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Traduccién y terminologia

Vocabulario inglés-espanol de bioquimica
y biologia molecular (4.° entrega)

Verénica Saladrigas*, Gonzalo Claros** y Diego Gonzdlez-Halphen***

AFLP: AFLP.
— AMPLIFIED FRAGMENT-LENGTH POLYMORPHISM.
AFLP fingerprints: polimorfismo de la longitud de frag-
mentos amplificados.
—  AMPLIFIED FRAGMENT-LENGTH POLYMORPHISM.
amplicon: amplicon.
Conjunto de moléculas de ADN idénticas que resulta de
una reaccion en cadena de la polimerasa (PCR). Es
esencialmente un clon molecular. Véase CLONE y PCR.
amplified fragment-length polymorphism: polimorfismo de
la longitud de fragmentos amplificados.
Es una variante de la técnica de la huella genética (DNA
fingerprinting) que se basa en la amplificacion selecti-
va, mediante una reaccién en cadena de la polimerasa
(PCR), de fragmentos procedentes de la digestion de un
ADN genémico con un par de enzimas de restriccion.
Véase DNA FINGERPRINTING.

Observacion: el método original de Pieter Vos y
cols. consta de tres etapas: 1) la digestion del ADN con
un par de enzimas de restriccion (p. ej.: EcoRI 'y Msel)
y el ligamiento de oligodesoxinucleétidos bicatenarios
(adaptadores) a los extremos de los fragmentos produ-
cidos; 2) la amplificacién selectiva de un conjunto de
esos fragmentos mediante un par de cebadores comple-
mentarios de los adaptadores y de las secuencias de re-
conocimiento de las enzimas de restriccion (un cebador
para los extremos escindidos con EcoRI y el segundo
cebador para los extremos escindidos con Msel; véase
el esquema). Los cebadores disponen de tres nucledti-
dos sobrantes en su extremo 3’ (los nucledétidos «selec-
tivos», véase el esquema), que s6lo reconocerdn (y per-
mitirdn amplificar) los fragmentos de restriccion que
tengan los correspondientes tres nucleétidos comple-
mentarios flanqueando el sitio de restriccidn, reducien-
do de forma considerable (1/16 por cada nucleétido se-
lectivo) el niimero de fragmentos que se amplifican; 3)
el andlisis de los fragmentos amplificados en un gel de
electroforesis. Este método puede generar una huella
genética a partir de cualquier muestra de ADN, sin im-
portar su origen ni complejidad, sin conocimiento pre-
vio de secuencia alguna y sin los inconvenientes de
otros métodos de tipificaciéon que son extremadamente

sensibles a las condiciones de reaccion, a la calidad del
ADN vy a las variaciones de temperatura. Permite, ade-
m4s, la amplificacién simultdnea de un gran nimero de
fragmentos de restriccion (generalmente de 50 a 100)
en cada andlisis realizado.

Los cebadores de AFLP constan de tres partes: una secuencia de base,
complementaria del adaptador (en verde); otra, que es complementaria de
la secuencia de reconocimiento de la enzima de restriccion (en negro), y
tres nucledtidos sobrantes («selectivos», en rojo) para la amplificacién
especifica del fragmento de restriccion que contenga los respectivos
nucledtidos complementarios de los selectivos.

Cebador de sitios EcoRI
Cebador de sitios Msel

5’-GACTGCGTACC AATTC NNN-3’
5’-GATGAGTCCTGAG TAA NNN-3’

amino acid: aminoécido.

Unidad estructural de una proteina. Es un dcido orgéni-
co compuesto de un grupo amino (-NH2), un grupo car-
boxilo (-COOH), un dtomo de hidrégeno (-H) y un gru-
po distintivo o radical (-R) unidos a un 4dtomo de
carbono central (denominado «carbono a» por ser ad-
yacente al grupo carboxilo; no marcado en la figura).
En un medio acuoso de pH neutro, los aminoécidos in-
dividuales existen predominantemente como iones bi-
polares o dipolos (zwitteriones):

NI, NH';

l |

COOH H — —

I |

R R

H —

COO-

FForma ionizada de un
aminodcido (zwitterion)

Forma no ionizada de un
aminodcido

Observacion: por aminoacido debe entenderse casi
siempre un 4cido orgdnico que lleva el grupo amino en
el carbono 2 (o) de la cadena hidrocarbonada, y menos
frecuentemente en el carbono 3 (B). El hecho de que el
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carbono a esté rodeado de cuatro grupos diferentes le
confiere actividad Optica a cada aminodcido, que en-
tonces puede existir en dos formas especulares (iséme-
ros) distintas: la forma levégira (L) y la forma dextré-
gira (D). Los aminodcidos naturales son todos levégiros.
Se conocen en la actualidad 20 radicales (-R) distintos,
de naturaleza tanto alifitica como aromdtica, que dan
lugar a los 20 aminodcidos naturales conocidos. Estos
aminodcidos se representan con un simbolo universal
de una o tres letras, a saber: alanina (A, Ala), arginina
(R, Arg), asparragina (N, Asn), 4cido aspdrtico (D,
Asp), cisteina (C, Cys), glutamina (Q, Gln), dcido glu-
tdmico (E, Glu), glicocola o glicina (G, Gly), histidina
(H, His), isoleucina (I, Ile), leucina (L, Leu), lisina (K,
Lys), metionina (M, Met), fenilalanina (F, Phe), prolina
(P, Pro), serina (S, Ser), treonina (T, Thr), triptéfano
(W, Trp), tirosina (Y, Tyr) y valina (V, Val). La asparra-
gina y la glutamina son los derivados sin carga neta (las
formas bipolares i6nicas o zwitteriones) de los 4cidos
aspdrtico y glutdmico, respectivamente, cuyos radicales
(-R) son de naturaleza dcida a pH biolégico. Cuando en
una secuenciacién no se distingue un compuesto del
otro, se utiliza la nomenclatura «B, Asx» para la aspa-
rragina o el dcido aspdrtico, y «Z, Glx» para la gluta-
mina o el 4cido glutdmico. Existen dos aminodcidos
adicionales que se pueden incorporar de manera natural
a las protefnas durante su sintesis: la selenocisteina
(muy distribuida en la naturaleza y presente en algunas
enzimas como la glutation-peroxidasa y la formato-des-
hidrogenasa) y la pirrolisina (presente en las bacterias
del género Methanosarcina, del dominio Archaea). Los
aminodcidos 21 y 22 no tienen un codén propio y se in-
sertan en las proteinas en el lugar de ciertos codones de
finalizacién. Véase BUILDING BLOCK.

amino acid residue: residuo de aminodcido.

Aminoécido incorporado a un péptido o a una proteina.

Observacion: la reaccion de condensacién que ocu-
rre entre el grupo carboxilo de un aminodcido y el gru-
po amino de otro cuando ambos se unen a través de un
enlace peptidico suele acompaiiarse de la pérdida de una
molécula de agua (formada a partir del &tomo de hidré-
geno de uno y el grupo hidroxilo del otro). Debido pre-
cisamente a esa pérdida de un dtomo de hidrégeno o un
grupo hidroxilo se habla entonces de «residuos» de
aminodcidos. Dicho esto, cabe destacar que, en la prac-
tica, suele hablarse de los aminodcidos (y no de los re-
siduos de aminodcidos) de una proteina, excepto cuan-
do se hace referencia a la secuencia de un polipéptido
obtenida por la degradacién de Edman.

antiport: cotransporte bidireccional.

Traslado de dos solutos de un lado a otro de una mem-
brana bioldgica de forma simultdnea y en direcciones
opuestas. Véase COTRANSPORT.

Observacion: en los libros de texto se traduce con
frecuencia por «antiporte», pero en esos casos casi siem-
pre se especifica que es un cotransporte bidireccional.

antiporter: antiportador.

Transportador de dos solutos en direcciones opuestas.
Véase PORTER.

aptamer: aptomero.

Acido nucleico sintético de unos 70-80 nucledtidos capaz
de reconocer y unirse a una gran variedad de moléculas.
Observacion: Los aptémeros fueron descubiertos
en 1990, y desde entonces han cobrado una gran im-
portancia en el 4mbito de las técnicas diagndsticas por
su capacidad de plegarse y de reconocer y unirse a dianas
muy variadas (desde proteinas hasta iones metélicos,
pasando por colorantes organicos, aminodcidos y pépti-
dos, cofactores, aminoglucésidos, antibidticos y otros
farmacos, andlogos de base, nucleétidos, etc.). Se unen
con una afinidad y especificidad semejantes a las que
presentan los anticuerpos hacia sus antigenos; de he-
cho, pueden discriminar ligandos sobre la base de dife-
rencias estructurales tan pequefias como la presencia o
la ausencia de un grupo metilo o hidroxilo, e incluso los
enantiémeros de una misma sustancia. Son resistentes
a endonucleasas o exonucleasas si se fabrican con nu-
cleétidos modificados o se recubren sus extremos con
ligandos especificos, y a ciclos consecutivos de desna-
turalizaciones y renaturalizaciones por accién del calor
u otros factores, caracteristica poco frecuente en las
proteinas, salvo las de los organismos termdfilos. Se
pueden marcar con croméforos especificos (como la
biotina o la fluoresceina). Hoy dia es posible reempla-
zar los conjugados anticuerpo-enzima utilizados en el
diagndstico por conjugados aptémero-enzima, aunque
todavia se desconoce la naturaleza de la interaccién
que tiene lugar entre estas moléculas y sus ligandos.

AP-PCR: AP-PCR.

— ARBITRARILY PRIMED PCR.

arbitrarily primed PCR: PCR con cebado aleatorio.

Meétodo sencillo y reproducible que permite obtener
huellas de genomas complejos (fingerprints) utilizando
cebadores de secuencia no especificada (sintetizados al
azar) y la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR).
Comprende dos ciclos de amplificaciéon del ADN en
condiciones poco rigurosas (low stringency) y luego
una reaccién en cadena de la polimerasa en condiciones
de mayor rigurosidad (higher stringency).

Observacion: en este caso especifico, arbitrary no
significa «arbitrario» (irracional, injusto, caprichoso,
subjetivo), sino «aleatorio» 0 «azaroso» (en su acep-
cién de based on a chance) y se refiere a la elecciéon de
los cebadores. De alli que, en la préctica, este método
(AP-PCR) se confunda con otro pricticamente idéntico,
el del ADN polimérfico amplificado al azar (RAPD).
Véase DNA FINGERPRINTING Y RANDOM AMPLIFIED POLY-
MORPHIC DNA.

balanced translocation: translocacién reciproca.

— TRANSLOCATION.

bioethics: bioética.

Estudio sistemadtico de los aspectos éticos (incluidas la
percepcion, las decisiones, la conducta y las politicas
morales) de las ciencias bioldgicas en sentido amplio y
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de la asistencia sanitaria, utilizando una variedad de
métodos éticos en un marco interdisciplinar.
Observacion: de las numerosas definiciones de
«bioética» que figuran en fuentes acreditadas, hemos
escogido la que consta en la Encyclopaedia of Bioethics
(dirigida por Warren T. Reich; 3.* edicidn, 1995), que
reza textualmente asi: «The systematic study of the mo-
ral dimensions (including moral vision, decisions, con-
duct and policies) of the life sciences and health care,

Observacion: son ejemplos de clones naturales las
bacterias de una misma colonia, los gemelos humanos
y los esquejes o estacas de un solo pie en las plantas. El
ejemplo mds conocido de un clon de laboratorio es la
oveja Dolly, que se obtuvo por trasplante del nicleo de
una célula de glandula mamaria de una oveja adulta a
un 6vulo al que se le habia extirpado previamente el ni-
cleo. Dolly naci6 de ese 6vulo implantado en una ma-
dre de alquiler (surrogate mother).

employing a variety of ethical methodologies in an in-  clone, fo: clonar.
terdisciplinary setting». Producir clones. Véanse CLONE y CLONING.
biotechnology: biotecnologia. cloned DNA: ADN clonado.

Utilizacién de organismos vivos (usualmente microor-
ganismos) o de algunos de sus constituyentes (general-
mente enzimas) con fines industriales; ello incluye des-
de las tradicionales técnicas de fermentacién industrial
hasta, en los dltimos tiempos, la utilizacién de plantas
y animales transgénicos para producir proteinas recom-
binadas con fines alimentarios o terapéuticos.

building block: unidad estructural, monémero.

— MONOMER MOLECULE.

¢DNA: ADNc.

— COMPLEMENTARY DNA.

¢DNA library: genoteca de ADNCc.

Colecciéon de fragmentos de ADN complementario
(ADNCc) clonados en un vector, que en conjunto repre-
sentan los genes que se transcriben en un organismo o
tejido en un determinado momento. En los organismos
eucariontes, la genoteca de ADNc sélo contiene se-
cuencias exdnicas dado que se construye a partir del
ARNm celular (los intrones, las secuencias reguladoras
y el ADN intergénico no estdn presentes en la molécu-
la de ARNm madura). En cambio, en los organismos
procariontes los genes carecen de intrones y se pueden
clonar directamente a partir del ADN genémico (ADNg);
en este dltimo caso la genoteca de ADNc es equipara-
ble a la genoteca de ADNg, salvo en lo que concierne a
las regiones reguladoras. Véanse EXON, GENOMIC LI-
BRARY € INTRON.

Observacion: el significado de «library» es «biblio-
teca» en espafiol, voz de origen griego formada a partir
de biblio— (Biplos, libro) y —teca (B1jkn, caja). En este
caso los hipotéticos libros de la coleccién (—teca) son
genes o porciones génicas; la traduccion correcta de
cDNA library no es, pues, «biblioteca de ADNc», ni
mucho menos «libreria de ADNc», como se lee mu-
chas veces en los libros de texto, sino «genoteca de
ADNc».

clone: clon.

1. Conjunto de células o de organismos genéticamente
idénticos, originados a partir de una tnica célula u or-
ganismo por reproduccion asexual, por division artifi-
cial de estados embrionarios iniciales o por transferen-
cia artificial de nicleos.

2. Conjunto de réplicas de un fragmento de ADN re-
combinado obtenido por técnicas de ingenieria genéti-
ca. Véanse CLONING, GENETIC ENGINEERING y PCR.

Fragmento de ADN unido a un ADN heterélogo (el
vector) que se ha multiplicado («replicado») en un or-
ganismo hospedador (el hospedero). Véanse CLONE y
CLONING.

cloning: clonacion.

1. Produccién de moléculas, células u organismos clo-
nicos (idénticos entre si). En la naturaleza se producen
clones naturales por procedimientos de reproduccién
asexual o agdmica tales como la fisién, la mitosis, el in-
jerto o la partenogénesis, entre otros.

2. En biologia molecular, por «clonacién de ADN» se
entiende el aislamiento y la multiplicacién de fragmen-
tos de ADN especificos, lo cual se realiza en varias eta-
pas. En primer lugar, el ADN de interés se purifica y di-
giere con enzimas de restriccion, y los fragmentos de
ADN obtenidos se insertan luego en vectores apropia-
dos. Cada uno de estos fragmentos asi recombinado
(fragmento + vector) se introduce en células de bacte-
rias o de levaduras que se reproducen por fisiéon o mi-
tosis, de suerte que a medida que lo hacen se multipli-
ca asimismo la secuencia recombinada que cada una
alberga. Por otro lado, una célula puede contener mul-
tiples copias del vector recombinado. A continuacion,
es relativamente fécil separar las células bacterianas o de
levadura diluyéndolas y dejandolas crecer en placas de
agarosa para que formen la colonia correspondiente.
Cada colonia representa el conjunto de descendientes
de una misma célula y contiene, por consiguiente, una
poblacién homogénea de moléculas de ADN recombi-
nado (el «clon»).

Observacion: en los libros de texto figuran asimis-
mo las variantes «clonado», «clonamiento» y «clona-
je». Hay quienes desaconsejan el uso de esta tltima por
tacharla de galicismo derivado del clonage francés (de
hecho, la terminacién —aje es caracteristica de muchas
palabras que nos vienen del francés, como aterrizaje,
coraje, cortometraje, demarraje, etc.). De todas las va-
riantes (clonacién, clonado, clonamiento y clonaje)
sOlo la primera estd registrada en el Diccionario acadé-
mico. Dése preferencia, pues, a la voz «clonacién».

complementary DNA: ADN complementario.

ADN monocatenario transcrito a partir de una hebra de
ARNmMm por medio de la retrotranscriptasa. En el labora-
torio, el ARN de la doble hélice hibrida de ARN-ADN
se destruye posteriormente con NaOH o con una ribo-
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nucleasa para poder sintetizar luego la segunda hebra
de ADN con alguna ADN-polimerasa (por lo general,
es el fragmento Klenow de la ADN-polimerasa I de E.
coli).

contigs: contigos, contigs

Conjunto de clones que representan una regién conti-
nua del genoma. Tienen idénticas secuencias de nucled-
tidos en alguno de sus extremos y, por eso, se pueden
superponer.

Observacion: segin John Sulston, contig es una pa-
labra inventada por Rodger Staden para designar a las
regiones gendmicas cubiertas por clones solapados. Su
traduccion por «secuencia contigua» o por «clones con-
tiguos» no transmite la nocién de superposicién impli-
cita en este neologismo.

copy DNA: ADN complementario.

— COMPLEMENTARY DNA.

cotransport: cotransporte.

Traslado simultdneo de dos solutos de un lado a otro de
una membrana bioldgica, bien en la misma direccién
(cotransporte unidireccional o simporte) o bien en di-
recciones contrarias (cotransporte bidireccional o anti-
porte). Véanse ANTIPORT Yy SYMPORT.

Observacion: con frecuencia se utiliza como siné-
nimo de «cotransporte unidireccional» (simporte), pues,
a menos que se especifique otra cosa, se sobreentiende
que el transporte simultdneo de dos solutos ocurre en la
misma direccion.

countertransport: cotransporte bidireccional.

— ANTIPORT.

DNA cloning: clonaciéon de ADN.

— CLONING.
Observacion: con frecuencia se utiliza como sinéni-
mo de «ingenieria genética». Véase genetic engineering.

DNA fingerprinting: huella genética.

Tipificacién genética de un individuo sobre la base de
variaciones presentes en su secuencia de ADN. En la
préctica es la pauta de distribucién de fragmentos de
restriccion del ADN en una placa autorradiogréifica
que, a modo de un cédigo de barras, es propia de cada
individuo.

Observacion: en el dmbito de la medicina legal se
conoce mas comtinmente con el nombre de DNA profil-
ing, aunque no sean exactamente lo mismo, pues la ul-
tima es una huella genética de segunda generacion. De-
bemos este invento a Alec J. Jeffreys y cols., que fueron
los primeros en concebirla como prueba de identifica-
cion parental o individual en 1985 (individual-specific
‘fingerprints’ of human DNA). Se basa en el hecho de
que en el genoma humano existen regiones de gran va-
riabilidad que difieren en cada persona (salvo entre ge-
melos). Cada una de esas regiones (en color anaranja-
do, figura a), también conocidas como «minisatélites de
ADN», consiste en un nimero variable de repeticiones
de nucleétidos en tdndem (VNTRs, variable number of
tandem repeats). Cada repeticion tiene a su vez una se-
cuencia bdsica en comin (core sequence) con otras

Digestién con Hinfl

AA A/ yyYv
LILIL]

C::D.::::Sv minisatélite con 3 repeticiones en tandem

Yy YYVVY

minisatélite con 5 repeticiones en tandem

CTAAAGCTGCAGGTGGGCAGGAXGACCGAGGT

Figura 1. En verde claro se indican dos cromosomas homélogos con
minisatélites (VNTR) en sus extremos. El locus correspondiente a la regién
del minisatélite (banda cromosémica amplificada arriba en color
anaranjado) es heterocigoto con respecto a la longitud de la regién (un
alelo dispone de tres y el otro de cinco repeticiones en téndem). La
digestién con Hinfl (flechas negras) escinde y separa los minisatélites del
resto de la molécula.

electroforesis MLP -
T —
fragmentos
VNTR —
SLP

Figura 2. Las VNTR (los minisatélites en este caso) procedentes de muchos
locus se separan por electroforesis y se transfieren a una membrana de
nilén o nitrocelulosa. La hibridacién posterior con una sonda que
reconoce una secuencia en comun de estas VNTR (sonda «multilocus» o
MLP) revela una pauta de distribucién de fragmentos de ADN semejante a
un «cédigo de barras». Si en cambio se utiliza una sonda que reconoce la
secuencia especifica de un locus dado (sonda «unilocus» o SLP), sélo se
observan dos bandas correspondientes al minisatélite especifico, una del
alelo materno y la ofra del paterno.
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VNTR polimérficas, ademds de secuencias que le son
especificas (véase la figura 1). Después de purificar el
ADN vy cortarlo con enzimas de restricciéon que dejan
intactos los minisatélites, los fragmentos polimérficos
obtenidos se separan por electroforesis (figura b) y se
hibridan con una sonda radiactiva complementaria, ya
sea de las regiones comunes (multi-locus probe, MLP)
o bien de las regiones especificas de las VNTR (single-
locus probe, SLP). Las autorradiografias resultantes re-
velan, en el primer caso, una serie de bandas en escale-
ra (cada una correspondiente a una regién hipervariable
0 a un minisatélite en particular), y en el dltimo caso,
s6lo dos bandas, una que corresponde al alelo paterno y
otra al alelo materno del minisatélite especifico. En cas-
tellano, la técnica de Jeffreys se conoce con diversos
nombres, a saber: huella digital, impronta de ADN, hue-
Ila genémica, identificacién dactilar, huella dactilar del
ADN e impronta genética, por citar los mds usuales. Vé-
anse DNA PROFILING, MINISATELLITE Y RESTRICTION MAP.

DNA profiling: perfil de ADN.

Meétodo para identificar individuos por las caracteristicas
unicas de su ADN. Es, en esencia, una huella genética de
segunda generacion, que incorpora una reaccién en ca-
dena de la polimerasa (PCR). Se utiliza mucho en las
pruebas de paternidad o para determinar la posible im-
plicacién en un crimen de un sujeto sospechoso. Véase
DNA FINGERPRINTING.

Observacion: se diferencia de una huella genética
convencional en que no hace falta disponer de una gran
cantidad de ADN en buen estado y en que la muestra
(usualmente de sangre o saliva, o de la mucosa bucal)
es objeto de una reaccién en cadena de la polimerasa
con cebadores fluorescentes que amplifican determina-
das regiones hipervariables del ADN. Estas regiones,
que no estdn circunscritas a los extremos de los cromo-
somas, como en el caso de los minisatélites, sino que se
encuentran dispersas en el genoma, reciben el nombre
de short tandem repeats (STR) o «microsatélites»; en
general, la amplificacién de tres o cuatro de estas re-
giones (locus) suele ser suficiente para obtener resulta-
dos concluyentes. Luego, el ADN amplificado se sepa-
ra por electroforesis en un tubo capilar, y a medida que
los fragmentos migran por el capilar un detector lee las
marcas fluorescentes con la ayuda de una fuente de luz
l4ser. Las sefales digitales del l4ser son a su vez leidas
e interpretadas por un programa informaético especifico,
que elabora un gréafico. En éste, cada regién de STR se
visualiza como dos picos, correspondientes a los alelos
paterno y materno, pero si no hay polimorfismo en esa
region de STR (es decir, si los alelos materno y paterno
son de igual longitud), s6lo se visualiza un pico. Véan-
se DNA FINGERPRINTING, GENETIC POLYMORPHISM, MI-
CROSATELLITE y SHORT TANDEM REPEATS.

EF-G: EF-G.

Factor de elongacién de E. coli que promueve el des-
plazamiento, dependiente de trifosfato de guanosina
(GTP), del peptidil-ARNt del sitio A al sitio P del ribo-

EST:

soma. En E. coli se conoce asimismo con el nombre de
translocase (translocasa).

Observacion: en la clasificacion del Comité de No-
menclatura de la Unién Internacional de Bioquimica y
Biologia Molecular (NC-IUBMB) es una de las enzi-
mas de la clase EC 3.6.1.48 de las hidrolasas. El nom-
bre comun de una enzima de esta clase es protein-synthe-
sizing GTPase (GTPasa sintetizadora de proteinas), y el
nombre sistemdtico es GTP phosphohydrolase (mRNA-
translation-assisting) (GTP-fosfohidrolasa [auxiliar de
traduccién del ARNm]). Véase TRANSLOCATION.

EST.
— EXPRESSED SEQUENCE TAGS

expressed sequence tags: etiquetas de secuencia expresada.

Pequefios segmentos secuenciados a partir de los extre-
mos de clones de ADN complementario (ADNCc). Una
EST se obtiene mediante una sola secuenciacién auto-
mética y parcial de uno de los cientos de clones selec-
cionados al azar de una genoteca de ADNc. Las EST
sirven para descubrir genes desconocidos, mapear un
genoma o identificar las regiones codificantes de éste.
Véase PHYSICAL MAP.

Observacion: en castellano circula asimismo la va-
riante «rétulos de secuencia expresada». En efecto, la
palabra tag (sust.) tiene el sentido figurado de un pe-
quefio trocito de informacién que sirve para identificar
algo (a marker made usually of cardboard plastic or
metal and used for identification or classification), ac-
cién que denota el verbo correspondiente, que es to rag
(to tag human genes: identificar genes humanos). El
primero en utilizar EST con vistas a la secuenciacion del
genoma humano fue Craig Venter en 1991 (aunque John
Sulston atribuye la técnica a Paul Schimmel y colabora-
dores, quienes la utilizaron por primera vez en 1983
para buscar genes que se expresan en musculos). Por
entonces, ya existian unas secuencias de nucleétidos
que se estaban convirtiendo en los marcadores conven-
cionales del mapa fisico del genoma humano, conoci-
das con el nombre de STS (sequence-tagged sites). Las
EST de Venter tenian la ventaja de que representaban
una pequefia porcién del genoma que se transcribia,
editaba y traducia (si procedia), es decir, que se «ex-
presaba» en la célula en un determinado momento y co-
rrespondian, por lo tanto, a regiones codificantes. La
secuenciacion automdtica y rdpida de poco mds de seis-
cientos clones de ADNc seleccionados al azar de una
genoteca de ADNc comercial permitié a Venter obtener
répidamente 609 EST del genoma humano que luego se
clasificaron en ocho grupos por su semejanza con se-
cuencias registradas en las bases de datos GenBank,
PIR o ProSite. En 1995, los investigadores de institu-
ciones publicas y privadas habian aislado mds de
170 000 EST, que se utilizaron para identificar mds de
la mitad de los 60 000 u 80 000 genes que por entonces
se estimaba que tenia el genoma humano.

Jorensic DNA typing: perfil de ADN.

— DNA PROFILING.
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gene bank: genoteca.
Puede ser de ADNg o de ADNc. Véanse CDNA LI-
BRARY Y GENOMIC LIBRARY.

gene cloning: clonacién génica.
— CLONING.

Observacion: con frecuencia se utiliza como siné-
nimo de «ingenierfa genética». Véase GENETIC ENGINE-
ERING.

gene library: genoteca.
Puede ser de ADNg o de ADNc. Véanse CDNA LI-
BRARY Y GENOMIC LIBRARY.

gene manipulation: ingenieria genética.
— GENETIC ENGINEERING.

genetic engineering: ingenieria genética.
Conjunto de técnicas de manipulacién de dcidos nu-
cleicos con fines diversos, que sirven en dltima instan-
cia para incorporar secuencias de ADN especificas de
forma heredable dentro de un organismo. Todas estas
técnicas tienen un denominador comiin, que es la clo-
nacién del ADN de interés. Véase CLONING.

Observacion: una vez que el ADN ha sido clonado,
se pueden multiplicar los clones individuales en cual-
quier momento y obtener un fragmento de ADN re-
combinado en cantidad suficiente, a partir de lo cual se
abren diversas posibilidades, tanto en el d&mbito de la
investigacion pura (estudio de la estructura y la funcién
de un gen) y aplicada (obtencién de plantas o animales
transgénicos), como en la esfera médica (diagnéstico y
tratamiento de enfermedades). Desde hace unos afios,
un método conocido como la reaccién en cadena de la
polimerasa (PCR) permite multiplicar una secuencia de
nucledtidos sin necesidad de la clonacidn clésica, con la
ayuda de cebadores especificos.

Puede decirse que la ingenieria genética nacio en el
afo 1973, con el primer experimento de transformacién
celular y clonacién de ADN llevado a cabo por los es-
tadounidenses Stanley Cohen y Herbert Boyer. Estos
investigadores habian logrado unir por vez primera un
fragmento de ADN a un pldsmido que servia de vector,
de tal manera que al introducir la molécula construida
(el constructo) en una poblacién de bacterias, el frag-
mento recombinado fue capaz de trasmitirse al conjun-
to de sus descendientes. La ingenieria genética se cono-
ce asimismo con otros nombres, a saber: manipulacién
génica (gene manipulation), modificacion génica (ge-
netic modification), tecnologia de ADN recombinado o
recombinante (recombinant DNA technology), clona-
cién génica (gene cloning), clonacién molecular (mole-
cular cloning), nueva genética (new genetics) y clona-
cion de ADN (DNA cloning).

genetic fingerprinting: huella genética.
— DNA FINGERPRINTING.

genetic map: mapa genético.
Representacion gréifica de las distancias relativas que
separan los locus de genes no alélicos en un cromoso-
ma. Los mapas genéticos cldsicos se construyen a par-
tir de andlisis de recombinacién meidtica o mitdtica, y

s6lo permiten localizar genes de fenotipo claramente
distinguible (con una funcién bien aparente). También
se conoce como «mapa de ligamiento». La distancia en-
tre dos locus —la «distancia genética»— se mide en
centimorgans (cM). Un centimorgan equivale a un 1%
de gametos recombinantes.

Observacion: en opinién de los entendidos, deberia
desterrarse el centimorgan como unidad de recombina-
cién, por inducir a error (el prefijo centi- normalmente
significa la centésima parte de algo, cuando éste no es el
caso), y reemplazarlo definitivamente por el morgan (M).

genetic marker: marcador genético.
1. Cualquier gen de expresion fenotipica ficilmente
distinguible que sirva para identificar al individuo o a la
célula que lo lleva, o como sonda para marcar un nu-
cleo celular, un cromosoma o un locus. En esta acep-
cidn es practicamente sinénimo de «marcador molecu-
lar».
2. Cualquier diferencia fenotipica heredable utilizada
en andlisis genéticos.
3. Cualquier diferencia entre alelos de un mismo gen
que permita detectar episodios de recombinacion y fa-
cilitar asf la identificacién de un nuevo genotipo (re-
combinado) por su peculiar expresion fenotipica.

genetic modification: ingenieria genética.
— GENETIC ENGINEERING.

genetic polymorphism: polimorfismo alélico.
Existencia de miiltiples alelos para un mismo locus en
la poblacién de individuos. Algunas de las diferencias
entre las variantes alélicas pueden detectarse compa-
rando los mapas de restriccion de distintos individuos,
con independencia de que los cambios de secuencia
puedan alterar o no el fenotipo. Véanse PHENOTYPE y
RESTRICTION MAP.

genEthics: genoética.
— GENETHICS.

genethics: genoética.
Estudio de las cuestiones €ticas, sociales o ambientales
relacionadas con la utilizacién de las técnicas de la in-
genierfa genética, la biotecnologia y otras ramas cienti-
ficas conexas.

genomic library: genoteca de ADNg.
Coleccién de fragmentos de ADN genémico (ADNg)
clonados en un vector, que en conjunto representan el
genoma de un organismo. Véase cDNA library y clo-
ning.

Observacion: el significado de «library» es «bi-
blioteca» en espaiol, voz de origen griego formada por
biblio— (BiPAros, libro) y —teca (Bvjkn, caja). En este
caso los hipotéticos libros de la coleccion (—teca) son
trozos de ADN; la traduccién correcta de genomic li-
brary no es, pues, «biblioteca gendmica», ni mucho me-
nos «libreria genémica», como se lee muchas veces en
los libros de texto, sino «genoteca de ADNg».

genomics: gendmica.
Ciencia que aborda el estudio de la estructura, el fun-
cionamiento y los cambios evolutivos de los genomas
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de los organismos vivos valiéndose de herramientas di-
versas, como la bioinformaética y las micromatrices (mi-
croarreglos u microordenamientos) de ADN («chips» de
ADN o «biochips»). Segtin el objetivo perseguido, pue-
de dividirse en gendémica estructural (structural geno-
mics), gendmica funcional (functional genomics) y ge-
némica evolutiva (evolutionary genomics). La gendmica
estructural permite construir mapas de ARN transcritos,
asi como mapas fisicos y genéticos para cada especie;
la genémica funcional posibilita el andlisis simultdneo
de un gran niimero de genes en respuesta a un determi-
nado estimulo. A diferencia de la ingenieria genética
clésica, que se limita al andlisis y a la caracterizacion de
genes concretos de los organismos, en la genémica mo-
derna se consideran los genomas de los individuos
como un sistema dindmico. De esta manera es posible
analizar cémo el genoma cambia con el tiempo, inter-
actda e influye en las rutas metabdlicas y la fisiologia
de un organismo.

genotype: genotipo.
1. Constitucién genética de un organismo. Comprende
toda la informacién genética codificada en el ADN cro-
mosémico y extracromosomico.
2. Constitucion genética con respecto a los alelos de
uno o varios locus en estudio. Si se estudian los genes
responsables de determinados caracteres, el resto del
genotipo se denomina residual genotype o background
genotype.

library: genoteca.
Puede ser de ADNg o de ADNc. Véanse CDNA LIBRARY
Yy GENOMIC LIBRARY.

linkage map: mapa de ligamiento.
— GENETIC MAP.

molecular cloning: clonacion molecular.
— CLONING.

Observacion: con frecuencia se utiliza como siné-
nimo de «ingenieria genética». Véase GENETIC ENGIN-
EERING.

monomer molecule: monémero.
Molécula que es objeto de una polimerizacién y pro-
porciona las unidades constitucionales de la estructura
basica de una macromolécula (p.ej.: los aminoacidos
constituyen los mondémeros o las unidades estructurales
repetidas de las proteinas, que son polimeros naturales).

mutual translocation: translocacion reciproca.
— TRANSLOCATION.

nested PCR: PCR interna, PCR anidada.
Técnica que comporta dos reacciones en cadena de la
polimerasa (PCR) sucesivas, con dos pares de cebado-
res distintos, de tal modo que los cebadores utilizados
en la segunda PCR (internal o nested PCR) flanqueen
una regién gendémica amplificada en la primera reac-
cién en cadena (external PCR), como ilustra la figura.
El método de la PCR interna se utiliza sobre todo cuan-
do se tienen pequefias cantidades del ADN de interés o
cuando se quieren evitar las amplificaciones inespecifi-
cas que a veces se observan con la PCR clésica, dado

que en cada etapa se realiza un nimero menor de ciclos
(las PCR de muchos ciclos conllevan a menudo errores
de lectura y de sintesis, debido, entre otras cosas, a la fal-
ta de fidelidad de la polimerasa Taq). Ademds, si el pro-
ducto de la primera PCR es el resultado de una amplifi-
cacion inespecifica, el segundo par de cebadores internos
no reconocerd la secuencia complementaria, y por consi-
guiente no habrd amplificacion. Véase AMPLICON.

Observacion: aunque el método en si comprende
dos reacciones en cadena de la polimerasa consecuti-
vas, lleva el nombre de la segunda PCR (la internal
PCR o nested PCR) por ser esta segunda reaccion la que
aporta el amplicén de interés. En castellano es mds fre-
cuente la denominacién «PCR anidada», donde el ad-
jetivo «anidado» se utiliza en sentido figurado como
sinénimo de «interno», en referencia a los cebadores
que se hibridan con regiones internas del primer am-
plicon.

Primera PCR con un par de cebadores externos (en azul)

5 3

A

v

» _[TT1

W

v

Primer amplicén 3’

[TTTTTTTTITIT]

n moléculas

Segunda PCR con un par de cebadores internos (en rojo)

A

[TT] i

v

Segundo amplicén

LIITTTTTITTT]

3

n moléculas

new genetics: ingenieria genética.
— GENETIC ENGINEERING.

nonreciprocal translocation: transposicion.
— TRANSLOCATION,

passenger DNA: ADN clonado.
— CLONED DNA.

PCR: PCR.
— POLYMERASE CHAIN REACTION.

permease: permeasa.
Proteina o grupo de proteinas que facilita el traslado de
un soluto (biomoléculas, iones o proteinas) de un lado
a otro de una membrana bioldgica mediante un meca-
nismo de transporte activo (con gasto de energia).
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Observacion: pertenecen a la clase 2 (transferasas)
0 3 (hidrolasas) de la clasificacién de la IUBMB. La oli-
gopéptido-permeasa, por ejemplo, cataliza la siguiente
reaccion:

ATP + H,O + oligopéptido =

exterior

ADP + fosfato+ oligopéptido, .

El nombre comiin de esta tltima enzima es oligo-
peptide-transporting ATPase (ATPasa transportadora
de oligopéptidos) y pertenece a la subcategoria EC
3.6.3.23 de la IUBMB.

phenotype: fenotipo.

1. Conjunto de caracteristicas funcionales y estructura-
les de un individuo que resultan de la interaccion de su
genotipo con el medio ambiente. Véase GENOTYPE.

2. Caracteristicas codificadas por los alelos de uno o
varios locus en estudio.

physical map: mapa fisico.

Asignacion de un lugar especifico en el genoma a de-
terminadas secuencias conocidas de nucleétidos, de
modo que sirvan de puntos de referencia (marcas) para
la futura secuenciacién gendémica. Estas secuencias no
deben estar demasiado separadas ni demasiado esparci-
das, y deben conservar una distancia entre si que pueda
conocerse con razonable precision. En la actualidad
existen varios métodos para construir mapas fisicos de
los genomas, a saber, clone mapping, radiation hybrid
mapping, fluorescent in situ hybridisation (FISH),
long-range restriction mapping, sequence-tagged site
(STS) mapping y expressed sequence tags (EST) map-
ping.

polymerase chain reaction: reaccién en cadena de la poli-

merasa.
Método para sintetizar grandes cantidades de un seg-
mento especifico de ADN a partir cantidades inferiores
a 1 ug del ADN de muestra (y en teoria a partir de una
sola molécula de ADN). La PCR multiplica («amplifi-
ca») exponencialmente una secuencia especifica de
ADN bicatenario. Comprende varios ciclos divididos
en tres etapas (desnaturalizacién, hibridacion y exten-
sién del cebador) que se resumen de la siguiente mane-
ra: primero se desnaturaliza el ADN por calor (aprox. a
90 °C), y luego se deja bajar la temperatura de modo
que los extremos 3’ de las hebras ahora separadas se
puedan aparear con oligodesoxinucleétidos perfecta-
mente complementarios, cuya longitud sea suficiente
(20-30 nucleétidos) para formar hibridos estables con
la molécula que sirve de plantilla. Estos oligodesoxinu-
cledtidos funcionan como cebadores (primers), de modo
que una polimerasa resistente a la desnaturalizacién por
calor, la polimerasa Taq —llamada asf por la bacteria
terméfila Thermus aquaticus, de la que se habia aisla-
do—, extiende los extremos 3’ de ambos oligonucledti-
dos utilizando las hebras del ADN bicatenario como
plantilla, proceso que se conoce como «extension del

cebador» (primer extension). Una ultima desnaturali-
zacion pone fin a un ciclo y da comienzo al siguiente.
Al cabo del primer ciclo se obtienen dos moléculas bi-
catenarias del 4cido nucleico original. El ciclo anterior
se repite muchas veces (el nimero 6ptimo es de 20 a 50
veces en una PCR tipica), sin afladir mds enzima y
usando las moléculas obtenidas en el ciclo anterior
como plantilla. De esta forma se produce un aumento
exponencial del nimero de copias de la secuencia es-
pecifica igual a 2", donde n es el nimero de ciclos. Va-
rios factores son criticos para la PCR: la concentracién
de nucleétidos, la especificidad y la longitud de los ce-
badores (entre 18 y 30 bases) y la concentracién del
i6n magnesio. Por sus caracteristicas intrinsecas, el
método es extremadamente sensible a la presencia de
moléculas de ADN contaminante, que puede dar lugar
a amplificaciones inespecificas (aparicién de «falsos
positivos»).

| ADN bicatenario |
5

desnaturalizacién
— Repeticion del
— ciclo

JL;
g

4

4

a
g

Observacion: la PCR es una de las técnicas mas uti-
lizadas de la ingenieria genética en la actualidad. Pro-
duce un resultado similar al de la clonacién del ADN,
dado que multiplica («amplifica») de forma selectiva
un fragmento de 4cido desoxirribonucleico. Debemos
este invento a Kary Mullis, quien, como él mismo rela-
ta en su autobiografia, tuvo la genial idea cuando con-
ducia de regreso a casa con un amigo en abril de 1983,
época en que buscaba una modificaciéon del procedi-
miento de secuenciaciéon de Sanger-Coulson («dideso-
Xi» 0 enzimatico). Mullis dio a conocer la PCR en una
reunion cientifica en 1984,y en 1993 recibié el Premio
Nobel de Quimica por este descubrimiento.

porter: transportador.

Proteina o grupo de proteinas de membrana que facili-
ta el traslado de un soluto de un lado a otro de una
membrana bioldgica, con o sin gasto de energia. Se di-
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ferencia en tres tipos bésicos, segtin el nimero de solu-
tos transportados y su direccion de traslado: si trans-
porta dos solutos distintos de forma simultdnea (o se-
cuencial) y en direcciones opuestas, se llama
«antiportador» (antiporter); cuando transporta dos so-
lutos distintos de forma simultdnea (o secuencial) y en
la misma direccién, se denomina «simportador»
(symporter), y si solamente transporta un sustrato a la
vez, recibe el nombre de «uniportador» (uniporter).
Observacion: en algunos diccionarios especiali-

zados de lengua inglesa (el Singleton, entre otros),
porter figura como sindénimo no sélo de transporter,
sino también de permease, aunque generalmente este
dltimo término se reserva casi siempre para los siste-
mas de transporte activo (con gasto de energia). Véa-
se PERMEASE.

random amplified polymorphic DNA: ADN polimérfico am-
plificado al azar.
Es una variante de la técnica de la PCR, practicamente
idéntica a la PCR con cebado aleatorio (AP-PCR), en la
que se utilizan multiples copias de un tinico cebador en
condiciones poco rigurosas (low stringency). El ceba-
dor inespecifico (flechas en la figura) se une a muchos
sitios del genoma (1 a 6 en la figura), y los fragmentos
obtenidos (A 'y B en la figura) son el resultado de la am-
plificacién de regiones cercanas del ADN plantilla flan-
queadas por dos copias del cebador, orientadas en la di-
reccion correcta (2 'y 5 para A; 3y 6 para B, en la
figura). Esta técnica puede presentar problemas de re-
producibilidad. Véase ARBITRARILY PRIMED PCR.

producto B

producto A

random amplification of polymorphic DNA: amplificacién
aleatoria de ADN polimérfico.
— RANDOM AMPLIFIED POLYMORPHIC DNA.
RAPD-PCR: RAPD-PCR.
— RANDOM AMPLIFIED POLYMORPHIC DNA.
reciprocal translocation: translocacién reciproca.
— TRANSLOCATION.
recombinant DNA technology: ingenieria genética.
— GENETIC ENGINEERING.
restriction endonuclease: endonucleasa de restriccion.
— RESTRICTION ENZYME.
restriction enzyme: enzima de restriccion.
Desoxirribonucleasa bacteriana que reconoce una se-
cuencia especifica de nucleétidos y luego hidroliza los

enlaces fosfodiéster de la molécula de ADN que con-
tiene la secuencia. La escisién del ADN puede ocurrir
dentro o fuera de la secuencia de reconocimiento.
Observacion: la primera enzima de restriccién se

purificé en 1970, lo que constituyd uno de los hitos del
desarrollo de la ingenieria genética, la biologia molecu-
lar y la biotecnologia. Su nombre deriva de la funcién
bioldgica que desempefian estas enzimas en las bacte-
rias, que es la de «restringir» la multiplicacién de ADN
invasores, como el ADN de los bacteriéfagos. Se clasi-
fican en tres clases. Las enzimas de las clases I y III son
complejos enzimdticos grandes, que presentan activida-
des de restricciéon y metilacion. Cortan el ADN al azar,
en algunas ocasiones muy lejos de la secuencia de re-
conocimiento. Las enzimas de la segunda clase (EC
3.1.21.4) pueden hidrolizar los enlaces fosfodiéster del
ADN dentro de la misma secuencia de reconocimiento,
lo que las vuelve indispensables para la manipulacién
del ADN. Véase ENDONUCLEASE.

restriction fragment: fragmento de restriccion.
Cada uno de los oligonucleétidos o polinucledtidos re-
sultantes de la fragmentacién del ADN por la actividad
endonucleasa de una enzima de restriccién. Véase RES-
TRICTION ENZYME.

restriction fragment length polymorphism: polimorfismo de
la longitud de fragmentos de restriccion.
Diferencia que se observa entre los mapas de restric-
cién de dos individuos debida a la longitud distinta de
algunos fragmentos de restriccién. Puede utilizarse
como marcador genético. Véase RESTRICTION MAP.

Observacion: en un glosario de la Sociedad Espafio-

la de Bioquimica Clinica y Patologia Molecular (SEQB)
figura asimismo como «fragmento de restriccién de lon-
gitud polimérfica».

restriction map: mapa de restriccion.
1. Pauta de distribucién de fragmentos de ADN en una
membrana de nilén o nitrocelulosa. Los fragmentos del
ADN digerido con alguna de las enzimas de restriccién
de la clase II se separan por electroforesis en un gel de
agarosa o de poliacrilamida y luego se transfieren a una
membrana de nilén o nitrocelulosa donde se hibridan
con sondas especificas, ya sean radiactivas o fluores-
centes. A cada molécula de ADN le corresponde un tini-
co y caracteristico mapa de restriccion.
2. Representacion grafica de la distancia relativa entre
los sitios de restriccién de un cromosoma. La distancia
entre esos sitios se mide en pares de bases (pb), en kilo-
bases (1 kb equivale a 1 x 10 bp) 0 en megabases (1 Mb
equivale a 1 x 10° bp). Es un ejemplo de mapa fisico.
Véase PHYSICAL MAP y RESTRICTION SITE.

restriction site: sitio de restriccion.
Lugar de hidrélisis de un enlace fosfodiéster de una
molécula de ADN por una enzima de restriccién. Véan-
s€ RESTRICTION ENZYME.

reverse transcriptase PCR: PCR con transcripcion inversa.
Reaccion en cadena de la polimerasa sobre un ADNc
obtenido por transcripcién inversa a partir de un ARNm.
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RFLP: RFLP.
— RESTRICTION FRAGMENT LENGTH POLYMORPHISM.
RT-PCR: RT-PCR.
— REVERSE TRANSCRIPTASE PCR.
Sec61: Sec61.
Complejo constituido por tres clases de polipéptidos
transmembranarios (Sec61p, Sec618 y Sec61y) que for-
man el canal del traslocén propiamente dicho. Cuando
la secuencia sefial ingresa en el traslocon, el ribosoma
se une firmemente a Sec61, de modo que el poro no
queda expuesto al citoplasma. Véase TRANSLOCON.
sequence-tagged sites: sitios de secuencia identificada.
Segmentos de ADN breves, de unos 200 o 500 bp, com-
puestos de una secuencia nucleotidica tnica, es decir,
de una secuencia que no se repite en todo el genoma.
Observacion: desde el afio 1987 la PCR se convir-
tié en la herramienta indispensable de todo laboratorio
de biologia molecular. Esto llevé a Maynard Olson y
cols., del National Research Council (NRC) Committee
on the Mapping and Sequencing of the Human Geno-
me, a sugerir dos afios mds tarde, en un articulo publi-
cado en la revista Science, un lenguaje comtn para
construir mapas fisicos a partir de los fragmentos de
ADN clonado, obtenidos por los métodos diversos que
a la sazén se utilizaban para construir mapas fisicos de
los genomas (contigs, fragmentos con sitios de restric-
cioén inusuales, sondas para detectar polimorfismos en
el ADN o secuencias que hibridaban in situ con bandas
citogenéticas de los cromosomas). El lenguaje comin
eran los STS. La idea era hallar dentro de un fragmen-
to de ADN clonado una secuencia de nucleétidos que lo
caracterizara y que no estuviera repetida en el genoma.
La construccién de un mapa fisico se limitaba entonces
a determinar el orden y espaciamiento de los segmentos
de ADN identificados de forma univoca por esa se-
cuencia. Con este método era virtualmente posible re-
construir el STS en cualquier momento mediante una
reaccion en cadena de la polimerasa (PCR) sobre el
ADN correspondiente, con la ayuda de cebadores espe-
cificos de un veintenar de nucleétidos de largo, sin nece-
sidad de disponer del clon original. Lo anterior resolvia
el problema de la conservacion de genotecas volumino-
sas y del envejecimiento de los clones (clone obsoles-
cence) y facilitaba la armonizacién de los datos de la-
boratorios que trabajaban con genotecas diversas.
Asimismo, era posible someter cualquier muestra de
ADN a una PCR con los mismos cebadores especificos
para ver si disponia de dicha secuencia tinica y utilizar-
la luego como marcador para construir su mapa fisico.
Los sitios de secuencia identificada o STS se habian
transformado en los marcadores convencionales del mapa
fisico del genoma humano en el momento en que se
descubrieron las EST (expressed sequence tags). En
castellano circulan asimismo las variantes «sitios de se-
cuencia rotulada» y «sitios de secuencia etiquetada».
Véase EXPRESSED SEQUENCE TAGS.
short tandem repeats: repeticiones cortas en tandem.

Secuencias de nucleétidos de dos a cinco pares de bases
de longitud y de funcién desconocida (AATG en la fi-
gura, identificadas como pequefios rectdngulos de color
violeta), dispuestas en tdndem, generalmente presentes
en regiones no codificantes del genoma. Reciben asi-
mismo el nombre de «microsatélites». Como el nlimero
de repeticiones varia entre individuos, las regiones que
las contienen (rectdngulos violetas de mayor tamafio en
la figura) también son variables, y por eso mismo se lla-
man «polimérficas»; en cambio, las regiones flanquean-
tes son constantes. Los cebadores de la PCR (flechas) se
unen a estas Ultimas regiones. Véase DNA PROFILING.

AATG

signal recognition particle: particula de reconocimiento de
la sefal.
Complejo ribonucleoproteico (SRP) del traslocén, que
reconoce la secuencia sefial de una proteina de exporta-
cién en vias de sintesis y se une a un receptor ubicado
en la membrana del reticulo endopldsmico (receptor de
SRP), arrastrando al ribosoma hacia la membrana del
reticulo. Consta de seis proteinas (11 S) y de una pe-
quefia molécula de ARN (7 S), indispensable para el en-
samblado del complejo. Véanse SIGNAL SEQUENCE Yy
TRANSLOCON.

SRP: SRP.
— SIGNAL RECOGNITION PARTICLE.

STR: STR.
— SHORT TANDEM REPEATS.

STS: STS.
— SEQUENCE-TAGGED SITES.

symport: cotransporte unidireccional.
Traslado de dos solutos de un lado a otro de una mem-
brana bioldgica de forma simultdnea y en la misma di-
reccién. Véase COTRANSPORT.

Observacion: en los libros de texto se traduce con
frecuencia por «simporte», pero en esos casos casi
siempre se especifica que es un cotransporte unidirec-
cional.

symporter: simportador.
Transportador de dos solutos en idéntica direccién. Véa-
se PORTER.

TRAM: TRAM.
— TRANSLOCATING CHAIN-ASSOCIATED MEMBRANE PRO-
TEIN.

translocase: translocasa, transportador.
Tiene dos significados posibles:

translocase: translocasa. Véase EF-G.

transporter: transportador. Véase PORTER.
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translocating chain-associated membrane protein: proteina
de membrana asociada al polipéptido de exportacién.
Proteina transmembranaria del traslocén, que recono-
ce la secuencia sefal de la proteina en vias de expor-
tacion después del SRP y estimula el traslado de la
proteina al interior del reticulo endopldsmico. Véanse
SIGNAL RECOGNITION PARTICLE (SRP), SIGNAL SEQUENCE
y TRANSLOCON.
translocation: translocacion, traslacion, traslado.
Suele traducirse de distintas maneras segtin el contexto
de uso:
1. Biol. mol. Traslacion (del ribosoma): movimiento de
avance de tres nucledtidos en la cadena de ARNm que
realiza el ribosoma durante la sintesis de proteinas; su
finalidad es expulsar el ARNt libre del sitio P —sitio
del peptidil-ARNt— para permitir el ingreso del pepti-
dil-ARNTt recién formado. Con este movimiento, el si-
tio A del ribosoma —sitio del aminoacil-ARNt— que-
da también libre y listo para recibir el aminoacil-ARNt
correspondiente al préximo codoén.
2. Biol. mol. Traslado (de solutos, de proteinas): movi-
miento general de una molécula de un lugar a otro de la
célula, como puede ser el de un soluto o el de una pro-
tefna a través de una membrana celular.
3. Gen. Translocacién: mutacién por la cual un seg-
mento cromosdmico cambia de sitio dentro del mismo
cromosoma (ubicandose en el mismo brazo o en otro
brazo) o se traslada a otro cromosoma (homélogo o no
homoélogo). En este dltimo caso, el traslado puede ir
acompaifiado o no de un intercambio reciproco de seg-
mentos entre cromosomas. La translocacién no recipro-
ca (movimiento de un segmento cromosOmico hacia un
lugar distinto dentro del mismo o de otro cromosoma,
sin intercambio de segmentos) recibe el nombre prefe-
rente de «transposicién». Véase TRANSPOSITION.
translocon: traslocon.
Canal de la membrana del reticulo endopldsmico que
sirve para trasladar una proteina del interior al exterior
celular. Estd formado por cinco proteinas o complejos
proteicos: el complejo de reconocimiento de la sefial
(SRP), el receptor de dicho complejo (receptor del SRP),
el complejo proteico Sec61, la proteina de membrana
asociada al polipéptido de exportaciéon (TRAM) y el
complejo pentaproteico con actividad peptidasa que es-
cinde el péptido sefal.
translocator: transportador.
— PORTER.
transmembrane translocation: traslado de un lado a otro de
la membrana.
transporter: transportador.
— PORTER.
uniporter: uniportador.
Transportador de un tnico soluto.
— PORTER.
variable number o f tandem repeats: nimero variable de re-
peticiones en tdndem.
— VARIABLE NUMBER OF TANDEM REPEAT LOCI.

variable number of tandem repeat loci: locus con un nime-
ro variable de repeticiones en tdndem.
Regiones del ADN que contienen una secuencia breve
de nucleédtidos que se repite en tindem muchas veces.
En la poblacién pueden existir varios alelos por locus, y
cada alelo puede tener distinta longitud debido a la va-
riacién del nimero de repeticiones. Se abrevia «VNTR».
Para algunos autores son unicamente los minisatélites,
pero otros las clasifican en minisatélites y microsatéli-
tes (es decir que, para estos ultimos, las repeticiones
cortas en tdndem o microsatélites son un tipo de
VNTR).
— DNA FINGERPRINTING, DNA PROFILING.

VNTR: VNTR.
— VARIABLE NUMBER OF TANDEM REPEATS.
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