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MODEL D’ADN PER A REPRODUIR ELS MECANISMES DE TRANSMISSIO
HEREDITARIA

Contingut de la caixa:

Aquest model consta de les segiients peces:
24 Bases d"Adenina (A)
24 Bases de Timina (T)
24 Bases de Citosina (C)
24 Bases de Guanina (G)
24 Bases d Uracil (U)
120 Enllagos entre bases nitrogenades
16 ARNt com a suport anticodd
40 Aminoacids: 2 col.leccions dels 20 aminoacids essencials

18 Enllagos entre aminoacids

Objectius;

¢ L°ADN com a suport de la informaci6 genética: muntatge d'una cadena d’acid
desoxiribonucléic (ADN).

* Estructura en doble hélix d’ADN: formar la cadena complementaria i establir els enllagos de
pont d’hidrogen entre les bases nitrogenades.

* Mecanisme de replicacid: desfer els enllagos entre les bases nitrogenades alhora que es
formen les cadenes complementaries a 1’ ADN original.

* Mecanisme- de transcripcid: sintetitzar ARNm a partir d’'una cadena d’ADN. Desfer els
enllagos entre les bases nitrogenades alhora que es forma la cadena complementaria a 1’ ADN,
per¢ utilitzant 1'uracil.

¢ Mecanisme de traduccio6: sintesi de proteines a partir d'una cadena d”ARNm. Ensamblar un

ARNt amb un aa a tres bases nitrogenades de I'ARNm (codo).
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Experiéncies a realitzar:
e Muntatge de la doble hélix:

Per a representar la doble cadena d"ADN és necessari produir un grau de torsié a cada base que
utilitzareu per a fer el muntatge. Per a fer aixo, alhora que subjecteu el cos de la peca( part plana )
gireu el pivot cap a la dreta ( en sentit de les agulles del rellotge ) 90°, prenent com a referéncia la
posici6 del cos de la pega.

Mantenir aquesta posici6 uns segons, el temps necessari per a imprimir 1'angle del pas d’hélix
(45°) que s’estabilitza automaticament un cop es deixa el pivot.

Aquest angle serd permanent perd no definitiu, és a dir si no es produeix I'operacié inversa,
I"angle roman constant.

No tingueu por de trencar la pega al fer el gir, doncs Ia resisténcia mecanica d’aquest material és

excel.lent,
"\
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Rotacié del pivol cap a la dreta un angle de 9(°

respecte el cos de 1a pega

Un cop obtinguda una cadena d’ADN juntant les bascs nitrogenades entre si mitjangant els pals
blau cel, que representen 1'esquelet sucre-fosfat, muntareu la seva cadena complementaria i

I’enliagareu a la primera unint les bases nitrogenades, d’aquesta manera s'obté la doble cadena

helix d"ADN.
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s Replicacid:
Aquest mecanisme es pot representar en el model separant les dues cadenes d' ADN
complementaries alhora que es van forman les noves pels extrems.La sintesi de I’ ADN és
produida per un enzim (ADN polimerasa) que és capag de duplicar, és a dir de formar una

réplica exacta de la cadena d”ADN original.

Replicaci6 del DNA: La cadena nova és complementaria a la cadena

antiga sobre la que ¢s sintetitza i idéntica a la cadena antiga de [“altre meitat,

e Transcripcid:

El mecanisme per a formar una cadena d’ARNm lineal i senzilla a partir de la cadena motllo
d’ADN és el segiient: a mesura que anem trencant les unions entre les bases nitrogenades que
formen la doble cadena d’ADN, unim bases complementaries a una de les cadenes formant
I"ARNm, amb la particularitat que en aquest cas la base complementaria de 1"Adenina és 1" Uracit

1 que aquestes bases no tenen angle de torsio.
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A mesura que ['’ARNt amb els aa corresponents es van acoblant a 1'’ARNm, els aa aniran unint-se

fins a formar una proteina.

adena polipeptidica
€n creixement.

Cada aminodcid que s'agrega a l'extrem en creixement
d'una cadena polipeptidica es selecciona mitjangant
I'aparellament de bases complementarics entre |'antidodd
de la molécula d’ARNt unida a ell i el cod6 segiient de la
cadena d"’ARNm.

Per a representar tot aquest mecanisme en el model fareu el segiient: primer uniu les peces que

representen e]s aminoacids (amb un palet blau cel a cada costat) als ARNt.
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Un cop acabat el procés I'’ARNm es desenganxa de 1'’ADN i es tornen a unir les dues cadenes de
I"ADN per a formar la doble hélix.

Aquest procés és produit per un enzim (RNA polimerasa) que transcriu les cadenes d’ADN a

ARNm. Cadena inactiva
d’ADN
{no transcrita)

ARN polimerasa

Cadena motllo ¢’ ADN
{transcrila)

» Traducci6:
La sintesi de proteines és el mecanisme de traduccié del missatge genétic al llenguatge de les
proteines. Per a que €l missatge contingut en el ARNm sigui traduit a una seqiiéncia proteica €s

necessari que els codons (tres bases nitrogenades) siguin reconeguts per 1'aminoacid

corresponent.

uuy Phe ucy Ser uAl Tyr uGu Cys
uuc Phe ucc Ser UAC Tyr uGC Cys

UuA Leu 11 Ser uAA  Sinsentide UGA  Sinsentido
uuG leu ucs Ser UAG Sinsentide UGG Trp
cuy Leu fual} Pro cal His C<GuU Arg
cuc Leu €CC Pro CAC His <GC Arg
g aie * CUA Leu CCA Pro cAn Gin CGA Arg
Codi genétic : ¢ls grups de tres bases S = s e e o S A
nitrogenades de ' ARNm (codons) AUy fle ACU The AAY Asn  AGU Ser
AUC e ACC The AAC Asn AGC Ser
. i AUA lle ACA Thr AAA Lys AGA Arg
son traduits a aa. AUG Met ACG Thr AAG Lys AGG Arg
Guu Vol [elal] Ala GAU Asp GGU Gly
GUC val GCC Ala GAC Asp GG Gly
GUA Val GCA Ala GAA Gl GGA Gly

GUG Val GCG Ala GAG Glu GGG Gly

Aquest reconeixement el porten a terme els ARNt, que tenen la funcié d’engalzar el seu anticodd
al codd complementari de I"ARNm.

Estructura d"una molécula
Molécuta d’ ARNY del model d"ARNt {real}

ARN de Cransfert
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Engalzeu cada conjunt de peces fetes a 'operacié anterior a cada tres bases nitrogenades de
I"’ARNm (codd).
Seguidament uniu els aminoacids que queden consecutius amb palets blau mar i desenganxeu-los

dels ARNt corresponents, aixi obteniu la proteina.
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