
TRANSCRIPCIÓN
Generar moléculas de 
RNA utilizando DNA 
como sustrato

RNA polimerasa



Tipo de RNA Cantidad
relativa (%)

Coeficiente de 
sedimentación (S)

Número de nt

Ribosomal (rRNA) 80 23S
16S
5S

3700
1700
120

Transferencia (tRNA) 14 4S 75

Mensajero (mRNA) 5 variable variable

Otros RNAs no 
codificantes

1 variable variable

Tipos de moléculas de RNA (bacteria)

sa
ca
ro
sa

5%

20%

5S
16S

23S

Todos los 
apareamientos 
internos son 
antiparelelos
5’ à 3’
3’ ß 5’

Dúplex Región de cadena sencilla

Tallo - asa Protuberancia  

Burbujas internas Juntas

Desapareamientos, tres o cuatro tallos 

El RNA es de cadena 
sencilla, pero forma 
apareamientos internos

El coeficiente de 
sedimentación (S) 
depende del tamaño y 
forma del RNA



Los RNA tienen diferentes estructuras y presentan 
modificaciones en las bases nitrogenadas

RNA de transferencia
(suele presentar muchas bases 
modificadas)

RNA ribosomal
(altamente estructurado)



¿Cómo se recluta la RNA 
polimerasa al DNA?

¿Cómo sabe cuál es la cadena 
que va a transcribir?

¿Qué necesita para poder 
transcribir el DNA?

¿Cómo sabe la RNA polimerasa 
que debe terminar la 
transcripción?

Proceso de TRANSCRIPCIÓN 

Inicio
Elongación 
Terminación



Una de las cadenas de DNA se transcribe

RNA polimerasa

Codificante: Es IDÉNTICA al RNA producido 
(5’—>3’) excepto por presentar T en lugar de U

Molde: Es la que copia la RNA polimerasa 
agregando NTPs complementarios en sentido 5’ à 3’

INICIO
v Secuencia en el DNA (PROMOTOR)

v Reconocimiento del Promotor

v RNA polimerasa 

PROMOTOR

PROMOTOR

molde

molde

Promotor: secuencias de DNA que reconoce la 
RNA polimerasa y proteínas asociadas a ella (en la 
cadena codificante) para iniciar la transcripción



5’ 3’

Elemento UP: presente en
algunos genes

Caja ⎼10 
(Caja TATA): 5’- TATAAT -3’

Secuencia ⎼35: 5’- TTGACA -3’

El Promotor (secuencia) se lee de 5’ a 3’ y determina el INICIO

(⎼) no se transcribe, significa antes de +1 (hacia el 5’; 
corriente arriba). Se lee en cadena codificante

Sitio a partir del cual inicia la 
TRANSCRIPCIÓN (+1): TSS

therefore serves as a summary or “average” of a large number of individual
nucleotide sequences.

The DNA sequences of individual bacterial promoters differ in ways that
determine their strength (the number of initiation events per unit time of the
promoter). Evolutionary processes have fine-tuned each to initiate as often as
necessary and have thereby created a wide spectrum of promoters. Promoters
for genes that code for abundant proteins are much stronger than those associ-
ated with genes that encode rare proteins, and their nucleotide sequences are
responsible for these differences. 

Like bacterial promoters, transcription terminators also have a wide range
of sequences, with the potential to form a simple hairpin RNA structure being
the most important common feature. Since an almost unlimited number of
nucleotide sequences have this potential, terminator sequences are even more
heterogeneous than promoter sequences. 

We have discussed bacterial promoters and terminators in some detail to
illustrate an important point regarding the analysis of genome sequences.
Although we know a great deal about bacterial promoters and terminators and
can construct consensus sequences that summarize their most salient features,
their variation in nucleotide sequence makes it difficult to definitively locate
them simply by analysis of the nucleotide sequence of a genome. It is even more
difficult to locate analogous sequences in eucaryotic genomes, due in part to the
excess DNA carried in them. Often, we need additional information, some of it
from direct experimentation, to locate and accurately interpret the short DNA
signals contained in genomes.

Since DNA is double-stranded, two different RNA molecules could in princi-
ple be transcribed from any gene, using each of the two DNA strands as a tem-
plate. However, a gene typically has only a single promoter, and because the pro-
moter’s nucleotide sequence is asymmetric (see Figure 6–12), the polymerase can
bind in only one orientation. The polymerase synthesizes RNA in the 5¢-to-3¢
direction, and it can therefore only transcribe one strand per gene (Figure 6–13).
Genome sequences reveal that the DNA strand used as the template for RNA syn-
thesis varies from gene to gene depending on the location and orientation of the
promoter (Figure 6–14). 

Having considered transcription in bacteria, we now turn to the situation in
eucaryotes, where the synthesis of RNA molecules is a much more elaborate
affair.

Transcription Initiation in Eucaryotes Requires Many Proteins

In contrast to bacteria, which contain a single type of RNA polymerase, eucary-
otic nuclei have three: RNA polymerase I, RNA polymerase II, and RNA poly-
merase III. The three polymerases are structurally similar to one another (and to
the bacterial enzyme) and share some common subunits, but they transcribe
different types of genes (Table 6–2). RNA polymerases I and III transcribe the
genes encoding transfer RNA, ribosomal RNA, and various small RNAs. RNA
polymerase II transcribes most genes, including all those that encode proteins,
and our subsequent discussion therefore focuses on this enzyme. 

Although eucaryotic RNA polymerase II has many structural similarities to
bacterial RNA polymerase (Figure 6–15), there are several important differences
in the way in which the bacterial and eucaryotic enzymes function, two of which
concern us immediately. 
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Figure 6–13 The importance of RNA
polymerase orientation. The DNA strand
serving as template must be traversed in a
3¢-to-5¢ direction. Thus, the direction of
RNA polymerase movement determines
which of the two DNA strands is to serve
as a template for the synthesis of RNA, as
shown in (A) and (B). Polymerase direction
is, in turn, determined by the orientation
of the promoter sequence, the site at
which the RNA polymerase begins
transcription.
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Figure 6–14 Directions of transcription
along a short portion of a bacterial
chromosome. Some genes are transcribed
using one DNA strand as a template, while
others are transcribed using the other
DNA strand. The direction of transcription
is determined by the promoter at the
beginning of each gene (green
arrowheads). This diagram shows
approximately 0.2% (9000 base pairs) of
the E. coli chromosome. The genes
transcribed from left to right use the
bottom DNA strand as the template; those
transcribed from right to left use the top
strand as the template.5000 nucleotide pairs
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Subunidades de la RNA polimerasa bacteriana

Centro catalítico

Especificidad 
promotor

ω

Subunidad Gen Número Función

α RpoA 2 Iniciación de la cadena, anclaje de otras
subunidades y proteínas reguladoras

β RpoB 1 Iniciación y elongación de la cadena, 
formación de enlace fosfodiester

β' RpoC 1 Unión al DNA

ω RpoH 1 Proteína reguladora

σ RpoD 1 Reconoce el Promotor

Holoenzima

El factor SIGMA reconoce la caja
TATA y secuencia -35

Los genes que se expresan bajo 
condiciones particulares, tienen
promotores diferentes y utilizan
otros factores sigma (diferentes al 
general, sigma 70)



5’ …… ATGGCAGCATGATATTATA …… 3’
3’ …… TACCGTCGTACTATAATAT …… 5’

+1 ……        -10

5’ UGCUGCCAU 3’RNA transcrito

promotor

Molde
Codificante

Una vez que reconoce el promotor:

•La RNA pol debe abrir la burbuja de transcripción 
(helicasa, gasto de ATP) 
•Comenzar la polimerización de NTPs en sentido 
5’à3’ (NO necesita cebador)
•Debe escapar del Promotor

Ejemplo:



INICIO de la 
Transcripción 

bacteriana

Factor sigma

Complejo cerrado

2) Complejo abierto (12 nt)

3) Síntesis de 8-10 nt de RNA abortiva hasta…

4) Liberación de Sigma

1) Reconocimiento del promotor

El INICIO se ha 
completado sólo 
cuando se separa  
sigma y permite el 
escape del promotor 5) Escape del Promotor
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ELONGACIÓN de la Transcripción bacteriana

5’ 3’

NTP Canal secundario
Híbrido
RNA-DNA

Canal de
salida del
RNA

β'

β

⍵

Sitio 
activo

⍺-NTD

⍺-CTD
Mg2+

3’

5’

3’

3’

5’ 5’

Dirección de la transcripción

Reacción que cataliza la 
RNA polimerasa

(NMP)n +  NTP

(NMP)n+1 +  PPi

DNA
RNA polimerasa
Mg2+

- NO requiere cebador
- utiliza Mg2+ como cofactor
- utiliza NTPs (ATP, GTP, CTP, UTP) 
como sustrato
- La cadena de ARN crece SIEMPRE 
en sentido 5’ ® 3’



La secuencia terminadora de la transcripción aparece en el RNA transcrito

Terminador intrínseco Terminador Rho-dependiente

La proteína Rho reconoce en el RNA 
transcrito secuencias específicas rut, 
avanzando hacia la RNA pol y 
desenrollando el dúplex RNA : DNA 
en el sitio de síntesis

El terminador intrínseco presenta 
secuencia rica en CG en el RNA 
transcrito formando un tallo-asa 
que pausa a la RNA pol y se  libera 
el RNA recién sintetizado

TERMINACIÓN de la Transcripción bacteriana



Inicio – Promotor – Sigma – RNA pol bacteriana
Elongación – RNA pol bacteriana + NTPs + Mg2+

Terminación – Terminador RNA – RNA pol bacteriana

Su mecanismo de acción estriba en la 
inhibición del inicio de la transcripción, 
uniéndose de modo no covalente a la 
subunidad ß de la RNA polimerasa 
bacteriana.

Rifampicina: Inhibidor de la 
RNA pol bacteriana



TRANSCRIPCIÓN

Ø Promotores complejos

Ø Estructuración compleja del 
DNA (Epigenética)

Ø Diferentes RNA polimerasas 
para diferentes tipos de RNA

Ø Procesamiento del RNA 
mensajero (elongación y 
terminación)

en eucariontes:



Tipo de RNA Cantidad
relativa (%)

Coeficiente de 
sedimentación (S)

Número de nt RNA polimerasa

Ribosomal (rRNA) 80 28S
18S
5.5S
5S

5070
1900
156
121

RNA pol I
RNA pol I
RNA pol I
RNA pol III

Transferencia (tRNA) 14 4S 75 RNA pol III

Mensajero (mRNA) 2-5 variable variable RNA pol II

RNAs pequeños
nucleares (snRNA)

Resto (<1)

variable RNA pol II
RNA pol III (pocos)

RNAs pequeños
nucleolares (snoRNA)

variable RNA pol II

RNAs pequeños
interferentes (siRNA)

20-24 RNA pol II
RNA pol IV y V (plantas)

microRNAs (miRNA) 21-22 RNA pol II

RNAs largos no 
codificantes (lncRNAs)

variable RNA pol II

Tipos de RNA y RNA polimerasas en eucariontes:



En bacterias sólo se requiere Sigma para
el reconocimiento eficiente del promotor.
Cajas TATA (-10) y caja -35

El recononocimiento del promotor es asistido por Factores Generales 
Transcripción (TFI – RNA pol I; TFII – RNA pol II; TFIII – RNA pol III)

Sitio de inicio 
transcripción-30 nt (TATA)

TFIIA
TFIID

TBP
TFII
B

TFIIH
TFIIE

TFIIF
Sitio de inicio 
transcripción

Bacterias
Eucariontes

La unión de los TFII 
es secuencial

Algunos reconocen 
secuencias en el 
promotor

Otros se unen a la 
RNA pol II 

Se forma un 
complejo grande que 
requiere espacio libre 
de nucleosomas



GGG
CCACGCC TATA

A  A
  A
T  T

CC
TT AN TCC

ATT
A  A
  G
G  T

CGTG

BRE TATA Inr DPE

Elemento Secuencia 
consenso GTF

BRE

TATA

INR

DPE

G/C G/C G/A CGCC

TATA A/T A/T

C/T C/T AN A/T C/T C/T

A/G A/T CGTG

TFIIB

TBP

TFIID

TFIID

TFIIB TBP TFIID TFIID

GGG
CCACGCC TATA

A  A
  A
T  T

CC
TT AN TCC

ATT
A  A
  G
G  T

CGTG

BRE TATA Inr DPE

Elemento Secuencia 
consenso GTF

BRE

TATA

INR

DPE

G/C G/C G/A CGCC

TATA A/T A/T

C/T C/T AN A/T C/T C/T

A/G A/T CGTG

TFIIB

TBP

TFIID

TFIID

TFIIB TBP TFIID TFIID

Genes and Development 16:2583 - 2592

-37 -32 -31 -26 -2 +4 +28 +32

Secuencias en el promotor basal eucarionte para RNA pol II



Escape del promotor en eucariontes

A diferencia de bacterias la apertura de la doble
cadena de DNA y la formación de burbuja de
transcripción requiere la hidrólisis de ATP y es
mediada por TFIIH mediante su actividad de
helicasa.

El escape del promotor requiere de
la fosforilación del CTD de la
subunidad mayor de RNA pol II

El CTD está conformado por varias
repetidas del heptapéptido: Tyr-Ser-
Pro-Thr-Ser-Pro-Ser
(52 en humano)

NTP
ATP
ADP

TFIIH: Complejo 
de 9 subunidades: 

Poseé 3 actividades:
Helicasa dependiente de 
ATP para abrir la doble 
hélice e iniciar 
transcripción.

Actividad de cinasa para 
fosforilar el Dominio 
Carboxilo Terminal (CTD) 
de la RNA pol II y permitir 
escape del promotor.

Actividad de exonucleasa 
para reparar errores en 
MMR.



Promotores basal y distal para la transcripción eucarionte

DNA

Unidad Transcripcional

5’UTR 3’UTR

E1 E2 E3 E4
+1

TSS
sitio de inicio de la transcripción

Promotor
Core

5’ 3’

Modulos de regulación
a distantia

Elementos CIS

Promotor
Distal

Enhancers TF

GTF-II

Promotor basal:
Es reconocido por 
TFII generales o 
basales. Es escencial 
para que la 
transcripción ocurra.

Promotor distal:
Secuencias distantes 
al TSS que reclutan a 
otros TF reguladores y 
factores epigenéticos 
que modifican el 
entorno de cromatina.

+1 Exones (E) e intrones

Cadena codificante

Promotor (-1000 nt)

TSS

Promotor
Core

RNApol
II

Nucleosomas
deslizados

Remodeladores
cromatina

Promotor
Distal

Loops

Nucleosomas
deslizados

TF

TF

Co-TF

TAFs



INICIO de la Transcripción eucarionte
1) Reconocimiento del promotor
2) Cambio conformacional y reclutamiento de TFII
3) Unión de la la RNA polimerasa II
4) Unión de TFIIH para:

a. abrir la doble hélice (Helicasa)
b. fosforilar el CTD de la RNA pol II
c. reparar errores de bases mal apareadas (MMR)

5) Escape del promotor  

TBP
Otros TFII
RNA pol II-CTD
TFIIH

ELONGACIÓN

(NMP)n +  NTP

(NMP)n+1 +  PPi

DNA
RNA polimerasa
Mg2+

- NO requiere cebador
- utiliza Mg2+ como cofactor
- utiliza NTPs (ATP, GTP, CTP, UTP) 
como sustrato
- La cadena de ARN crece SIEMPRE 
en sentido 5’ ® 3’

Bacteria:
RNA polimerasa
Sigma



Actinomicina D

Inhibidores de la Transcripción eucarionte

Producida por Streptomyces
Se intercala entre G-C en la doble hélice de 
DNA
Inhibe transcripción de RNA pol I, II y III, así 
como replicación 

⍺-Amanitina
Producida por  el hongo Amanita 
phalloides. 
Se une al sitio de polimerización 
Inhibe ESPECÍFICAMENTE la 
transcripción por la RNA pol II a 
nivel de inicio y elongación 



PROCARIONTES        VS.         EUCARIONTES
Ø Transcripción y Traducción 

simultáneas

Ø Alta densidad de genes 
(Operones)

Ø No hay intrones (mRNA NO 
se procesa)

Ø Baja complejidad en 
estructura de DNA

Ø Transcripción y Traducción 
separadas en tiempo y 
espacio

Ø Baja densidad de genes 
(muchas secuencias no 
codificantes)

Ø Sí hay intrones (mRNA se 
procesa)

Ø Alta complejidad en 
estructura de DNA 
(heterocromatina y 
eucromatina)

Libro de Consulta: Alberts et al. 5th Ed 
Molecular Biology of The Cell Capítulo 6

Expresión de genes: DNA à RNA à Proteína


