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CODIGO GENETICO
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10.1 — consideremos el siguiente fragmento de cadena de ADN:

3. TACACCAACATTTATAACT.. S

Utilizando la clave genética, se pide:

a) La secuencia de la cadena de ARNm correspondiente.

5-AUGUGGUUG*AAAUAUUGA -3

b) Los tripletes anticodones de los posibles ARNt.

UAC ACC AAC Uuuu AUA

c) La secuencia de aminoacidos del polipéptido que resultara
una vez traducido el cadigo.

Metionina — Triptéfano- Leucina - Lisina — Tirosina —



d) Explica las consecuencias que tendria una mutacion por la que se
inserta un nucledétido de adenina en el lugar marcado sobre la molécula
de ADN inicial con el simbolo (*).

3-TACACCAACATTTATAACT -5

El nuevo ARNmM sera;

5-AUGUGGUUGUAAAUAUUGA -%

El nuevo cuarto codén ahora es una senal de terminacion, con lo cual
el polipéptido mutado tendera solo tres aminoacidos.

Metionina — Triptofano- Leucina & (polipéptido mutado)

Metionina — Triptofano- Leucina — Lisina —Tirosina € (polipéptido no mutado)



1 02 = Un fragmento de ADN presenta la siguiente secuencia de bases:

3’-AAGCAATGTGGGCGGAGACCACGT-%’

Esta secuencia, empleada como molde, tras su expresion, se corresponde
a un fragmento de proteina con esta secuencia de aminoacidos:

d)

...Phe-Val-Thr-Pro-Ala-Ser-Gly-Ala...
¢ Cual seria el fragmento de ARNm corespondiente?

¢Qué es un codon? ;Por qué no podrian estar los aminoacidos
codificados por dos bases?

¢ Cual seria el codén de la prolina? ;Y el de la alanina? Explica a qué
se debe.

Esta secuencia deARNm tendra una pauta de lectura (para producir
esa secuencia de aminoacidos). ; Como se habra establecido?



1 0.2 = Un fragmento de ADN presenta la siguiente secuencia de bases:
3’-AAGCAATGTGGGCGGAGACCACGT-5’

Esta secuencia, empleada como molde, tras su expresion, se corresponde
a un fragmento de proteina con esta secuencia de aminoacidos:

...Phe-Val-Thr-Pro-Ala-Ser-Gly-Ala...

a) ¢;Cual seria el fragmento de ARNm corespondiente?

5-UUCGUUACACCCGCCUCU GGUGCA -7%

b) ;Qué es un codon? ;Por qué no podrian estar los aminoacidos
codificados por dos bases?

Triplete de nucledtidos en un ARNm cuya secuencia de bases
nitrogenadas codifican para un aminoacido concreto.

Si tenemos 4 bases nitrogenadas distintas (A, G, C, T) y las
agrupamos de dos en dos, solo existen 42 = 16 combinaciones
distintas, es decir, un nimero menor que el de los 20
aminoacidos proteicos.



1 0.2 = Un fragmento de ADN presenta la siguiente secuencia de bases:
3’-AAGCAATGTGGGCGGAGACCACGT-5

Esta secuencia, empleada como molde, tras su expresion, se corresponde
a un fragmento de proteina con esta secuencia de aminoacidos:

...Phe-Val-Thr-Pro-Ala-Ser-Gly-Ala...

b) ;Qué es un codon? ;Por qué no podrian estar los aminoacidos
codificados por dos bases?

Sin embargo, si tenemos 4 bases nitrogenadas distintas (A, G, C, T) y
las agrupamos de tres en tres, existen 43 = 64 combinaciones
distintas, es decir, un numero superior al de los 20 aminoacidos
proteicos , de ahi que haya aminoacidos que vengan codificados por
mas de un codon (cbédigo degenerado).



1 0.2 = Un fragmento de ADN presenta la siguiente secuencia de bases:

3’-AAGCAATGTGGGCGGAGACCACGT-5’

Esta secuencia, empleada como molde, tras su expresion, se corresponde
a un fragmento de proteina con esta secuencia de aminoacidos:

...Phe-Val-Thr-Pro-Ala-Ser-Gly-Ala...

c¢) ¢Cual seria el coddn de la prolina? .Y el de la alanina? Explica a qué
se debe.

5-UUCGUUACACCCGCCcUCUGGUGCA —-73
Phe Val Thr Pro Ala Ser Gly Ala

Hay cuatro posibles codones que codifican para el aminoéacido
prolina:. CCU, CCC, CCA, CCG

Pero el que aparece en el ARNm del ejercicio es el CCC.

Hay cuatro posibles codones que codifican para el aminoacido
alanina. GCU, GCC, GCA, GCG

Pero el que aparece en el ARNm del ejercicio es el GCC.



1 02 = Un fragmento de ADN presenta la siguiente secuencia de bases:

3’-AAGCAATGTGGGCGGAGACCACGT-5’

Esta secuencia, empleada como molde, tras su expresion, se corresponde
a un fragmento de proteina con esta secuencia de aminoacidos:

...Phe-Val-Thr-Pro-Ala-Ser-Gly-Ala...

d) Esta secuencia deARNm tendra una pauta de lectura (para producir
esa secuencia de aminoacidos). ; Como se habra establecido?

5-UUCGUUACACCCGCCUCU GGUGCA -%

El proceso de traduccion se realizara en el sentido de lectura 5”- 3'de
la cadena del ARNm, por eso, el primer aminoacido sera la
fenilalanina (Phe), el que tendra libre su grupo amino (NH,) y el
ultimo la alanina (Ala), que tendra libre el grupo carboxilo (COOH).



10.3 — Dada la siguiente cadena de ADN:

3" TACGGCATAGAGTCGATTGCGTAG 5°

a) Construir su cadena complementaria.
b) Construir el ARNm de la transcripcion de la cadena.

c) Construir la proteina resultante de traducir el ARNm



10.3 — Dada la siguiente cadena de ADN:

3" TACGGCATAGAGTCGATTGCGTAG 5°

a) Construir su cadena complementaria.

5-ATGCCGTATCTCAGCTAACGCATC =%
b) Construir el ARNm de la transcripcion de la cadena.

5-AUGCCGUAUCUCAGCUAACGCAUC-Z
c) Construir la proteina resultante de traducir el ARNm

Metionina — Prolina- Tirosina — Leucina — Serina -



10.4.-

El analisis quimico de un acido nucleico, contenido en una

determinada especie de bacteria, arroja un resultado de un 20 % del
nucleodtido desoxiadenosinmonofosfato (dAMP). Responda a lo siguiente:

a)
b)

c)

d)

¢ De qué parte de la bacteria se habra aislado el acido nucleico?
¢ De qué tipo de acido nucleico se trata?

¢ Cree que se habra tenido que aislar de otras muestras bioldgicas
para poder analizar su composicion?

¢Podria deducir qué proporciones hay en la molécula de los
demas nucleoétidos que la componen?

¢En qué se diferencian sus respuestas anteriores si el acido
nucleico procediera de una levadura?



10.4.- EI analisis quimico de un acido nucleico, contenido en una

determinada especie de bacteria, arroja un resultado de un 20 % del
nucleétido desoxiadenosinmonofosfato (dAMP). Responda a lo siguiente:

a) ¢De qué parte de la bacteria se habra aislado el acido nucleico?

En una bacteria el acido nucleico procede de su tnico cromosoma anular
que se encuentra libre en el citoplasma. es decir. no se puede aislar a partir de
ningun organulo determinado. En caso de que la bacteria contuviera plasmidos,

pequenios fragmentos de ADN extracromosomicos. tambien en forma de anillo,
entonces podria proceder tambien de ellos.

b) ¢De qué tipo de acido nucleico se trata?

Al ser un desoxirribonucledtido. solo puede tratarse de acido
desoxirribonucleico.

c) ¢Cree que se habra tenido que aislar de otras muestras biolégicas
para poder analizar su composicion?

No habra sido necesario separarlo de otras sustancias, ya que el ADN de las
células procariotas se encuentra normalmente libre, no asociado a proteinas. y si lo
esta. es de modo transitorio. Nunca forma cromatina, como sucede en las células

eucarioticas.



10.4.- EI analisis quimico de un acido nucleico, contenido en una

determinada especie de bacteria, arroja un resultado de un 20 % del
nucleétido desoxiadenosinmonofosfato (dAAMP). Responda a lo siguiente:

d) ¢Podria deducir qué proporciones hay en la molécula de los
demas nucleoétidos que la componen?

Si hay un 20 % de dAMP. tendra que haber la misma proporcion de su

complementario, es decir, un 20 % de dTMP.

La suma de estos dos nucleotidos es A + T = 20 + 20 = 40 %, luego, la suma de
los dos tipos restantes (G y C) sera:

C+G=100-40=060 %.

Como tiene que haber el mismo numero de G que de C, 60/2 =30% de G vy
30 % de C,

e) ¢En qué se diferencian sus respuestas anteriores si el acido
nucleico procediera de una levadura?

S1 el acido nucleico procediera de una levadura. que es una célula eucariotica.

las respuestas anteriores diferirian en lo siguiente:
Para el apartado a): podria haberse extraido del nucleo celular o de las

mitocondrias.
Para el apartado c): se tendria que haber separado de las proteinas que se unen al

ADN para formar la cromatina del nucleo. y no asi. si procediera del ADN
mitocondrial.



10.5.- Dada La siguiente secuencia de nucleétidos de un segmento de
ADN que se traduce a un polipéptido de cinco aminoacidos, y empleando
el cédigo genético:

3TACAATGGCCCTTTTATCYS
5ATGTTACCGGGAAAATAGY

a) Deduzca la secuencia de ribonucleétidos en el ARN mensajero.
b) Escriba la secuencia de aminoacidos del polipéptido producido.
c) Indique la hélice codificadora y la estabilizadora en el ADN.

d) Diga los anticodones de los ARN transferentes (ARNt) implicados

en la sintesis de este polipéptido, teniendo en cuenta la hipétesis
de la “flexibilidad de la tercera base del anticodén”.



10.5.- Dada La siguiente secuencia de nucleétidos de un segmento de

ADN que se traduce a un polipéptido de cinco aminoacidos, y empleando
el cédigo genético:

STACAATGGCCCTTTTATCS
5ATGTTACCGGGAAAATAGY

a) Deduzca la secuencia de ribonucleétidos en el ARN mensajero.

Si obtenemos los mensajeros correspondientes a ambas hélices, teniendo en cuenta
que el ARN-m se sintetiza en la direccion 5° = 3'y que la A del ADN aparea con el U
del ARN, obtenemos las siguientes secuencias:

ARNSSAUGUUACCGGGAAAAUAGY

I

ADN3 TACAATGGCCCTTTTATCS
ADNS'ATGTTACCGGGAAAATAG?Y

:
|

ARN3 UACAAUGGCCCUUUUAUCS




10.5.- Dada La siguiente secuencia de nucleotidos de un segmento de

ADN que se traduce a un polipéptido de cinco aminoacidos, y empleando
el cédigo genético:

3TACAATGGCCCTTTTATCS
5ATGTTACCGGGAAAATAGY

b) Escriba la secuencia de aminoacidos del polipéptido producido.

ARNSAUGUUACCGGGAAAAUAGSY

ARN3 UACAAUGGCCCUUUUAUCS

Para escribir la secuencia de aminoicidos del polipéptido producido es necesario re-
cordar que €l ARN-m se traduce comenzando por el extremo 5' y terminando por el
extremo 3, direccion 5' — 3'. Al extremo 5' le corresponde el extremo amino terminal
del polipéptido (NH,) y al extremo 3’ le corresponde el extremo carboxilo terminal del
polipéptido (COOH). Si obtenemos la secuencia de aminoacidos correspondiente a ca-
da uno de los dos posibles ARN-m empleando el c6digo genético, los resultados son
los siguientes:

ARN-m S AUG UUA CCG GGAAA AUAG 3
Polipéptido NH; - met - leu - pro- gly - lys - COOH

ARN-m 3 UACAAUGGCCCUUUUAUCYS
Polipéptido COOH - arg - ser - phe -leu - NH,



10.5.- Dada La siguiente secuencia de nucleotidos de un segmento de
ADN que se traduce a un polipéptido de cinco aminoacidos, y empleando
el cédigo genético:

3TACAATGGCCCTTTTATCS
5ATGTTACCGGGAAAATAGY

c) Indique la hélice codificadora y la estabilizadora en el ADN.

De los dos posibles polipéptidos, uno de ellos tiene cinco aminoédcidos y comienza por
metionina (met), correspondiéndole a este aminodcido el triplete AUG, triplete de ini-
ciacién de la traduccion. Sin embargo, el poliéptido obtenido a partir del otro
mensajero s mas corto, tiene cuatro aminoacidos, y no comienza por metionina sino
por leucina (leu) correspondiéndole un triplete (CUA) que no es de iniciacion. Por con-
siguiente el mensajero correcto es el primero:

ARN-MS AUGUUACCGGGAAAAUAGY
Polipéptido NH,- met - leu - pro - gly - lys- COOH

Segiin este resultado la hélice codificadora seria la que se toma como molde ara sinte-
tizar el ARN-m, es decir, la hélice que se transcribe y la hélice estabilizadora seria la
complementaria, la que no se transcribe:

ADN3Y TACAATGGGCCC TTTTAT C 5 Hélice codilicadora
ADNS ATGTTACCGGGAAAATAGS3 Helice estabilizadora




10.5.- Dada La siguiente secuencia de nucleétidos de un segmento de
ADN que se traduce a un polipéptido de cinco aminoacidos, y empleando
el codigo genético:

3S3TACAATGGCCCTTTTATCS
5 ATGTTACCGGGAAAATAGY

d) Diga los anticodones de los ARN transferentes (ARNt) implicados
en la sintesis de este polipéptido, teniendo en cuenta la hipotesis
de la “flexibilidad de la tercera base del anticodon”.

La hipoOtesis de la “flexibilidad de la 3* base del anticoddn” o hipotesis del “tambaleo”
fue propuesta por Crick (1966) para explicar ¢l hecho de que un mismo ARN-t fuera ca-
paz de reconocer varios tripletes en el mensajero. La tercera base del anticodén del
ARN-t es la que ocupa la posicién S’y tiene una mayor flexibilidad para formar puen-
tes de hidrégeno con otras bases nitrogenadas, pudiendo formar enlaces de hidrégeno

con varias bases en la posicién 3' del ARN-m.

:. :.: e Q

e
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o
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10.5.- Dada La siguiente secuencia de nucleétidos de un segmento de

ADN que se traduce a un polipéptido de cinco aminoacidos, y empleando
el cédigo genético:

STACAATGGCCCTTTTATCYS
5ATGTTACCGGGAAAATAGY

d) Diga los anticodones de los ARN transferentes (ARNt) implicados

en la sintesis de este polipéptido, teniendo en cuenta la hipétesis
de la “flexibilidad de la tercera base del anticodéon”.

En la siguiente tabla se indican las posi
bilidades de apareamiento entre la 3* base del anticodén (ocupa la posicion 5' de
ARN-D y la que ocupa la posicion 3’ del triplete del ARN-m.

3% Base del anticod6n del ARN-t

3% base en el codén del ARN-m
(extremo 5")

(extremo 3")
ColU
G
U

- C>00

ARN-Met

A UoC )



10.5.- Dada La siguiente secuencia de nucleétidos de un segmento de

ADN que se traduce a un polipéptido de cinco aminoacidos, y empleando
el codigo genético:

3TACAATGGCCCTTTTATCS
5ATGTTACCGGGAAAATAGY

d) Diga los anticodones de los ARN transferentes (ARNt) implicados
en la sintesis de este polipéptido, teniendo en cuenta la hipotesis
de la “flexibilidad de la tercera base del anticodon”.

Segun se observa en el anticodén puede aparecer la inosina (1), una base poco fre-
cuente y que puede aparear con otras tres en el mensajero.

Los tripletes del ARN-m los habiamos obtenido en el primer apartado de este proble-
ma, a partir de ellos podemos obtener los anticodones en el ARN-t. En el siguiente
esquema los anticodones de cada ARN-t distinto se han separado mediante guiones y la 3
base (extremo 5') se ha subrayado:

Polipéptido NH, - mel - leu - pro - gly - lys - COOH
ITRN-m .3 AUG - UUA - CCG - GGA - AAA - UAG 3

ARN-t 3' UAC - AAL - GGG - CCU - UUL - FIN &'
ARN- 3' UAU - GG~ ~ . &

Por tanto, los codones de este mensajero que corresponden a los aminoédcidos metio-
nina (met) y prolina (pro) pueden tener dos posibles anticodones.



10.7 .- Dadas las secuencias de polinucledtidos siguientes:

) 5-AGGCTACCTAAG -3’
) 5-AGCGAUCAUGACA -3’
i) 5-CACCGACAAACGAA -3’

a) Indique razonadamente, en cada caso, si se trata de ADN o ARN.

b) 2Son iguales las dos cadenas que componen la doble hélice del
ADN? Razone la respuesta.

c) Dado el siguiente fragmento de ADN 5 - CGATATAGCCGTTAA -
3°, escriba cual sera su ARN mensajero y la secuencia peptidica
sintetizada a partir de él, senalando con claridad cual sera el
extremo N-y C-terminal del péptido producido.



10.7 .- Dadas las secuencias de polinucleétidos siguientes:

) 5-AGGCTACCTAAG -3’
) 5-AGCGAUCAUGACA - 3’
i) 5-CACCGACAAACGAA -3’

a) Indique razonadamente, en cada caso, si se trata de ADN o ARN.

|) Se trata de una cadena de ADN ya que presenta la base nitrogenada
timina.

Il) Se trata de una cadena de ARN ya que presenta la base nitrogenada
uracilo.

lIl) Podria ser una cadena de ADN o de ARN ya que las bases
nitrogenadas que presenta; A, Gy C pueden aparecer en cualquiera de
los dos tipos de acidos nucleicos.



10.7 .- Dadas las secuencias de polinucleétidos siguientes:

) 5-AGGCTACCTAAG -3’
) 5-AGCGAUCAUGACA - 3’
i) 5-CACCGACAAACGAA -3’

b) .Son iguales las dos cadenas que componen la doble hélice del
ADN? Razone la respuesta.

No, son cadenas complementarias. La complementariedad de bases
seria; A-T, T-A,C-GyG-C.

c) Dado el siguiente fragmento de ADN 5°- CGATATAGCCGTTAA -
3, escriba cual sera su ARN mensajero y la secuencia peptidica
sintetizada a partir de él, sefnalando con claridad cual sera el
extremo N-y C-terminal del péptido producido.

3-GCUAUA UCGGCAAUU -5%

HOOC - Alanina — Isoleucina- Serina — Alanina — Isoleucina — NH,



10.8.- Dadala siguiente cadena de anticodones:

UCAUCAUGCCUCCAUCAU

Escribir:
a) El ARNm que dirige la traduccion.
b) La proteina resultante del proceso.

c) El ADN portador del gen.



10.8.- Dadala siguiente cadena de anticodones:

UCAUCAUGCCUCCAUCAU

Escribir:

a) El ARNm que dirige la traduccion.

5-AGUAGU ACGGAGGUAGUA-%3

b) La proteina resultante del proceso.

NH,_Serina — Serina- Treonina — Acido glutdmico — Valina - Valina - COOH

c) El ADN portador del gen.

J-TCATCATGCCTCCATCAT-%
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