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2 evaluaciones, 2 fechas de cada uno:
-Son equivalentes!, no hay distinción entre las fechas
-Se puede utilizar ambas fechas para mejorar la nota

1 evaluación parcial de TPs

Régimen de promoción tal como lo establece la Universidad !

al menos 6 en cada evaluación y
el promedio de ambas debe dar al menos 7







The science of heredity, dealing with resemblances and
differences of related organisms resulting from the
interaction of their genes and the environment.

La ciencia de la herencia, que trata de las semejanzas y
diferencias de organismos relacionados que resultan de la
interacción de sus genes y el medio ambiente.



the basic principles
of heredity and how 
traits are passed from 
one generation to the 
next.

the chemical nature of the 
gene itself: how genetic 
information is encoded, 
replicated, and expressed. It 
includes the cellular processes 
of replication,  transcription, 
and translation (by which 
genetic information is 
transferred from one molecule 
to another) and gene regulation 
(the processes that control the 
expression of
genetic information).

Explores the genetic composition 
of groups of individual members 
of the same species (populations) 
and how that composition changes 
geographically and with the 
passage of time



Bases moleculares de la Herencia
Las primeras preguntas de la herencia

Aristóteles (384-322 AC) Ambos padres
contribuyen a la creación de los hijos a
través de la mezcla de sangres o
humores.



Another early notion 
of heredity was 
blending 
inheritance,which 
proposed that 
offspring are a blend, 
or mixture, of 
parental traits. This 
idea suggested that 
the genetic material
itself blends, much as 
blue and yellow  
pigments blend to 
make green paint.

specific particles, later called gemmules, 
carry information from various parts of 
the body to the reproductive organs, from 
which they are passed to the embryo at 
the moment of conception



Weismann proposed the germ-plasm theory , which holds that the cells 
in the reproductive organs carry a complete set of genetic information
that is passed to the egg and sperm



Gregor Mendel Discovered the Basic Principles of Heredity

He conducted breeding experiments from 
1856 to 1863 and presented his results 
publicly at meetings of the Brno Natural 
Science Society in 1865. Mendel’s paper from 
these lectures was published in 1866.



• es una planta de crecimiento rápido

• produce mucha descendencia (semillas) lo que permite un 
análisis matemático con significancia estadística

• disponibilidad de un gran número de variedades con 
diferentes carácterísticas y geneticamente puros

Las claves del éxito

“El sistema”



He avoided characteristics that display a range of variation; instead, he focused his 
attention on those that exist in two easily differentiated forms, such as white versus gray 
seed coats, round versus wrinkled seeds, and inflated versus constricted pods.

Las 7 características que eligió para el estudio



He adopted an experimental approach 
and interpreted his results by using 

mathematics.



¿Gen?

¿Alelo?

¿Locus?

¿Homocigota?

¿Loci?



Monohybrid Crosses Reveal the Principle 
of Segregation and the Concept of 
Dominance



The presence of both round and wrinkled seeds in the 
F2  could be explained only if the F1 plants possessed 
both round and wrinkled genetic factors that they had 
inherited from the P generation. He concluded that each 
plant must therefore possess two genetic factors 
encoding a character.

The second conclusion that Mendel drew from his 
monohybrid crosses was that the two alleles in each 
plant separate when gametes are formed, and one 
allele goes into each gamete.

The concept of dominance was the third important 
conclusion that Mendel derived from his monohybrid 
crosses.

Mendel’s fourth conclusion was that the two alleles of 
an  individual plant separate with equal probability 
into the
gametes



Dihybrid Crosses Reveal the 
Principle of  Independent 

Assortment



Observed Ratios of Progeny May Deviate from 
Expected Ratios by Chance



Penetrancia-expresividad



¿ Qué evidencias experimentales indican que los ácidos 
nucleicos están asociados a la información genética?



Las Primeras evidencias

rugosas

Lisas virulentas

1928: Frederick Griffith
Infección con pneumococos







El ADN como principio transformante

Avery, MacLeod & McCarty (1944)





Determinaron que el ADN es el material 
genético en el bacteriófago T2

Alfred Hershey y Martha Chase (1952)



Genes

Proteínas

Polisacáridos

Acidos Nucleicos

Lípidos



Proteins are large biomolecules, or macromolecules,
consisting of one or more long chains of amino acid
residues.



α-amino acids (generic formula H2NCHRCOOH in most cases,
where R is an organic substituent known as a "side-chain”) often the
term "amino acid" is used to refer specifically to these. They include
the 23 proteinogenic ("protein-building") amino acids,

Amino ácidos



A linear chain of amino acid residues is called a polypeptide.

A protein contains at least one long polypeptide.

Short polypeptides, containing less than 20–30 residues, are rarely
considered to be proteins and are commonly called peptides, or
sometimes oligopeptides.

Nonribosomal peptides (NRP)



¿Porqué?

• lineales

• 23 aa proteinogénicos?



La estructura del ADN





•La proporción de Adenina (A) es igual a la de Timina (T). A = T . La 
relación entre Adenina y Timina es igual a la unidad (A/T = 1).
•La proporción de Guanina (G) es igual a la de Citosina (C). G= C. La 
relación entre Guanina y Citosina es igual a la unidad ( G/C=1).
•La proporción de bases púricas (A+G) es igual a la de las bases 
pirimidínicas (T+C). (A+G) = (T + C). La relación entre  (A+G) y 
(T+C) es igual a la unidad (A+G)/(T+C)=1.
•Sin embargo, la proporción entre (A+T) y (G+C) era característica de 
cada organismo, pudiendo tomar por tanto, diferentes valores según la 
especie estudiada. Este resultado indicaba que los ácidos nucleicos no 
eran la repetición monótona de un tetranucleótido. Existía 
variabilidad en la composición de bases nitrogenadas

REGLAS DE CHARGAFF PARA ADN DE DOBLE HÉLICE



Procedencia del ADN A G C T 5-Me-C

Timo de Bovino 28,2 21,5 21,2 27,8 1,3

Esperma de bovino 28,7 22,2 20,7 27,3 1,3

Germen de trigo 27,3 22,7 16,8 27,1 6,0

Saccharomyces 31,3 18,7 17,1 32,9 -

Escherichia coli 26,0 24,9 25,2 23,9 -

Mycobacterium tuberculosis 15,1 34,9 35,4 14,6 -

ØX174 24,3 24,5 18,2 32,3 -

T3 23,7 26,2 27,7 23,5 -

T5 30,3 19,5 19,5 30,8 -

T7 32,4 18,3 32,4 17,0 HMC

Virus ARN A G C U

Mosaico del tabaco (TMV) 29,8 25,4 18,5 26,3

Mosaico amarillo nabo 22,6 17,2 38,0 22,2

Poliomielitis 28,6 24,0 22,0 25,4

Encéfalo miocarditis del ratón 27,3 23,5 23,2 25,9

Reovirus Tipo 3 28,0 22,3 22,0 27,9

Tumor de las heridas 31,1 18,6 19,1 31,3



2  Cadenas enrolladas sobre el mismo eje formando una doble hélice a la derecha

• El esqueleto hidrofìlico de grupos fosfato y deoxiribosa alternantes 
está expuesto al agua del ambiente

• El anillo de furanosa está en la 
conformación C-2�endo

• Las bases están apiladas en el interior de la doble helice, con sus 
planos perpendiculares al eje de la doble hélice

• El apareamiento de las dos cadenas genera un surco mayor y 
un surco menor en la superficie de la doble hèlice

G C A T







ADN-B: ADN en disolución, 92% de humedad relativa, se encuentra
en soluciones con baja fuerza iónica se corresponde con el modelo de
la Doble Hélice.
ADN-A: ADN con 75% de humedad, requiere Na, K o Cs como
contraiones, presenta 11 pares de bases por giro completo y 26 A de
diámetro. Es interesante por presentar una estructura parecida a la de
los híbridos ADN-ARN y a las regiones de autoapareamiento ARN-
ARN.
ADN-Z: doble hélice sinistrosa (enrollamiento a izquierda), 12 pares
de bases por giro completo, 18 A de diámetro, se observa en
segmentos de ADN con secuencia alternante de bases púricas y
pirimidínicas (GCGCGC), debido a la conformación alternante de los
residuos azúcar-fosfato sigue un curso en zig-zag. Requiere una
concentración de cationes superior a la del ADN-B, y teniendo en
cuenta que las proteínas que interaccionan con el ADN tienen gran
cantidad de residuos básicos sería posible que algunas convirtieran
segmentos de ADN-B en ADN-Z.



La estructura del híbrido DNA-RNA 
es la de una doble hélice con las 
características generales de un A-
RNA, o del A’-RNA. Típicamente se 
detectan 11-12 pares de bases por 
vuelta de hélice.



Apareamiento tipo Hoogsteen 

Estables a pH bajos (C+,pKa= 7.5)

ADN triple hélice o ADN-H: "In vitro" es posible obtener tramos de triple hélice intercalando
oligonucleótidos cortos constituidos solamente por pirimidinas (timinas y citosinas) en el surco mayor de
una doble hélice. Este oligonucleótido se une a pares de bases A-T y G-C mediante enlaces de hidrógeno
tipo Hoogsteen que se establecen entre la T o la C del oligonucleótido y los pares A-T y G-C de la doble
hélice. No se sabe la función biológica del ADN-H aunque se ha detectado en cromosomas eucarióticos.



ADN cuadruplexo: "In vitro" se han obtenido cuartetos de Guanina (ADN cuadruplexo) unidas 
mediante enlaces tipo Hoogsteen, empleando polinucleótidos que solamente contienen Guanina 
(G). Los extremos de los cromosomas eucarióticos (telómeros) tienen una estructura especial 
con un extremo 3' OH de cadena sencilla (monocatenario) en el que se repite muchas veces en 
tandem una secuencia rica en Guaninas. Se piensa que el ADN cuadruplexo telomérico serviría 
para proteger los extremos cromosómicos de la degradación enzimática. Ejemplo de secuencia 
telomérica rica en guaninas (G): 
5�P TTGGGTTGGGGTTGGGG...............TTGGGG 3'OH



Empaquetamiento del ADN Eucariota

En el genoma humano tenemos 3 x 109 bp distribuidos en 23 cromosomas 

La forma B-DNA ocupa 3.4 A/bp

Debemos empaquetarlo en un núcleo con un diámetro de 5 µm 
(10.000 veces) 

El DNA durante la interfase se encuentra condensdo formando un complejo 
nucleoproteico denominado cromatina

La longitud total del ADN celular humano es de 2 metros!!!



Chromatin Proteins

Chromatin proteins 
1. Histone Proteins (small, positively charged– rich in lysine and arginine 
residues) 
 Core histones: H2A, H2B, H3, H4 
 Linker histone: H1 
 
2. Nonhistone chromosomal proteins 



El ADN se enrolla alrededor del núcleo histónico: Nucleosomas
2 H2A
2 H2B
2 H3
2 H4

Nucleosomes
-Contain a histone core octomer + 146 bp core DNA
-Spaced ~200 bp apart
(146 bp core DNA + 20-60 bp linker DNA)

“Beads on a String”

-Core DNA is protected DNases





La Histona H1 une 2 hélices de ADN

30-nm Fiber



2 Modelos para la fibra de cromatina de 30-nm 



Un modelo de la estructura del cromosoma

DNA exists 
in chromatin 
form during 
interphase

DNA in most 
compact form 
(chromosomes) 
during metaphase
of mitosis









¿Qué es el superenrollamiento?



Linking Number (L or Lk) = número de veces que dos cadenas están entrelazadas

Twists (T or Tw) = número de vueltas de hélice

Writhes (W or Wr) = número de veces que el dúplex se entrecruza consigo mismo

L = T + W



Qué hacen las topoisomerasas?

1. Cambian el  linking number de la molécula de ADN mediante:
A) Cortando una o ambas cadenas y luego,
B) Enrollarlas mas o menos y uniendo nuevamente los extremos.

2. Usualmente relajan el ADN superenrollado



Type I Topoisomerases
They relax DNA by nicking then closing one strand of duplex DNA.  They cut one strand of the
double helix, pass the other strand through, then rejoin the cut ends.  They change the linking
number by increments of +1 or –1.

Topo I from E. coli 
1) acts to relax only negative supercoils
2) increases linking number by +1 
increments

Topo I from eukaryotes 
1) acts to relax positive or negative supercoils
2) changes linking number by –1 or +1 increments



Maximum
supercoiled

3 min.
Topo I

25 min.
Topo I

Relaxation of SV40 DNA by Topo I



An E. coli Type II Topoisomerase: DNA Gyrase

Topo II (DNA Gyrase) from E. coli 
1) Acts on both neg. and pos. supercoiled DNA
2) Increases the # of neg. supercoils by increments of 2
3) Requires ATP



Type II Topoisomerases

They relax or underwind DNA by cutting then closing both strands.  They change the linking
number by increments of +2 or –2.

All Type II Topoisomerases Can Catenate and Decatenate cccDNA molecules

Circular DNA molecules that use type II topoisomerases:

E. coli Eukaryotes
-plasmids -mitochondrial DNA
-E. coli chromosome -circular dsDNA viruses (SV40)














