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El alfabeto genético contiene cuatro letras que nos ayudan a almacenar y
recuperar informacion genética. Este alfabeto se encuentra presente en cada
organismo vivo de la Tierra. Estas cuatro letras hacen referencias a cuatro
bases nitrogenadas: adenina (A), timina (T), citosina (C) y guanina (G).
Estas bases forman parte de las unidades fundamentales de los &cidos nuclei-
cos, como el ADN y el ARN.

En 1953, Watson y Crick describieron cémo estas bases se combinan para
formar la doble hélice del ADN (Figura 1). Se forman pares entre adenina y
timina y entre citocina y guanina, donde estas se unen por medio de enlaces
de hidrégeno. Esto es esencial para la estabilidad y la funcién del ADN.



A medida que la ciencia ha ido avanzando, se desarro-
llaron los Sistemas de Informacion Genética Artificial-
mente Expandidos (AEGIS), los cuales nos permiten
ampliar la informaciéon genética mas alla de las bases
nitrogenadas tradicionales del ADN. Los AEGIS incor-
poran pares de bases artificiales adicionales que se
pueden replicar por si mismos. Este sistema incluye un
alfabeto ampliado de ocho letras, contando con las
cuatro bases naturales (A:T y C:G) y con cuatro bases
artificiales (B:Sy P:Z).
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Un grupo de investigadores de la Universidad de
California en San Diego exploré en un estudio como las
enzimas de la bacteria E. coli, especificamente la ARN
polimerasa, interacttia con pares de bases artificiales en
un alfabeto genético expandido de seis letras. El objeti-
vo era entender como estas enzimas reconocen y
procesan estos pares artificiales, ya que, estas enzimas
son las encargadas de copiar y transcribir la informa-
cién genética contenida en el ADN para realizar
diferentes funciones biolégicas en el cuerpo.
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Los resultados mostraron que las enzimas pueden
reconocer selectivamente los pares de bases artificia-
les. También se descubri6 que estas enzimas se encon-
traban en un estado activo, listas para ejercer su
funcién. Cuando se encontraban en este estado, los
pares de bases artificiales adoptaban una geometria
similar a la doble hélice de ADN, lo que indica que los
principios de reconocimiento de los pares de bases
naturales también aplican a los pares de bases artificia-
les, validando la efectividad del disefio de los pares

artificiales.

Este estudio también proporciond evidencia que

respalda una hipétesis propuesta por Watson y Crick,

en la que se menciona que las mutaciones espontaneas

podrian surgir de manera aleatoria cuando una base
Figura 1. Cadena de doble hélice del ADN.

natural adopta una forma molecular desfavorable que
influye en su capacidad de emparejarse de manera
precisa con sus contrapartes, formando la doble hélice
del ADN. Si las bases no adoptan la forma molecular
correcta pueden ocurrir errores en la nueva secuencia,
y esto lleva a una alteraciéon en la funcién celular
normal. Esto fue un hallazgo muy importante, ya que
se habia observado que estas mutaciones ocurrian en
otros procesos del ADN, sin embargo, en este estudio
se dio evidencia directa de que esto también puede
ocurrir durante el proceso de transcripcién de ADN, en
el cual las bases naturales se deben de copiar y transcri-
bir para formar otra cadena que contenga la misma
informacion genética.
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Estas evidencias nos permiten crear nuevas proteinas
usando aminoécidos que no son comunes en la natura-
leza. Aunque existen en la naturaleza, estos aminoaci-
dos no se encuentran en las proteinas que convencio-
nalmente consumimos. La importancia de este avance
radica en que, al ampliar la variedad de moléculas, se
pueden disefiar proteinas con propiedades y funciones
Unicas que no se encuentran en la naturaleza, teniendo
un gran potencial en diversas areas como lo es la medi-
cina

ARN polimerasas: son enzimas encargadas del
proceso de transcripcion o transformacion de
ADN a ARN, que es necesario para que se

puedan fabricar las proteinas durante un proce-

so llamado “traducciéon”.
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