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Estructura secundaria del DNA.

1.  El modelo de Watson y Crick

El DNA B es el más habitual in vivo y el que se considera biológicamente activo. Tiene una estructura de
doble hélice dextrógira de 2nm de diámetro, con una longitud de vuelta de 3.4 nm. Cada uno de los filamentos
es un polinucleótido y están dispuestos en forma antiparalela. Los filamentos de la hélice están constituidos
por los ejes ribosa-fosfato de los dos polinucleótidos, estando situados hacia el exterior, y con las cargas
electronegativas del fosfato en contacto con el solvente.

El enlace beta-glicosídico está en conformación anti- y la desoxirribosa en forma furanósica; en esta forma
se ha podido comprobar que de los cinco átomos que constituyen el anillo, cuatro son coplanares y uno se sale
del plano; en el DNA el átomo que sobresale es el 2’ (posición llamada endo-2’). Los sustituyentes del fosfato
se dirigen aproximadamente según los vértices de un tetraedro.

Las bases están en planos aproximadamente perpendiculares al eje mayor de la hélice, y situadas hacia
el interior. La distancia entre planos contiguos de bases es de 0.34 nm, de manera que en cada vuelta de la
doble hélice hay 10 pares de bases. Cada base es aproximadamente coplanar con la que está en el filamento
opuesto, y están interaccionando entre sí a través de enlaces de hidrógeno. Esta interacción sólo puede darse
si adenina interacciona con timina y guanina con citosina, o viceversa.

La estructura de la hélice está mantenida por los enlaces de hidrógeno entre las bases complementarias y una
interacción de naturaleza hidrofóbica que se da entre planos contiguos de bases, llamada interacción de
apilamiento. La carga electronegativa debida a los grupos fosfato, interacciona con iones magnesio, con agua,
o con proteínas básicas (histonas).

La rotación respecto al enlace glucosídico, es la que marca la posición del azúcar respecto a la base nitrogenada.
Se han asignado dos rangos para este ángulo syn anti. 

1.2 Conformaciones syn y anti

El enlace β-N-glucosídico es capaz de rotar sobre sí mismo (figura 1), de manera que la orientación de la base
puede variar respecto a la pentosa. Los nucleótidos que se dibujan con la base sobre la pentosa equivalen a la
conformación  syn  (χ entre 0º y 72º) mientras que cuando se dibuja la base hacia fuera/derecha del azúcar,
se trata de la conformación  anti  (χ en torno a 210º).

Los nucleótidos de purina pueden adoptar cualquiera de las dos conformaciones cuando están libres en solución,
aunque la preferida es la syn, ya que en la anti, el H del C8 se encuentra sobre el anillo y existe cierto
impedimento estérico. En el caso de la guanina, el NH2 del C2 establece  un puente de hidrógeno
con el 5'-fosfato, lo que estabiliza la conformación syn.

Los nucleótidos de pirimidina prefieren la forma anti ya que el anillo de la pentosa interfiere con el grupo ceto
que hay en la posición 2’. Cuando forman parte de oligonucleótidos, las restricciones cambian. Curiosamente,
las purinas pueden ser incluso estables en la forma C2’-endo-syn ya que el NH3+ de la base interacciona
electrostáticamente con los O– del fosfato.



Figura 1. Conformaciones syn y anti de dos nucleósidos.

Las interacciones óptimas se forman entre G y C (tres enlaces de hidrógeno) y entre A y T, o bien A y U (dos
enlaces de hidrógeno). El par GC establece así una interacción más fuerte que el par AT (en el DNA) o el par
AU (en el RNA). Siempre se forma un enlace de hidrógeno entre los dos átomos de N nucleares, mientras que
los restantes se forman entre un grupo amino exocíclico y un grupo carbonilo (figura 2).

Figura 2. Interacciones entre las bases y las posiciones de los enlaces en cada apareamiento.
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Adenina y Timina o Uracilo pueden formar dos enlaces por puentes de hidrógeno:
O del grupo C=O en C-4 de T con H del grupo NH2 en C-6 de A

H en N-3 de T con N-1 de A

Guanina y Citosina pueden formar tres enlaces por puentes de hidrógeno:
H del grupo NH2 en C-4 de C con O del grupo C=O en C-6 de G

H en N-3 de C con H de N-1 de G
O del grupo C=O en C-2 de C con H del grupo amino en C-2 de G
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Se pueden formar otros apareamientos entre bases, denominados de Hoogsteen, que aparecen con menos
frecuencia y no forman parte del B-DNA,  pero se pueden encontrar en la triple hélice de DNA o RNA y en
las interacciones codón anticodon.

1.3 Geometría de los pares de bases

La formación de enlaces de hidrógeno requiere que los tres átomos implicados (dos electronegativos y
un hidrógeno) se sitúen sobre una línea recta. Esta condición sólo se puede cumplir cuando los dos enlaces
N-glicosídicos de los nucleósidos complementarios forman un ángulo, inferior a 90o, con la línea imaginaria
que une los C1 (figura 3)´de ambas pentosas. Esta geometría del par de bases determina la posición
espacial relativa de las dos hebras en el DNA (helicidad) y es la causa a nivel molecular de la presencia
de surcos, menor y mayor en su estructura tridimensional.

Figura 3. Representación bidimensional de los pares de bases.

Todos los pares de base presentan una simetría similar, definida por:

− Longitud de los enlaces de hidrógeno
− Separación entre las pentosas de ambos nucleótidos
− Ángulo entre enlace glucosídico y la línea C-1´ C-1´
Una vez establecido los enlaces de hidrógeno múltiples, las diferencias entre los átomos que lo forman son
prácticamente iguales para todos los casos. Igualmente, al aparearse siempre una purina con una pirimidina,
la separación entre las pentosas de ambas hebras también se mantiene constante. Sólo de esta forma (distancia
constante entre las hebras, independientemente de su secuencia) es posible la asociación continua de las dos
cadenas para formar una molécula de DNA doble.

1.4 Estructura del ADN

El apareamiento completo entre las dos hebras del DNA exige que sus secuencias sean complementarias.
Estructuralmente esto sólo se puede conseguir sí ambas hebras se disponen en sentidos opuestos: si una avanza
de 5´     3´, la otra debe hacerlo de 3´     5´. Se dice que las hebras tienen polaridad opuesta, o que son
antiparalelas. El concepto de antiparalelas va, estrechamente ligado al de complementariedad.
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Como se puede observar en la figura 4, las secuencias de las dos hebras son siempre distintas, tanto leídas en
el mismo sentido como leídas en  sentido contrario:

5´AGTACG3´
5´CGTACT3´

Las bases sólo son complementarias sí se leen en distintos sentido: una en sentido 5´     3´ y la otra en sentido
3´     5´ (en contra del convenio establecido para dar la secuencia de una cadena).

Figura  4. Las cuatro bases nitrogenadas del ADN se disponen a lo largo  del esqueleto de azúcar-fosfato en  un
determinado orden: la secuencia de ADN, codificando todas las instrucciones genéticas para el organismo. Ambas

cadenas de ADN se mantienen unidas por enlaces débiles entre bases.

1.5 Diferencia en las secuencias de ambas hebras

Las dos hebras del DNA, complementarias y antiparalelas, poseen secuencias totalmente diferentes,  como se
puede ver en la figura 5; son hebras no idénticas. Este hecho aparentemente simple pero, que a menudo pasa
inadvertido, es de gran importancia en el proceso de transcripción, la molécula de RNA que se sintetiza es
completamente diferente según cuál de las dos moléculas del DNA se transcriba.

Muchas veces se utiliza el término hebra equilibrada para referirse a aquellas regiones del DNA en las que una
de las hebras contiene igual proporción de purinas y pirimidinas. Como consecuencia, la hebra complementaria
es también equilibrada, figura 5:

La existencia de hebras equilibradas o no se refiere a regiones localizadas de una molécula de DNA. Por
ejemplo en el DNA mitocondrial humano que posee 16,5 kb, sus dos hebras son desequilibradas, una hebra
es más rica en purinas que la otra (56 y 44%, respectivamente). A la primera se le llama hebra pesada (o H
del inglés heavy, recuérdese el mayor tamaño del anillo purínico) y la otra hebra ligera (o L de ligth).
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Figura 5 Dos secuencias equilibradas y dos no equilibradas en relación a la composición de sus bases.

1.6 Antiparalelismo de las hebras del DNA

El ADN está formado por dos cadenas muy largas de polinucleótidos unidas entre sí por puentes de hidrógeno
específicos entre las bases de las dos cadenas. La base de una cadena que se une por los puentes de hidrógeno
con la base de la otra cadena se dice que forman un par de bases. A se parea con T y G con C.

Las dos cadenas se encuentran arregladas en una estructura helicoidal (figura 6) alrededor de un eje común
por lo que recibe el nombre de doble hélice. Las bases se encuentran acomodadas hacia el eje de la doble hélice,
mientras que el azúcar y los fosfatos se encuentran orientados hacia el exterior de la molécula.

Figura 6. Estructura helicoidal del DNA-B.
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1.6 Superficie de la molécula: surcos en el DNA

Los puentes de hidrógeno, son unas interacciones principalmente electrostáticas, que se efectúan entre un grupo
electronegativo, poseedor de pares libres (aceptor) y otro que tiene unido un hidrógeno (dador). El sistema de
tres átomos X-H·'e1·'e1·'e1Y suele ser lineal, con una desviación no superior a los 20º, la distancia entre
heteroátomos está establecida entre 2.6 y 3.5 Å'81.

La geometría de los pares de bases y el apareamiento de las hebras, necesarios para la formación de los puentes
de hidrógeno, hacen que los C1´'abde los azúcares de los dos nucleótidos complementarios no se dispongan
simétricamente con respecto a las bases y, por ello que los esqueletos desoxirribosa-fosfato de las dos cadenas
no se sitúan en puntos diametralmente opuestos de la doble hélice. Como consecuencia, a todo lo largo de
estructura en doble hélice se forman dos surcos, uno mayor y otro menos, que van girando de forma helicoidal,
al igual que los dos esqueletos. Los surcos, especialmente el mayor, dejan espacio suficiente para que las
moléculas externas puedan contactar con las bases, este es el fundamento de la interacción del DNA con
numerosas proteínas capaces de reconocer secuencias de bases con funciones tan importantes como la regulación
de la expresión génicas. En cierto modo es como si las proteínas leyeran la secuencia a través de los grupos
funcionales de las bases que asoman dentro del surco mayor del DNA, figura 7.

Figura 7 Pares de bases encontrados en las dobles hélices de ADN y de ARN. Se muestra el surco menor y el surco mayor
de la hélice.

Las características del apareamiento son:

(i) preferencia por la coplanaridad de las dos bases,
(ii) la formación de 3 puentes de hidrógeno para el apareamiento  C·G  y la  formación  de 2 puentes de
hidrógeno para el apareamiento T(U)·A,
(iii) la distancia del par de bases G·C y A·T es prácticamente la misma y el ángulo de inclinación de los 2 pares
de bases muy similar (geometría isomorfa). Esto permite la formación de una doble hélice regular.
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1.8 Alternativas al modelo de doble hélice

El análisis de difracción de rayos X a resolución atómica reveló la existencia de dos nuevas formas estructurales
o conformaciones, diferentes a la B-DNA tradicional (A-DNA y Z-DNA), en la que se mantienen las características
básicas de éste (complementariedades, antiparalelismo, helicidad, etc.), pero presentan algunas diferencias
(figura 8).

1.9 A-DNA y su comparación con el B-DNA

El A-ADN es interesante por presentar una estructura parecida a la de los híbridos ADN-ARN y a las regiones
de auto apareamiento ARN-ARN. Este DNA posee a una hélice más ancha que la del B-DNA, al contar con
más residuos por vuelta de hélice (11 pares de bases por giro completo). Otra característica diferencial comparada
con el B-DNA son los surcos, en el A-DNA, el surco ancho es mucho más profundo que el surco menor, y
más estrecho. En el DNA-B el surco mayor es más ancho y un poco más profundo que el surco estrecho, los
pares de bases son perpendiculares al eje de la hélice, la hélice es más estilizada y compacta en su interior.
Por el contrario, el A-ADN aparece mucho menos estilizado (conformación más rígida), siendo visible un
hueco existente en el interior de la hélice y presenta una mayor inclinación de los pares de bases con respecto
al eje de la hélice.

1.10 El Z-DNA, comparación con las formas B-DNA A-DNA

El análisis de tractos de DNA ricos en G + C demostró que el modelo de Watson y Crick no es el único presente
en DNAs de fuentes naturales  Estos DNA ricos en G + C pueden presentar la estructura llamada Z-DNA,
descubierta por primera vez en un dúplex formado por copolimeros GCGCGCGC con características distintas
a las formas DNAs (A y B); como por ejemplo su giro izquierdo o levógiro, 12 pares de bases por giro completo
y 18 Å de diámetro. Debido a la conformación alternante de los residuos azúcar-fosfato sigue un curso en zig-zag.
Esta estructura requiere una concentración de cationes superior a la del ADN-B, y teniendo en cuenta que las proteínas
que interaccionan con el DNA tienen gran cantidad de residuos básicos sería posible que algunas convirtieran
segmentos de ADN-B en ADN-Z; las posiciones N7 y C8 de la Guanina son más accesibles. Aunque in vivo
predomina el DNA-B, se ha podido observar la parecencia de algunas regiones Z en el genoma de células eucariotas.

Figura 8. Modelos espaciales de las estructuras de los DNAs A, B y Z.
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1.11 Estructuras secundarias poco habituales del DNA. Curvaturas en la doble hélice

A pesar de la regularidad del modelo de Watson y Crick, existen pequeñas diferencias en las estructuras de
los DNAs dependiendo de los nucleósidos integrantes. Por ejemplo, en determinadas secuencias los pares de
bases no son exactamente coplanares, lo que puede ocasionar una desviación del eje de la doble hélice. En
otros casos, frecuentes, la curvatura no se origina por una secuencia particular de nucleótidos, sino que es
forzada por la unión de una proteína a la cadena de DNA.

Se han encontrado otras variaciones estructurales dependientes de la secuencia. Ejemplos: cuatro o más adeninas
consecutivas en una de las hebras produce curvatura de la hélice. Seis adeninas consecutivas producen una
curvatura de aproximadamente 18º.

En moléculas de DNA de cadena sencilla la presencia de secuencias auto complementarias permite que la
cadena se pliegue sobre sí misma y forme una hélice antiparalela de bases apareadas (figura 9).

Figura 9. Secuencia complementaria.

En ocasiones pueden formarse horquillas dobles formando una estructura cruciforme, para lo cual es necesario
la presencia de una secuencia palindrómica, (figura 10).

Las secuencias palindrómicas palíndromos son regiones en el DNA cuya secuencia es la misma en ambas
cadenas. EI palíndromo también es una figura gramatical que se lee igual en los dos sentidos, por ejemplo:
DABALE ARROZ A LA ZORRA EL ABAD, RADAR. En los palíndromos hay un centro de simetría (a la
vez eje y plano de simetría), que es la letra central o la posición entre las dos letras.

Sin embargo la extensión de este término al campo de la biología no es directa: se dice que una región de DNA
es palindrómica cundo la secuencia de una hebra, leída de izquierda a derecha, es igual que la otra hebra leída
de derecha a izquierda.

Por tanto, los palíndromos se observan en las dos cadenas conjuntamente, y no en una sola. Por ejemplo, la
secuencia TTAGCAC.CACGATT sería un palíndromo gramatical, pero no es una secuencia palindrómica .
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Figura 10 Formación de doble horquilla a partir de secuencias palindóromicas. Véase la diferencia entre la
secuencia palindrómica y la repetición en espejo o palíndromo gramatical.

Teniendo en cuenta que, según el convenio de escritura de los DNAs, ambas hebras se deben leer de en dirección
5´      3´, para que la secuencia sea palindrómica las dos hebras deben tener la misma secuencia.

Las repeticiones especulares se  producen cuando la secuencia se repite, de forma invertida, dentro de la misma
hebra. Esto no es un palíndromo, porque no hay centro de simetría rotacional, sino plano de simetría especular.

Muchas veces se utiliza como sinónimo de palíndromo el término de repeticiones invertidas, puesto que si se
leen en sentidos opuestos, las dos mitades tienen la misma secuencia a ambos lados del eje de simetría, puntúalo
no. Véase la figura 10 (palíndromo).

5´T T A G C A C . G T G C T A A 3´
3´A A T C G T G . C A C G A T  T 5´

Eje de simetría rotacional

Un giro de de 180o en la secuencia alrededor del centro del palíndromo reproduce la situación inicial. Existen
también los llamados  palíndromos interrumpidos, en los cuales una pequeña secuencia separa las dos mitades
del palíndromo y  actúa, como centro de simetría no puntual.

5´T T A G C C A G T G C T A A 3´
3´A A T C G G T C A C G A T T5´

En el ADN existen otras repeticiones llamadas repeticiones directas, que no deben confundirse con un palíndromo.
Estas secuencias son repeticiones que se leen en el  siempre en el mismo sentido de la unidad de repetición y
no pueden serse en el sentido opuesto, ni hay centro de simetría. Estas repeticiones aparecen son frecuentes
en el genoma, tanto en posiciones contiguas como adyacentes (repeticiones en tándem). Ejemplo.

5´TTAGCAC.TTAGCAC3´
3´AATCGTG.AATCGTG5´

Palíndromo

Repeticiones
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Cruciforme
con bucles



1.12 Interacción del ADN con otras moléculas

Son  numerosos los procesos biológicos en los que la función del DNA depende de su interacción específica
con proteínas; como es el control de la expresión génica, ejercido por proteínas llamadas genéricamente factores
de transcripción. El estudio de estas proteínas tiene un marcado interés dentro de las variantes estructurales
del DNA, por su capacidad para interaccionar con secuencias concretas del DNA. El reconocimiento es posible
debido a las variaciones en la estructura tridimensional del DNA, y la interacción directa de las proteínas con
las bases, sin necesidad de separación de las hebras de la doble hélice. La unión de las proteínas con DNA se
produce a través de interacciones iónicas, enlaces de hidrógeno y hidrofóbicos, a pesar de ser enlaces
individualmente débiles, al unirse a las proteínas dan interacciones específicas muy fuertes.

La unión del DNA con las proteínas tiene patrones estructurales característicos llamados motivos. Hay diversas
clases de motivos. Por ejemplo: hélice-giro-hélice (HTH, del inglés hélix-turn-helix), los dedos de zinc y las
camelleras básicas de leucina (bZIP, del inglés basic leucine zipper)

El domino HTH que también se encuentra en procariotas, se caracteriza por su conformación geométrica, en
vez de por una secuencia aminoacídica característica (figura 11). Este motivo tiene dos hélices α adyacentes
separadas por un giro de varios aminoácidos, lo que permite que la proteína se una al DNA (y de ahí proviene
el nombre de motivo). A diferencia de otros motivos el patrón HTH no puede funcionar solo, siempre forma
parte de de un dominio de unión al DNA mayor. Los residuos de aminoácidos que están por fuera del motivo
HTH son importantes para la regulación del reconocimiento y de la unión al DNA.

Figura 11 Hélice-giro-hélice en el que (a) establece los tres planos diferentes de las hélice a la proteína, y
(b) dominios unidos a la molécula de DNA.

El motivo dedo de zinc se descubrió originalmente en el factor de transcripción TFIIA de la rana Xenopus
laevis.  Recientemente este motivo estructural se ha identificado en protoncogenes en genes que regulan el
desarrollo de la Drosophila, en proteínas cuya síntesis se induce mediante factores de crecimiento y señales
de diferenciación, y de factores de transcripción. Las proteínas con dedo de zinc representan una de las familias

más importantes de factores de transcripción eucarióticos, y están implicadas en muchos aspectos de la regulación
génica. Hay varios tipos de proteínas con dedo de zinc, cada una de ellas con un patrón característico.

Una proteína típica con dedos de zinc contiene grupos de residuos de cisteína y de residuos de histidina a
intervalos repetidos (figura 12). Los residuos de cisteína y de histidina unen átomos de zinc covalentemente,
plagando los aminoácidos en lazos conocidos como dedos de zinc. Cada dedo está formado por 23 aminoácidos
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aproximadamente, con un lazo de 12 a 14 aminoácidos entre residuos cys e his, y se unen a ellas, Las
investigaciones han demostrado que los dedos de zinc se unen al surco mayor del DNA y envuelven, al menos
en parte, el DNA. Dentro del surco mayor, los dedos de zinc hacen contacto con un grupo de bases del DNA,
y muchos forman puentes de hidrógeno con las bases, especialmente en cadenas ricas en G.

Figura 12 (a) Dedo de zinc en que los residuos de de cisteína y histidina se unen a un átomo de Zn++. (b)
Esto hace que la cadena aminoacídica se doble en una configuración parecida a un dedo.

Un tercer tipo de dominio de unión al DNA es el de la cremallera básica de de leucina (bZIP). Este dominio
de unión al DNA se encuentra adyacente a una cremallera de leuceina, una región que permite la dimerización
proteína-proteína. La cremallera de leuceína tiene cuatro residuos de leuceina separados por siete aminoácidos,
y está flanqueado por aminoácidos básicos. Esta región forma una hélice con los residuos de leuceina sobresaliendo
en cada vuelta. Cuando dimerizan dos de estas moléculas, los residuos de leuceina se cierran como una
cremallera (figura 13). El dímero contiene dos regiones de hélice  adyacentes a la cremallera que se unen a
los residuos fosfatos y a bases específicas del DNA, haciendo que el dímero se parezca a una tijera. Los factores
de transcripción también contienen dominios que interaccionan con las proteínas del complejo de transcripción
basal y que controlan la tasa de iniciación de la transcripción. Estos dominios se activación en trans, que son
diferentes a los dominios de unión al DNA, pueden ocupar de 30 a 100 aminoácidos.

Figura 13 (a) La cremallera de Lucina es el resultado de la presencia de dimeros deleuceina encarados en
dos cadenas polipectidicas en cada vuelta de la hélice. (b) Cuando las regiones de hélice a forman  una

cremallera de leuceina, las regiones que hay más allá de la cremallera forman una región en forma de Y que
sujeta el DNA mediante una configuración semejante a unas tijeras.
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La mayoría de las proteínas, especialmente aquellas que reconocen el DNA de manera específica interaccionan
por el surco mayor, aunque en muchos casos una pequeña parte de la proteína también establece contactos por
el surco estrecho.

1.13 Triples hélices y H-DNA

Se trata de una estructura poco habitual formada por tres hebras: una triple hélice, también llamada triplex.
Se descubrió por primera vez en un RNA, aunque es en el DNA donde se encuentra con más frecuencia. Se
forman en regiones ricas en pirimidinas, (secuencias (CT) n) en una hebra y ricas en purinas (secuencias (AG)n)
en la hebra complementaria. En condiciones normales, dichas secuencias se encuentran totalmente apareadas
sin alteración alguna en la doble hélice. Sin embargo, puede ocurrir que parte de la doble hélice se abra y la
hebra rica en C y T se repliegue y se aparee con otras hebras (AG), mediante una nueva clase de enlace de
hidrógeno (conocida como enlace Hoogsteen), en una zona donde ésta aún forma doble hélice. Aparece así
una triple hélice (CT)n / (AG)n /(CT)n en dicho segmento del DNA. La otra hebra sencilla (rica en A y G)
desapareada, forma una especie de bucle, figuras 14.

Este tipo de estructura ha despertado gran interés por su aplicación en terapia de inhibición de la expresión
génica, mediante la unión de un oligonucleótido sintético a la doble cadena del DNA en la región promotora
de un gen, formando una triple hélice que impide la expresión del gen.

Una triple hélice se forma cuando una cadena polinucleótida se coloca en el surco mayor de una doble hélice
de DNA y sus bases interaccionan por puentes de hidrógeno Hoogsteen con las purinas del apareamiento del
B-DNA(1).

(1) Ésta puede formarse a partir de una única cadena polimérica (tríplex intramolecular) o a partir de diferentes
cadenas polinucleótidas (tríplex intermolecular). El esqueleto de las cadenas puede provenir de ARN o ADN, de la
combinación de éstos o de una gran variedad de esqueletos no naturales (p.e. PNA).

ebra 1 rica en CT

ebra 2 rica en GA

Hebra desapareada



Figura 14. Las hebras ,1, y 2 forman una doble hélice, una de las hebras gira volviendo hacia atrás y se
aparea con las dos hebras anteriores. La hebra queda desapareada hasta que reúne de nuevo con la hebra 1

para formar un segundo tramo.

Figura 15. El Modelo de triple hélice del ácido desoxirribonucleico (DNA). La estructura de triple hélice está
constituida por 2 cadenas de un dúplex (rojo), pero con una cadena extra que se dispone a lo largo del surco

mayor de la doble hélice (verde). La tercera cadena se une a una de las cadenas del dúplex por medio de
puentes de hidrógeno de tipo Hoogsteen.

La incorporación de la tercera cadena, en el surco mayor de la doble hélice hace que éste se reduzca mientras
que el surco menor se mantiene con sólo pequeñas alteraciones (figura 15).

El hecho de que la tercera cadena se una al mismo sitio de unión de la mayoría de proteínas que controlan la
expresión del DNA hace que se trabaje en el uso de oligonucleótidos que puedan formar triples hélices como
posibles fármacos capaces de inhibir la transcripción de genes nocivos (ej. Oncogenes, genes defectuosos,
genes bacterianos,...). Esta terapia se conoce como antígeno, y parece que tiene un notable potencial, ya que
el DNA humano tiene una gran sobreexpresión de regiones capaces de formar triple hélice.

 Dicha sobreexpresión es especialmente notable en las regiones reguladoras de la expresión del DNA, sobre
todo en los pequeños fragmentos cercanos a los lugares de interacción de los factores de transcripción.
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