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DIVERSIDADE DOS PROCARIOTOS 



• Onde eles podem ser encontrados??? 

florestas úmidas 
recifes de corais 
lagos tropicais  

mares profundos 
florestas tropicais  

em quase 
todos os 

habitats da 
Terra 

T elevadas (+110ºC) 
T muito baixas 
ambientes hipersalinos  
ambientes ácidos Alta variação na atividade 

metabólica – controle 
bem ajustado da 

expressão 

DIVERSIDADE DOS PROCARIOTOS 



Qual dessas duas bactérias tem um sistema mais complexo de 
regulação gênica?  

O lifestyle INFLUÊNCIA… 

Mycobacterium                                                           Pseudomonas 

endossimbionte                                                                vida-livre 



Trends Microbiol. 11, 248–253 (2003). 



 REGULON X ESTIMULON  

Regulon – conjunto de genes regulados por um determinado 
fator de transcrição  

Estimulon – conjunto de genes regulado  por um estímulo  

doi:10.1038/nrmicro1084 



MAS O QUE SERIA UM ESTÍMULO?  

Tolueno 

Pseudomonas sp. e 
derramamento de petróleo 

doi:10.1038/nrmicro1084 



De acordo com dados experimentais  - RegulonDB 
database (banco de operons e fatores regulatórios),  o 
incoming connectivity, o número de fatores de 
transcrição que regulam um particular gene pode 
variarde 1 a 8 resultando em uma distribuição 
exponencial de possíveis networks 

Pois a quem tem, mais se lhe dará, 
e terá em abundância; mas, ao que 
quase não tem, até o que tem lhe 
será tirado Mateus 13:12 

Principio de Mateus 

http://regulondb.ccg.unam.mx/ 



VALE A PENA LEMBRAR… 

Transcrição e tradução simultâneas…Dai a importância do 
controle de expressão durante  a transcrição! 





Estágio da 
transcrição 



• Sequencia promotora 
• Fatores de transcrição 
• Pequenos ligantes 
• Estrutura de dobradamento dos 

cromossomos 
 

Todos juntos -  ‘fine tuning’ 

A REGULAÇÃO DA TRANSCRIÇÃO 
DEPENDE… 



DUAS REGIÕES DETERMINANTES PARA O INÍCIO 
TRANSCRIÇÃO 

Alta afinidadade pela 
holoenzima – RNA polimerase 

+ fator sigma 

Sequências com menor afinidade mais precisamente reguladas 



RNA POLIMERASE (RNAP) 

Subunidade Gene Número Função 

Alfa rpoA 2 Montagem estável da enzima.  
Reconhecimento do promotor 
Interação com fatores regulatórios 

Beta  rpoB 1 Ligação dos ribonucleotideos 

Beta’ rpoC 1 Ligação ao DNA 

Omega rpoZ 1 Montagme estável da enzima 

Sigma rpoD, rpoS, 
rpoN …  

1 Ligação espefícia à sequência promotora 





doi:10.1038/nrmicro787 



FATORES SIGMA 

Três funçoes principais: 
• Garantir o reconhecimento especifico do 

promotor ; 
• Posicionar corretamente a RNA polimerase;  
• Facilitar a separação do DNA duplex; 

 
 

A maioria das bactérias têm mais de um fator 
sigma 

 



Número de RNA polimerase é limitado.. .4,000–5. 000 genes 
nas células gera competição!  

 
Um gene pode ter mais de um promotor com afinidade 

diferentes por fatores sigmas! 

doi:10.1371/journal.pcbi.1003845.g001 



 
 

FATOR SIGMA 54…UM CASO ESPECIAL 

Responsável pela ativação de processos como: 
metabolismo de nitrogênio, fontes alternativas 
de carbono, quimiotaxia, formação  de flagelos 
e fimbria, etc. 
 
Se liga ao promotor mas não é capaz de abrir a 
fita de DNA – se liga -24 e -12 
Ativado pela proteína IHF ( Integration host 
factor ) – 100 pb a montante.  

Qual  vantagem? 



E OS OUTROS FATORES SIGMA? 

Fator sigma 70 – mais abundante com 
atividade basal 

Aumento do fator Rsd e do RNA 6S – favorece genes 
dependentes de outros fatores 



AUTORREGULAÇÃO – SIGMA 32 





ATIVADORES X REPRESSORES X INDUTORES 
X CO-REPRESSORES 

Fatores de transcrição ou TFs são proteínas que se ligam ao DNA de células 
eucarióticas para permitir que haja uma ligação entre a enzima RNA-
polimerase e o DNA, permitindo assim a transcrição e a futura tradução. 
Qualquer proteína necessária para o início da transcrição, mas que não seja 
parte integrante do RNA polimerase 
 

??? 

Usa-se o termo reguladores: proteínas que podem 
agir ativando ou reprimindo a expressão com a 

ajuda ou não de pequenas molecular não 
proteícas 



7 regulares de transcrição controlam mais 
de 50% do genes em E. coli!!! 



CLASSES DE ATIVIDORES 



CLASSES DE REPRESSORES 



CONTROLE DO METABOLISMO  

Importante em processos catabólicos! 



CONTROLE DO METABOLISMO  

Importante em processos anabólicos! 



Possíveis combinações.. 

a – entrada de um repressor 
b – saída de um ativador 
c - saída de um repressor 
d – ligação de um ativador  



Co-dependência de um ou 
mais ativadores/repressores: 

mais sofisticado é o 
mecanismo 

 
Real “fine tuning’ 



SISTEMA LACZ – SISTEMA MODELO… 



ECONOMIA É TUDO… 
 
LacI 

Tetrâmero com domínio 
aminoterminal  - HTH  

Parte C terminal - tetramerização 

A logistica é perfeita!! 



CAP - Catabolic activator protein 
 ou CRP – cAMP receptor protein 





SÃO DOIS SISTEMAS INDEPENDENTES DE CONTROLE! 





SIGMA NÃO ESTÁ MAIS PRESENTE 

Precisa manter a estabilidade do complexo de elongação 

Local chave 
para 

estabilidade 

 
 doi: 10.1038/nrmicro2560  



GENES BACTERIANOS EM OPERON 

* Sitios de parada:  ocorre check points, início da 
tradução… 

* 
* 



MAS COMO A RNA POLIMERASE SABE QUANDO PARAR DE 
TRANSCREVER? 

 

Qual(s) desses mRNA é o correto? 
 

Comum haver vários pontos de terminação!!! 



TERMINAÇÃO INTRINSECO 

Formação de uma bolha  no complexo  DNA-RNA 

Não é vital mas pode ser auxiliado por proteínas: exemplo 
NusA 



E. Coli -  80% da terminação é intrinseca…sequência canônica  
facilmente detectável – ricas em CG 
 
Algumas bactérias e várias arquéias não apresentam nenhuma 
sequência intrínseca de terminação! 

Características:  

 
 doi: 10.1038/nrmicro2560  





TERMINAÇÃO DEPENDENTE DE 
PROTEÍNAS 

Sem sequência canônica 
 
Três principais fatores:  
NusA 
Tau 
Rho – comum e amplamente conservado em todas bactérias 
 



Relacionada: 
Regulação de antisense 
Degradação  de RNA não traduzido 
Evitar transcrição e replissomos (enzimas auxiliares…) 
 
Se liga somente em RNA livre de ribossomos e usa ATP para se deslocar até o RNAP  
Pode estar acoplado a outros sistemas… solta RNA em sítios de  paradas… 

Características:  

 
 doi: 10.1038/nrmicro2560  



A presença de muitos 
ribossomos podem atrapalhar a 

terminação…. 

Sitios rut –  aproximadamente 30 pb, 
ricas em pirimidinas…difícil 

reconhecer…sequencia não canônica! 



Rho É AUXILIADA POR OUTRAS PROTEÍNAS 



Qual está correto? 



Antiterminação 

Atenuação 

Situação normal : terminação prematura 
 
 
Sinal causa:  não terminação 

Situação normal: não teminação 
 
 
Sinal causa:  terminação  prematura 

Sítios de parada 



ANTITERMINAÇÃO X ATENUADOR 

 
 doi:10.1038/nrmicro2560  



Sítio de paradas…pausa…mas não muito forte.. 
 
Maioria passiva em sequências intrinsecas… 
 

ANTITERMINAÇÃO 



EVENTOS REGULADORES DA TERMINAÇÃO 



ESQUEMA DE ATENUAÇÃO..LOCALIZAÇÃO 
É TUDO.. 

Define a 
expressão 

gênica  

Mesmos mecanismos citados anteriormente! 



MODELO DE ANTITERMINAÇÃO 

b-glicosideos aromáticos 

Proteína BglG 
desfoforilada pelos b-

glicosideos  
(próprio beta-glicosídeos atuando) 



MODELO DE ATENUAÇÃO 

PROTEÍNA E 
CO-REPRESSOR 

TRIPTOFANO 



4 REGIÕES POSSÍVEIS…DUAS POSSIBILIDADE 



LOGO NO INÍCIO DA REGIÃO LIDER… 

Perfeita sincrônia entre transcrição e tradução! 



O atenuador causa terminação da 
transcrição quando há triptofano 

suficiente na célula 



CONTROLE PÓS TRANSCRICIONAL 



sRNA E SUAS DIVERSAS FUNÇÕES 

Geralmente presentes  em 
regiões intergênicas – controle 

em trans 

Estabilização da interação 



VÁRIOS TIPOS DE RNA ANTISENSO 



Diferentes modelos para atividade RNA antisense 



doi: 10.1038/nrmicro2934  



RNAase 
Controle da expressão 

Reciclagem de ribonucleotídeos 

Destruição de RNA aberrantes 

RNAasee 

Polinucleotídeo fosforilase 

RNA helicase 

Enolase 



EndoRNAase 

FEMS Microbiol Rev 34 (2010) 883–923 



EnxoRNAase 

FEMS Microbiol Rev 34 (2010) 883–923 



RIBOSWITCHES  
 Riboswitchs são segmentos regulatórios do mRNA onde se ligam pequenas moléculas 
resultando na mudança da tradução. Assim, o mRNA que contem riboswitch está 
diretamente envolvido na regulaçao de sua própria atividade muitas vezes em resposta 
da concentração de sua propria molécula produzida. 





Complementa o controle transcricional!!! 



PRÓXIMA AULA 

Controle Do Início Da Transcrição Em Eucariotos 

Métodos de transformação de procariontes  e 
eucariontes: conceitos, organismos modelos e 
desafios 


