOGOCTCGTATAATIGT G']'Gﬁ_}h ATTOGTGAGC GG lacliV5
ATCCTACICTGACGICTTTTT ATCOGCAACTCTCMACTGT
i 03 Bl P R AN
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TTCTCCATAICCCGTTTTTTT araBAD

TGTCAGGCCGG AATAACTCCCITATA .'\"GCGCC.-".CCE.-".ETGJ&CﬂCGG.-"H"L rml
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TAAATGOITTGACTIC TG T AG COGGAAGGCGITATTATIGE acaccojelcgeGoeoeToA rmAl

=]

T
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TCCf."'-T{'iT{j.-".i'.;‘L'.'jTTTTCGC.-".TCTTTGTTJ"LTGC'ET.-".T'l'_':'.'_'u T A TTTCA[TACCATAAGEC g Pl
ATGTCACACTTT TCGCATCTTTGT|TATGCT|AT GGTTAITTTCATACCAT gerdP2

TTATTCC

Crnsensng
SCJUCTICE: g e T Ty T

—35 region — 1} rzgion +1

Secuencias de promotores reconocidos por 070



Sitios de unidn de proteinas
reguladoras (activadores o
represores)

Promotor (cajas -35y -10)

Sitio de inicio de transcripcion

Terminador de transcripcion

Stop Trans. Ter




lac operon
- 1
lacl lacZ lacY lacA
1 1 1
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Genes y Operones
Operones monocistronicos y policistronicos
El operon lac



RNA polymerase

&,  repressor
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Represion de la
transcripcidn
en el operon lac
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DNA
Tytoplasm
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Diferencias entre Eucariotas
'”‘““”""El_ i y Procariotas:
THANSUEATICN
T il — 515 Cap
Poli A
Procesamiento (splicing)
Intrones

Exones
Compartimentalizacion



Exon

oA

57w G U

G

5’ splice site
CONSensus sequence

Intron

;

Exon

&

AGUmYNYURAY W wYYYYYYYYYNCAGGwY

e 10—40 nucleotides

Branch site
CONSEensus sequence

3’ splice site
COINSEnsus SCueInce

Procesamiento (splicing)
Secuencias consenso



(a) The spliceosome positions the adenylate
residue al the branch site near the 5
splice site. The 2"-hydroxyl group of the
adenylate attacks the 5 splice site.

5" splice site 3" splice site

(b) The 2"-hydroxyl group is attached to
the 5" end of the intron, and the newly
created 3’-hydroxyl group of the exon
attacks the 3" splice site.

{c) As a result, the ends of the exons are
joined, and the intron, a lariat-shaped
molecule, 15 released.

Procesamiento (splicing)
Mecanismo



{a) Site of 3

Triose phosphate cleavage and
isomerase gene polyadenylation

e
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Lk g | |
Exon 5 Exen s Exon7 Exon 8 Exon &

Transcription

Processing

| | AAAAAWCAAA 3
|

Procesamiento (splicing)

¢, Correspondencia
entre exones y dominios?
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Ribonucleic acid

OrFrCOnOPr OO CCORTEFEODONORPC OO0

I I R S S S E—

Codon 1

Codon 2

Codon 3

Codon 4

Codon &

Codon &

Codon T

Durante la . los Ribosomas
leen la informacion de los ARNm, y la
traducen a una secuencia de amino-
acidos.

La informacion de los ARNmM esta
codificada en forma de tripletes
o codones de nucleétidos.

La correspondencia entre tripletes
de nucleotidos y aminoacidos es
lo que se conoce como el

Codigo Genético.



First position Second position Third position

(5" end) U C A G (3’ end)

Ser Tyr Cys U

U Phe Ser Tyr Cys C
Leu Ser STOP STOP A

Leu Ser STOP Trp G

Leu Pro His Arg U

C Leu Pro His Arg C
Leu Pro Gln Arg A

G

G0 | Q0O C

El codigo genético
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La ocurre en los B
Ribosomas, que estan en el
citoplasma.

708 ribosome

Los ribosomas estan
formados por dos
subunidades, que a su vez
estan compuestas por
muchas proteinas y por
varias moléculas de un tipo
especial de ARN, el ARN
ribosomico (ARNr o rRNA).
Tunnel :
LB Durante la traduccion los

S IR - mino4cidos son traidos a

peptide los ribosomas por otro tipo

chain especial de ARN, los ARN
de transferencia (ARNt o
tRNA).
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Ribosome @ Subunits rRNAS Proteins

Proc 70s o0s 23S 5SS 31 proteins
30s 16s 21 proteins

Euc 80s 60s 28s 5.8s 5s 50 proteins
40s 18s 33 proteins




anticodon
codon

1gt base in codon
Ucpoo Ul 95EQ RIS

DroC>rOCrxrOC@Br=0C

The Genetic Code La funcion de los RNA
de transferencia (tRNA)



Estructura basica de un tRNA
Anticodon
Brazo aceptor

Variable arm

Anticodon arm
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mRNA mAUGCAUGCAUGCW

AUGCAUGCAUGC
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Message read in
reading frame 1

Message read 1n
reading frame 2
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Message read in
reading frame 3

Hay TRES fases de lectura posibles en un mRNA

¢, Como sereconoce el codon de iniciacion (AUG) correcto?
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5'UTR
Codon de iniciacion
Sitio de union del ribosoma (RBS)
Secuencia codificante (CDS)
Codon de terminacion
3' UTR
Mono y policistronicos
Acoplamiento traduccional
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El material grafico proviene de: °

* Horton et al, Principles of Biochemistry, Prentice
Hall

* Lewin, Genes VIl, Oxford University Press

* Access Excellence Graphics Gallery,
(www.accessexcellence.org)

* www.bact.wisc.edu/Bact303/Bacteriology



