
Sobre expresión génica, tomado del libro Essential Cell Biology de Alberts et 
al. 

Algunas cosas que ya vimos 



• Life depends on the stable storage and inheritance of genetic information.  

• Genetic information is carried by very long DNA molecules and is encoded in 
the linear sequence of four nucleotides: A, T, G, and C.  

• Each molecule of DNA is a double helix composed of a pair of antiparallel, 
complementary DNA strands, which are held together by hydrogen bonds 
between G-C and A-T base pairs. 

La forma en que las subunidades de 
nucleótidos están unidas le da a una hebra de 
ADN una polaridad química. Si imaginamos 
que cada nucleótido tiene una perilla (el 
fosfato) y un orificio, cada hebra, formada por 
perillas entrelazadas con orificios, tendrá 
todas sus subunidades alineadas en la misma 
orientación. Además, los dos extremos de la 
hebra se pueden distinguir fácilmente, ya que 
uno tendrá un orificio (el hidroxilo de 3 ') y el 
otro una perilla (el fosfato de 5'). Esta 
polaridad en una hebra de ADN se indica 
refiriéndose a un extremo como el extremo 3 
'y al otro como el extremo 5'. Esta convención 
se basa en los detalles del enlace químico 
entre las subunidades de nucleótidos.



• The genetic material of a eukaryotic cell is contained in a set of chromosomes, each 
formed from a single, enormously long DNA molecule that contains many genes. 



Each human chromosome can be “painted” a different color to allow its unambiguous identification. The chromosomes shown here were 
isolated from a cell undergoing nuclear division (mitosis) and are therefore in a highly compact (condensed) state. Chromosome painting is carried 
out by exposing the chromosomes to a collection of human DNA molecules that have been coupled to a combination of fluorescent dyes. For 
example, DNA molecules derived from chromosome 1 are labeled with one specific dye combination, those from chromosome 2 with another, and 
so on. Because the labeled DNA can form base pairs (hybridize) only to its chromosome of origin, each chromosome is differently colored. For 
such experiments, the chromosomes are treated so that the individual strands of the double-helical DNA molecules partly separate to enable base- 
pairing with the labeled, single-stranded DNA, while keeping the chromosome structure relatively intact. (a) Micrograph shows the array of 
chromosomes as they originally spilled from the lysed cell.  (B) the same chromosomes have been artificially lined up in order. In this so-called 
karyotype, the homologous chromosomes are numbered and arranged in pairs; the presence of a Y chromosome reveals that these chromosomes 
came from a male. (From e. Schröck et al., Science 273:494– 497, 1996. With permission from the AAAS.) 



When a gene is expressed, part of its 
nucleotide sequence is transcribed into 
RNA molecules, many of which are 
translated into protein. 

¿Qué son los genes?

Son los segmentos a lo largo del ADN 
que son transcriptos en ARN. 



• In eukaryotic chromosomes, the 
DNA is tightly folded by 
binding to a set of histone and 
nonhistone proteins. This 
complex of DNA and protein is 
called chromatin. 

• Histones pack the DNA into a 
repeating array of DNA–protein 
particles called nucleosomes, 
which further fold up into even 
more compact chromatin 
structures.



• A cell can regulate its chromatin structure—temporarily decondensing or condensing 
particular regions of its chromosomes—using chromatin-remodeling complexes and 
enzymes that covalently modify histone tails in various ways. 

• The loosening of chromatin to a more decondensed state allows proteins involved in 
gene expression, DNA replication, and DNA repair to gain access to the necessary 
DNA sequences. 





Además de que las 
moléculas de ARN 
están formadas por 
una sola hebra, hay 
otras diferencias 
químicas entre el ARN 
y el ADN.



El ARN es de una sola hebra en general pero también se pueden pegar entre sí 
secuencias complementarias presentes en la misma cadena. 
Esta habilidad para plegarse de distintos modos en estructuras tridimensionales complejas 
le permite al ARN cumplir otras funciones además de ser un “reservorio” de información. ;



Hay distintos tipos de ARN en las células. El que codifica para las proteínas es el 
mensajero. 



¿Cómo ocurre la transcripción?

Interviene la ARN polimerasa 
que es una enzima.

Las ARN polimerasas catalizan la formación de ciertos enlaces que permiten unir 
nucleótidos entre sí, armando así el esqueleto de azúcar-fosfato del ARN. Para ello 
utiliza una de las hebras de la doble hélice como molde. La transcripción del ARN es 
de cadena simple y complementaria a la cadena molde. La polimerasa se mueve 
paso a paso a lo largo del ADN (en la dirección 3’ a 5’), desenrollando la hélice de 
ADN justo delante para exponer una nueva región de la hebra molde. A medida que 
la polimerasa se mueve, desplaza el ARN recién formado, permitiendo que las dos 
hebras de ADN detrás de ella se re-enrollen. Se forma así, de forma transitoria, una 
región corta de hélice híbrida ADN/ARN (aproximadamente nueve nucleótidos de 
longitud) que se mueve a lo largo del ADN con la polimerasa. 
La cadena de ARN en crecimiento se extiende de a un nucleótido a la vez en la 
dirección 5′ a 3 ′. Los trifosfatos entrantes (ATP, CTP, UTP y GTP) proporcionan la 
energía necesaria para impulsar la reacción. 



La liberación casi inmediata de la hebra de ARN del ADN a medida que se sintetiza 
significa que se pueden hacer muchas copias de ARN a partir del mismo gen en un 
tiempo relativamente corto; la síntesis del siguiente ARN suele iniciarse antes de que se 
complete el primer ARN.
Un gen de tamaño mediano, ~ 1500 pares de nucleótidos, requiere aproximadamente 50 
segundos para que una molécula de ARN polimerasa lo transcriba. En un momento dado, 
podría haber docenas de polimerasas acelerando a lo largo de este único tramo de ADN 
permitiendo que se sinteticen más de 1000 transcripciones en una hora. 

Many molecules of RNA polymerase simultaneously transcribing two adjacent ribosomal genes 
on a single DNA molecule. Molecules of RNA polymerase are barely visible as a series of tiny 
dots along the spine of the DNA molecule;  each polymerase has an RNA transcript (a short, fine 
thread) radiating from it. 



A diferencia de la ADN polimerasa involucrada en la replicación del ADN, las ARN 
polimerasas pueden iniciar una cadena de ARN sin un “primer”. Esta diferencia 
probablemente evolucionó porque la transcripción no necesita ser tan precisa como 
la replicación del ADN. 

A diferencia del ADN, el ARN no se utiliza como forma de almacenamiento 
permanente de información genética en las células, por lo que los errores en las 
transcripciones de ARN tienen consecuencias relativamente menores para una 
célula.  

Las ARN polimerasas cometen aproximadamente un error por cada 104 nucleótidos 
copiados en ARN, mientras que la ADN polimerasa comete solo un error por cada 
107 nucleótidos copiados.



Para que la replicación del ADN ocurra, el 
modo en que funciona la ADN polimerasa 
requiere que el extremo 3ʹ  esté correctamente 
apareado antes de que se puedan agregar 
más nucleótidos a la cadena de ADN en 
crecimiento. Entonces, ¿cómo puede la 
polimerasa comenzar una cadena de ADN 
completamente nueva? Para iniciar el proceso, 
se necesita una enzima diferente, una que 
pueda comenzar una nueva cadena de 
polinucleótidos simplemente uniendo dos 
nucleótidos sin la necesidad de que haya un 
extremo correctamente apareado. Esta enzima 
produce una cadena corta de ARN (ácido 
ribonucleico), utilizando la hebra de ADN como 
plantilla. Esta pequeña longitud de ARN, de 
aproximadamente 10 nucleótidos de longitud, 
está apareada con la cadena de la plantilla y 
proporciona un extremo 3ʹ con pares de bases 
como punto de partida para la ADN polimerasa. 
Por lo tanto, sirve como “primer" para la 
síntesis de ADN, y la enzima que sintetiza el 
cebador de ARN se conoce como primasa.

Comentario “al costado”.



La hibridación permite detectar secuencias específicas.  

Under normal conditions, the two strands of a DNA double helix are held together by 
hydrogen bonds between the complementary base pairs. But these relatively weak, 
noncovalent bonds can be fairly easily broken. Such DNA denaturation will release the 
two strands from each other, but does not break the covalent bonds that link together the 
nucleotides within each strand. Perhaps the simplest way to achieve this separation 
involves heating the DNA to around 90oC. When the conditions are reversed—by 
slowly lowering the temperature—the complementary strands will readily come back 
together to re-form a double helix. This hybridization, or DNA renaturation, is driven by 
the re-formation of the hydrogen bonds between complementary base pairs. 

Seguimos por “el costado”.



La hibridación permite detectar secuencias específicas.  

This fundamental capacity of a single-stranded nucleic acid molecule, either DNA or 
RNA, to form a double helix with a single-stranded molecule of a complementary 
sequence provides a very powerful and sensitive technique for detecting specific 
nucleotide sequences in both DNA and RNA. Today, one simply designs a short, single-
stranded DNA probe that is complementary to the nucleotide sequence of interest. 
Because the nucleotide sequences of so many genomes are known—and are stored in 
publicly accessible databases—designing such a probe is straightforward. The desired 
probe can then be synthesized in the laboratory—usually by a commercial organization 
or a centralized academic facility. Such probes carry a fluorescent or radioactive label to 
facilitate detection of the nucleotide sequence to which they bind. 

Once a suitable probe has been obtained, it can be used in a variety of situations to 
search for nucleic acids with a complementary sequence.

Seguimos por “el costado”.



Clonado de ADN usando PCR 
PCR is an iterative process in which the cycle of DNA amplification is repeated dozens of times. At the start of 
each cycle, the two strands of the double- stranded DNA template are separated and a unique primer is annealed 
to each. DNA polymerase is then allowed to replicate each strand independently. In subsequent cycles, all the 
newly synthesized DNA molecules produced by the polymerase serve as templates for the next round of 
replication. Through this iterative amplification process, many copies of the original sequence can be made—
billions after about 20 to 30 cycles. Each cycle takes only about five minutes, and automation of the whole 
procedure enables cell-free cloning of a DNA fragment in a few hours. The original template for PCR can be either 
DNA or RNA. 





CC BY-SA 3.0, https://commons.wikimedia.org/w/index.php?curid=337932
(1) In intact probes, reporter fluorescence is quenched. (2) Probes and the complementary DNA 
strand are hybridized and reporter fluorescence is still quenched. (3) During PCR, the probe is 
degraded by the Taq polymerase and the fluorescent reporter released.

Fluorescence reporter probes detect only the DNA containing the sequence complementary to the 
probe. Using different-coloured labels, fluorescent probes can be used in multiplex assays for 
monitoring several target sequences in the same tube. 
There is one method that relies on a DNA-based probe with a fluorescent reporter at one end and 
a quencher of fluorescence at the opposite end of the probe. The close proximity of the reporter to 
the quencher prevents detection of its fluorescence; breakdown of the probe by the 5' to 
3' exonuclease activity of the polymerase breaks the reporter-quencher proximity and thus allows 
unquenched emission of fluorescence, which can be detected after excitation with a laser. An 
increase in the product targeted by the reporter probe at each PCR cycle therefore causes a 
proportional increase in fluorescence due to the breakdown of the probe and release of the reporter. 
Another method uses non-specific fluorescent dyes that intercalate with any double-stranded DNA.

https://en.wikipedia.org/wiki/Quenching_(fluorescence)
https://en.wikipedia.org/wiki/Exonuclease
https://en.wikipedia.org/wiki/Excited_state
https://en.wikipedia.org/wiki/Fluorescent_dye
https://en.wikipedia.org/wiki/Intercalation_(biochemistry)


How is the presence of the virus detected in the samples?
The viral RNA is detected using PCR By Karl Mumm - Own 

work, CC BY-SA 3.0By Madprime - Own 
work, CC0

DNA amplification in thermal cycles with DNA 
polymerase that “builds” new DNA strands.

It does it by elongating a strand of a double-stranded region: PCR needs primers 
that are complementary to the ends of each of the strands of the DNA target

Transverse transcription of RNA into DNA.

The process requires multiple (n) cycles. Final number of copies of target 2n

By Enzoklop - Own work, CC BY-SA 4.0
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How do we “see” the copies of the target? Fluorescence
Real Time PCR: 

monitors the amplification of the target in real time, not at the end. 

By Zuzanna K. Filutowska - Own work, CC BY-SA 3.0

The detection can be done with non-specific fluorescent dyes that intercalate with 
any double-stranded DNA or with sequence-specific DNA probes.
The target is assumed to be in the sample if the observed fluorescence crosses a 
threshold. A calibration is necessary to quantify the amount of target (more or 
less target if threshold reached after fewer or more cycles). 



In Situ Hybridization can reveal When and Where a gene is expressed  

To see where a particular RNA is made, investigators use a technique called in situ 
hybridization (from the Latin in situ, “in place”), which allows a specific nucleic acid 
sequence— either DNA or RNA—to be visualized in its normal location. 

In situ hybridization uses single-stranded DNA or RNA probes, labeled with either 
fluorescent dyes or radioactive isotopes, to detect complementary nucleic acid 
sequences within a tissue, a cell or even an isolated chromosome. In situ hybridization is 
frequently used to study the expression patterns of a particular gene or collection of 
genes in an adult or developing tissue.



Dos genes distintos pueden transcribirse a tasas muy distintas entre sí. Esto hace que 
las tasas a las que se producen la proteínas codificadas por los genes sean distintas 
entre sí también. 

Volvemos al ARN y a la transcripción. 



La expresión génica es un proceso complejo mediante el cual las células dirigen 
selectivamente la síntesis de los muchos miles de proteínas y ARN codificados en su 
genoma. Pero, ¿cómo coordinan y controlan las células un proceso tan intrincado, y 
cómo especifica una célula individual cuál de sus genes expresar? Esta decisión es 
un problema especialmente importante para los animales porque, a medida que se 
desarrollan, sus células se vuelven altamente especializadas, produciendo finalmente 
una serie de células musculares, nerviosas y sanguíneas, junto con los cientos de 
otros tipos de células que se observan en el adulto. Tal diferenciación celular surge 
porque las células producen y acumulan diferentes conjuntos de moléculas de ARN y 
proteínas: es decir, expresan diferentes genes.

El inicio de la transcripción es un proceso especialmente crítico porque es el punto 
principal en el que la célula selecciona qué proteínas o ARN se van a producir. Para 
comenzar la transcripción, la ARN polimerasa debe poder reconocer el inicio de un gen 
y unirse firmemente al ADN en este sitio. La forma en que las ARN polimerasas 
reconocen el sitio de inicio de la transcripción de un gen difiere algo entre bacterias y 
eucariotas.



Cuando una ARN polimerasa choca aleatoriamente con una molécula de ADN, la 
enzima se adhiere débilmente a la doble hélice y luego se desliza rápidamente a lo largo 
de su longitud. La ARN polimerasa se adhiere firmemente solo después de haber 
encontrado una región genética llamada promotor, que contiene una secuencia 
específica de nucleótidos que se encuentra inmediatamente aguas arriba del punto de 
partida para la síntesis de ARN. Una vez unida fuertemente a esta secuencia, la ARN 
polimerasa abre la doble hélice inmediatamente delante del promotor para exponer los 
nucleótidos en cada hebra de un tramo corto de ADN. Una de las dos hebras de ADN 
expuestas actúa como plantilla para el apareamiento de bases complementarias con los 
ribonucleósidos trifosfatos entrantes, dos de los cuales son unidos por la polimerasa 
para comenzar la síntesis de la cadena de ARN. El alargamiento de la cadena continúa 
hasta que la enzima encuentra una segunda señal en el ADN, el sitio de stop, donde la 
polimerasa se detiene y libera tanto la plantilla de ADN como la transcripción de ARN 
recién creada. Esta secuencia de terminación está contenida en el gen y se transcribe 
en el extremo 3ʹ del ARN recién creado. Debido a que la polimerasa debe unirse 
fuertemente antes de que pueda comenzar la transcripción, un segmento de ADN se 
transcribirá solo si está precedido por un promotor. Esto asegura que las porciones de 
una molécula de ADN que contienen un gen se transcriban en ARN.



En las bacterias, es una subunidad de 
la ARN polimerasa, el factor sigma (σ), 
el principal responsable de reconocer 
la secuencia promotora en el ADN. 
Pero, ¿cómo puede este factor “ver” al 
promotor si los pares de bases en 
cuestión están situados en el interior 
de la doble hélice del ADN? Resulta 
que cada base presenta características 
únicas en el exterior de la doble hélice, 
lo que permite que el factor sigma 
encuentre la secuencia promotora sin 
tener que separar las hebras de ADN 
entrelazadas.



Ejemplos de secuencias que corresponden a promotores y sitios de STOP en bacterias

El siguiente problema al que se enfrenta una ARN polimerasa es 
determinar cuál de las dos cadenas de ADN utilizar como plantilla 
para la transcripción: cada cadena tiene una secuencia de 
nucleótidos diferente y produciría una transcripción de ARN 
diferente. El secreto radica en la estructura del propio promotor. 
Cada promotor tiene una cierta polaridad: contiene dos secuencias 
de nucleótidos diferentes aguas arriba del sitio de inicio de la 
transcripción que posicionan la ARN polimerasa, asegurando que 
se una al promotor en una sola orientación.Debido a que la 
polimerasa solo puede sintetizar ARN en la dirección 5 'a 3' una vez 
que la enzima está unida, debe usar la hebra de ADN orientada en 
la dirección 3 'a 5' como plantilla.



Células eucariotas 

En estas células hay distintos tipos de ARN polimerasas

Una segunda diferencia respecto de las bacterias es que, mientras que la ARN 
polimerasa bacteriana (junto con su subunidad sigma) es capaz de iniciar la 
transcripción por sí misma, las ARN polimerasas eucariotas requieren la ayuda de un 
gran conjunto de proteínas accesorias. Entre ellas, las principales son los factores de 
transcripción generales, que deben ensamblarse en cada promotor, junto con la 
polimerasa, antes de que la polimerasa pueda comenzar la transcripción.





Una tercera característica distintiva de la transcripción en eucariotas es que los mecanismos 
que controlan su inicio son mucho más elaborados que los de los procariotas. En las 
bacterias, los genes tienden a estar muy cerca unos de otros en el ADN, con sólo tramos muy 
cortos de ADN no transcrito entre ellos. Pero en plantas y animales, incluidos los humanos, 
los genes individuales se distribuyen a lo largo del ADN, con tramos de hasta 100.000 pares 
de nucleótidos entre un gen y el siguiente. Esta arquitectura permite que un solo gen sea 
controlado por una gran variedad de secuencias reguladoras de ADN esparcidas a lo largo 
del ADN, y permite a los eucariotas participar en formas más complejas de regulación 
transcripcional que las bacterias. 

Por último, pero no menos importante, el inicio de la transcripción eucariota debe tener en 
cuenta el empaquetado del ADN en nucleosomas y formas más compactas de estructura de 
cromatina.

Aunque el principio que rige la transcripción del ADN en ARN es el mismo en todos los 
organismos, los pasos que deben darse para producir las proteínas correspondientes 
difiere mucho entre bacterias y eucariotas. El ADN bacteriano se encuentra expuesto 
directamente al citoplasma, que contiene los ribosomas en los que tiene lugar la 
síntesis de proteínas. A medida que comienza a sintetizarse una molécula de ARNm en 
una bacteria, los ribosomas se unen inmediatamente al extremo 5’ libre del transcrito de 
ARN y comienzan a traducirlo en proteína.



En las células eucariotas el ADN está 
encerrado dentro del núcleo. Allí tiene lugar 
la transcripción, pero la síntesis de 
proteínas tiene lugar en los ribosomas del 
citoplasma. Por tanto, antes de que un 
ARNm eucariota pueda traducirse en 
proteína, debe ser transportado fuera del 
núcleo a través de pequeños poros en la 
envoltura nuclear. Antes de que pueda 
exportarse al citosol, un ARN eucariota 
debe pasar por varios pasos de 
procesamiento del ARN. Estos pasos tienen 
lugar a medida que se sintetiza el ARN. Las 
enzimas responsables del procesamiento 
del ARN viajan sobre la cola fosforilada de 
la ARN polimerasa II eucariota cuando 
sintetiza una molécula de ARN (figura 7-12) 
y procesan la transcripción cuando emerge 
de la polimerasa (figura 7-15).



Distintos tipos de ARN se procesan de diferentes 
maneras. Dos pasos de procesamiento, “capping” 
y poliadenilación, ocurren solo en las 
transcripciones de ARN destinadas a convertirse 
en moléculas de ARNm. Estas modificaciones 
aumentan la estabilidad de la molécula de ARNm, 
facilitan su exportación al citoplasma y, en 
general, marcan la molécula de ARN como 
ARNm. También son utilizados por la maquinaria 
de síntesis de proteínas para asegurarse de que 
ambos extremos del ARNm estén presentes y 
que, por lo tanto, el mensaje esté completo antes 
de que comience la síntesis de proteínas.

Antes de que el ARNm pueda exportarse al citosol, 
un ARN eucariota debe pasar por varios pasos de 
procesamiento del ARN. Estos pasos tienen lugar 
a medida que se sintetiza el ARN. Las enzimas 
responsables del procesamiento del ARN viajan 
sobre la cola fosforilada de la ARN polimerasa II 
eucariota cuando sintetiza una molécula de ARN y 
procesan la transcripción cuando emerge de la 
polimerasa.



En las eucariotas, los genes que codifican proteínas son interrumpidos por secuencias 
no codificantes llamadas intrones



Los fragmentos dispersos de la secuencia codificante, denominados exones, suelen ser 
más cortos que los intrones y, a menudo, representan sólo una pequeña fracción de la 
longitud total del gen. Los intrones varían en longitud desde un solo nucleótido hasta 
más de 10,000. Algunos genes eucariotas que codifican proteínas carecen de intrones o 
tienen pocos. La mayoría tiene muchos. (los términos "exón" e "intrón" se aplican tanto 
al ADN como a las secuencias de ARN correspondientes).



Para producir un ARNm en una célula eucariota tanto los intrones como los exones se 
transcriben en ARN. Después del “capping”, y mientras la ARN polimerasa II continúa 
transcribiendo el gen, comienza el proceso de “splicing” (corte y empalme) del ARN, en 
el que los intrones se eliminan del ARN y los exones se unen. Luego se modifican los 
extremos 5 'y 3’ y el ARN es una molécula de ARNm funcional que puede traducirse.



El splicing del ARN es llevado a cabo, 
principalmente, por moléculas de ARN llamadas 
ARN nucleares pequeños (ARNnn).

El splicing del ARN proporciona otra ventaja a 
los eucariotas, una que probablemente haya 
sido profundamente importante en la historia 
evolutiva temprana de los genes. Se cree que 
la estructura intrón-exón de los genes aceleró 
la aparición de proteínas nuevas y útiles: las 
proteínas nuevas parecen haber surgido de la 
mezcla y ensamblado de diferentes exones de 
genes preexistentes, muy parecido al montaje 
de un nuevo tipo de máquina a partir de un kit 
de componentes funcionales preexistentes. De 
hecho, muchas proteínas de las células 
actuales se asemejan a un mosaico compuesto 
de un conjunto común de fragmentos de 
proteínas, llamados dominios de proteínas.



La existencia de exones e intrones tiene otros beneficios importantes. Entre otros, el 
“splicing” alternativo que permite producir proteínas distintas a partir del mismo gen. Se 
cree que alrededor del 95% de los genes humanos son sometidos a splicing 
alternativo. Esto permite a las eucariotas aumentar el ya enorme potencial de 
codificación de sus genomas.



Camino a la traducción
El transporte de ARNm desde el núcleo al citosol, donde los ARNm se traducen en 
proteína, es altamente selectivo: solo se exportan ARNm procesados correctamente. 
Este transporte selectivo está mediado por complejos de poros nucleares, que conectan 
el nucleoplasma con el citosol y actúan como puertas que controlan qué macromoléculas 
pueden entrar o salir del núcleo. Para estar "lista para la exportación", una molécula de 
ARNm debe estar unida a un conjunto apropiado de proteínas, cada una de las cuales 
reconoce diferentes partes de una molécula de ARNm madura. Este conjunto determina 
si una molécula de ARNm abandonará el núcleo. Los "ARN de desecho" que quedan en 
el núcleo se degradan allí y sus componentes básicos de nucleótidos se reutilizan para la 
transcripción.



Degradación de ARNm

Debido a que una sola molécula de ARNm puede traducirse en proteína muchas veces, 
el tiempo que una molécula de ARNm madura persiste en la célula afecta la cantidad de 
proteína que produce. Cada molécula de ARNm es finalmente degradada en nucleótidos 
por las ribonucleasas (ARNas) presentes en el citosol. 
La vida útil de las moléculas de ARNm difiere considerablemente, dependiendo de la 
secuencia de nucleótidos del ARNm y del tipo de célula. En las bacterias, la mayoría de 
los ARNm se degradan rápidamente y tienen una vida útil típica de unos 3 minutos. Los 
ARNm de las células eucariotas suelen persistir más tiempo: algunos, como los que 
codifican la β-globina, tienen una vida útil de más de 10 horas, mientras que otros tienen 
una vida útil de menos de 30 minutos.





Código genético

La conversión de la información del ARN en proteína representa una traducción de la 
información a otro idioma que utiliza diferentes símbolos. Debido a que solo hay 4 
nucleótidos diferentes en el ARNm pero 20 tipos diferentes de aminoácidos en una 
proteína, esta traducción no puede explicarse por una correspondencia directa uno a 
uno entre un nucleótido en el ARN y un aminoácido en la proteína.
Esto es distinto de la transcripción que significa copiar la información usando el mismo 
lenguaje (al pasar del ADN al ARN es como si un mensaje escrito a mano pasara a 
estar escrito “a máquina”).



En principio, una secuencia de ARNm se 
puede traducir usando tres marcos de 
lectura diferentes, dependiendo de dónde 
comience el proceso de decodificación. 
Sin embargo, solo uno de los tres 
posibles marcos de lectura en un ARNm 
especifica la proteína correcta.



Los codones de una molécula de ARNm no reconocen directamente los aminoácidos que 
especifican: el grupo de tres nucleótidos no se une directamente al aminoácido. Más bien, la 
traducción de ARNm en proteína depende de moléculas adaptadoras que pueden reconocer y 
unirse a un codón en un sitio de su superficie y a un aminoácido en otro sitio. Estos adaptadores 
consisten en un conjunto de pequeñas moléculas de ARN conocidas como ARN de transferencia 
(ARNt), cada una de aproximadamente 80 nucleótidos de longitud.



Dos regiones de nucleótidos desapareados 
situadas en cada extremo de la molécula de 
ARNt son cruciales para la función de los ARNt 
en la síntesis de proteínas. Una forma el 
anticodón, un conjunto de tres nucleótidos 
consecutivos que se unen al codón 
complementario en una molécula de ARNm. La 
otra es una región corta de una sola hebra 
donde el aminoácido que coincide con el codón 
se une covalentemente al ARNt.



La traducción precisa y rápida de ARNm en proteína requiere una máquina molecular 
que pueda moverse a lo largo del ARNm, capturar moléculas de ARNt complementarias, 
mantener los ARNt en posición y luego enlazar covalentemente los aminoácidos que 
transportan para formar una cadena polipeptídica. Tanto en procariotas como en 
eucariotas, la máquina que hace el trabajo es el ribosoma, un gran complejo formado 
por docenas de pequeñas proteínas (las proteínas ribosomales) y varias moléculas de 
ARN llamadas ARN ribosómico (ARNr). Una célula eucariota típica contiene millones de 
ribosomas en su citoplasma.





Además de un sitio de unión para una molécula de ARNm, cada ribosoma contiene 
tres sitios de unión para moléculas de ARNt, llamados sitio A, sitio P y sitio E. Para 
agregar un aminoácido a una cadena de péptidos en crecimiento, el ARNt cargado 
apropiado ingresa al sitio A mediante el apareamiento de bases con el codón 
complementario en la molécula de ARNm. Luego, su aminoácido se une a la cadena 
peptídica sostenida por el ARNt en el sitio P vecino. A continuación, la subunidad 
ribosómica grande se desplaza hacia adelante, moviendo el ARNt gastado al sitio E 
antes de expulsarlo. Este ciclo de reacciones se repite cada vez que se agrega un 
aminoácido a la cadena polipeptídica, y la nueva proteína crece desde su extremo 
amino hasta su extremo carboxilo hasta que se encuentra un codón de terminación en 
el ARNm.



Acá se ve describe el proceso



En las células el inicio de la traducción requiere una señal 
específica para iniciar la traducción. El sitio en el que 
comienza la síntesis de proteínas en un ARNm es crucial, 
porque establece el marco de lectura para toda la longitud 
del mensaje. Un error de un nucleótido en cualquier 
sentido en esta etapa hará que todos los codones 
subsiguientes del ARNm sean mal interpretados, lo que 
dará como resultado una proteína no funcional. La tasa 
de iniciación determina la tasa a la que se sintetiza la 
proteína a partir del ARNm.
La traducción de un ARNm comienza con el codón AUG y 
se requiere un ARNt cargado especial para iniciar la 
traducción. Este ARNt iniciador siempre lleva el 
aminoácido metionina. Todas las proteínas recién creadas 
tienen metionina como aminoácido en el extremo que se 
sintetiza primero. La metionina suele eliminarse 
posteriormente mediante una proteasa específica.



El final de la traducción se indica por 
la presencia de uno de varios 
codones, llamados codones de 
terminación, en el ARNm.



El mecanismo para seleccionar un codón de inicio es diferente en las bacterias. Los 
ARNm bacterianos no tienen “caps” 5’ para indicarle al ribosoma dónde comenzar la 
traducción. Contienen secuencias específicas de unión a ribosomas, de hasta seis 
nucleótidos de longitud, que se corriente arriba de los codones AUG en los que debe 
comenzar la traducción. Los ribosomas procarióticos pueden unirse directamente a un 
codón de inicio en el interior de un ARNm, siempre que un sitio de unión al ribosoma lo 
anteceda por varios nucleótidos. A menudo los mRNA procarióticos codifican varias 
proteínas diferentes, cada una de las cuales se traduce a partir de la misma molécula 
de mRNA. Por el contrario, un ARNm eucariota generalmente lleva la información de 
una sola proteína.



Degradación de proteínas para controlar su cantidad

Las células poseen vías especializadas que descomponen enzimáticamente las 
proteínas en sus aminoácidos constituyentes (un proceso denominado proteólisis). Las 
enzimas que degradan las proteínas, primero en péptidos cortos y finalmente en 
aminoácidos individuales, se conocen colectivamente como proteasas. Las proteasas 
actúan cortando (hidrolizando) los enlaces peptídicos entre los aminoácidos. Una 
función de las vías proteolíticas es degradar rápidamente aquellas proteínas cuya vida 
útil debe ser corta. Otra es reconocer y eliminar las proteínas dañadas o mal dobladas.

En las células eucariotas, las proteínas son degradadas por máquinas proteicas 
llamadas proteasomas, presentes tanto en el citosol como en el núcleo. En eucariotas, 
los proteasomas actúan principalmente sobre proteínas que han sido marcadas para su 
destrucción por la unión covalente de una pequeña proteína llamada ubiquitina. Esta 
unión es producida por enzimas especializadas.





El ADN de un organismo codifica todas las moléculas de ARN y proteínas que se 
necesitan para producir sus células. Sin embargo, una descripción completa de la 
secuencia de ADN de un organismo, ya sean los pocos millones de nucleótidos de una 
bacteria o los pocos miles de millones de nucleótidos en cada célula humana, no nos 
permite reconstruir ese organismo.

El trabajo coordinado de esta maquinaria está directamente relacionado con la 
expresión génica. Incluso la bacteria unicelular más simple puede usar sus genes de 
manera selectiva, por ejemplo, activando y desactivando genes para producir las 
enzimas necesarias para digerir cualquier fuente de alimento disponible. En plantas y 
animales multicelulares la expresión génica está bajo un control mucho más elaborado.

Expresión génica

En el transcurso del desarrollo embrionario, un óvulo fertilizado da lugar a muchos tipos 
de células que difieren dramáticamente tanto en estructura como en función. Las 
diferencias entre una célula nerviosa que procesa información y un glóbulo blanco que 
combate las infecciones, por ejemplo, son tan extremas que es difícil imaginar que las 
dos células contengan el mismo ADN. Ahora sabemos que casi todas las células de un 
organismo multicelular contienen el mismo genoma. En cambio, la diferenciación celular 
se logra mediante cambios en la expresión génica.



La expresión génica es un proceso complejo mediante el cual las células dirigen 
selectivamente la síntesis de los muchos miles de proteínas y ARN codificados en su 
genoma. Pero, ¿cómo coordinan y controlan las células un proceso tan intrincado, y 
cómo especifica una célula individual cuál de sus genes expresar? Esta decisión es 
un problema especialmente importante para los animales porque, a medida que se 
desarrollan, sus células se vuelven altamente especializadas, produciendo finalmente 
una serie de células musculares, nerviosas y sanguíneas, junto con los cientos de 
otros tipos de células que se observan en el adulto. Tal diferenciación celular surge 
porque las células producen y acumulan diferentes conjuntos de moléculas de ARN y 
proteínas: es decir, expresan diferentes genes.

Diferentes tipos de células producen diferentes conjuntos de proteínas

Una célula puede cambiar la expresión de sus genes en respuesta a señales externas.

La expresión génica se puede regular en varios pasos, desde el DNA hasta el RNA y 
hasta las proteínas.



Así, una célula puede controlar las proteínas que contiene:
(1)controlando cuándo y con qué frecuencia se transcribe un gen determinado, 
(2)controlando cómo se empalma o procesa una transcripción de ARN, 
(3)seleccionando qué ARNms se exportan del núcleo al citosol, 
(4) regulando la rapidez con la que se degradan ciertas moléculas de ARNm, 
(5)Seleccionando qué ARNms se traducen en proteína por los ribosomas, 
(6)Regulando la rapidez con la que se destruyen proteínas específicas después de su 

fabricación
Además, la actividad de las proteínas individuales se puede regular adicionalmente de 
diversas formas.

Para la mayoría de los genes, el control de la transcripción (paso número 1 en la Figura) 
es el más usado. Esto tiene sentido porque solo el control transcripcional puede
asegurarse de que no se sintetizan intermediarios innecesarios.



“Switches” transcripcionales
Antes vimos que la región promotora de un gen se une a la enzima ARN polimerasa y 
orienta correctamente la enzima para comenzar su tarea. Los promotores de genes 
bacterianos y eucariotas incluyen un sitio de inicio de la transcripción, donde comienza 
la síntesis de ARN, más una secuencia de aproximadamente 50 pares de nucleótidos 
que se extiende corriente arriba desde el sitio de inicio. Esta región contiene sitios que 
son necesarios para que la ARN polimerasa reconozca al promotor, aunque no se unen 
directamente a la ARN polimerasa. Son sitios de reconocimiento para proteínas que se 
asocian con la polimerasa activa: factor sigma en bacterias o factores de transcripción 
generales en eucariotas.
Además del promotor, casi todos los genes, ya sean bacterianos o eucarióticos, tienen 
secuencias de ADN reguladoras que se utilizan para activar o desactivar el gen. Algunas 
secuencias de ADN reguladoras son tan cortas como 10 pares de nucleótidos y actúan 
como interruptores simples que responden a una sola señal. Estos simples interruptores 
reguladores predominan en las bacterias. Otras secuencias de ADN reguladoras, 
especialmente las de eucariotas, son muy largas (más de 10.000 pares de nucleótidos) 
y actúan como microprocesadores moleculares, integrando la información proveniente 
de una variedad de señales para determinar cuándo se inicia la transcripción.
Para tener algún efecto, las secuencias reguladoras deben ser reconocidas por 
proteínas llamadas reguladores de la transcripción. Es la unión de un regulador de la 
transcripción a una secuencia de ADN reguladora que actúa como el interruptor para 
controlar la transcripción.



La bacteria más simple produce varios cientos de reguladores de transcripción 
diferentes, cada uno de los cuales reconoce una secuencia de ADN diferente y, por lo 
tanto, regula un conjunto distinto de genes. Los seres humanos producen muchos más, 
varios miles, lo que indica la importancia y complejidad de esta forma de regulación 
genética en el desarrollo y la función de un organismo complejo.
Las proteínas que reconocen una 
secuencia de nucleótidos específica lo 
hacen porque la superficie de la proteína 
se ajusta firmemente algunas “cosas” 
presentes en la superficie de la doble 
hélice del ADN cuyas características 
dependen de la secuencia de 
nucleótidos. En la mayoría de los casos, 
la proteína se inserta en el surco 
principal de la hélice del ADN y hace 
una serie de contactos moleculares con 
los pares de nucleótidos dentro del 
surco. Aunque cada contacto individual 
es débil, los 10 a 20 contactos que se 
forman típicamente en la interfaz 
proteína-ADN se combinan para 
asegurar que la interacción sea 
altamente específica y muy fuerte, una 
de las más estrictas y específicas 
conocidas en biología.



Ejemplo de “switch” transcripción en respuesta a cambios en el entorno

En E. coli, cinco genes codifican enzimas que fabrican el aminoácido triptófano. Estos genes 
están dispuestos en un grupo en el cromosoma y se transcriben a partir de un solo promotor 
como una molécula de ARNm larga; estos grupos transcritos coordinadamente se denominan 
operones. Aunque los operones son comunes en las bacterias, son raros en los eucariotas, 
donde los genes se transcriben y regulan individualmente.

El genoma de la bacteria E. coli consta de una única molécula de ADN circular de ~ 4,6 × 106 
pares de nucleótidos. Este ADN codifica aproximadamente 4300 proteínas. Las bacterias 
regulan la expresión de muchos de sus genes según las fuentes de alimentos disponibles.

Cuando las concentraciones de triptófano son bajas, el operón se transcribe; el ARNm 
resultante se traduce para producir un conjunto completo de enzimas biosintéticas, que 
trabajan en conjunto para sintetizar triptófano. Cuando el triptófano es abundante, el 
aminoácido se importa a la célula y detiene la producción de las enzimas



Así como la transcripción puede ser “apagada”, también puede ser “encendida"

Las proteínas activadoras a menudo tienen que interactuar con una segunda 
molécula para poder unirse al ADN. Por ejemplo, la proteína activadora 
bacteriana CAP tiene que unirse al AMP cíclico (cAMP) antes de poder unirse 
al ADN. Los genes activados por CAP se activan en respuesta a un aumento 
en la concentración de cAMP intracelular, que aumenta cuando la glucosa, la 
fuente de carbono preferida de la bacteria, ya no está disponible; como 
resultado, CAP impulsa la producción de enzimas que permiten a la bacteria 
digerir otros azúcares.



En algunos casos un mismo promotor está regulado por dos reguladores de la 
transcripción distintos. 

Ejemplo muy estudiado: Operón LAC en E. coli. 
El opera LAC está controlado por el represor 
Lac y por el activador CAP que acabamos de 
ver. El operón Lac codifica las proteínas 
necesarias para importar y digerir el disacárido 
lactosa. En ausencia de glucosa, la bacteria 
produce cAMP, que activa CAP para activar 
genes que permiten que la célula utilice fuentes 
alternativas de carbono, incluida la lactosa. El 
represor Lac apaga el operón en ausencia de 
lactosa. Esta disposición permite que la región 
de control del operón Lac integre dos señales 
diferentes, de modo que el operón se exprese 
en gran medida solo cuando se cumplen dos 
condiciones: la glucosa debe estar ausente y la 
lactosa debe estar presente.

Este circuito genético se comporta de forma 
muy similar a un interruptor que realiza una 
operación lógica en una computadora: la 
transcripción se activa solo si la glucosa está 
ausente y la lactosa está presente. 



Las células eucariotas pueden controlar la expresión génica a distancia.



Los reguladores de la transcripción en eucariotas ayudan a iniciar la 
transcripción reclutando proteínas modificadoras de la cromatina.



Los mecanismos que crean tipos especializados de células

Además de los mecanismos para activar y desactivar genes en respuesta a señales en el 
entorno, las células de los organismos multicelulares han desarrollado esta capacidad en un 
grado extremo para formar arreglos organizados de células diferenciadas.

En particular, una vez que una célula en un organismo multicelular se compromete a 
diferenciarse en un tipo celular específico, la elección del destino generalmente se mantiene 
a través de divisiones celulares posteriores. Esto significa que la célula debe recordar los 
cambios en la expresión génica, que a menudo son provocados por una señal transitoria.

Este fenómeno de la memoria celular es un requisito previo para la creación de tejidos 
organizados y para el mantenimiento de tipos de células diferenciadas de manera estable.

Por el contrario, los cambios más simples en la expresión génica tanto en eucariotas como 
en bacterias suelen ser solo transitorios; el represor de triptófano, por ejemplo, desconecta el 
operón de triptófano en bacterias solo en presencia de triptófano. Tan pronto como se elimina 
el aminoácido del medio, los genes se vuelven a activar y los descendientes de la célula no 
recordarán que sus antepasados hayan estado expuestos al triptófano.



Como los reguladores de la transcripción en eucariotas pueden controlar el 
inicio de la transcripción a “distancia” a lo largo de la cadena, las secuencias de 
nucleótidos que controlan la expresión de un gen pueden extenderse a lo largo 
de tramos largos de ADN. Si bien muchos activadores y represores actúan 
individualmente, la mayoría de los reguladores de la transcripción eucariotas 
funcionan como parte de un “comité” de proteínas reguladoras.
La forma en que los grupos de reguladores de la transcripción trabajan juntos 
para determinar la expresión de un solo gen se llama control combinatorio.



La historia de Eve
Even-skipped (Eve, para abreviar) es un gen cuya expresión juega un papel importante en el 
desarrollo del embrión de Drosophila. Eve no se expresa de manera uniforme a lo largo del 
embrión: la distribución de la proteína muestra un “pattern” con una llamativa serie de siete 
franjas ordenadas, cada una de las cuales ocupa una posición muy precisa a lo largo del 
embrión.
Estas siete franjas corresponden a siete de los catorce segmentos que definen el plan 
corporal de la mosca: tres para la cabeza, tres para el tórax y ocho para el abdomen.
Este patrón nunca varía: Eve se encuentra en los mismos lugares en cada embrión de 
Drosophila.



¿Cómo estudiar la regulación de la expresión?
Una forma de localizar una secuencia de ADN reguladora, y estudiar cómo funciona, es eliminar un 
fragmento de ADN de la región aguas arriba de un gen de interés e insertar ese ADN aguas arriba 
de un gen reportero, uno que codifica una proteína cuya actividad o presencia se pueda 
monitorear. Si el fragmento de ADN contiene una secuencia reguladora, impulsará la expresión del 
gen reportero. Cuando este fragmento de ADN se introduce posteriormente en una célula u 
organismo, el gen reportero se expresará en las mismas células y tejidos que normalmente 
expresan el gen del que se derivó la secuencia reguladora.

Al	extraer	varios	
segmentos	de	las	
secuencias	de	ADN	
aguas	arriba	de	Eve	y	
acoplarlos	a	un	gen	
indicador,	se	encontró	
que	la	expresión	del	
gen	está	controlada	
por	una	serie	de	siete	
módulos	reguladores,	
cada	uno	de	los	cuales	
especifica	una	sola	
franja	de	expresión	de	
Eve.	Ver	Figura.	



¿Cómo dirige cada uno de estos siete segmentos reguladores la formación de 
una sola franja en una posición específica? 

Se encontró que cada segmento contiene una combinación única de secuencias reguladoras que 
se unen a diferentes combinaciones de reguladores de la transcripción. Estos reguladores, como el 
propio Eve, están distribuidos en patrones únicos dentro del embrión: algunos hacia la cabeza, 
otros hacia la parte posterior, algunos en el medio.

El segmento regulador que define la banda 2, e.g., contiene secuencias de ADN reguladoras para 4 
reguladores de la transcripción: 2 que activan la transcripción de Eve y dos que la reprimen (figura 
8-14). En la estrecha banda de tejido que constituye la banda 2, da la casualidad de que las 
proteínas represoras no están presentes, por lo que se expresa el gen Eve; en las bandas de tejido 
a ambos lados de la raya, los represores mantienen callada a Eve. Y así se forma una raya.





















In Situ Hybridization can reveal When and Where a gene is expressed  

To see where a particular RNA is made, investigators use a technique called in situ 
hybridization (from the Latin in situ, “in place”), which allows a specific nucleic acid 
sequence— either DNA or RNA—to be visualized in its normal location. 

In situ hybridization uses single-stranded DNA or RNA probes, labeled with either 
fluorescent dyes or radioactive isotopes, to detect complementary nucleic acid 
sequences within a tissue, a cell or even an isolated chromosome (Figure 10–29). The latter 
application is used in the clinic to determine, for example, whether fetuses carry abnor- 
mal chromosomes. 

In situ hybridization is frequently used to study the expression patterns of a particular 
gene or collection of genes in an adult or developing tis- sue. In one particularly 
ambitious project, neuroscientists are using the method to assemble a three-dimensional 
map of all the genes expressed in both the mouse and human brain (Figure 10–30). 
Knowing where and when a gene is expressed can provide important clues about its 
function. 

reporter genes allow specific proteins to be tracked in living cells 

For a gene that encodes a protein, the location of the protein within the cell, tissue, or 
organism yields clues to the gene’s function. Traditionally, the most effective way to 
visualize a protein within a cell or tissue involved using a labeled antibody. That 
approach requires the generation of an antibody that specifically recognizes the 
protein of interest—a proc- ess that can be time-consuming and has no guarantee of 
success. 

An alternative approach is to use the regulatory DNA sequences of the protein-coding 
gene to drive the expression of some type of  reporter gene, one that encodes a protein 
that can be easily monitored by its fluorescence or enzymatic activity. A recombinant 
gene of this type usually mimics the expression of the gene of interest, producing the 
reporter protein when, where, and in the same amounts as the normal protein would 



Figure 10–38 Large amounts of a protein can be produced from 
a protein-coding DNA sequence inserted into an expression 
vector and introduced into cells. here, a plasmid vector has  
been engineered to contain a highly active promoter, which causes unusually large 
amounts of mrNa to be produced from the inserted protein-coding gene. Depending on 














