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INTRODUCCION

El proceso de la biosintesis de proteinas corresponde a la
etapa de la traduccidn del &cido ribonucleico mensajero (ARNm),

o sea, a la conversidn de un mensaje codificado por &cidos ribo-
nucleicos en una proteina formada por la polimerizacién ordenada
de los 20 diferentes aminodcidos gue entran en su composicidn.

El ARNm porta la informacidn genética contenida en el &cido
desoxirribonucleico (ADN), funcionando de esta manera como un
intermediario entre un gen y el producto final de dicho gen, que
en la mayor parte de los casos es un polipéptido.

En la traduccibén intervienen, ademds del ARNm, otros dos &ci-
dos ribonucleicos: el de transferencia (ARNt) y los ribos&micos
(ARNr) . Estos iltimos se encuentran incorporados en los orgénu-
los celulares llamados ribosomas, que constituyen el sustrato fi-
sico sobre el cual se realiza la biosintesis de proteinas. Por
otro lado, tambi&n intervienen en el proceso de biosintesis las
enzimas activadoras o aminoacil-ARNt-sintetasas, los 20 amino&-
cidos, las moléculas ricas en energia ATP y GTP, iones monovalen-
tes y divalentes como KL Y Mg2+, y una serie de protefnas llama-
das factores de iniciacibén, de alargamiento y de terminacidn.

Para que tenga lugar la biosintesis de proteinas es necesario
que los amino&cidos puedan reconocer a los codones del ARNm. Como
esto no puede hacerse directamente, es necesaria la intervencién
de una molécula adaptadora, el ARNt, capaz de reconocer a un codbn
especifico y también de portar en su extremo 3' un aminodcido ac-
tivado. Para que se realice esta funcién de adaptacién deben concu-
rrir 3 condiciones: a) gque existan por lo menos 20 molé&culas adapta-
doras diferentes (es decir, un nfimero igual a los 20 amino&cidos

que intervienen en la estructura primaria de las proteinas), b) la
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unién entre cada molécula adaptadora y el amino&cido correspon-
diente debe ser muy especifica y esto se logra por medio de en-
zimas especificas, las aminoacil-ARNt-sintetasas, de las cuales
deben ‘existir por lo menos 20 especies diferentes, y c) el reco-
nocimiento entre la molécula adaptadora y el codén del ARNm debe
ser también muy especifico. Cumplidos estos requisitos, puede es-
perarse que la colocacifén de los aminodcidos en la estructura pri-
maria de un polipéptido dado, corresponda a las instrucciones con-=
tenidas en el gen (ADN) y en el ARNm correspondiente.

Como la biosintesis de protefinas empez6 a estudiarse en proca-
riotes, el proceso es mucho mejor conocido en estos organismos
gue en eucariotes, por lo que en esta revisifn nos limitaremos a
los datos'conocidos en los procariotes, y mis especificamente, en
Escherichia coli, ya que casi todos los estudios han sido hechos
con este organismo y los datos obtenidos son los menos sujetos a

controversia.

I. LAS AMINOACIL-ARNt-SINTETASAS Y LA ACTIVACION DE LOS AMINOACI-
DOS.

Las aminoacil-ARNt-sintetasas son las enzimas encargadas de ac-
tivar el grupo carboxilo de los aminodcidos para después esterifi-
carlos con los ARNt correspondientes. Por lo tanto, cada aminoacil-
ARNt-sintetasa cataliza 2 reacciones experimentalmente distingui-
bles entre si.

La primera reaccidén consiste en un ataque nucleofflico a la unidr
anhidrido entre los fosfatos alfa y beta del ATP, con la formacibn
de un aminoacil-AMP y la liberacién de pirofosfato inorgénico:

AA, + ATP + E, == AA, =~ AMP - Ej + PP;

z
Esta reaccibn tiene las siguientes caracteristicas: a) el pro-
ducto aminoacil-AMP (adenilato de amino&cido) forma un complejo con

la enzima que es estable; b) la reaccién tiene lugar en presencia
de Mg2+, habiendo una relacibn Mg2+/ATP Bptima para cada aminodcido

(1); ¢) la reaccién es reversible. (Fig. 1)
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Fig. 1. Aminoacil-adenilato (R = cadena lateral del aminodcido).
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Fig. 2. Estructura del extremo 3' del aminoacil-ARNt (R = cadena
lateral del amino&cido; R' = cadena del ARNt).
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La segunda reaccién catalizada por la aminoacil-ARNt-sintetasa
es la transferencia del aminodcido, del adenilato al ARNt corres-

pondiente:

AAl-AMP-E1+ARNt1FﬁAA1—ARNtl+AMP+E1

Las caracteristicas de esta reaccibén son: a) tener un alto grado
de especificidad, tanto en lo que atane al amino&cido como al ARNt;
b) el aminodcido queda esterificado a la posicibn 3'-OH de la ade-
nosina terminal del ARNt. En la actualidad hay evidencias (2) de
que la esterificacidn se hace en la posicibn 2'-OH y que luego hay
una migracién interna hacia la posicibén 3'-OH. c) la energia libre
de hidrélisis del aminoacil-ARNt es casi la misma que la del ATP
(constante de equilibrio cercana a 1); d) como puede preverse, es-—
ta reaccién se ve muy afectada por las variaciones del pH, de la

+
2 (en este caso, proba-

fuerza idnica y de la concentracidn de Mg
blemente como estabilizador del ARNt). (Fig. 2]

Como se ha visto, estas dos reacciones sucesivas catalizadas
por la aminoacil-ARNt-sintetasa son esencialmente reversibles y
sin embargo, esta reversibilidad no es observada in vivo. Esto se
debe a dos razones: a) la presencia de pirofosfatasas en el sobre-
nadante impide que la primera parte de la reaccidn se invierta;

b) la utilizacidn rdpida de los aminoacil-ARNt en la sintesis de
proteina, lleva el equilibrio de la reaccibén hacia la derecha.

Por otro lado, es obvio que la aminoacilacifén de cada amino&-
cido consume 2 uniones ricas en energia.

En cuanto al nfimero de sintetasas, en los procariotes s6lo se
ha podido demostrar la existencia de una enzima activadora por ca-=
da amino&cido, o sea que existen 20 aminoacil-ARNt-sintetasas en
totad (3).

En cuanto a la posibilidad de gque la aminoacilacién pudiera ser
errdnea, se han descrito en efecto muchos casos en los cuales se
puede inducir in vitro la aminoacilacién eguivocada, pero parece
ser que in vivo esto se puede evitar por cualquiera de los siguien-
tes caminos: a) la velocidad de aminoacilacién correcta es mucho
mayor que la errdnea; b) la constante de asociacifn de las sinte-

tasas y de sus ARNt correspondientes son mucho mayores que cuando
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Fig. 3. Representaci6n esquemética de la aminoacilacién enzim&-
tica del ARNt.
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no hay tal concordancia; c) las sintetasas catalizan la reaccidn
inversa (hidrélisis) de un aminodcido esterificado a un ARNt in-
correcto a mayor velocidad que en el caso del ARNt correctamente

aminoacilado. (Fig. 3)
) 1 LOS ACIDOS RIBONUCLEICOS DE TRANSKFERENCIA (ARNt) .

Estas son moléculas de pesc molecular relativamente bajo, por
lo que se les denomind al principio 8cidos ribonucleicos solubles
(ARNs) . Consisten en cadenas polinucleotidicas que contienen apro-
ximadamente 80 (74-95) nuclebtidos, que pesan aproximadamente 25,
000 daltones y que tienen un coeficiente de sedimentacié n de 4S.
Cada molé&cula de ARNt es especifica para un aminofcido dado y es
aminoacilado ("cargado") enzimdticamente por una aminoacil-ARNt-
sintetasa.

Como el cédigo genético es degenerado, existen para cada amino-
4cido mis de una especie de ARNt, que en este caso se llaman isoa-
ceptores. Asi, por ejemplo, en E. coli se conocen 5 isoaceptores
para la L-leucina. Es muy probable que el nfimero total de especies
de ARNt de un procariote dado oscile entre 40 y 60, ya que por la
hip6tesis del bamboleo de Crick (4), los 61 codones del cédigo ge-
nético que corresponden a ARNt (excluyendo los codones de termina-
cibn) no tienen gue estar representados cada uno por un ARNt, puesto
gue cada anticoddn puede reconocer dos O afin tres codones.

De todas las caracteristicas estructurales complejas del ARNt
s6lo nos interesan dos en este momento: a) el extremo 3' que acep-
ta el amino&cido activado en una unidn &ster entre el carboxilo del
aminoicido y el 3'-OH de la adenosina terminal, y b) existe aproxi-
madamente a la mitad de la molécula una secuencia de 3 nucledtidos
(anticoddn) capaz de reconocer al coddén correspondiente en el ARNm
por apareamiento antiparalelo.

Debe quedar claro que la unibén entre el aminodcido y el ARNt
tiene el nivel energético necesario para reaccionar con un grupo
amino de otro aminoicido (aminoacil-ARNt), de modo que la formacibn
de una unibn peptidica por condensacidén de dos aminodcidos no nece-
sita de un aporte energético adicional al utilizado en su activacidn.

La funcidn adaptadora del ARNt es demostrada en el hecho de gue
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cualquier amino&cido, una vez esterificado al ARNt, no participa
para nada en la seleccifn del codbén en un ribosoma programado con
ARNm (5).

III. EL ACIDO RIBONUCLEICO MENSAJERO (ARNm).

En la expresi6én génica, el ARNm tiene la funcibn de llevar la
informaci6én contenida en el ADN (en ciertos casos, en el ARN) a
los ribosomas, donde serviri de matriz directa para la biosinte-
sis de un polipéptido. La imagen primitiva del ARNm, como una sim-
ple cadena de nucledtidos conteniendo los codones que van a dictar
el orden de los amino&cidos en el polipé&ptido final, ha tenido que
modificarse, puesto que en la actualidad sabemos que contiene ade-
mis secuencias de nuclebtidos que no se traducen y que contienen
sefiales que los ribosomas, y quiz&s algunas proteInag regonocen co-—
mo sitios especificos de unibén, que tiene elementos de estructura
secundaria y terciaria y que muchos ARNm son modificados después
de la transcripcién.

Las caracteristicas generales del ARNm de procariotes son: a)
recambio rdpido que obedece & una cinética, exponencial, y una vida
media de minutos a 37°; b) tienen pesos moleculares muy variables,
segfin el gen al cual correspondan; c) es comfin que los mensajes
correspondan a un operbn, O sea que son policistrénicos. Esta es
la regla en los bacteri6fagos y es conocida en E. coli (operén
lac); d) todos los BARNm tienen secuencias no codificantes con sor-
prendentemente poca homologia entre ellas; e) la degradacién del
ARNm ocurre independientemente de la edad del mensaje por mecanis-

mos afin desconocidos. (Fig. 4)
IV. EL RIBOSOMA.

Es un orgédnulo compuesto de &cido ribonucleico y protefina y con
un coeficiente de sedimentacién de 70S. En los procariotes, al igual
que en todos los dem&s organismos conocidos, el ribosoma estd cons-
tituido por 2 subunidades, una grande con un coeficiente de sedimen-
tacién de 505 y una pequena con un coeficiente de sedimentacibn de
S0STN(FIg. "3)
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ARNm SECUENCIA CERCANA AL AUG
R17, cubierta --=- ACC GGG GUU UGA AGC AUG ---
QB, cubierta --- UGG _GUC AAU UUG AUC AUG ---
R17, replicasa --- ACA UGA GGA UUA CCC AUG ---
QB, replicasa --=- CUA AGG AUG AAA UGC AUG ---
Cistrén lac 2 --- ACA CAG GAA ACA GCU AUG ---
Cistrén gal E --- CUA AUG GAG CGA AUU AUG ---
MS2, proteina A --- UAG GAG GUU UGA CCU GUG ---

Fig. 4. Secuencias de nuclebtidos cercanas al AUG iniciador de
diversos ARNm. Todos contienen sectores ricos en puri-
nas (subrayados), complementarios a la regifn 3' del ARN
ribosdmico 16S (---ACCUCCUUA__).

OH
ARNr 16S
21 PROTEINAS
308
ARNr 23S
ARNr 5S
50S

34 PROTEINAS

Fig. 5. Componentes de las subunidades del ribosoma de E. coli.
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La subunidad 305 estd formada por un &cido ribonucleico ribos6-
mico (ARNr) con un coeficiente de sedimentacidn de 16S y de 21 pro-
tefnas, mientras que la subunidad 505 estd formada por dos ARNr con
un coeficiente de sedimentacién de 235 y 55 respectivamente, y 34
protefnas. Debido a gue la protefna 520 de la subunidad pequefia y
la protefna L26 de la subunidad grande son idénticas, el nfimero to-
tal de protefnas del ribosoma 705 es de 54 (6). (Fig. 6)

Es importante notar que précticamente todas estas proteinas estén
bien individualizadas y existe poca homologia entre ellas, lo que
significa que cada una tiene una funcibn especifica que cumplir en
el ribosoma. Adem&s, cada una de ellas se encuentra representada en
el ribosoma por una sola copia, con la notable excepcifén de la pro-
tefna S20 y la L26 mencionadas arriba, y la proteina L7/L12, de la

cual pueden existir 3 6 mis copias por ribosoma.
V. EL PROCESO DE TRADUCCION (BIOSINTESIS DE PROTEINA) .

Este proceso involucra 3 pasos bisicos: a) iniciacibn; b) poli-
merizacién; y c) terminacién. De estos, 2 son procesos bien indivi-
dualizados, la iniciacifn y la terminacifn, mientras que el otro,
la polimerizacidn, es un proceso ciclico, repetitivo y no indivi-

dualizado.
A. LA INICIACION.

Dado que el c6digo genético carece de puntuacién ("comas") que
separe un codbén de los inmediatamente anterior y posterior a €1,
s6lo hay una posibilidad de asegurar gue el marco de lectura del
mensaje sea el correcto y esa es la iniciacibn correcta. Por esta
razén podemos comprender el porqué de la complejidad de este paso.

La iniciaci6n requiere de subunidades ribosbmicas libres (305 ¥y
505), ARNm, GTP, de un ARNt iniciador y de tres factores proteini-

cos de iniciacibn.
a) EL ARNt INICIADOR

En E. coli existen 2 especies de metionil-ARNt. Las 2 son este-
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Fig. 6. El ribosoma 705 de E. coli visto al microscopio electr&-
nico. Esquema compuesto del efecto de la rotacibn alrede-

dor del eje vertical.
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Fig. 7. Esquema del proceso de iniciacién de la biosfntesis de

proteina en E. coli.
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rificadas por la misma metionil-ARNt-sintetasa, pero una de ellas
es susceptible de ser formilada en el grupo amino de la metionina
por la enzima metionil-ARNt-transformilasa, dando una especie nue-
va llamada formil-metionil-ARNt (7,8,9). La segunda especie de me-
tionil ARNt no es formilada y sirve para introducir metionina en el
curso de la polimerizacibn de la proteina (no es capaz de iniciar).
El formil-metionil-ARNt es indispensable para iniciar la sinte-
sis de todas las protefnas de los procariotes y corresponde a los
codones AUG y GUG del ARNm. La proteina ya terminada pierde en la
mayoria’EE—IBs casos el grupo formilo y afin la metionina terminal
(10). Esto es evidente cuando se estudia el aminodcido N-terminal
de las proteinas de E. coli: el 40% de ellas comienzan con metioni-
na, pero este aminodcido corresponde s6lo al 2.5% de los amino&ci-

dos totales de las mismas.
b) LOS FACTORES DE INICIACION.

Estos son indispensables para la traduccién del mensaje genéti-
co y son de naturaleza proteinica. Se conocen 3, denominados IF-1,
IF-2 e IF-3. Normalmente se les encuentra adheridos a la subunidad
305 nativa, de la que pueden ser separados con amortiguadores de
cloruro de amonio 0.5 6§ 1 M. Los pesos moleculares de estas protei-
nas son: IF-1, 9400; IF-2, 80,000; e IF-3, 22,600. (Fig. 7

c) MECANISMO DE LA INICIACION.

El proceso de la iniciacibn comienza con la unidén espontdnea de
los factores IF-1 e IF-3 a la subunidad 30S libre (producida en el
proceso de terminacién al disociarse el ribosoma 70S). Por otro la-
do, se forma un complejo ternario entre el formil-metionil-ARNt, el
factor IF-2 y el GTP. Este complejo se une al complejo 30S . IF-1 -
IF-3, de tal manera que el F-Met-ARNt queda en el sitio P (peptidil)
en el complejo de iniciacién 70S (ver més adelante). En este momen-
to, se une el ARNm para completar el complejo de iniciacibén 30S5. Se
sabe en la actualidad que el ARNm interacciona con varios de los com-
ponentes del complejo de iniciacifn 30S a saber: con el factor IF-3,
con las protefnas ribosémicas S1, 87, S12 y S21, y con una regién
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del ARNr 16S cercana o correspondiente al extremo 3'. Esta regifn

es rica en pirimidinas y es homfloga a una regifn rica en purinas
que se encuentra del lado 5' del AUG iniciador. Esta interaccién
podria ser la clave de la discriminacién entre un AUG iniciador y

un AUG interno. El complejo de iniciacidn 30S se une entonces a una
subunidad 50S para dar un complejo de iniciacibn 70S, con la libera-
cibn de los 3 factores de iniciaci6n y la hidr6lisis de un GTP (11,
12y .

En resumen, los pasos de la iniciacidén son los siguientes:

1) 30SS+ IF-1 4+ IF=-3 —=3B(I0SFTE-1 = TF-3)

2) F-met-ARNt + IF-2 + GTP —>» (F-met-ARNt - IF-2 - GTP)

3) —> (308 - IF-1 - IF-3 . F-met-ARNt - IF-2 - GTP)

4) + ARNm —» (30S - IF-1 - IF-3 . F-met-ARNt . IF-2 - GTP . ARNm)

5) + 508 =——» (70S + ARNm - F-met-ARNt) + IF-1, IF-2, IF-3 + GDP
+ Pi

d) LA POLIMERIZACION

La subunidad 50S del ribosoma tiene 2 sitios en los cuales se pue-
de fijar el ARNt: el sitio P (peptidil) y el sitio A (aminoacil). Al
terminar de formarse el complejo de iniciacibén 70S, el F-met-ARNt se
encuentra en el sitio P. En este momento el ribosoma estd listo para
iniciar la sfntesis de las uniones peptidicas entre aminofcido y ami-
nodcido (polimerizacién). El proceso de polimerizacién de los aminod-
cidos para formar una cadena polipeptidica requiere de 3 factores
protefnicos que se encuentran en el jugo celular y que son EF-G (72,-
000 a 84,000 de P.M.), EF-Tu (42,000 a 47,000 de P.M.) y EF-Ts (28,-
500 a 35,000 de P.M.). Los dos filtimos son componentes del factor T,
uno de los cuales, Tu, es termoldbil, y el otro, Ts, es termoestable.

El proceso de la polimerizacifn es cficlico e indiferenciado, y po-

demos dividirlo en los siguientes pasos:
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i) FIJACION DEL AMINOACIL-ARNt.

El ARNt cargado con su correspondiente aminodcido (aminoacil-
ARNt) forma un complejo ternario con el factor EF-Tu y GTP (ob-
sérvese la analogia con el complejo ternario F-met-ARNt . IF-2 -
GTP). Este complejo ternario aminoacil-ARNt + EF-Tu . GTP se fija
al ribosoma en el sitio A (aminoacil) cuando el anticodén del ARNt
corresponde al codén del ARNm que sigue al codbén iniciador AUG.

Una vez fijado el complejo al sitio A, se hidroliza el GTP y se
desprende el complejo binario EF-Tu - GDP y queda el aminoacil-
ARNt en el ribosoma. (Fig. 8)

El complejo EF-Tu . GDP interacciona en el jugo celular con el
factor EF-Ts, form&ndose un nuevo complejo EF-Tu * EF-Ts (corres-
pondiente al antiguo factor T) y liber&ndose GDP. El complejo EF-
Tu - EF-Ts estd asf listo para interaccionar con un nuevo amino-
acil-ARNt y con GTP.

Podemos resumir el ciclo en gue participa el aminocacil-ARNt de

la siguiente manera:

1) aminoacil-ARNt - EF-Tu - GTP + ribosoma 70S + ARNm ——>
(aminocacil-ARNt - ARNm - ribosoma) + EF-Tu - GDP + Pj

2) EF-Tu - GDP + EF-Ts = EF-Tu - EF-Ts + GDP

3) EF-Tu - EF-Ts + GTP [+ aminoacil-ARNt &== aminoacil-ARNt
EF-Tu . GTP + EF-Ts

ii) FORMACION DE LA UNION PEPTIDICA.

El amino&cido gue ocupa el sitio A como aminoacil-ARNt tiene su
grupo amino alfa libre y en capacidad de reaccionar con el carboxi-
lo de la formil-metionina esterificada con el ARNt iniciador que se
encuentra en el sitio P. La reaccibn es catalizada por la enzima
peptidil-transferasa que forma parte integral de la subunidad 508
(13), v que esti formada por varias proteinas ribosfmicas. Esta
reaccidn no necesita de aporte adicional de energfa ni de factores

proteinicos adicionales. (Fig. 9)
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Fig. 9. EIl proceso de la formacién de la unién peptidica, visto

con mayor detalle.
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iii) LA TRANSLOCACION.

Una vez formada la unibn peptidica, en el ribosoma hay dos ARNt,
uno en el sitio P, desacilado o descargado, y otro en el sitio A
que porta ahora un dipéptido formado por F-met-aminoacil-ARNt. En
este momento, el sitio A estd ocupado por un peptidil-ARNt y esta
situacién no permite gue entre el siguiente aminoacil-ARNt dictado
por el ARNm.

Entra en juego entonces el factor EF-G gue cataliza la hidr6li-
sis de un GTP y el ribosoma 70S avanza sobre al ARNm en direccibn
al extremo 3', una distancia correspondiente a un codbn (un trinu-
clebtido) .

Simult&neamente, el peptidil-ARNt pasa a ocupar el sitio P y el
ARNt descargado es expulsado del ribosoma. De este modo, al final
de la translocacifén estamos en la misma situacifn gque antes de co-
menzar el ciclo, con la diferencia que en el sitio P ahora hay un
(di)peptidil-ARNt y que frente al sitio A se encuentra un nuevo
codén. Este ciclo se repetird hasta gque todos los codones con sen-

tido hayan sido traducidos.
e) LA TERMINACION.

El proceso de terminacifn de la biosintesis de una proteina, a
semejanza de la iniciacién, est& bien diferenciado e individuali-
zado.

El cédigo genético comprende 64 codones, 61 de los cuales corres-
ponden a amino&cidos y 3, llamados codones sin sentido por no co-
rresponder a ningfin aminodcido, sirven como sefial de terminacién.
Estos son UAG, UAA y UGA.

Para terminar la sintesis de un polipéptido, no es suficiente
llegar a traducir el Gltimo codén con sentido del ARNm, sino que
es preciso liberar el polipéptido de su unibn &ster con el ARNt
(peptidil-ARNt).

Para que se efectfie la hidrflisis del éster, se necesita, ade-
mais de un codbén de terminacifn (se conocen casos en que hay 2 codo-
nes de terminacibén sucesivos, como en el ARN del bacterib6fago R17

en gue se encuentra la secuencia UAA - UAG) , dos factores proteini-
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P A
RF-1, RF-2,RF-3
( (GTP)
NS
\COD(')N DE PEPTIDO LIBRE
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Fig. 10. Esguema del proceso de terminacién en E. coli.
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cos de terminacibén, RF-1 (44,000 d) y RF-2 (47,000 d) que difie.en
entre si por los codones de terminacién que son capaces de recono-
cer. E1 factor RF-1 reconoce a los codones UAA y UAG, mientras que
el factor RF-2 reconoce a los codones UAA y UGA.

Se conoce un tercer factor, RF-3, que estimula la fijacidn y la
liberacidén de los otros 2 factores de terminacibn, en presencia de
GTP. Se propone que los factores de terminacibén, ademds de recono-
cer el codbén de terminacibn, interaccionan con la peptidil-transfe-
rasa, convirtiéndola momentineamente en peptidil-hidrolasa. El1 po-
lipéptido queda libre, el GTP es hidrolizado y los factores regre-
san al jugo celular (14).

Los ribosomas 70S se separan entonces del ARNm y se disocian en
subunidades, 508 y 30S, listas para volver a formar un complejo de
iniciacién. La unién del 30S con el factor de iniciacién IF-3 impi-
de que &ste se vuelva a unir con el 50S por lo que se le identifica

también con el factor de antiasociacién. (Fig. 10)

f) GASTO ENERGETICO DE LA BIOSINTESIS DE PROTEINA.

El proceso de la biosintesis de prote¥na requiere de una inver -
sién energética sumamente alta, ya que por cada aminofcido que se
afiade a una cadena polipeptidica se requiere la hidr6lisis de un

minimo de 4 uniones ricas en energia (ATP o GTP).
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