Estrutura Génica e Transcricao de RNA
em Procariotos
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Eschericha coli (57 genes)
Saccharomyces cerevisiae (31 genes) "\ .
Drosophila melanogaster (9 genes) s .”
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Sorangium cellulosum
Nostoc punctiforme
Gemmata obscuriglobus
Myxococcus xanthus
Streptomyces coelicolor
Mesorhizobium loti
Burkholderia pseudomallei
Mycobactenum smegmatis
Pseudomonas aeruginosa
Pseudomonas putida

E. coli 0157:H7

Salmonella enterica Typhi
Agrobacterium tumefaciens
E. coli K-12
Mycobacterium tuberculosis
Bacillus subtilis
Caulobacter crescentus
Geobacter sulfurreducens
Vibrio cholerae

Xylella fastidiosa
Deinococcus radiodurans
Lactococcus lactis
Neissenia meningitidis
Chlorobium tepidum

H. influenzae

Aquifex aeolicus

Rickettsia prowazekii
Mycoplasma hyopneumoniae J
Mycoplasma genitalium
Buchnera aphidicola BCc
Sulcia muelleri

Carsonella rudii
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Tamanho do genoma (Mb)
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Transformacao: captacao de DNA livre.

at d Bactéria
DNA/ Cromossomo bacteriano

Conjugacao: transferéncia direta de DNA de uma bactéria para outra.
\/a* a;
Célula Célula
doadora a+ /\ receptora

Transducao: transferéncia de DNA bacteriano por um bacteriofago.
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Sistema de secre¢ao e translocagao da CagA
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H. pylori 26695 (~1,67 Mb)

Dezesseis genes da ilha (setas em ) codificam produtos que levam células da
mucosa gastrica a produzirem interleucina 8 (IL-8, uma citocina), o que
modula a resposta imune do hospedeiro de modo favoravel a bactéria.
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Tabela 4.1 Algumas espécies bacterianas com genomas formados por mais de uma molécula de DNA

Tipos de moléculas
Espécies constituintes do genoma* Tamanho (kb) Forma
S. coelicolor Cromossomo 8.667 Linear
Plasmideo 356 Linear
Plasmideo 31 Circular
S. coelicolor Cromossomo 8.667 Linear
Plasmideo 356 Linear
Plasmideo 31 Circular
Borrelia burgdorferi Cromossomo 011 Linear
Plasmideos (11) 9-54 Circular/Linear
Brucella melitensis Cromossomo 2.117 Circular
Cromossomo 1.178 Circular
Clostridium acetobutylicum Cromossomo 3.941 Circular
Megaplasmideo 192 Circular
D. radiodurans Cromossomo 2.649 Circular
Cromossomo 412 Circular
Megaplasmideo 177 Circular
Plasmideo 46 Circular
Ralstonia solanacearum Cromossomo 3.716 Circular
Megaplasmideo 2.095 Circular
S. enterica Typhi Cromossomo 4.809 Circular
Plasmideo 218 Circular
Plasmideo 107 Circular
Sinorhizobium meliloti Cromossomo 3.654 Circular
Megaplasmideo 1.683 Circular
Megaplasmideo 1.354 Circular
V. cholerae Cromossomo 2.941 Circular
Cromossomo 1.072 Circular
Yersinia pestis Cromossomo 4.654 Circular
Plasmideos (3) 10-96 Circular

* A denominacdo de cada molécula componente do genoma esta de acordo com sua descricao original para a espécie. A definicio como cromossomo,
megaplasmideo ou plasmideo tem como base, para todas as espécies, o tamanho da molécula e a presenca de genes essenciais, mas os parametros
quantitativos foram estabelecidos arbitrariamente para cada espécie e, portanto, podem diferir entre elas.



Tabela 4.2 Forma e organizacio em replicons de cromossomos de Bacteria, Archaea e Eukarya. A
situacdo de Archaea é representada por algumas das espécies que ja tiveram seus genomas estudados
quanto ao nimero de origens de replicagdo. Para Bacteria e Eukarya, foram feitas generalizagbes
baseadas em evidéncias experimentais concordantes, disponiveis para diversas espécies

Numero de origens de

) Forma do(s) Numero de replicacao (ou de replicons)
Dominio Espécie cromossomo(s) Cromossomos por cromossomo
Bacteria Todas Circular* { 1
Archaea A. fulgidus Circular 1 1

Halobacterium sp. NRC-1 Circular 1 (e 2 plasmideos) 2
M. thermautotrophicus Circular 1 1
Methanosarcina mazei Circular 1 1
Pyrococcus abyssi Circular 1 (e 1 plasmideo) 1
P. furiosus Circular 1 1
M. jannaschii Circular 1(e2 elementps 2
extracromossomicos)
Sulfolobus acidocaldarius  Circular 1 3
S. solfataricus Circular 1 2
Eukarya Todas Linear Varios Centenas ou milhares

* Casos de cromossomos lineares s3o considerados excegdes.
* Casos de genomas multimoleculares sio considerados excegdes.
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Organizacgio em replicons de cromossomos de bactérias, arqueas e
eucariotos. Cromossomos bacterianos (A), tipicamente circulares, apresentam
uma unica origem de replicagio e, portanto, constituem um unico replicon. Cro-
mossomos de arqueas (B) também sdo circulares, mas, dependendo da espécie,
podem ter uma, duas ou trés origens de replicagio, constituindo um, dois ou

trés replicons, respectivamente. Cromossomos eucarioticos (C), por sua vez, sio
lineares e estiao organizados em centenas ou milhares de replicons. As origens de
replicagdo estdo representadas em B a cada ciclo de divisao celular, um processo
de replicacao bidirecional (indicado por um par de setas em [l divergentes) inicia
a partir de cada origem.
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EICGTATGCTAGTCCGATTGCGRS
5'-GCATACGATCAGGCTAACGC-3
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5'-GCAUACGAUCAGGCUAACGC-3

Filamento sense de RNA



(5 CGCTATAGCGTTT (@3 Fita de DNA nao molde (codificadora)
(3')) GCGATATCGCAAA(5) Fita de DNA molde

(5 CGCUAUAGCGUUU@B) Transcrito de RNA
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Sitio de inicio do RNA
Regido —35 Regido —10 mRNA
DNA 5’ [ Elemento up [ [TTGACA TATAAT [

FIGURA28-2 Sequéncia consensual para varios promotores de E. coli. A maioria das substituicoes
de bases nas regides —10 e —35 tem um efeito negativo no funcionamento do promotor. Alguns promoto-
res também incluem o elemento UP (promotor a montante) (ver Figura 26-5).



(a) Strong E. coli promoters
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TCTCAACGTAACACTTTACAGCGGCGe*CGTCATTTGATATGATGCGCCCCGCTTCCCGATAAGGG
GATCAAAAAAATACTTGTGCAAAAAA » TTGGGATCCCTATAATGCGCCTCCGTTGAGACGACAACG
ATGCATTTTTCCGCTTGTCTTCCTGA* «GCCGACTCCCTATAATGCGCCTCCATCGACACGGCGGAT
CCTGAAATTCAGGGTTGACTCTGAAA» «GAGGAAAGCGTAATATACGCCACCTCGCGACAGTGAGC
CTGCAATTTTTCTATTGCGGCCTGCGe «GAGAACTCCCTATAATGCGCCTCCATCGACACGGCGGAT
TTTTAAATTTCCTCTTGTCAGGCCGG» »AATAACTCCCTATAATGCGCCACCACTGACACGGAACAA
GCAAAAATAAATGCTTGACTCTGTAG «CGGGAAGGCGTATTATGC»ACACCCCGCGCCGCTGAGAA
TAACACCGTGCGTGTTGACTATTTTA*CCTCTGGCGGTGATAATGG»»TTGCATGTACTAAGGAGGT
TATCTCTGGCGGTGTTGACATAAATA*CCACTGGCGGTGATACTGA* «GCACATCAGCAGGACGCAC
GTGAAACAAAACGGTTGACAACATGA*AGTAAACACGGTACGATGT*ACCACATGAAACGACAGTGA
TATCAAAAAGAGTATTGACTTAAAGT*CTAACCTATAGGATACTTA*CAGCCATCGAGAGGGACACG
ACGAAAAACAGGTATTGACAACATGAAGTAACATGCAGTAAGATAC*AAATCGCTAGGTAACACTAG
GATACAAATCTCCGTTGTACTTTGTTeeTCGCGCTTGGTATAATCG*CTGGGGGTCAAAGATGAGTG

-35 -10 1 ——



nucleotide frequency (%)

100

754

25

:Tmc_l__u T TIAD T LIl 7 D

Sequence Logo \

2 The -10 region of 350 E. coli promoters




Consensus
sequence

rrnB P1

UP element -35 Region| Spacer |—10Region| Spacer | RNA start

AA=A +1
NNAAA_T. NNAAAANNNIN| TTGACA | N7 | TATAAT Ng

AGAAAATTATTTTAAATTTCCT [N| GTGTCA N1e TATAAT Ng A

trp TTGACA N17 TTAACT N7 A

lac TTTACA N17 TATGTT Ne A

recA TTGATA N1e TATAAT N7 A

araBAD CTGACG N1g TACTGT Ne A







LIRS DR Sigma Factors of E. coli

Sigma
Factor Promoters Recogmized Promoter Consensus

—-35 Region =10 Region
o’ Most genes TTGACAT TATAAT
s Genes induced by hear shock TCTONCCCTTGAA CCCCATNTA
o® Genes for monlity and chemortaxis CTAAA CCGATAT
o't Genes for stationary phase and stress response 2 ?

—24 Region =12 Region
o™t Genes for nitrogen metabolism and other functions CTGGNA TTGCA

SOURCES: C.A. Gross, M. Lonetto, and R. Losick, 1992, in S. L. McKnight and K. R. Yamamoto, eds., Transcriptional Regulation,
Cold Spring Harbor Laboratory Press; D. N. Arnosti and M. J. Chamberlin, 1989, Proc. Nat’l. Acad. Sci. USA 86:830; R. Hengge-
Aronsis, 1996, Mol. Microbiol. 21:887.
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(a) Terminagao independente de p

Um grampo de RNA é formado em
uma sequéncia palindromica,
reduzindo o comprimento do
hibrido de RNA-DNA.

Um grampo de RNA é formado em 5’
unase'g.:ndapahci&;lg
hibrido de RNA-DNA. O mRNA é liberado.




(b) Terminagéo dependente de p




