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Hoy vamos a ver los mecanismos por los cuales los exones son unidos y los intrones eliminados.

Al secuenciar algunos genes se dieron cuenta que en la región exón-intrón-exón habían características comunes en los distintos genes; la primera característica es que el empalme es 3’ exón- 5´intrón donde el intron empieza con G .  la otra característica es que cerca de la región 3’ del intrón  también termina con G y cercana a esta hay una A .

De alguna manera lo que sucede es que el hidroxilo de la A ataca en forma nucleofílica a la G lo que rompe los enlaces fosfodiester de la unión exón intrón, al ser corta das las unones de los exones con los intrones  los extremos libres de los exones se unen y se produce una unión 2’-5’ fosfosdiester.

Por los años ’80 un investigador Cechestudiando el mecanismo de eliminación de los intrones en protozoos encontró que en la eliminación del intron no intervenían moléculas externas al proceso, era una actividad auto-catalítica en los que participaban uno sRNA catalíticos  denominados ribozimas. 

Si nos fijamos en la estructura del intrón se ve una estructura muy compleja con un alto porcentaje de estructuras secundarias, esta conformación contribuye a la cercanía de los exones  para su posterior unión sin la participación de otros agentes.  En eucariontes el proceso no es auto-catalítico, pero el proceso es el mismo y la cercanía de los exones esta dada gracias a moléculas llamadas snRNA, que están complementadas can otras moléculas las asociadas en complejos ribonucleótidos, que se denominan transisomas?.

Posteriormente se demostró que la síntesis proteica se lleva a cabo en los ribosomas y se va produciendo la unión de los aa gracias a la peptidiltransferasa.

Si se estudiaba la estructura de los ribosomas se sabía que estaban participando RNA y proteínas, se vio que la subunidad grande era una enzima y tenía la actividad peptidiltransferasa y producía la unión de los peptidos, entonces el verdadero causante de la unión es el RNA y no las proteínas, en este caso no es un proceso auto-catalítico sino que hay participación de un transisoma, que es le va a dar la disposición vecinal a los exones.

En cada gen hay alrededor de 50 a 70 intrones que tienen que ser cortados en una forma específica de lo contrario provocarían mutaciones en las proteínas, podría pasar que quedara un segmento de intron entre los exones, esto conduciría a la aparición de un codon sin sentido en la secuencia lo que llevaría a un corte prematuro y a una proteína alterada. 

Si pensamos que loa RNA polimerasa reconocen el sitio de inicio y comienza a transcribir en forma inmediata, no espera que los intrones sean eliminados, por ello los intrones son eliminados a medida que va siendo transcrita la información.

Traducción 

Para que una proteína se traduzca en forma correcta se necesita mRNA, aminoácidos, ribosomas, peptidiltransferasa, tRNA, rRNA y aminoacil sintetasa que es una enzima que une el aa al tRNA, esta enzima se llama aminoacil tRNA. 

En la síntesis proteica participan 20 aminoácidos diferentes, por lo tanto también hay 20 tRNA distintos y 20 tipos de aminoacil tRNA. 

Los tRNA terminan en el extremo 3´con la secuencia CCA, poseen al menos 70 a 80 nucleotidos y sus reacciones son dependientes de GTP.                                            

                                                                                                                                        Olmedo.

