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Cap tulo 1

Introducct on

1.1 Antecedentes generales del tema

Esta seccon esta dedicada a hacer una revison de las herramientas utilizadas
por los seres vivos para almacenar y expresar la informacon contenida en los genes.
Esto partiendo del dogma central de la biologa molecular y el proceso de seleccon

natural que permite la evolucon y adaptacon de los seres vivos.

1.1.1 Estructura del ADN

La mokcula de ADN @cido desoxirribonucleico) es un polmero formado por
un azicar que es la desoxirribosa, un grupo fosfato que junto con la desoxirribosa,
forman un esqueleto o soporte para un conjunto de mokculas con anillos nitrogena-

dos llamadas bases nitrogenadas ( gura 1.1).
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Figura 1.1 : Estructura qumica del ADN, se puede observar el esqueleto de la mokcula con-
formado por el grupo fosfato en amarillo y la desoxirribosa en naranja, tambéen el apareamiento
entre las bases en la parte interna de la cadena. Cortesa: Madprime (talk contribs), CCO, via

Wikimedia Commons.

Estas bases nitrogenadas tambien llamadas nucleobases, se dividen en purinas
(adenina y guanina) y pirimidinas (citosina y timina) (tabla 1.1). Con respecto
al grupo funcional, la guanina y timina presentan un grupo ceto, mientras que la
adenina y citosina un grupo amino ( gura 1.2) Porultimo, las nucleobases cumplen
con los apareamientos de Watson y Crick (Watson y Crick (1953)). Por lo tanto, la
adenina se une con timina por medio de dos enlaces de hidogeno y la guanina con
la citosina por medio de tres enlaces de hidogeno como se muestra en la gura 1.1

(Urry et al., 2016). Un resumen de estas propiedades se muestra en la tabla 1.2
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Base Tipo Smbolo

Adenina | Purina A
Guanina | Purina G
Citosina | Pirimidina | C

T

Timina Pirimidina

Tabla 1.1 : Clasicacon de las bases nitrogenadas dependiendo de su tipo y su abreviacon.

Estructura Grupo funcional Enlace de H
Purina (R) Amino (M) Fuerte (S)
AoG AoC GoC
Pirimidina (Y) Ceto (K) Debil (M)

CoT GoT AoT

Tabla 1.2 : Descripcon de las bases nitrogenadas dependiendo de su tipo (purinas y pirimidinas),

el enlace de hidogeno que presentan (fuerte o cebil) y del grupo funcional (ceto o amino).

Figura 1.2 : Estructura de las bases nitrogenadas, en rojo se senalan los grupos funcionales. La

adenina y citosina tienen grupo amino, mientras que la guanina y timina grupo ceto.
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En general las hebras de ADN estan formadas por 2 tipos de secuencias; el ADN
codi cante formado por exones y el ADN no codi cante formado por intrones. El
ADN no codi cante sirve para regular la expresbon del genoma y puede ser utilizado
como un marcador evolutivo, mientras que el ADN codi cante es el responsable de

la produccon de la cadena polipeptdica (Madiganet al., 2017).

En los organismos vivos, la informacon geretica contenida en el ADN se trans-
ere a trawes de tres etapas principales: replicacon, transcripcon y traduccon. Este
proceso, conocido como el Dogma Central de la Biologa Molecular, describe un ujo
unidireccional de informacon desde los genes hacia la sntesis de protenas. Segun es-
te concepto, el ADN se transcribe en ARN mensajero (ARNm), que posteriormente
se traduce en protenas, las mokculas funcionales responsables de regular y ejecutar
el metabolismo celular. Adenas, el dogma establece que solo el ADN de doble he-
bra puede replicarse, asegurando la transmisbn el de la informacon geretica a la
descendencia (Alberts (2017)). En la gura 1.3 se muestra el ujo de informacon en

la expresbn genica.

Figura 1.3 : Flujo de informacbn en la expreson genica.

1.1.2 S ntesis del ADN

El proceso mediante el cual se sintetiza una nueva mokcula de ADN se deno-
mina replicacon, un mecanismo esencial que permite la creacon de copias de ADN
a partir de una mokcula original o plantilla. Este proceso constituye la base de la
herencia, ya que asegura la transferencia precisa de la informacon geretica de una

generacon a la siguiente. La replicacon est ntimamente ligada a la estructura y
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las interacciones entre los nucleotidos que conforman las cadenas de ADN. Estas

interacciones estabilizan la doble frelice y permiten su desdoblamiento y copia.

Cada hebra de ADN presenta extremos denominados 5'y 3', y como las he-
bras son antiparalelas, la complementaria se orienta en direccon opuesta (3' a 5').
El primer paso de la replicacon consiste en la separacon de la doble telice por ac-
con de la helicasg una enzima que rompe los puentes de hidogeno entre las bases
complementarias, creando una estructura conocida corhorquilla de replicacon. En
esta horquilla, las hebras separadas sirven como moldes para la sntesis de nuevas
cadenas de ADN.

El proceso se inicia cuando una pequefa cadena de ARN, llamadaner, se
une a la hebra molde y marca el punto de inicio para la adicon de nucleotidos.
Esta funcon es realizada por la enzimgrimasa Posteriormente, laADN polime-
rasa Il extiende la nueva cadena anadiendo nucleotidos en direccon 5' a 3'. Sin
embargo, debido a la orientacon antiparalela de las hebras, la sntesis de la hebra
complementaria requiere un enfoque diferente: leebra rezagadae sintetiza de forma
discontinua mediante pequefos fragmentos llamadfsagmentos de OkazakiEstos
fragmentos se forman gracias a nultiples primers de ARN colocados por la primasa,

sobre los cuales la ADN polimerasa |ll construye segmentos de ADN.

Una vez completada la sntesis de las cadenas, los primers de ARN son elimi-
nados por la enzimaxonucleasay los huecos resultantes son rellenados porA®DN
polimerasa L Finalmente, la enzimaADN ligasa une todos los fragmentos de ADN,
completando as la formacon de dos mokculas de ADN icenticas. Para aliviar la
tenson generada por el desenrollamiento de la doble telice durante el proceso, la
enzimatopoisomerasaactia desenredando el ADN. Este complejo y preciso meca-
nismo asegura la delidad en la duplicacon del material geretico, como se detalla en
(Madigan et al., 2017), (Urry et al., 2016), y (Cooper, 2018). La gura 1.4 muestra

un resumen el proceso de replicacon.
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Figura 1.4 : Proceso de replicacon en el ADN. De manera sucinta, en el primer paso se separa la
doble telice formando unahorquilla de replicacon. Segundo paso, se crea una nueva cadena afnadien-
do nucleotidos en direccon 5' a 3', la hebra rezagada se sintetiza de forma discontinua medianteag-
mentos de OkazakiFinalmente, se forman mokculas de ADN icenticas. Cortesa: National Human

Genome Research Institute, https://www.genome.gov/es/genetics-glossary/Replicacion-de-ADN

1.1.3 Tipos de elementos gen omicos

1.1.3.1 Cromosomas

Los cromosomasson estructuras que albergan el material geretico de los orga-
nismos y desempefan un papel esencial en la organizacon, replicacon y transmison
de la informacon hereditaria. En las elulaseucariotas (aquellas que poseen un
rucleo delimitado por una membrana), los cromosomas se encuentran dentro del
rucleo, mientras que en las @lulagprocariotas (que carecen de rucleo) esan presen-

tes en el citoplasma.

En la mayora de las ®lulas procariotas, existe ununico cromosoma circular,
gue contiene toda la informacon geretica esencial. Por otro lado, las ®lulas eucario-

tas poseen multiples cromosomas de ADN lineal y de doble hebra. Estos cromosomas
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Figura 1.5 : Esquema que muestra la condensacon de un cromosoma eucariota duplicado,
partiendo de la mokcula de ADN bicatenario. Posteriormente, el ADN se empaqueta asociandose
con histonas para formar nucleosomas. Los nucleosomas se enrollan helicoidalmente para formar
solenoides. Estos solenoides dan lugar a las bras de los cromosomas ennlatafase Cortesa:
National Human Genome Research Institute, https://www.genome.gov/es/genetics-glossary/ARN-

de-transferencia-ARNt

tienen una estructura lamentosa y estin organizados dentro del rucleo celular.

Cada cromosoma eucariota consiste en unaunica mokcula de ADN estrecha-
mente empaquetada gracias a su asociacon con protenas llamadaistonas Las
histonas permiten que el ADN se compacte y se organice e cientemente, facilitan-
do su acomodo en el espacio limitado del rucleo, como se muestra en la gura 1.5.
Este empaquetamiento es crucial para mantener la estabilidad geretica y permitir

procesos como la replicacon y la transcripcon.

El ermino cromosoma proviene del griego chroma (color) y soma (cuerpo), en
referencia a su capacidad de tenirse con colorantes selectivos paraacidos nucleicos,
una caracterstica que los hace visibles bajo el microscopio en @lulas que esan

prepaandose para dividirse (Urryet al., 2016).
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1.1.3.2 Locus/Loci

La palabralocus de origen latino y que signi ca \lugar”, se emplea en geretica
para referirse a la posicon espec ca que ocupa un gen dentro de la secuencia de
ADN de un cromosoma. Su pluralloci, se utiliza para identi car nultiples regiones
de intees en secuencias gereticas. Esta terminologa es fundamental en el estudio de
la geretica, ya que permite localizar genes asociados con caractersticas espec cas 0
con ciertas condiciones biobgicas (Madigaet al., 2017), (Urry et al., 2016), (Cooper,
2018).

1.1.3.3 Genes

Un genes una unidad fundamental de la herencia geretica, compuesta por un
segmento espec co de ADN que contiene una secuencia de nucleotidos encargada
de codi car una cadena polipeptdica o un producto funcional, como el ARN. En
algunos virus, el material geretico est formado por ARN en lugar de ADN, lo que
constituye una excepcon a la estructura tpica de los genes. Los genes desempefan un
papel central en la transmisbn de las caractersticas hereditarias y en la regulacon de
los procesos biobgicos esenciales (Madiganal., 2017), (Urry et al., 2016), (Cooper,
2018).

1.1.3.4 Exones e Intrones

Desde el punto de vista de la informacbon que codi ca, el ADN esh compuesto
por dos tipos principales de secuencias: legones que constituyen el ADN codi -
cante, y losintrones, que corresponden al ADN no codi cante como se muestra en
la gura 1.6. Los exones contienen la informacon necesaria para la produccon de
cadenas polipeptdicas, desempenando un papel directo en la sntesis de protenas.

Por otro lado, los intrones, aunque no codi can para protenas, son esenciales en la
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