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Introduccion. El control de la expresion génica esta
determinado por la degradacion del RNA. Se lleva a cabo
por diferentes clases de ribonucleasas ' y diversas vias
de escision ribonucleica. Dis3L2 es una proteina que
forma parte de la familia de las RNasas 1I”. Degrada
mRNAs en direccion 3- 5 que se han deadenilado y
posteriormente uridilado por una uridililtransferasa
terminal®. Cold shock domain (CSD) es un dominio
responsable de la actividad de union a los acidos
nucleicos® gue esta presente en Dis3L2, lo que sugiere
gue juega un importante papel en la regulacion de la
expresion génica. El objetivo del presente es exponer la
presencia de un CSD como parte de Dis3L2 obtenido a
partir de ganglio cerebral de la langosta de agua dulce
Cherax quadricarinatus y proporcionar informacion que
ayude a revelar el proceso de regulacién génica.

Metodologia. Se realizé una PCR-RACE 3’y 5’ de cDNA
de Dis3L2 de ganglio cerebral de C. quadricarinatus. Se
clonaron en DH5a y en el vector pGEM-T Easy y se
secuenciaron. Se analizaron secuencias de nt con
BLAST y ClustalW?2, y las proteinas hipotéticas con
SMART, ExPASy y Phyre2.

Resultados. Se identific6 una secuencia de nucleétidos
de 342pb con UTR 5’ y 3’ de 105 y 63pb respectivamente
y una regién codificadora de 174 pb (57 aa) (Fig. 1.).
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Fig. 1. La secuencia de nt y deducida de aa de Dis3L2 a partir de PCR-

RACE muestran la presencia de un CSD sitiado en un rectangulo.

Se reconocio un CSD, y se llevo a cabo un alineamiento
del mismo de las especies Xenopus laevis (CSDF),
Bacillus subtilis (CSP), Escherichia coli (MJC) y el
encontrado en Cherax quadricarinatus (CSD) con lo que
se identificaron aa consenso  (Fig. 2.). El modelado
hipotético de la proteina (99.5% de confianza) sugiere
estructuras de Dis3L2, OB-fold y CSD (Fig. 3.).

Conclusiones. El péptido identificado como Dis3L2 tiene
una identidad de 60% con los reportados en diferentes
organismos, dicha variabilidad se pudiera deber a

distancias filogenéticas con crustaceos. Asimismo en el
OB-fold encontrado, cuya funcién radica en la capacidad
de union a oligonucledtidos (fig. 1), se identificé un
motivo similar al RNP-1 de CSD (fig. 2., aa en rojo).
Landsman propone que RNP-1 cumple la funcién de
reconocimiento y metabolizacién de RNA®, pero el
mecanismo de especificidad es adn desconocido. Los
OB-fold conocidos constan de una estructura de B-barril
con una extension aproximada de 70 aa®, nuestro CSD
tiene 57 aa y el modelo predice la formacion de 2 laminas
B (fig. 3). Lo anterior nos permite inferir que nuestro
péptido funcional debe presentar afinidad por acidos
nucleicos y probablemente esté asociado con la
metabolizacion del RNA.
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Fig. 2. Alineamiento de CSD de X. laevis (CSDF), B. subtilis (CSP), E.
coli (MJC) y C. quadricarinatus (CSD). En gris los aa conservados y en
rojo los aa del motivo de unién a acidos nucleicos RNP-1.
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Fig. 3. Modelado hipotético de CSD. Dimensiones (A): X:28.952
Y:31.220 Z:29.621. Tiene 99.5% de confianza con un pliegue de unién
a nucleétidos de la familia de CSD.
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