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Resumen

Watson y Crick descubrieron la estructura de doble hebra del ADN, en 1953, donde se explico
la complementariedad quimica que existe entre los nucledtidos de Timinas (7') y Adeninas (4),
y entre los de Citocinas (C') y Guaninas (G). Entretanto, previo a este descubrimiento, Edwin
Chargaff ya habia establecido la igualdad en los porcentajes de estas dos parejas de nucleotidos
en las dos hebras del ADN (1ra Ley de Chargaff).

En su 2da Ley, Chargaff establece que existe una similitud entre los porcentajes de cada
pareja (A —T y C — G) en cada hebra del ADN, por separado. A pesar de que esta ley ha sido
corroborada a través de correlaciones simples, en diversos genomas, no hay un consenso sobre
la causa fisica o biologica de este resultado.

La generalizacion de la 2da Ley de Chargaff postula la similitud entre los porcentajes de
secuencias de nucleétidos con largo mayor o igual a 1, y sus secuencias reversas y complemen-
tarias.

Actualmente, los métodos para corrobar esta generalizacién carecen de precision, y quizas
por eso no se ha logrado determinar hasta qué punto esta ley se cumple en los genomas, o una
causa fisica o biologica de esta regla. Por tales motivos, en este trabajo se propone un nuevo
test estadistico basado en el test de razon de verosimilitud que busca verificar la hipotesis de
que la proporcién de una secuencia de nucleétidos de largo particular, es estadisticamente igual
a la proporcién de la secuencia de nucledtidos reversa y complementaria en una cadena de largo
N.

Este estadistico ha sido implementado en Perl y corrobora la generalizacion de la 2da Ley de
Chargaff en secuencias de genomas de Bacterias, Virus, Cloroplastos, Mitocéndrias y secuencias
de plasmidos. En este trabajo se presentan los resultados del test de hipdstesis en secuencias
de genomas de Virus y se compara con resultados del test para secuencias aleatorias de mismo
largo y composicién nucleotidica.
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