BIOLOGIA MOLECULAR DEL
GLOBULO ROJO

Lic. TM. Héctor Herrera Reynoso
Esp.: Citogenéetica y Biologia Molecular



Cholesterol

Fhospholipid et
protein

membrane



Los genes codifican proteinas

- Secuencias de nucl edtidos que contienen
Informacion para codificar una proteina.
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Estructura del ADN
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B. Residuos de aziicares (pentosa)




Estructura del ADN
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La formacion de nucledtidos de DNA

Fosfato + desoxirribosa + base nitrogenada + nucleotido

deoxyadenvlic acid or adenosine-phosphate,




Estructura Primaria del ADN

F. Nucleotido
(base + aziicar + fosfato)

B, Cadena de oH H
nUdEOtidOS del DNA extremo 3'




Estructura Secundaria del ADN




minor
groove

J L

b4
phosphodiester

g =

(A) (B)



-glﬂO'u'Q

Mnor

O phosphate

ester cham

TS




Replicacion del ADN

La sintesis del DNA ocurre simultaneamente
en las dos cadenas: Horquilla de replicacion

Horquilla replicacion

Modificado de Lehninger




Direccion de sintesis:
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Horquilla de replicacion

: Actividades participantes

(Desenrrollamiento doble hélice)

Helicase

Single-stranded bindin
protein (SSB) .
(Mantenimiento de las

cadenas separadas)

Primosome
(Sintesis del RNA cebador)

(Eliminacién cebador,
Sintesis relleno)

DNA ligase
(Union fragmentos | agging
de Okazaki) strand



Esqguema de la replicacion del ADN
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Componentes de la replicacion
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Transcripcion
(DNA — RNA)
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Sitio de inicio de
la transcripcion (eucariotes)
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cooperative assembly of an activated transcription-initiation complex
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Activators

Thease proteins bind to genes
at sites kmown as anfiancars
and spead thae rate
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Organizacion Genomica y Flujo de Informacion Genetica

Transcrilo primarric
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Procesamiento del precursor-mRNA

Transcripcion primaria de hnRNA

(exones +intrones)

MRNA traducida a proteinas

Modificaciones:

B CAP: (6 -m706G)
B Splicing: empalme de exones
B Poly (A) en extremo 3’




7-Methylguanasine

5" splice site 3 splice site polyA site
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Splicing (empalme)

Genes eucariotes en forma de “mosaico”

l Exon: secuencia coaanfe

B [ntron: secuencia interruptora, reguladora

Transcripcion de unidad completa
(exon+intron)= hnRNA 0 transcripto primario

Transporte al citoplasma solo como mRNA




§ Mecanismo de Empalme (splicing)
»
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Splicing o procesamiento de corte y empalme
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Los intrones se eliminan en forma de lazo
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Mecanica del proceso

SPLICEOSOMA
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Consecuencias del proceso
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Transcripticn Poly{A) Dawnsifearm

start site addition site  signals ?
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Transcripcion:

1- Iniciacion: Una ARN-polimerasa comienza la sintesis del precursor del ARN a

partir de unas sefiales de iniciacion "secuencias de consenso " que se encuentran
en el ADN.

ARNpolimerasa
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Transcripcion:

2. Alargamiento: La sintesis de la cadena contintia en direccion 5'—3'. Después
de 30 nucledtidos se le anade al ARN una cabeza (caperuza o lider) de
metil-GTP en el extremo 5° con funcion protectora.

ARNpolimerasa




Transcripcion:

3- Finalizacidon: Una vez que la enzima (ARN polimerasa) llega a la region
terminadora del gen finaliza la sintesis del ARN. Entonces, una poliA-polimerasa
anade una serie de nucleotidos con adenina, la cola poliA, y el ARN, llamado
ahora ARNm precursor, se libera.

poliA-polimerasa

EXSE o[ vl[clldly ,cllel[v]le [u] [allg][a][A] [Al[A]]

ARNmM precursor




4. Maduracién (cont.): El ARNm precursor contiene tanto exones como intrones. Se
trata, por lo tanto, de un ARNmM no apto para que la informacion que contiene sea
traducida y se sintetice la correspondiente molécula proteica. En el proceso de
maduracion un sistema enzimatico reconoce, corta y retira los intrones y las
ARN-ligasas unen los exones, formandose el ARNm maduro.

Cabeza cola

pradursor > WAUG UAG




Maduracion del ARNm (Vision de conjunto).

Regidn codificadora del gen

ADN
Promotor El 11 E2 12 E3 Terminador

TAC @ ATC

Cabeza E1 11 E2 12 E3 cola
precursor AUG UAG
Cabeza cola

ARNmM

AUG UAG
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Membrane-bound

La replicacion o duplicaciéon
y la transcripcidn ocurren en
el nucleo

Los ribosomas estan adosados
' B alamembrana del reticulo

La traduccién ocurre
en el citoplasma
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ARN de transferencia
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ARN de transferencia activado:
cargado con el aminoacido
correspondiente

ANTICODON




TRADUCCION

Anticodon
ARN --- Proteina i




CODIGO . cm base
GENETICO (1]8 ucu UAL uGu
ARNM Phe Tyr Cys
ucC uce UAC uUGe
U Ser
UUA UCA UGA Stop
Lau
UG UCG UGG Trp
cubu ccu CAU i cGu
s
cuc CCC CAC CGC
Leu Pro Arg
CUA CCA CAA o CGA
n
CuG CCG CAG CGG
ALU ACLU AAL AGLU
Asn Ser
AUC lle ACC AAC AGC
Thr
AUA ACA AAA AGA
Lys Arg
AUG Met/Start | ACG AAG AGG
GULU GCU GAU GGU
Asp
GUC GCC GAC GGC
Val Ala Gly
GUA GCA GAA ol GGA
u
GUG GCG GAG GGG




Iniciacion: La subunidad pequeiia del ribosoma se une a la regién lider del ARNm vy el
ARNmM se desplaza hasta llegar al codon AUG, que codifica el principio de la proteina. Se les
une entonces el complejo formado por el ARNt-metionina (Met). La unidon se produce entre el
codon del ARNm y el anticodon del ARNt que transporta la metionina (Met).

Subunidad menor del ribosoma

P A
5’ AAAAAAAAAAA 3
AUG CAA UGC UUA CGA UAG
UAC \ Codén
111
Anticodoén ARNE ARNM

———

Yo

[4

At () ¥~ ler aminoacido




Elongacion I. A continuacién se une la subunidad mayor a la menor completandose el
ribosoma. El complejo ARNt-aminoacido, , la glutamima (GIn) [ARNt-GIn] se situa enfrente del
codon correspondiente (CAA). La region del ribosoma a la que se une el complejo ARNt-GIn
se le llama regién aminoacil (A).

e Subunidad menor del ribosoma

AAAAAAAAAAA 3




Elongacion Il Se forma el enlace peptidico entre el grupo carboxilo de la metionina (Met) y
el grupo amino del segundo aminoacido, la glutamina (GIn).

AAAAAAAAAAA 3




Elongacion lll: El ARNt del primer aminoacido, la metionina (Met) se libera.

AAAAAAAAAAA 3




Elongacion IV: EI ARNm se traslada, de tal manera que el complejo ARNt-GIn-Met queda
en la region peptidil del ribosoma, quedando ahora la region aminoacil (A) libre para la
entrada del complejo ARNt-aa,

AAAAAAAAAAA 3




Elongacion V: Entrada en la posicién correspondiente a la region aminoacil (A) del
complejo ARNt-Cys, correspondiente al tercer aminoacido, la cisteina (Cys).

AAAAAAAAAAA 3




Elongacion VI: Unién del péptido Met-GIn (Metionina-Glutamina) a la cisteina (Cys).

AAAAAAAAAAA 3




Elongacion VII: Se libera el ARNt correspondiente al segundo aminoécido, la glutamina
(Glu).

AAAAAAAAAAA 3




Elongacién VIl EI ARNm corre hacia la otra posicion, quedando el complejo ARN,;-Cys-
Glu-Met en la region peptidil del ribosoma.

AAAAAAAAAAA 3




Elongacion IX: Entrada del complejo ARNt-Leu correspondiente al 4° aminoacido, la
leucina.

AAAAAAAAAAA 3




Elongacion X: Este se sitia en la regién aminoacil (A).

AAAAAAAAAAA 3




Elongacion Xl: Unién del péptido Met-GIn-Cys con el 4° aminoécido, la leucina (Leu).
Liberacion del ARNt de la leucina. EIl ARNm se desplaza a la 52 posicion

AAAAAAAAAAA 3

5’




Elongacion XllI: Entrada del ARNt de la leucina, el 5° aminoécido, la arginina (ARNt-Arg).

AAAAAAAAAAA 3

5’




Elongacion Xlll: Union del péptido Met-GIn-Cys-Leu con el 5° aminoacido, la
arginina (Arg). Liberacion del ARNt de la leucina (Leu). EI ARNm se desplaza a la
62 posicion, se trata del un codon de finalizacion o de stop.

AAAAAAAAAAA 3

5’

Arg-Leu-Cys-GIn-Met




Finalizacion I: Liberacion del péptido o proteina. Las subunidades del ribosoma se disocian
y se separan del ARNm.

5 AAAAAAAAAAA 3

Arg-Leu-Cys-GIn-Met




Finalizacion Il Después unos minutos los ARNm son digeridos por las enzimas del
hialoplasma.

AAAAAAAAAAA 3




Transcrito primaric
Pre-mREM.A N N e [ E—

Adicion de caperuza
[ capping ) Poli-Adenilacion

F S P F T e — ., O, 5, 5, 0, 0, 5,

Eliminacion de intrones
(splicirng)




DOGMA CENTRAL DE LA BIOLOGIA MOLECULAR
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Muchas proteinas tienen que sufrir
modificacliones post-traduccionales

La cadena polipeptidica liberada, para ser funcional:

1.

2.

Debe plegarse para formar la estructura terciara (o
cuaternaria) correcta.

Algunas han de sufrir modificaciones quimicas
postraduccionales como formacion de puentes disulfuros,
hidroxilaciones, glucosilaciones, acetilacion, etc.

. Han de alcanzar también su por medio de

péptido senal o secuencias de transito: sufrir rupturas
proteoliticas especificas.

. Se Si son erroneas 0 si son muy '"viejas®.




Estructura primaria

(Secuencia lineal)

Estructura secundaria

(forma adoptada espontaneamente)
'.';

Las proteinas sufren transformaciones post-traduccionales
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Geaeneral struciure: two stacked, inverted cylinders

System Function

Hsp70

Hsp70 (Dnak) ATPase

Hsp40 (DnadJ) Stimulates ATPase

GrpE  (GrpE) MNuclectide exchange factor
Chaperonin _

Hsp&0 (GroEL) Forms two heptameric rings
Hsp10 (GroES) Forms cap

Cylinder consists
GroES of two inverted rings

Top view: T-fold symmetry with central hole

- 45nm
-

- .
e "

13.7 nm

Side view: subunits of rings are inverted in onientation

o, TN, L
Top rimg }
2.5 nm
B ~ Sl
Bottom ring
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Unfolded polypeptide Folded polypeptide
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Plegamiento correcto de las proteinas

o Asistenciadel
plegamiento:
chaperoninas.

e Hsp60y Hsp70

* Rearregla cadena
polipeptidica que
exponia residuos
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La cara cis del AG recibe vesiculas con proteinas inmaduras
La del AG produce vesiculas con proteinas maduras.

Endoplasmic reticulum ~
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Apilamiento de vesiculas o sacos
membranosos: cisternas.
« Empaquetamiento de
macromoleéculas:
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cis medial trans
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Transeorte de vesiculas necesita aporte

energetico.

Las vesiculas que salen del RER pueden ser
destinadas al AG o a otras organelas asi como al
exterior de la célula.

En la cara trans la proteina se envuelve en
vacuolas que son exportadas hacia distintos
- destinos.
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A FIGURE S-16 Human ABCO blood-group antigens. Thasa
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tanminal oligosacdharidde sugars distinguish the thraea antigans.
Nhe presaonoa o absancos of the ghycosyiiransforasas that add
galaciosa (Gall or A-acal yigalactosamumne [GalkAc) 1o OF antgan
detarmine a parson's Dhood Type,
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polar heads
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Peripheral (single trans- covalently linked (multiple trans-

protein membrane helix) to lipid membrane helices)



Proteinas de membrana

1. Ancladas a lipidos:

Extracellular matrix

B Inter. covalentes:
lipidos membrana.

B EXxo o citoplasmaticas

2. Periféricas

B Inter. débiles:
regiones polares
proteinas integrales y
cabezas polares.

B Intra o extracelular.

B Restringe movimiento
de proteinas
integrales y
citoesqueleto

3. Integrales

B Unida firmemente a la
membrana.

B Disociada con agentes
desnaturalizantes,

___solventes organicos,

detergentes.



A FIGURE 5-31 Cortical cytoskeleton supporting the
plasma membrane in human erythrocytes. (a) Electron
micrograph of the erythrocyte membrane showing the spoke-
and-hub organization of the cytoskeleton. The long spokes are
composed mainky of specirin and can be Sean © ntersect at the
hubs, or membrane-attachment sites, The darker spots along the
Spokes are ankynin molecules, which cross-link specirn 1o

Glycophaorin
Band 3 dimer

Ankyrin

Tropomyosin
Band 4.1

Adducin

Tropomodulin

integral mambrana protens, (b Diagram of the erythrocyte
cyloskaleton showing the vafious components, See text for
diSCUSSION, [Part (3) from T ) Byers and D. Branton, 1985, Aoc Aal'
Acac, 5o USA 826153 Courtasy of DU Branton. Part (b adapled from
S E Lux, 1979, Malure 281-426, and £ J Luna and A L HIlL 1992,

Sciece 258955 |



a1}
Extracallular
domain

hamibransa-
spanning
Fealics s

Cytosolic S
domain s

Structura of glycophorin A, a typical single-

(b

resues and polar uncharged resdues; the axira



ESTRUCTURA MOLECULAR DE LA MEMBRANA CELULAR
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ESTRUCTURA MOLECULAR DE LA MEMBRANA CELULAR
DE LOS GLOGULOS ROJOS

G3FD

Actina .__ Ax
- . Banda 4.1

Tropomiosing

Espectrina
X,

B

Anquirina
Banda 4.2

Banda 3 Glucoforina A



Estructura Membrana Globulo Rojo

Banda 3
Residuos de carboludratos

Banda 4.2

Cadena alfa Cadenabeta
Espectnna
Actina

Tropomoduling

Troporuosina




Resaduos de catolodratos

Estructura Membrana Globulo Rojo

Cadena alfa Cadena beba
Espectrma

)

Troponaosing '

|

Bicapa lipidica
80% fosfolipidos y colesterol

20% glicolipidos y aminolipidos
olesterol

Proteinas membrana

Proteinas integrales de
membrana

Proteinas periféricas de
ENIERE!




Estructura Membrana Globulo Rojo

Proteinas integrales de
membrana

Banda 3 (25% del total de las proteinas
integrales) : 2 porciones : aj
intracitoplasmatica : unida a las proteinas
del esqueleto, y b) transmembranoso
mantiene el contacto intra-extracelular,
proporcionando canales para el transporte
ionico HCO?*-y Cl-. Posee un sitio de
glicosilacion capaz de unir antigenos para
lfi e interviene en la eliminacion de
eritrocitos envejecidos.

constituyen los sustratos antigénicos de
los grupos sanguineos. La

contribuye a la estabilidad de la
membrana por su interaccion con
proteinas periféricas, ademas de
participar en el intercambio idnico

transmembranoso.




Estructura Membrana Glébulo Rojo

Proteinas Periféricas
Las proteinas periféericas inter-
tuan entre si para formar una
malla o enrejado q recubre la
cara interna de la doble capa de
fosfolipidos y son las responsa
bles de la estabilidad y las pro-
piedades viscoelasticas de la
membrana.
1. Espectrina 5. Banda 4.9

' Band 4 ) .. )
\Ld:m]ia R F ;,» 2. Ankirina 6. Aducina
3. Banda 4.1 7. Tropomiosina
L P

 bete 4. Banda 4.2 8.Banda?
| Tropomoduing t




Aduma

\

A

Estructura Membrana Glébulo Rojo

Ladena alfa Cadema bela
Espectrna

Ll S

Proteinas Perifericas
Otras proteinas perifericas se
disponen hacia la cara exterior
de la bicapa lipidica y son funda-
mentalmente antigenos de grupo
sanguineo.

_m(— Cubierta de proteina

'W(— Cubierta de proteina



interacciones verdcales

ESTRUCTURA MOLECULAR DE LA MEMBRANA
CELULAR DE LOS GLOBULOS ROJOS

Interacciones horizonzbes



Estructura Membrana Globulo Rojo

Interacciones proteicas
a) verticales,
b) horizontales.

Interacciones verticales fijan el
esqueleto a la doble capa lipidica.

a) Union entre la Sp (B) y la banda
3, estabilizada porla ANK y
modulada por la proteina 4.2.

b) Union entre la proteina 4.1 y la
banda 3




Estructura Membrana Globulo Rojo

Interacciones proteicas
a) verticales,
b) horizontales.

Interacciones horizontales son res-
ponsables de la estabilidad global
del esqueleto

¢ Union entre moleculas de Sp
para formar dimeros y oligome-
ros de mayor peso molecular

e Union entre Sp, actinay
proteina 4.1, estabilizada por la
proteina 4.9.




1abia 1. rromeqades Dogquimicas vV moeciiiares ae iad profelids de iq memorand eniirociaria

Simbole Parifénca
Bandas &h gel Localizaclon  Tamafio dalgen Nimersde Numerode Peso molecular  dal Fla
PAGE-SDS Proteina  cromestmica (Kb} exones  aminodcidas {apreu/deducida) gen ntagral (1)

1 gpaspecting 1922425 80 B2 2429 240281 SPTA1 P
2 Pespectina 14234242 =100 32 2137 220/238 SFTB P
2.1 Ankirlina 8q11.2 =160 42 1 880 210/206 ANK1 P
28 ir aducina 4516.3 - - 10381 - P
Paducna 2% - - - 9780 - P
3 AE1 17q12-62 17 20 911 90-100/102 EPBI |
41 Protalna 4.1 1pdd-pad .2 =200 23 b8 88+ 78/56 EL1 P
42 Falidina 1541521 20 13 691 T2{F7 ELB42 P
45 Dematina - - : - 4B/52/43+48 - P
p55 Xejo8 =4 B 466 55/53 MPF P
5 fi actina Tptar-g22 - - - 4342 ACTB P
Trepamoduling  Sq22 - - - 43141 TMOD P
] G3PD 12p13 - - - d0/36 GIPD P
K Eslomaling Seo4.1 40 [ 287 a1/ EPBT2 |
Thoparriesing 16431 - - - 27 +2948 TRM3 P
8 Protaina 8 - - - 23/- - P
PAS-1 Glestorina A 4331 - 7 13 36114 GYPA |
PAS-Z Glcoforinas  2q14-51 14 4 128 3214 GYPC |
PAS-3 Gleotorina B 4331 - B 72 20/8 GYPB |
Glcoforinal  2g14-51 14 4 108 2311 GYFD |




Primaria

Secundaria

Esferocitosis Congénita

Etiologia

Defectos moleculares de las proteinas del esqueleto de la
membrana eritrocitaria

Alteraciones del metabolismo celular
Alteraciones del transporte cationico trasnmembrana
Alteraciones de la fosforilacion de las proteinas

Alteraciones de la composicion de los fosfolipidos

Lesion de la membrana
con perdida del area celular

l

a) Perdida fisica (fragmentacion)
b) Contraccion de superficie de la membrana




Esferocitosis Congenita

Etiologia
La elasticidad y deformabilidad de la membrana estan disminuidas,

esto es proporcional a la densidad de espectrina de la membrana.

Los hematies esferociticos pierden membrana + rapidamente

g los normales cuando su metabolismo esta deprimido.

La concentracion de fosfolipidos y colesterol es 15-20% menor de lo
normal, debido a la disminucion de su superficie y pérdida de las

proteinas integrales de membrana
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Rev Cubana Hematol Inmunol Hemoter 2002;18(1).7-24

Articulos de revision

Ingtituto de hematologia e Inmunologia

ESFEROCITOSIS HEREDITARIA: ASPECTOS CLINICOS,
BIOQUIMICOS Y MOLECULARES

Lic. Mayelin Herrera Garcla v Dra. Maranela Estrada del Cueto
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Biologia Molecular del Grupo Sanguineo ABO

. Tres alelos comunes (A,B y O) estan en el locus ABO del cromosoma 9.
Los genes A y B codifican Glucosiltransferasas que producen el Ag Ay
B. El gen O no codifica una enzima funcional.




Biologia Molecular del Grupo Sanguineo ABO

. Oligosacaridos que portan los Ags ABH pueden unirse a cualquier
esfingolipido (glicoesfingolipido) 6

Ilplao zgllcollplao;.

SINGLE-PASS PROTEINS MULTI-PASS PROTEINS GPI-LINKED
PROTEINS NH;

MH, COOH

EU i

P NH, / {

GLGE Ii .

g @ Y)/ . D-:trat:uellular
ﬁss I@Lir? y ﬁ; 8 | ﬁ u b il . "-::5';=55-.=. .-:;5:;-'- Cmr-n ﬁﬂ
Gierbich JI I_i H| o |i—L ' - l \ 'I ll. f Hh* {12)  Diega (14) vt ll Ii ||| |
F }{g L e 1 Dufty (7) [ | |Ke(i0)  Colton(r) || Dombrosk [ ‘'
Knops L I'I ||| b 1| I|| | il |\ T 1| lf Wl ||' Ill fl || ||I || III ||| | Kidd (7} | éﬂ:ﬂ |r I|| RN

| I | "f B _ i AR

@ @ @ @ @ @ é @té; Q @ @I C e T o O Q B

e’ Gy.rt-:bplasrmc
COOH 7
. . s
/.‘_IL‘ N-glycan ~ O—glycan D GPI-linkage * MNot glvcosylated '

(#} represents predicted number of membrane passes

Figure 5-1 Diagram of a ernss-sact on of the red bloca call membrane flpld bilayer and various membrane comoonents that carry blond grou
antigers, GPI, ghyoosviphosohatidvlinosiool,




Biologia Molecular del Grupo Sanguineo ABO

O La glucosiltransferasas A y B adicionan azuUcares especificos a
las cadenas de oligosacaridos que han sido convertidos a H por
la fucosiltransferasa producido por el gen H

[0 Yamamoto y Hakomori mostraron que los genes A y B difieren
en la sustitucion de 7 pb: 4 de estas posicion 176, 235, 266 y
268 de los aas de la transferasas A y B. La s sustituciones 266
y 268 son mas significativas en determinar la especificidad del
azucar, aunque la sustitucion en la posicion 235 también tiene
el mismo efecto.

0 Los alelos Ay B que resultan en disminucién expresion de Ags
A y B puede ser producto de mutaciones que originan enzimas
con habilidad reducida para incorporar azucares Ay

O Una delecion de 1 pb puede formar un gen A2 ocultando al
carboxilo terminal de la secuencia que codifica a la transferasa
A

La glucosiltransfersa especifica para A2, posee un dominio
extra de 21 aas, este dominio es el responsable para la baja
actividad transferasa y el reconocimiento restringido del
sustrato por estaenzima.
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Figure 12-8 Finding a specific gene. A specific gene, the breast cancer gene BRCAT, was found by using the genomic map at
increasing levels of resolution. [£1994 by the New York Times Company, Reprinted by permission ]



- CH 5o
Fiierior pelar cabarmy — o e = Sl e e L -
bl 1%

L‘;El! LT [ Pt B

Frirmacy corgenital ] ol by 124 BOA
SHucora RO GG gwm
LT HEES
[ ] =
Frutals I Fgd Spine Spndiome: ki
Cregeelall Pisgia (100N By Ty il 'l K T=He

Ry [1] e ding: Mumchn D
FHSI 1T (1 Fe L




Possible

ISBT Chromosome. Gene Name Associated . Component
- Name Number Location ISBT ISGN Antigens Name Function
ABO 001 9q34.2 ABO ABO A, B, AB, A, Carbohydrate _ :
MNS 002 4g28.2—qg31.1  MNS GYPA, M, N,S s U, GPA; GPB ; Carrier of sialic acid
' GYPB He Mi?, Viw ; :
L e +35 more _ -
P 003 22g11.2-gter P1 PRI P1 : Carbohydrate L :
~Rh 004 1p36.13-p34.3 RH RHD, B R cien T, RhCE; RhD ' StructuralTransport
e | : RHCE C% and more _ 3 ; :
Lutheran 005 - 19q13 2 LU LU Lu?, Lub, Lu3, Lug Lutheran
- : o and more . - e
Kell 006 '7q33 KEL KEL K, k, Kp2, Kp®, Kell glycoprotein Enzymatic
: ' . . Ku, Js? and more L ' L
 Lewis 007 19p13.3 LE " FUT3 Led, Leb, Le®®, LePh and  Carbohydrate
S : more : S _
Duffy 008 1922-q23 Y DARC Fy?, Fy®, Fy3, Fy4 and more Fy glycoprotein ‘Chemokine receptor
Kidd 009 18g11-q12 JK SLCT4AT  Jk3, Jk®, 1k3 Kidd glycoprotem Urea transport
Diego 010 17921-g22 Dl SLC4AT1  Dig, DiP, Wra, Wrb, Band 3 _Anion transport
T : Wd? and more -
Yt 011 7922 Y& ACHE Yte, e Acetylcho Enzymatic
' - linesterase N _.
Xg 012 Xp22.32 XG XG Xg? Xg? glycoprotein .~ Adhesion
- .Scianna 013 A dp3sp32 S0 sC Scl, Sc2, Sc3 Sc glycoprotein i
Dombrock 014 12pi13.2-pl12.1 DO DO Do?, ob Gy?, Hy, Jo? Do glycoprotein . Enzymatic
; ! 3 : . : CR297 R
Colton 015 7p14 co AQPT Co?, CoP, Co3 - Channel- formmg 3 . Water transport
Landsteiner- 016 19p13.3 LW Lw LWW2, Lyak, | ywb LW glycoprotein Adhesion
Wiener Sh } : b - -
- Chido- SO 6p21.3 CH/RG C4A, C4B Ch1, Ch2, Rgl and . C4A; C4B Complement
Rodgers T ' more : - -
Hh 018 19g13.3 H FUT1 H Carbohydrate : -
Kx 019 Xp21.1 XK XK Kx _ Kx glycoprotein Transport
Gerbich .. 020 2q14-qg21 GE GYPC Ge2, Ge3, Ge4, GPC; GPD Interacts with
' - - - Whb and more ' . protein 4.1 and p55
Cromer 021 1932 CROM  DAF Cre, Tc?, Tc?, Tcs and more CD55 (DAF) - Complement
Knops 022 1932 KN CR1 Kn?, Knb®, McCs, CD35 (CR1) Complement
- N ' SHL ket L ' '
Indian 023 11p13 IN CD44 In?, In® CcD44 Adhesion
Qs 024 19pter-p13.2 oK CD147 oKs= cD147 Adhesion.
Raph 025 11p15.5 MER2 = MER2 MER?2 Tetraspanin Adhesion
Sl R : o . (cD151) .
JMH 026 15p22 3——q23 JMH cD108 JMH cD108 Adhesion
P 027 6p24.2 IGNT  IGNT I N-Acetylgluco- - -
N T saminyltransferase A GchocaIyx.
Globoside 028 3g26.1 BGalN  B3GALT P N-Acetylgalacto- e :
N ' S ; AcT1 : . saminyltransferase Glycocalyx
GIL 029 9p13.1 GIL AQP3 GIL AQP3 _ Glycerol/wa‘terf

urea tra nsport

B- CAM cell adhesion molecule GP, glycophorin; ISBT, International Society of Blood Transfusu)n ISGN, International Society for Gene

Nomenclature.



Mapa Gendmico de los Grupos Sanguineos
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Mapa Gendmico de los Grupos Sanguineos
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BIENVENIDOS AL PERU

MUCHAS GRACIAS
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