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ARNt 

ARNm 

BACTERIAS:                EUCARIOTAS: 

Sin maduración                            Con maduración 

Sitio P:  

locus peptídico 

Sitio A:  

locus aminoacídico 
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Ribosomas 

TRADUCCIÓN 

Síntesis de proteínas 



Síntesis de proteínas: 

1. Activación de los aminoácidos: aa + ARNt  aminoacil-ARNt 

2. Traducción del ARNm 

•Iniciación 

•Elongación 

•Finalización 

3. Unión de cadenas polipeptídicas para formar la proteína  

 (caso de proteínas con estructura cuaternaria) 
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1. ACTIVACIÓN DE LOS AMINOÁCIDOS  

Y FORMACIÓN DE LOS COMPLEJOS DE TRANSFERENCIA  

aa1 + ARNt1 + ATP → ARNt1-aa1 + AMP + PPi 

(aminoacil-ARNt) 

La unión del aminoácido al ARN-t tiene lugar por el extremo 3' del ARN-t.  

Todos los ARN-t en su extremo 3' contienen la secuencia 3' ACC 5'.  

Aminoácido 

aminoacil-ARN-t-sintetasa 
(una por cada ARNt)  
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(gasto energía) 



2. TRADUCCION: Iniciación 

El ARNm se une a subunidad pequeña gracias a 

FACTORES DE INICIACIÓN (proteínas) 

Hay secuencias de inicio en el ARNm                   

 (AUG es típica) 

Un ARNt iniciador se situa en el locus peptídico    

 (En E. coli: Formil-Met)  

El GTP proporciona la energía necesaria 

Diferencias en eucariotas: 

Los ribosomas de eucariotas son mayores 

En eucariotas el primer AA es Met (no formil-Met)        

 -la Met luego es eliminada- 

Suele haber mecanismos de regulación en la iniciación 
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TRADUCCIÓN 

2. TRADUCCION: Elongación (1) 

Los nuevos aa (aminoacil-ARNt) 

entran en el SITIO A (que en 

ocasiones llevará la cadena de 

polipéptido formada) 

 

En el SITIO P se sitúa el peptidil-

ARNt que se va alargando 

(quedando con un ARNt sin aa o 

vacío en determinados momentos) 

 

El ribosoma va “leyendo” el 

ARNm en sentido 5’-3’ 

 

Al SITIO A le corresponden 3 

bases (codón) y al SITIO P otras 3 

(codón) 
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2. TRADUCCION: 

Elongación (2) 

Hay FACTORES DE 

ELONGACIÓN (EF: proteínas) 

 

La energía la da el GTP 

 

Actúa la enzima 

PEPTIDILTRANSFERASA 

 

La cadena peptídica va 

“saltando” de las posiciones P a 

las A y viceversa. 

 

Hay un pequeño “balanceo” en la 

unión anticodón-codón que hace 

que la 3ª base sea menos 

relevante (tripletes sinónimos) 
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2. TRADUCCION: Terminación 

Existen codones de terminación (UAA UGA UAG) que 

carecen de aminoacil-ARNt que los reconozca. 

 

Ahí se une un FACTOR DE LIBERACIÓN (RF proteína) 

 

Se gasta GTP 

 

La cadena de polipéptido queda libre (se separa del ARNt)  

 

Se separan los diferentes elementos que han intervenido 

 

Un mismo ARNm puede leerse por varios ribosomas a la vez:  

polisomas o polirribosomas 
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3. UNIÓN DE CADENAS POLIPETIDICAS en el caso de proteinas 

cuaternarias y otros PROCESAMIENTOS DE LA CADENA 

Si la proteína a formar tiene 

estructura cuaternaria, es 

preciso unir las varias cadenas 

polipeptídicas formadas 

También puede haber otros “procesamientos” de la cadena formada: 

Hemoglobina 

Pérdida de “peptido señal”:  

secuencia inicial del polipeptido 
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TRADUCCIÓN 

INICIACIÓN 

Resumen 
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ELONGACIÓN 

FINALIZACIÓN 
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TRADUCCIÓN 

Repaso: 

ELONGACIÓN 
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TRADUCCIÓN 

Repaso: 

ELONGACIÓN Y TERMINACIÓN 
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TRADUCCIÓN 

3’ 5’ 

3’ 5’ 

N- -C 

SENTIDO DE LECTURA 

(transcripción y traducción) 
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CÓDIGO GENÉTICO 

ES DEGENERADO  

(un aa puede ser determinado por varios tripletes:  hay 

tripletes sinónimos) 

ES UNIVERSAL  

(relativamente, hay pequeñas variaciones en el código 

mitocondrial) 

 

NO HA VARIADO EN LA EVOLUCIÓN 

 

SE LEE POR “PALABRAS” DE TRES “LETRAS”  

(Los codones son tripletes de nucleótidos: 43=64) 

 

NO HAY SOLAPAMIENTO  

(Los codones no se solapan) 

 

HAY PALABRAS DE INICIO Y FIN 

(Hay tripletes de inicio y de terminación) 
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