Sintesis de proteinas (Traduccion): descodificacion del ARNm

> Si te has fijado, la transcripcidn es un proceso de copia donde no se cambia de idioma,
(SABIAS QUE?)

- pues se pasa del idioma del ADN a una especie de dialecto suyo que es el idioma del ARN,
Se necesitan 43 = 64 palabras de . . .. . .
tres letras, es deci, 64 tripletes | d€l Mismo modo que la misma musica compuesta para un instrumento se transcribe para

de bases para codificar a cada otro instrumento distinto.
uno de los 20 aminoacidos.

Sin embargo, el proceso de biosintesis de proteinas se denomina traduccién porque no
es un proceso de copia a partir de un molde y en él si se cambia de idioma: se pasa del
idioma de los acidos nucleicos, cuyo alfabeto posee cuatro letras (A, G, C, U) al idioma de
las proteinas que posee un alfabeto de 20 letras (los 20 aminoacidos proteicos).
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Am{&jlphel \GLJ}"}—//':')Q(\ La traduccion es la etapa que sigue a la transcripcidn mediante la cual se descodifica el

Inoacidos
mensaje genético que contiene el ARNm para que se sinteti-ce una proteina (en general,
Pero sobran palabras, lo que .
significa que varias palabras (tri- una cadena peptidica).
pletes) son sindnimas porque
codifican, es decir, significan el | Pero, écomo se puede pasar de un idioma a otro? {De qué manera se puede codificar

mismo aminoacido. L, . .
X cada uno de los 20 aminoacidos proteicos con tan solo 4 bases nucleicas?

El cédigo o la clave genética

Tal vez has caido en la cuenta de que para traducir es indispensable un diccionario. Este diccionario molecular recibe
el nombre de cédigo o clave genética.

El cddigo genético establece las correspondencias entre nucledtidos y aminoacidos, lo que permite traducir el idioma
de los genes al de las proteinas: los aminoacidos estan codificados por palabras de tres letras, que son tripletes de
bases del ARNm, también llamados codones.

Caracteristicas del cddigo genético | Segunda Base _
Uracilo (U)  Citosina (C) Adenina (A) Guanina (G)
» El codigo genético esta degenerado, expresion que carece de 2| Fonilsisina  Seina  Trosina Cistsina | U
significado moral o peyorativo; simplemente quiere decir que el g | Fenildlanina  Sefina  Tirosina Cisteina | C
.. . . g Leucina Serina PARADA PARADA A
diccionario es redundante: puesto que existen 61 codones que Leucina Serina PARADA Trptefeno |15
codifican 20 aminoacidos, algin aminodcido debe estar codificado _ _ _ o —
o Leucina Prolina Histidina Arginina u
por dos o mas tripletes distintos, es decir, hay codones que significan £ | Leucina Prolina Histicina Arginina | ¢
|O mismo (codones sinc')nimos) 3 ;% Leucina Prolina Glutamina Arginina A $
) B Leucina Prolina Glutamina Arginina c &
» Es universal, pues es utilizado indistintamente por la practica £ < | Ilsoleuina  Treonina  Asparagina Sena | U &
Id d d I . d . b . I o .g Iscleucina Treonina Asparagina Serina c =
totalidad de los organismos conocidos (virus, bacterias, plantas, § | oeucna  Treonina  Lisna Arginna |
animales ...), y no es ambiguo, pues cada coddn o triplete tiene Metionina  Treonina  Lisina Arginina |
siempre el mismo significado, es decir, especifica al mismo & | Valina Manina  Acido aspérico  Glicocola | U
am | noécido . -g Valina Alanina Acido aspéartico Glicocola C
(% alina Alanina Acido glutamico Glicocola A
. . . . . Vali Alani Acido glutami Glicocol
» Todas las combinaciones o tripletes de bases tienen sentido ane e g TR @
y se leen en el ARNm de izquierda a derecha, en sentido 5' - 3'.  Codigo genético: codones y aminoacidos.
» El cddigo carece de solapamientos, lo que significa que los tripletes se disponen en el ARNm uno a continuacion

de otro y no comparten ninguna base; ademas es unidireccional, pues el mensaje del ARNm se lee en un Unico sentido,
desde el coddn de iniciacién hasta el de terminaciéon, en sentido 5' = 3'. Pero, écomo consiguen los aminodcidos
alinearse correctamente sobre los tripletes del ARNm y enlazarse entre ellos para formar la cadena peptidica con una
secuencia especifica?

Los aminoacidos son «analfabetos»

La descodificacion de la informacion genética requiere que la secuencia de bases del ARNm determine la secuencia de
aminodcidos de la cadena peptidica.

Pero, para traducir hay que saber leer y los aminoacidos son «analfabetos», ya que no reconocen directamente a sus
correspondientes tripletes. Puesto que no existe una relacidon quimica directa entre tripletes del ARNm y aminodcidos,



éde qué manera puede realizarse la descodificacion? Pues bien, para que los aminoacidos puedan situarse en la
posicidn correcta, necesitan intérpretes que actien de intermediarios entre el mundo de los acidos nucleicos y el de
las proteinas: las moléculas de ARNt (ARN de transferencia).

La funcién de intérprete de los ARNt

Los ARNt son los verdaderos artifices de la traduccion, pues se encargan de mantener las correspondencias entre los
tripletes del ARNm y los aminoacidos.

En cada molécula de ARNt se distinguen dos regiones distintas y separadas que le permiten actuar como intérprete: la
secuencia CCA del extremo 3'y el bucle del anticoddn.

Primera adaptacion: transcurre en la enzima aminoacil ARNt sintetasa

Por un lado, cada ARNt se une especificamente con un Unico aminodcido determinado. Para ello la enzima aminoacil
ARNt sintetasa actla como adaptador, ya que dispone de dos sitios activos altamente especificos: uno de ellos
reconoce al aminoacido (existen, al menos, veinte enzimas diferentes, una para cada aminodacido), y el otro identifica
determinadas secuencias de bases caracteristicas de cada ARNt. Esta enzima cataliza el enlace entre el grupo carboxilo
(-COOH) del aminoacido con el grupo hidroxilo (-OH) perteneciente al ribonucleétido de adenina del extremo 3' del
ARNt (secuencia CCA).
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Primera adaptacién. Las enzimas aminoacil ARNt sintetasas se  Segunda adaptacion. Para que puedas representar visualmente
comportan como eficaces traductores bilinglies de la célula, ya  este proceso, imagina que el ribosoma abre una ventana por

que actlan como adaptadores o intermediarios, pues «conocen»  donde solo se ve en cada momenta un triplete determinado del
el idioma de las proteinas (reconocen a cada uno de los 20 ami-  ARNm y esta es |a sefal para que se aloje en su estructura Unica-
noacidos) y el de los &cidos nucleicos (reconocen determinadas  mente el ARNt «cargado» con su aminoacido, que posee el anti-
secuencias de cada ARNt). codén complementario a ese triplete.

Segunda adaptacion: transcurre dentro del ribosoma

Consiste en que los ARNt «cargados» con sus aminodcidos reconocen y se unen especificamente mediante su
anticoddn con los correspondientes tripletes o codones del ARNm, como veremos con mas detalle en las paginas
siguientes. En esta fase interviene como adaptador el ribosoma, una de las maquinarias mas complicadas de las células,
gue se asemeja a un robot molecular. Cada ribosoma posee un complejo sistema de proteinas y moléculas de ARNr
gue le confieren una estructura acanalada capaz de albergar simultdneamente al ARNm y a los diferentes ARNt
«cargados» con sus aminodcidos. En su interior, tiene lugar la formacidn del enlace peptidico entre los aminoacidos.

Etapas de la traduccidn en eucariotas: sintesis de la cadena peptidica

La lectura por los ribosomas del mensaje genético transportado por el ARNm que conduce a la sintesis de una cadena
peptidica es, en esencia, un proceso similar en procariotas y eucariotas y, en ambos casos; se puede considerar dividido
en tres etapas sucesivas: iniciacién, elongacién de la cadena peptidica y terminacion.



. Fase previa de activacion del ARNt

Las moléculas de ARNt son, en realidad, la herramienta que aplica el cédigo genético (usando un simil, seria el traductor
de un mensaje del castellano al chino usando un diccionario de castellano-chino).

Cada molécula de ARNt (con forma de hoja de trébol, de manera simplificada, y con 75-85 nucleétidos) tiene dos sitios
de uniéon. Uno denominado anticodon, consistente en un triplete de nucleétidos ubicado en una de las asas, el cual es
complementario de un codon del ARNm con el que se acopla; el otro, es el extremo 3’ de la molécula, que siempre
termina en el triplete 5’ -CCA-3’, al cual se une el aminoacido que corresponda, segun el anticoddn y siguiendo las
normas del cédigo genético.

La reaccion enzimdtica que une un aminodcido a su ARNt especifico es catalizada por la enzima aminoacil-ARNt-
sintetasa, existiendo diferentes enzimas para cada tipo de unién del par aminoacido-ARNt. Para poderse llevar a efecto
se requiere un gasto energético que suministra una molécula de ATP que se rompe en dos grupos fosfato y AMP.

o Fase de iniciacion de la sintesis A

La sintesis de proteinas comienza cuando la subunidad mas pequefia del ribosoma se une a una molécula de ARNm
cerca de su extremo 5’, exponiendo su primer codon, que es el AUG (sefial de iniciacion). A continuacién, el primer
ARNt-aminoacil se acopla con el codon iniciador segun la complementariedad codon-anticodon, por lo que el
anticodon del ARNt serd el UAC, y dicho ARNt llevara en su extremo 3’ el aminodcido metionina (Met) segun el cédigo
genético, el cual se presenta como N-formil-metionina (fMet) y sera el primer aminoacido de la cadena polipeptidica
que se forme.

El conjunto formado por la subunidad pequeia del ribosoma, el ARNm y el ARNt se llama complejo de iniciacion. Una
vez formado, se le une la subunidad mayor del ribosoma, quedando el ARNt inicial en el llamado sitio P o peptidil.

. Fase de elongacion o alargamiento B

Esta fase se inicia cuando el segundo codon del ARNm se coloca en el sitio A o aminoacil del ribosoma, y se le une el
segundo ARNt con su aminoacido especifico. Cuando tanto el sitio A como el P estdn ocupados, una enzima llamada
peptidil transferasa crea un enlace peptidico entre los dos aminodcidos, acoplando el primer aminodcido (fMet) al
segundo. Con ello, el primer ARNt se libera del ARNm. Ahora, el ribosoma tiene que realizar lo que se ha dado en llamar
una translocacién o cambio de lugar (en sentido 5’ -3’), es decir, se ha de desplazar hasta el siguiente codon de la
cadena del ARNm, con lo que el dipéptido formado pasa del sitio A al sito P, dejando libre el sitio A para que se pueda
acoplar un tercer ARNt. El tercer ARNt-aminoacil se une al codon correspondiente y vuelve a formarse otro enlace
peptidico formandose ya un tripéptido. Este proceso se repite una y otra vez hasta sintetizar toda la cadena
polipeptidica.

C

o Fase de terminacion

En el final de la secuencia de tripletes del ARNm hay un codon o mds que sirve como seial de finalizacion del mensaje.
Se conocen tres cddones de terminacion o stop que se denominan también con tres colores: UAG (dmbar), UAA (ocre)
y UGA (opal). Como no existen ARNt con anticodones que se acoplen a ellos no entrara ningiin ARNt en el sitio A del
ribosoma y se finalizara la traduccién, la cadena polipeptidica se desprende, las dos subunidades del ribosoma se
separan y el ARNm se destruye, con lo que su tiempo de existencia es pequefio.

En realidad, grupos de ribosomas van «leyendo» unay otra vez la cadena de ARNm, formando asociaciones llamadas
polirribosomas o polisomas, con lo que se sintetizan numerosas moléculas polipeptidicas de forma simultanea. Las
cadenas polipeptidicas van adquiriendo su estructura secundaria y posteriormente terciaria a medida que van saliendo
del ribosoma. =
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EI ADN se duplica antes de cada divisidn celular, esta duplicacion ocurre una sola vez en cada ciclo celular (en el periodo
S de la interfase).

Mediante el proceso de duplicacién, las dos cadenas de la doble hélice se desenrollan y separan. Cada una de ellas
actia como molde para la formacién de la nueva cadena complementaria y el resultado son dos dobles hélices
idénticas.

La duplicacién es semiconservativa, ya que cada una de las dobles hélices resultantes esta formada por una cadena

Replicacion del ADN

original y una recién sintetizada.

La duplicacién del ADN siempre comienza en puntos de la molécula de ADN con secuencias caracteristicas llamadas

origenes de replicacidn. Se desarrolla a diferente velocidad en cada hebra.

A partir del origen de replicacién se forman unas estructuras, conocidas como burbujas de replicacién, que se
extienden a lo largo del cromosoma, en sentidos contrarios, y dan lugar a dos horquillas de replicacién (por su forma
deY), donde las dos hebras del ADN parental estan separadas y actian como moldes o patrones para la sintesis de dos

nuevas cadenas de ADN: por esta razdn se dice que la replicacion es bidireccional.

El desdoblamiento de la doble hélice se realiza debido a la accion de los enzimas helicasa y las topoisomerasas. La
sintesis de la cadena se lleva a cabo por los enzimas ARN polimerasa o primasa, ADN polimerasa Ill, ADN polimerasa |

y ADN ligasa. (en procariotas).

La helicasa rompe los puentes de hidrégeno y abre la doble hélice. Las proteinas SSB se unen a las hebras molde
para estabilizarlas y que no se vuelvan a enrrollar.
Las topoisomerasas giran las moléculas de ADN a medida que se van duplicando y evitan los problemas de
superenrollamiento.
El ARN polimerasa o primasa sintetiza una pequefia molécula de ARN o cebador, para que el ADN polimerasa
pueda empezar a alargar la cadena (necesita un extremo con un OH en 3’libre para poder unir
desoxirribonucledtidos).
El ADN polimerasa lll alarga la cadena, que se sintetiza en el sentido en que se abre la horquilla, y lo hace de forma
continua. Se necesitan dNTP: dATP, dTTP, dCTP, dGTP, como sustratos. E ién Mg?*. Une de 250 a 1000 nt/s.
Recorre las hebras molde y selecciona en cada momento el desoxirribonucleédtido trifosfato, cuya
base debe ser complementaria a la base del molde.
Si el nucleédtido trifosfato seleccionado, es, en efecto, el complementario, cataliza su hidrdlisis,
separando un resto pirofosfato (PP) del nucleétido monofosfato, que se incorpora a la cadena de ADN en
formacion mediante un enlace fosfodiéster, para el que utiliza la energia desprendida en la hidrélisis.
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Los ADN polimerasas leen la cadena molde en sentido 3° = 5’ y sintetizan la nueva solo en sentido 5" - 3.

Una de las dos cadenas molde del ADN antiguo coincide con la direccién 3° - 5’; esta es la que lee la
polimerasa. La nueva cadena sintetizada sobre ella se denomina cadena conductora, adelantada, continua o lider.

La otra hebra molde esta orientada en sentido contrario (antiparalela), 5° = 3’, por lo que se precisa un
mecanismo distinto, pues el enzima no copia en sentido 3° - 5’. ¢{Como se copia, entonces, esta hebra? Bien, pues
este problema se soluciona abriendo porciones de la hebra molde suficientemente grandes que permitan a la enzima
ir retrocediendo para poder leer en el sentido adecuado vy asi sintetizar pequefios fragmentos de ADN, llamados de
Okazaki. Estos fragmentos crecen en el sentido 5' = 3'y, mads tarde, se unen para formar la otra réplica, que recibe el
nombre de hebra retardada porque tarda mas tiempo en sintetizarse (mas lenta), ya que la enzima debe esperar a que
la horquilla de replicacién se vaya abriendo lo suficiente para retroceder y volver a comenzar su trabajo. La sintesis de
esta cadena es pues discontinua porque se producen segmentos separados (los denominados fragmentos de Okazaki).
Aunque los fragmentos crezcan en sentido 5' = 3' como la hebra adelantada, su orientacién es antiparalela (al revés).
Pero la hebra retardada avanza hacia el mismo lado que la conductora en la horquilla de replicacion.
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T Etapas en el proceso de replicacion del ADN. El problema del sentido de replicacion.

Tanto la hebra conductora como los fragmentos de Okazaki comienzan con la sintesis del ARN cebador o primer
por la primasa, que posteriormente se elimina.
e EI ADN polimerasa I retira el ARN cebador que se formé al inicio de cada nueva cadena (de la cadena adelantada
y de los fragmentos de Okazaki) y pone nucleétidos de ADN en su lugar.
e EI ADN ligasa, finalmente, une los fragmentos de Okazaki, dando lugar a la molécula completa.

La ADN polimerasa tiene actividad autocorrectora ( correccién de pruebas):

Las enzimas ADN polimerasa | y lll, ademas de polimerizar, son autocorrectoras, ya que realizan una doble lectura:
después de cada proceso de polimerizacién, la ADN polimerasa «mira» hacia atrds antes de incorporar el nucleétido
siguiente y, si detecta un error en el apareamiento, elimina el ultimo nucleétido (posee actividad exonucleasa) y vuelve
a introducir el nucledtido adecuado. Ella mismo corrige las pruebas de su «manuscrito».

En la bacteria E. coli, la actividad de las enzimas ADN polimerasas | y Ill comete un error de apareamiento por cada 10°
nucledtidos adicionados. La posterior actividad autocorrectora de estas mismas enzimas (lectura o correccion de
pruebas) reduce el error de apareamiento a uno por cada 108 nucleétidos adicionados.

Para aumentar todavia mas la precision de la replicacidn, existe una maquinaria enzimatica que corrige los posibles
errores cometidos por las ADN polimerasas | y Ill en el ADN recién sintetizado, que se denomina correccién
postreplicativa, que incrementa unas 100 veces la exactitud de la réplica, con lo que se alcanza la increible perfeccion
de un error por cada 10%° pares de bases.

En eucariotas hay enzimas equivalentes: polimerasa o /primasa, polimerasas 6 y €, nucleasas (FEN1+RNasa H1)
proteinas RPA, helicasa, ligasa |. Ademas, actua la telomerasa.



El ARN se sintetiza a partir del ADN en un proceso llamado transcripcion

En este proceso se sintetiza una molécula de ARN, cuyas bases son complementarias a las de un tramo de una de las
cadenas de la molécula de ADN, de modo que la nueva molécula de ARN es una réplica de la porcidon de ADN, pero con
nucledtidos ARN. Es decir, una porcién de cadena de ADN se transcribe a ARN.

Se requieren el ADN molde, la ARN polimerasa, Mg?*y ribonucleotidos de A, C, G, U que estén activados, es decir, en
sus formas trifosfato «cargados» de energia: ATP, GTP, CTP y UTP.
La sintesis de ARN no es mas que un proceso de unidn de nucledtidos mediante enlaces éster, que se establecen entre
el acido fosfdrico situado en posicidon 5' de cada nuevo nucledtido con el grupo -OH en posicidn 3' del ultimo nucledtido
de la cadena.
La enzima ARN polimerasa «lee» la secuencia de la hebra molde de ADN en sentido 3' > 5' y selecciona en cada
momento el ribonucledtido trifosfato cuya base es comple-mentaria a la base del molde, que se incorpora a la cadena
de ARN como un ribonucleétido monofosfato, desprendiéndose un grupo pirofosfato (P-P) y la energia necesaria para
formar el enlace éster.
La cadena de ADN que se utiliza como modelo para obtener una réplica complementaria y antiparalela de ARN se
denomina hebra molde [patrdn, transcrita, antisentido, no codificadora, o menos (-)]. La otra cadena del ADN,
complementaria de la hebra molde, se denomina hebra informativa [codificante, no transcrita, inactiva, codificadora,
con sentido, o (+)]. La hebra molde siempre se lee en sentido 3' . 5' y la cadena del ARN transcrito va creciendo en
sentido 5' 2. 3".
Cuando se representan las dos cadenas de un gen, la cadena superior es la hebra informativa, escrita en sentido 5' 23’
y la cadena inferior es la hebra molde, escrita en sentido 3' 2. 5'.
Para nombrar las diferentes regiones del gen se ha adoptado la siguiente terminologia:

Por convenio no se le asigna el valor 0 a ninglin nucledtido.

El primer nucleédtido que se transcribe marca el inicio del gen y se numera como + 1.

Hacia laizquierda (corriente arriba), en direccion 5' de la hebra informativa (o 3' de la hebra molde) se numeran

consecutivamente con nimeros negativos.

Hacia la derecha (corriente abajo), en direccion 3' de la hebra informativa (o 5' de la hebra molde) se numeran

consecutivamente con numeros positivos.
En eucariotas se distinguen:

Fase de iniciacion. La ARN polimerasa Il recorre la cadena de ADN, leyendo en sentido 3' - 5.

En el ADN existen secuencias de nucledtidos, llamadas promotores (con la secuencia -25 TATA), que
constituyen sefiales para iniciar la sintesis de ARN mensajero.
Cuando el enzima ARN polimerasa Il alcanza un promotor, separa las cadenas de ADN y va uniendo nucleétidos de
ARN, de modo que sus bases sean complementarias de las de la cadena de ADN (3’ - 5').

Fase de elongacidn. La molécula de ARN va aumentando su longitud. El extremo inicial de la cadena es el 5'.
En este se le afiade una caperuza de 7-metil guanosina, mientras tiene lugar esta fase de elongacion.

Fase de terminacidn. El ARN polimerasa continta avanzando y elongando la cadena de ARN, hasta que alcanza
una secuencia de bases que constituye la seial de terminacidn, en la cual se detiene la sintesis.

La molécula de ARN se separa y en su extremo 3’ se corta 20 bases antes de la secuencia AAUAAA y se le afiade
una cola, constituida por un nimero de entre 150 y 200 nucledtidos de adenina (poli-A).

Fase de maduracién. Terminada la sintesis, la molécula de ARNm (transcrito primario o pre ARNm) sufre un
proceso de maduracién, en el cual se eliminan algunos segmentos (intrones), uniéndose los restantes (exones).
El corte de los intrones y el pegado de los exones se realiza con la ayuda de un conjunto de ribonucleoproteinas
pequefias nucleares -RNPsn- (contienen pequefias moléculas de ARN nucleares pequefios, ricos en uracilo -ARNsn-)
gue constituyen una maquinaria molecular encargada de realizar el splicing, y recibe el nombre de espliceosoma.
El ARNm contiene en sus extremos 5'y 3' secuencias UTR (del inglés untraslated regions) que no seran traducidas, pero
son necesarias para la traduccién y la estabilidad del ARNm. Si se bloquean estas secuencias, el ribosoma no reconoce
al ARNm y no lo traduce.

Definicidn molecular de gen
Un gen es el conjunto de secuencias de DNA de todo tipo, estructurales (intrones y exones) y reguladoras (regiones
promotoras, potenciadoras, silenciadoras y terminadoras), necesarias para codificar un producto génico, sea éste un
RNA maduro de cualquier tipo o una cadena polipeptidica.
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N polipéptido:
ADN y ARN realizan funciones diferentes
Los acidos nucleicos desempenan funciones bioldgicas esenciales para los seres vivos, que se pueden resumir en estas
tres:

Los acidos nucleicos almacenan la informacion genética.
Esta informacidn indica los aminoacidos y el orden por el cual se unen para producir todas las proteinas celulares.
La informacion esta codificada en la secuencia de bases del ADN. Algunos virus carecen de ADN. En estos casos, el ARN
es el que contiene la informacion.

Los acidos nucleicos realizan la transcripcidn y la traduccion de la informacion genética.
En el proceso de transcripcion se traslada la informacion del ADN a otra molécula: el ARNm (en el ndcleo). Este actua
como intermediario para llevar las érdenes al citoplasma.
La traduccién del mensaje contenido en la secuencia de bases del ARNm se realiza en los ribosomas (constituidos por
ARNr y proteinas) del citoplasma.
Con la ayuda de los ARNt especificos que transportan los amino -acidos, se forman las proteinas

La duplicacion del ADN permite que la informacién genética de una célula madre pase fielmente a las células
hijas. Antes de la divisidn, la célula materna realiza dos copias idénticas de todo su ADN.



RESUMEN TRADUCCION=BIOSINTESIS DE LAS PROTEINAS:

Llega, se une, se vay avanza:

-Llega el ARNm a un ribosoma (en el citosol), que tiene dos lugares o
centros: Ay P (aminoacil y peptidil) y

-Se coloca de modo que su primer triplete o coddn esté en el centro Py su
segundo codon esté en el centro A.

-La traduccidn consta de 3 etapas (previa activacion de los aminoacidos
(Aas) con ATP y su unidn a un ARNt especifico, gracias a un enzima)

A) INICIACION DE LA SINTESIS (a y b del dibujo)

- La sintesis comienza por el extremo 5° y avanza hacia 3".

-Llega el ARNt primero (unido al sitio P de la subunidad menor del
ribosoma), portando el Aa primero (siempre metionina) y su anticoddn se
une al codoén primero del ARNm (por puentes de H), por
complementariedad de bases.

- Se une la subunidad mayor del ribosoma.

B) ELONGACION DE LA CADENA POLIPEPTIDICA

-Llega el ARNt 29, portando el Aa 22 y su anticoddn se une al coddn 22 del
ARNm (por p. de H), por complementariedad de bases (dibujo c).
Ocupando el sitio A

-Se une el 22 Aa con el anterior (12), por enlace peptidico, formandose un
dipéptido (dibujo d)

-Se va el ARNt 12 (sin su Aa) y avanza el ribosoma un coddn a la derecha
(se trasloca) (dibujo e)

-Llega el ARNt 32, portando el Aa 32y su anticodén se une al codén 32 del
ARNm (por p.de H), por complementariedad de bases (dibujo f)

-Se une el 32 Aa con el anterior (22 del dipéptido), por enlace peptidico,
formdandose un tripéptido (dibujo g)

-Se va el ARNt 22 y avanza el ribosoma un coddn a la derecha (dibujo h)
-Llega el ARNt 42 portando el Aa 42 y su anticoddn se une al coddn 42 del
ARNm (dibujo i)

-Se une el 42 Aa con el anterior (32 del tripéptido), por enlace peptidico
(dibujo j)

-Se va el ARNt 32 y avanza el ribosoma un coddn a la derecha (dibujo k).
Asi hasta llegar a un coddn “sin sentido” del ARNm , lo cual significa la
finalizacién de la sintesis (se une al sitio A una proteina o factor de
terminacion). El dltimo ARNt se va y se libera el péptido formado.

En la activacidn de los ARNt se gasta energia en forma de ATP. En la
formacion de los enlaces peptidicos y en la translocacion se gasta GTP.

Los nombres de las enzimas: la peptidil-transferasa cataliza la union (forma
los enlaces peptidicos) y la que carga los ARNt con su aminodcido (Aa) es la
aminoacil-ARNt-sintetasa.



