Transcripcion y Traduccion
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rat CCCCACCCCCC  GGGCCGGA TGATGTAA CCCCCTCCCCGCGCCCT CCCCGLCCC CTCCAC CATGTG ACAC TTTAATTAATAATA GCGCCGTCAGCACAACAAACGCGCGGCGCAGAGCGAAACTTGGGGTCCA
mouse CCCCACCCCCC GGGCCGGA TGATGTAA CCCCCTCCCCGCGCCCT CCCCGLCET TTTTAC CATGTG ACAC TTTAATTAATAATA GCGCCGTCAGCACAACAAACGCGCGGTGAAGGGCGAAACTTGGGGTCCA
human CCCCAACCCCCGGGGGCCGGA TGATGTAA CCCC CCT CCCCGCCCC CCTCCAC CATGTG ACAC TTTAATTAATAATA GCGCCGTCAGCACAACAAACGCACAACACAAGGAGAAACTTGGTGTCC
cow CCCCACCCTC  GGGGCCGGA TGATGTAA CCCCCTCCCCGCGCCCT CCCCGLCCC CCTCCAC CATGTG ACAC TTTAATTAATAATA GCGCCGTCAGCACAACAAACGCACAACACAAGGAGAAACTTGGTGTCC
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Core promoter Position +1
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TRADUCCION:
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.| Initiation [ | Termination

Caracteristicas del
codigo genetico

Esta formado por
codones de tres letras

No hay solapamiento ni
espacio entre codones

Es degenerado

Tiene codones de
terminacion

Es universal




Traduccion acoplada a la transcripcion en bacterias:
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Transcripcion acoplada con Traduccion (Procariotas):
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U Cc A G
Uuu Phe UCu Ser UAU Tyr UGU Cys
0 UUC Phe | UCC Ser | UAC Tyr | UGC Cys
UUA Leu | UCA Ser ||UAA Final]| JUGA Final
UUG Leu | UCG Ser |JUAG Finalll] UGG Tmp
Cuu Leu CCU Pro CAU His CGU Arg
” CuUC Leu CCC Pro CAC His CGC Arg
CUA Leu CCA Pro CAA Gin CGA Arg
CUG Leu [CCG Pro | CAG GIn | CGG Arg
AUU lle ACU Thr AAU Asn | AGU Ser
i AUC lle ACC Thr | AAC  Asn | AGC Ser
AUA lle ACA Thr AAA Lys AGA Arg
AUG Met | ACG Thr | AAG Lys | AGG Arg
GUU  Val GCU Ala GAU Asp | GGU Gly
a GUC Val GCC  Ala GAC Asp | GGC Gly
GUA  Val GCA Ala GAA Glu | GGA Gly
GUG Vval | GCG Ala GAG Glu | GGG Gly

2/4-La secuencia de ADN que se indica corresponde a un fragmento de la regién codificante de un gen
funcional que codifica para una proteina (el fragmento codifica una cadena de 11 aminoacidos).

a) Indique la secuencia de aminodcidos que corresponde a este fragmento.

b) Diga si la regidén del promotor queda a la derecha o a la izquierda del fragmento representado.
(1 punto)
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- Dos genes diferentes forman proteinas diferentes
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CROMOSOMAS HOMOLOGOS
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- Los alelos (variantes) del mismo gen originan
diferentes variantes de la misma proteina
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Efecto de las mutaciones en genes estructurales. |. Substituciones

Los tipos de cambios que pueden ocurrir a nivel de un par de bases del DNA (mutaciones
puntuales) se clasifican en substituciones {cambio de un par de bases por ofro), deleciones

(pérdida de un par de bases) e inserciones (adicion de un par de bases). A su vez, las <—Trans1cnon——>

substituciones pueden ser de dos tipos atendiendo al tipo de base substituida en cada hebra:

y transversiones si la substitucién es de base pdrica por base pirimidinica. Es obvio que el

transiciones si la substitucion es de base purica por base plrica y pirmidinica por pirimidinica; P _l y \\ /7
cadena -

efecto de una mutacion depende de la funcién de la region en que se produce (region Transvemones

codificante, regidn.reguladoca, etc.). En este apartado se analiza el efecto de las mutaciones
en regiones codficantes (genes estructurales). A partir del cddigo genético, y conccides los codens + /
procesos de iranscrpcidn vy traduccion, es facl deducir los posibles efectos de cada uno de
estos cambios en el correspondiente polipéptido. En esta pagina se esquematizan esos efectos
para las substituciones. Los posibles efectos de las deleciones e inserciones se esquematizan

en ofra paging .
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En esle esguema s ndca
la secuencia de una parte
del aklo sivestre de un

, la secuanca

segmento
correspondiente de RNA
mensaero después de la
transcnpoidn (MRNA} y &a
secupancia de amnoacidos
Que genera ese segmenio
tras la traduccioén

(polipaptida),

En  este esguema se
indican dos mulaciones por
substitucion de un par de
bases (transicién y
transversion) que no Benen
efecto en el polpéplido.
Los  nuevos  codones
generados por las dos
mulaciones codifican los
mismos aminoacidos.
Estas  mulaciones se
denomnan  “sllenciosas”
Esta situacidn as fracuents
an substituciones
carrespondientes  a  la
tercera base da muchos
codones,

En aste esquema 56 Indica
un ejemplo de mutacin
por substilucion de un par
de bases (lransversion)

praducirio tante las
transiclones  como  las
transversionas, En muchos
casos, el polpéptido
mularte puede mantener
su funcién normal. Muchas
v (3 N, S 56
deben a cambios de este
tipo.

En aste esquema 56 Indica
un ejemplo de mutaciin
por substitucion de un par
de bases que conduce a la
aparicién de un cedén de
terminacion. Este tpo de
efecto pueden producrio
tanlo s lransiciones como
las lransversiones. En la

camblo que onginan
estas mulaciones en el
polpéplido es muy draslico
Y la  correspondients
proteina no  suele ser
funcional.




Efecto de las mutaciones en genes estructurales. Il. Deleciones e inserciones

En esta pagina se analiza el efecto de las deleciones e inserciones de un par de bases (mutaciones puntuales) en regiones codficantes (genes
estructurales). A partir del codigo ganético, y conocidos los procesos de franscopcion vy traduccion, es facil deducir los posibles efectos de cada uno

de estos cambios en el correspondiente polipéptido. Los posibles efectos de las substituciones se esquematizan en
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En esle esguema sa ndica
la secuencia de una pare
del aklo sivestre de un
( , la secuancia
segmento
correspondients de RNA
mensaero después de
transcnpcion (MRNA} v 8
secuencia de amincécidos
Que genera ese segmento
tras la traduccion
(polipaptida).

En aste esquema se Indica
@l efacto que produce una
mulacion por insercion de
una base (un par GC) an el
gen Indicado
anlerioemente. a partir del
punto de insercidn, cambia
la pasta de lectura de
todos los codones del
mRNA vy, por tanto, a partir
de ese punto cambian la
mayor pale  de  los
aminoacidos

Usizando & mesmo gen, en
este esquema se indica el
efecto que produce una
mutacin por delecidn de
una base {un par AT) que
as del mismo tlipo que el
que produce una inserdon
| cambio en la paula de
leclura del mRNA hace que
cambien a3 mayor parte de
los aminoacidos a parr del
punto correspondiente a la
delecion (en este ejemplo
han cambiado todos)

En este asquema sa lustra
como  una  sagunda
mutacion de  “senlido
caonlrario™ a alra producida
praviamenta ({insarcion si la
primera  mautacien  fue
delecion y viceversa), hace
que el cambio en la paula
de lectura, y por tanto an
los  aminoackos, quede
restringido a la Zzona
situada entre las dos
mutacionas

Es5 Interesante dastacar
que no impona cud sea la
primeara mutacion y cudl la
sequnda, o efecto fnal es
al mismo

En este asquema sa lustra
odmo la insercion de una
base, al modificar la paula
de leclura, puede generar
la aparion de un coddn
de  terminacidn, Por
Supuesto, una delecion
podria tener el mismo
afacto

En esle caso, una segunda
mulacion por adicon a la
derecha del nuevo coddn
de terminacion rastauraria
la pauta de kctura (como
en & figura antericr), pero
no k secuencia de
aminoacidos  que  quedo
cortaca




Mutacion reguladora

241 ttcactagca acctcaaaca gacaccatqg tgcacctgac tcctgaggag aagtctgecq
301 ttactqccct qtggggcaaq gtgaacgtqq atgaagttqg tggtgaggcc ctgggcagqt
361 tggtatcaaq gttacaagac aggtttaaqq agaccaataq aaactgggca tgtggagac
421 gagaagactc ttgggtttct gataggcact gactctctct gcctattggt ctattttcce
481 acccttaggqc tqctqgtggt ctacccttqqg acccagagqt tctttgagtc ctttggggat
541 ctgtccactc ctgatqctqt tatgggcaac cctaaqgtqa agqgctcatqq caagaaagtq
601 ctcgqtgcct ttagtgatqg cctggqctcac ctggacaacc tcaaqggcac ctttgccaca
661 ctgaqtgaqc tgcactgtqa caagctgcac qtggatcctq agaacttcaq qgtgagtcta
7121 tgggaccctt gatgttttct ttccccttcect tttctatggt taagttcatg tcataggaagq
1441 gcagctacaa tccagctacc attctgcttt tattttatqgg ttgggataag gctggatt:
1501 tctgagtcca agctaggccc ttttgctaat catgttcata cctcttatct tcctcecce g
1561 qctcctggqce aacgtqctqq tctgtgtgcect ggcecccatcac tttggcaaaq aattcaccc
1621 accaqtgcaq qctgcctatc agaaagtggqt ggctqgtgtq gctaatgeccc tqgecccacay
1681 gtatcactaa gctcqgctttc ttgctgtcca atttctatta aaggttcctt tgtt afp
1741 gtccaactac taaactgggg_gatattatga agggccttga geatctggat tctgcctaa
1801 aaaaaacatt tattttcatt gcaatgatgt atttaaatta tttctgaata ttttactaga

Mutacion de splicing
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