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EL DNA: UNA HISTORIA FASCINANTE DE DESCUBRIMIENTOS

v Los cromosomas son los portadores de los elementos hereditarios

v Los cromosomas están compuestos de ADN y proteínas

v Cada cromosoma está formado por una molécula de ADN
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La Pentosa (Ribosa o Desoxirribosa)

DNA

Las bases nitrogenadasRibosa Desoxirribosa

Purinas (Pu)

RNA

dNTP: desoxirribonucleótido

Ácidos nucleicos

trifosfato
Pirimidinas (Py)



Complementariedad entre bases nitrogenadas 
(Reglas de Chargaff)

DNA

Adenina

Timina
Guanina Citosina

•La cantidad de adenina es la misma que la de timina: A=T
•La cantidad de guanina equivale a la de citosina: G=C
•La cantidad de bases púricas es la misma que las bases pirimídicas: A+G=T+C

Excepción: algunos virusA+T≠G+C
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mayor
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menor

Rx DNA timo
Rosalind Franklin

Estructura DNA
Watson & Crick

Complementariedad:  A – T ; G – C 

DNA de doble cadena



5’ PO4- 3’ OH

La distancia entre las bases nitrogenadas siempre es la misma, por la 
complementariedad A – T ; G – C 

Cadenas ANTI-paralelas

Los nucleótidos en cada 
una de las cadenas se 
encuentran unidos 
covalentemente entre sí 
por enlaces fosfodiester

Las dos cadenas se 
encuentan asociadas de 
forma NO covalente por 
puentes de hidrógeno 
entre las bases 
nitrogenadas (3 puentes H 
entre G – C ; 2 puentes 
entre A – T)

Bases: interior
Fosfatos: exterior 

Distancia constante 10.5 nucleótidos por vuelta Las dos cadenas son anti-paralelas y cada una 
cuenta con: Extremo 5’: PO4

- ;  Extremo 3’: OH



Formas alternativas de DNA



El contenido de GC influye en las propiedades 
del DNA, especialmente sobre la temperatura 
de desnaturalización y alineamiento

% GC Tm

Las dos cadenas del DNA se separan por 
altas temperaturas (Desnaturalización)

La complementariedad de base dirige la 
asociación entre las cadenas a medida que la 
Temperatura disminuye (Re-naturalización)

Propiedades del 
DNA

Efecto Hipercrómico
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Ø Cadenas muy largas

Ø Soluble en agua

Ø Insoluble en alcohol

Ø Carga negativa (grupos fosfato hacia el exterior de la doble hélice)

Ø Máximo de absorbancia a 260 nm (bases nitrogenadas)

Ø Desnaturalización por altas temperaturas (90 ºC)

Propiedades del DNA

DNA

DNA

DNA

La complementariedad de 
Bases dirige la Replicación 
y el Mantenimiento de la 
Información Genética

DNA RNA proteína

El flujo (expresión) de la Información Genética 
también se basa en la complementariedad entre las  
Bases nitrogendas



DNA: almacén de la 
información genética

• Secuencias largas de nucleótidos dispuestos en dos 
cadenas de orientación antiparalela formando “pares de 
bases” (bp)

• En ambas cadenas hay genes que codifican para alguna 
función

• Las bases se leen de 5’ a 3’ en cada una de las cadenas 



Virus Procarionte Eucarionte

Genoma
viral

Cromosoma
bacteriano

Plásmidos

Cromosomas
(Genoma nuclear)

Genoma
mitocondrial

Genoma de 
cloroplasto

Núcleo

Tipos de Genoma



Genomas de VIRUS

El Genoma Viral puede ser DNA o RNA
pero NO ambos.

(+)              (-)
Retrovirus

Baltimore, 1971



ssRNA de cadena (+)

proteína

ssRNA de cadena (-)

Transcripción

Traducción

dsRNA
Replicación

Replicación

Genomas de RNA de Virus

1971). The following 7 classes have been delineated under this
approach (Koonin, 1991a): (i) positive-strand RNA viruses (virions
contain RNA of the same polarity as mRNA), (ii) negative-strand
RNA viruses (virions contain RNA molecules complementary to the
mRNA), (iii) dsRNA viruses, (iv) reverse-transcribing viruses with
positive-strand RNA genomes, (v) reverse-transcribing viruses
with dsDNA genomes (these were characterized subsequent to
the seminal publication of Baltimore), (vi) ssDNA viruses, (vii)
dsDNA viruses.

The viromes of prokaryotes and eukaryotes dramatically differ
with respect to the contribution of the different Baltimore classes
to the overall viral diversity (Fig. 1). In both bacteria and archaea,
the vast majority of the viruses possess dsDNA genomes, mostly
within the range of 10 to 100 kb. The second most common class
includes small ssDNA viruses. Positive-strand RNA and dsRNA
viruses are extremely rare, and no retroviruses are known
(reverse-transcribing elements exist but are not highly abundant)
(Fig. 1).

In contrast to bacteria and archaea, eukaryotes host numerous,
highly diverse RNA viruses (particularly of the positive-strand class)
as well as reverse-transcribing elements and retroviruses that
typically integrate into the host genome and are extremely abun-
dant, comprising a substantial fraction of the genome in many
groups of eukaryotes (Goodier and Kazazian, 2008; Kazazian, 2004).
Collectively, the diversity and abundance of RNA viruses and retro-
viruses in eukaryotes exceeds the diversity and abundance of DNA
viruses (Fig. 1; in this comparison, we refer to bona fide viruses
because the prevalence of capsid-less elements is much more
difficult to quantify).

The comparison in Fig. 1 that uses the number of recognized viral
genera from each of the Baltimore classes infecting prokaryotes and
eukaryotes as the measure of diversity most likely fails to pay full
justice to the actual prevalence of the dominant classes, in particular
dsDNA viruses, in the case of prokaryotes, and retroelements in
eukaryotes. In the first instance, this appears to be the case given the
existence of numerous unclassified bacteriophages and undoubt-
edly an even much greater number of phages that remain to be
discovered. As a case in point, 39 new genera have been recently
proposed within the bacteriophage family Siphoviridae (Adriaenssens
et al., 2014). Despite the rapid accumulation of bacteriophage
sequences, the diversity of phage genes does not show any signs of
saturation, suggestive of a vast phage supergenome that so far has
been barely tapped into (Kristensen et al., 2013). In the case of
eukaryotes, the diversity of retroelements is not captured by the
existing classification of viruses, resulting in a severe underestimate

of the true impact of this class of genomic parasites. Thus, the actual
discrepancy between the prokaryotic and eukaryotic viromes is likely
to be even greater than suggested by the data in Fig. 1.

The biological causes of the dramatic difference in the compo-
sition of the virome between eukaryotes and prokaryotes remain
unclear. It stands to reason that the emergence of the eukaryotic
nucleus severely shrunk the niche for dsDNA virus reproduction by
creating a barrier for the access of viral DNA to the sites of host
genome replication and transcription, and complicating the pro-
cess of virus maturation. Notably, the majority of dsDNA viruses of
eukaryotes replicate in the cytoplasm (see below) suggesting that
those few groups of dsDNA viruses that replicate in the nucleus
have evolved specific adaptations to overcome the barriers. Con-
versely, the cytosolic compartment of eukaryotic cells, with its
elaborate intracellular membrane system, might provide a fertile
niche for the reproduction of RNA viruses (Belov, 2014; den Boon
and Ahlquist, 2010; Greninger, 2015; Nagy and Pogany, 2012).
With respect to the dramatic proliferation of retroelements, an
accommodating niche could have been provided by the expanding
genomes of eukaryotes and their greater tolerance to insertion of
mobile elements compared to genomes of prokaryotes (Lynch,
2007; Lynch and Conery, 2003).

Regardless of the underlying causes, reconstruction of the evo-
lution of the eukaryotic virome, with its dramatic differences from
the viromes of bacteria and archaea and comparatively greater
diversity, is a major challenge in the study of virus evolution. In the
following sections of this article, we discuss the evolutionary
scenarios that have been developed for different classes of eukar-
yotic viruses over the last few years and how the evolutionary
relationships between viruses of prokaryotes and eukaryotes bec-
ome apparent in these scenarios.

Evolutionary scenarios for the origin of eukaryotes and their
impact on the reconstruction of virus evolution

The origin of eukaryotes is a major problem in evolutionary biology
that is generally considered to be unresolved. It is now clear that
nearly all extant eukaryotes possess membrane-bounded, energy-
converting organelles, the mitochondria or partially degraded deriva-
tives thereof (such as mitosomes or hydrogenosomes), and the few
known cases of actual loss of mitochondria are secondary (Hjort et al.,
2010; van der Giezen, 2009; van der Giezen and Tovar, 2005). Acc-
ordingly, the Last Eukaryotic Common Ancestor (LECA) is believed to
have been a typical, mitochondriate eukaryotic cell (Embley and
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Fig. 1. Representation of different “Baltimore classes” of viruses in prokaryotes and eukaryotes. The bars show the number of genera in the respective classes according to
the latest ICTV report (King et al., 2011). Unclassified viruses are disregarded. The numbers for ssDNA viruses also include those for papillomaviruses and polyomaviruses.

E.V. Koonin et al. / Virology 479-480 (2015) 2–254

Koonin et al., 2015

Abundancia de las diferentes clases de Virus en
Procariontes y Eucariontes



Cromosoma

Genes y relacionados Regiones intergénicas

Exones

Intrones

Genes

Fragmentos de 
genes

Pseudogenes

SINES

TRANSPOSONES

Secuencias repetidas 
dispersas

LINES

Otras

Promotores

Regiones no traducibles 
(UTR)

Telómeros

Microsatélites

Centrómero

Función

MENDEL

Los genomas contienen genes y otros tipos de secuencias



El número de genes aumenta con la complejidad del organismo, pero…

aumenta mucho más la proporción de regiones 
NO codificantes en el genoma
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El tamaño del genoma NO es proporcional al número de genes

13 000 genes 30 000 genes

25 000 genes 30 000 genes

pb DNA



La organización de los genes en difiere entre organismos



El genoma de E. coli está compuesto casi completamente 
por genes y estos NO contienen intrones

Los genes se organizan en Operones (varios genes de la 
misma vía metabólica se regulan por un solo promotor)



Los genes eucariontes presentan INTRONES (no codificantes)

Los Intrones deben eliminarse 
del mRNA quedando sólo los 

Exones (codificantes)

Las regiones reguladoras son más extensas y 
pueden estar lejos del gen, aumenta el 

número de transposones, regiones 
intergénicas y secuencias repetidas



Estructura general de un gen eucarionte y
tipos de secuencias

AAAAAA

ENHANCER
(Elemento regulatorio)

Elemento 
regulatorio proximal

Exón Exón Exón

Exón Exón

ARN Intrón

Intrón Intrón

Intrón Intrón

PromotorRío arriba
(upstream)

Río abajo
(downstream)

Señal secuencia 
Poli-A

Región 
terminal

DNA

pre-ARNm

Transcripción

Procesamiento
de ARN

Región codificante

5´Región
no traducible

(5´UTR)

3´Región
no traducible

(3´UTR)

Tallo de 
Poli-A

Codón de
inicio

Codón de
paro

ARNm
5´Cap

5´ 3´

Exón

Señal
Poli-A

G   P   P   P 

Ø Cada gen tiene su
propio promotor que
abarca mayor secuencia

Ø El transcrito primario
(pre-ARNm) se procesa
para eliminar intrones y
empalmar exones

Ø Las regiones no
traducidas (UTR) son
mas largas



Cromosoma

Telómeros

Centrómero

Secuencias únicas (genes)

Secuencias Repetidas dispersas

Múltiples Orígenes de replicación

¿Qué necesito para tener un cromosoma eucarionte 
estable?

2009 Nature Education 

Los genes están dispersos a lo largo del cromosoma eucarionte, 
separados por secuencias repetidas e intergénicas. 

El Centrómero y 
los Telómeros no 
contienen genes 
y están formados 
por secuencias 
repetidas



Circular

Lineal

Superenrollado

Secuencias unicas 
(genes); secuencias 
repetidas (no 
codificantes)

Bacteria
Virus (algunos)
Plásmidos
Mitocondria
Cloroplastos Superenrollado

Nuclear de Eucariontes
Virus (algunos)

El genoma de E. coli está en un 
cromosoma circular superenrollado

En eucariontes hay varios cromosomas 
lineales que presentan niveles 

complejos de estructura



1. Se analizó la composición del ADN de células de fresa y se encontró que un 
19% de las bases nitrogenadas corresponde a adenina (A). 
¿Cuál es el porcentaje de citosina (C)? 
¿Cuál es el porcentaje de purinas?

2. Algunos virus tienen como material genético ADN de cadena sencilla 
(ssADN), otros ARN de cadena doble (dsRNA) o ARN de cadena sencilla 
(ssRNA). Indica qué tipo de genoma tiene cada virus:

% A % T % U % C % G

Virus 1 22 30 0 20 28

Virus 2 12 0 24 26 38

Virus 3 19 0 19 31 31



3. Una molécula de DNA de doble cadena (A) contiene 170,000 pb. 
Considerando 0.34 nm por cada pb.

a) ¿Cuál es la longitud del DNA?
b) ¿Si el contenido de A+T representa el 58%, cuántas citosinas hay en total 

en la doble cadena? 
c) Otra molécula de DNA del mismo tamaño (B) presenta un total de 60,000 

guaninas. ¿Cuál de las dos moléculas presentará menor Tm? 

4. Escribe la secuencia complementaria a 5’ CCCATTGTCCAAAGT 3’ en una 
orientación 5’ à 3’


