
Traducción 

La secuencia nt del ARNm es usada para generar  la secuencia de AA de un 

polipéptido  

ARNm. Codones (3 nt) especifican AA 

ARNt. Contiene anticodón específico para 

cada AA  

ARNr. Catalizan el ensamblaje de los AA 

para formar proteínas 



Conjunto de reglas pra traducir el ARNm a proteína 

 

 Tripletes (3 nt) o codones especifican un AA. Existen  64 codones: 61 especifican 

AA y 3 son codones de terminación. 

  Redundante, existe más de un codón para el mismo AA 

 Universal en la mayoría de los organismos. 

 

AA iniciador  Metionina (N-terminal del polipéptido) especificado por codones AUG  

y GUG (procariontes),  AUG  y CUG (eucariontes). 

Codones de terminación: UAA, UAG, UGA 

Código genético 



Código 

genético  

 



Tres  marcos de lectura son teóricamente posibles para un ARNm en un código de 

tripletes  no superpuestos.  

Como se lee una secuencia de ARNm? 

Los tripletes y AA especificados son diferentes en 

cada marco de lectura 

En la mayoría de los ARNm, sólo uno de los marcos de lectura  especifica la 

proteína correcta (los otros están interrumpidos por codones stop).  

Algunos ARNm virales y celulares poseen información superpuesta. 

Marco de lectura abierto (MLA, ORF): secuencia ininterrumpida de codones en el 

ARNm ,desde un codón de inicio hasta un codón stop, que especifica una cadena 

polipeptídica 



Secuencia de AA 

deducida de un 

gen procariota  

Se indica el marco de 

lectura abierto para la 

proteína desde ATG 

iniciador  (M) hasta codón 

de terminación TAA (leído 

a partir de la sec  ADN) 

 

Las posibles secuencias 

del promotor están 

subrayadas 



ARNt 

- ARN simple cadena  70-80 nt   

 

- En bacterias ~30-40 ARNt diferentes y  ~50  en eucariontes 

 

- Algunas bases son críticas para el reconocimiento de la aminoacil-ARNt sintasa específica 

 

- Brazo aceptor (extremo 3’): fijación del AA mediante enlace éster 

 

- Brazo anticodón: se aparea con codón del ARNm 

a. Estructura bidimensional 

b. Estructura tridimensional 



ARNt (anticodón) reconoce más de un codón del ARNm mediante apareamiento “no 

estándar” entre bases de la posición de balanceo (3ra base codón y 1ra base del anticodón)  

Especificidad codificante dada por las 2 primeras bases del codón  

Inosina (I) en posición de balanceo  se aparea con C, A y U del codón  

Número de codones que 

puede recocer un ARNt 

ARNt 



La traducción requiere un proceso decodificador de dos pasos: 
 

1. Unión del AA al ARNt específico (enlace éster) mediado por aminoacil-ARNt 

sintasas  

 

2. Unión del AA-ARNt (anticodón) al ARNm (codón ) 

Existe igual número de aminoacil-ARNt sintasas (~20) que AA (~20) 

Nucleótidos específicos del brazo anticodón y del brazo aceptor del AA permiten que la 

aminoacil-ARNt sintasa reconozca al ARNt correcto 



Ribosomas. Similar estructura y función en bacterias y organismos eucariontes 

Los ARNr se pliegan para formar estructuras tridimensionales y poseen sitios de unión para 

proteínas, ARNm y ARNt 

ARNr 



Sitios funcionales 

del ribosoma 

Sitio A: entrada del  nuevo aminoacil-ARNt 

Sitio P: localización del peptidil-ARNt 

Sitio E: salida del ARNt luego de la transferencia de la cadena polipeptídica naciente 

al nuevo aminoacil-ARNt 

Poseen 1 sitio de unión al ARNm 



Inicio de la traducción en las bacterias:  

Secuencia de Shine-Delgarno (SD) 

La secuencia de SD (rica en purinas) localizada 8-13 pb del AUG iniciador es reconocida por 

una secuencia complementaria (rica en pirimidinas) localizada en el  extremo 3’- del ARNr 16S 

en la subunidad menor del ribosoma bacteriano 



1. Ribosoma 40S + eIF1A  reconocen  5’-del 

ARNm  (CAP) 

 

2. Migración del ribosoma 40S + eIF1A + Met-

tRNAi-Met)  sobre el ARNm hasta detectar 

secuencia Kozac, ACCAUGG 

Iniciación de la traducción en eucariontes 



Formación del complejo de 

iniciación (en bacterias) 

Complejo de iniciación: 

ribosoma 70S funcional 



Elongación de la cadena 

polipeptídica 

Subunidad mayor (50S) posee 

actividad peptidil-transferasa en la 

molécula de ARNr 23S  (bacterias): 

El ribosoma es una ribozima 



Translocación Terminación. Los codones de terminación son 

reconocidos por factores proteicos que mimetizan 

un ARNt e hidrolizan la unión del peptidil-ARNt 



Los polisomas y el reciclaje 

rápido de los ribosomas 

aumentan la eficiencia de la 

traducción 

Polisomas (poliribosoma): conjunto de ribosomas que traducen simultáneamente 

a un mismo ARNm. 



En las bacterias cada región codificante del ARNm policistrónico se traduce 

independientemente  

Cada región codificante contiene señales de inicio (secuencia SD, AUG) y 

terminación de la traducción (TGA/TAA/TAG) 



Modificaciones en extremos Nt y Ct. Remoción de Met 

1 (o formil-metionina) y/o residuos en Ct.  

- Remoción de secuencias señal. Estas secuencias 

localizan a la proteína en su destino final (membrana, 

extracelular, cloroplasto, etc.). 

- Modificaciones de aa individuales. Fosforilación, 

carboxilación, metilación, acetilación. 

- Unión de cadenas de carbohidratos. Glicoproteínas. 

- Adición de grupos prostéticos. Grupo hemo en 

citocromo c. 

- Procesamiento proteolítico. Insulina, tripsina, 

proteínas virales. 

- Formación de puentes S-S. 

- Plegamiento mediado por chaperonas moleculares 

Modificaciones post-traduccionales 



Pasos requeridos 

para la producción 

de una proteína en 

células eucariontes 


