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Local e Horário: 

• Quintas-feiras, das 14h às 15:40h,  
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Visão Geral do Curso 

• 1 - Aulas Teóricas  
• 2 - Listas de exercícios 
• 3 - Duas avaliações escritas 
•    Nota final :  
  0,9 x (média das avaliações) + 0,1 (média dos exercícios) 

 
  
 
 

 
 
 



Bibliografia Recomendada: 
 

• Lehninger  - Principles of Biochemistry.   
David Nelson & Michael Cox.  
• B. Lewin  - Genes  
• Alberts - Molecular Biology of the Cell  
• Zaha – Biologia Molecular 
 

Revisões e artigos (em inglês) serão utilizados para 
complementar os assuntos das aulas. 
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Transcrição em bactérias 
Fatores sigma  

Apresentador
Notas de apresentação
Trabalho iniciado no pos-doc no MGHProjeto FAPESP



 

Bactérias:  

 

 Resposta direta a variações nas condições nutricionais e 

ambientais (Expressão Gênica Induzida-Indução; Expressão Gênica 

Reprimida - Repressão) 

 

 Expressão Gênica Constitutiva (genes necessários em todas as 

condições de crescimento, que não apresentam mudanças na 

expressão em diferentes condições ambientais)  

 

 Transcrição é o nível mais importante da regulação gênica 

 

 Transcrição é acoplada com a tradução (simultâneas) 

Regulação da Expressão Gênica 



Como a informação genética  é 
transferida do DNA para constituir uma 

célula ou organismo? 
 

Fluxo da informação genética 
 



•Fluxo da 
informação 
genética 



Principais tipos de RNAs  
mRNA (RNA mensageiro) 
tRNA (RNA transportador) 
rRNA (RNA ribossômico) 
sRNA (RNA regulatório) 

Diferentes papéis na tradução e na regulação 
gênica (sRNAs) 



 
 
Fita 
codificadora ou 
Senso  5’- 3’ 
 
Fita-molde, 
Não-
codificadora  ou 
Anti-senso 3’- 5’ 



Fluxo da Informação Gênica 

Transcrição 

Tradução 



Fluxo da Informação Gênica 

Transcrição 

Tradução 



Fluxo da Informação Gênica 

Transcrição 

Tradução 



Fluxo da Informação Gênica 

Transcrição 

Tradução 



Fluxo da Informação Gênica 

Transcrição 

Tradução 



Cada RNA transcrito corresponde a um  
ou mais genes no cromossomo 



OH 

         Em bactérias muitos mRNAs são policistrônicos 

•Vários genes podem 
ser transcritos num 
único mRNA 
 
 

• Estes genes estão 
organizados na forma 
de operon: conjunto de 
genes regulados 
coordenadamente 



Nas bactérias a transcrição e   
a tradução estão acopladas 

•A tradução começa logo após o início da transcrição 



Em eucariotos,  
os mRNAs são  transcritos 
no núcleo, processados e 

exportados para  
o citoplasma 

 
 (não há acoplamento entre 

transcrição e tradução) 
 



~ 17 nt 

 RNAs são sintetizados pela RNA polimerase 

NTP  



•Substratos das RNA polimerases 

•Ribonucleosídeos 5’ trifosfatos 



•RNA 
polimerase de 
E. coli 

•Ligação ao 
promotor e ajuda 
na formação do 
centro catalítico 

•Centro 
catalítico 

•Reconhecimento 
específico do 
promotor 

•As RNA polimerases 
não tem mecanismo de 
correção de erro 
(taxa de erro 10-5) 

•Subunidade ω (ômega)  
atua como chaperone 
na montagem da 
holoenzima 



•iniciação 



Ligação da holoenzima ao promotor 



•Síntese de RNA: 
formação da ligação 
fosfodiester envolve o 
ataque nucleofílico do  
3’ OH da cadeia crescente 
no fosfato alfa do carbono 
5´da ribose do nucleosídeo 
trifosfato que será 
incorporado 

•As RNA polimerases não 
requerem um iniciador 
(primer) para iniciar a 
síntese do RNA 



Região promotora de genes bacterianos reconhecidos 
pelo Sigma 70 (fator sigma principal de E. coli) 

Região -10 Região -35 Posição +1 



Domínios do fator sigma 70 e sua funções 

 



• RNA pol Holoenzima (cerne + fator sigma) 
   reconhece e se liga ao promotor específico 

•Iniciação da transcrição 



•Forma-se o 
complexo 
aberto 



• Inicia-se a 
síntese de RNA 



• Fator sigma se desliga  da RNA pol 
holoenzima e só o cerne faz a elongação 



• Elongação 
pelo cerne da  
RNA pol 



•Continua a 
elongação 



•  Terminação e 
desligamento da  
RNA pol do DNA 



•Transcrição 
 completa 



•Terminação da Transcrição 

• 1. Independente do fator ρ (rho); 

• 2. Dependente do fator ρ (rho). 



     Terminação Independente de rho 

•DNA 

•RNA •RNA polimerase 
•AAAA 

•DNA 

•RNA •RNA polimerase 
•AAAA 

•Formação de alça 
no RNA 



•Terminação da transcrição 
através da formação do 
grampo de terminação 



•Sequencia rica 
em GC seguida 
por cauda poliU 

•Terminação 
independente de rho 



•    Terminação Dependente de rho 

• 1. Região de terminação da transcrição não  
tem seqüência rica em A (poliU) 

• 2. Nesta região há seqüência rica  
    em CA, reconhecida por rho 



(hexâmero) 



•Terminação da transcrição 
dependente da proteína Rho 

• O monômero de Rho tem 46kDa e é 
ativo como hexâmero. Move-se ao 
longo do RNA acompanhando a RNA 
polimerase, utilizando energia da 
hidrólise de  ATP 

 

 

 

• Com a pausa da RNA polimerase 
na sequência de terminação, Rho 
alcança a enzima 

•Rho desenrola o híbrido RNA-DNA 

•Sequência de Terminação 
dependente de Rho: rica em C  

• O cerne da RNA pol é liberado, 
assim como o mRNA e o próprio 
hexâmero de Rho,  que vai então se 
ligar a outro mRNA 

 
 



Substituição do fator sigma controla a iniciação: Os 
distintos fatores sigma reconhecem promotores 
diferentes 

  Fatores sigma de E. coli  
A troca dos fatores sigma na Holoenzima da 
RNA polimerase permite a mudança no 
conjunto de genes que são transcritos 

  rpoS     σS             vários estresses: choque osmótico, estresse oxidativo, 
                                    fase estacionária de crescimento da bactéria 



A afinidade de cada fator sigma pelo 
cerne da RNA pol é diferente 

•Fator sigma 70 (principal) tem a maior 
afinidade pelo cerne (α2ββ’) 



Promotores fortes reconhecidos pela holoenzima 
contendo  o fator sigma 70 são os que seguem 

melhor o consenso 

 •Promotor do 
operon lac é fraco 
l 



• RNA pol com o fator sigma 32 (sigma de choque térmico)  
reconhece promotores dos genes choque térmico 

•Choque Térmico = aumento brusco de temperatura 

•Genes de CT 
codificam 
chaperones e 
proteases 

•Sequencia consenso é diferente! 

   -35                                          -10 



  Holoenzima RNA pol-sigma 54 necessita 
de ativador para iniciar a transcrição 

•Reconhece promotores de genes 
regulados por carência de nitrogênio 

Apresentador
Notas de apresentação
Biochem Soc Trans. 2008 Feb;36(Pt 1):89-93.Regulation and action of the bacterial enhancer-binding protein AAA+ domains.Chen B, Sysoeva TA, Chowdhury S, Nixon BT.Integrative Biosciences Graduate Degree Program - Chemical Biology, The Pennsylvania State University, University Park, PA 16802, USA.AbstractBacterial EBPs (enhancer-binding proteins) play crucial roles in regulating cellular responses to environmental changes, in part by providing efficient control over sigma(54)-dependent gene transcription. The AAA+ (ATPase associated with various cellular activites) domain of the EBPs, when assembled into a ring, uses energy from ATP binding, hydrolysis and product release to remodel the sigma(54)-RNAP (RNA polymerase) holoenzyme so that it can transition from closed to open form at promoter DNA. The assembly, and hence activity, of these ATPases are regulated by many different signal transduction mechanisms. Recent advances in solution scattering techniques, when combined with high-resolution structures and biochemical data, have enabled us to obtain mechanistic insights into the regulation and action of a subset of these sigma(54) activators: those whose assembly into ring form is controlled by two-component signal transduction. We review (i) experimental considerations of applying the SAXS (small-angle X-ray scattering)/WAXS (wide-angle X-ray scattering) technique, (ii) distinct regulation mechanisms of the AAA+ domains of three EBPs by similar two-component signal transduction receiver domains, and (iii) major conformational changes and correlated sigma(54)-binding activity of an isolated EBP AAA+ domain in the ATP hydrolysis cycle.



 

•Promotores reconhecidos pelo sigma 54 

 Regiões:  -24                                 -12 

Apresentador
Notas de apresentação
G. sulfurreducens RpoN-dependent promoter elements. (a) Alignment of G. sulfurreducens RpoN-dependent promoters identified by primer extension assays in this study. Conserved nucleotides which are the same to the consensus sequences from (b) are labeled in red. (b) Sequence logo of 110 G. sulfurreducens RpoN-regulated promoters predicted by PromScan in non-coding regions upstream of target protein-coding genes.Leang et al. BMC Genomics 2009 10:331   doi:10.1186/1471-2164-10-331



 
 
 

Conclusão: 
 

Diferentes fatores sigma ativam a 
transcrição de conjuntos de genes 

distintos quando as bactérias encontram 
condições ambientais adversas 

participando assim do 
 Controle da Expressão Gênica 





Regulação da Expressão Gênica 

 
 

 

Eucariotos multicelulares:  

 

 Limitação na resposta direta às variações nas condições 

nutricionais e ambientais (células estão organizadas em tecidos e 

órgãos) 

 

 Expressão diferencial de conjuntos de genes dependendo do 

tecido ou órgão, ou da fase do desenvolvimento 

 

 Transcrição ocorre em compartimento distinto da tradução 

eliminando a possibilidade de acoplamento 

 

Transcrição é o nível mais importante da regulação gênica 

 



 
Controle da Resposta ao  

Choque Térmico em Bactéria: 
 

O papel do fator sigma 32 de choque térmico 
 

Exemplo de como uma mudança nos níveis de um fator 
sigma leva a uma mudança na expressão gênica! 

   
 

QBQ-2503 
IQUSP  
2023 


	QBQ2503 – 2023�Expressão Gênica�
	Local e Horário:
	Visão Geral do Curso
	Número do slide 4
	QBQ2503 – 2023�Expressão Gênica�Aula 1 ��Transcrição em bactérias�Fatores sigma 
	Número do slide 6
	Como a informação genética  é transferida do DNA para constituir uma célula ou organismo?��Fluxo da informação genética�
	Número do slide 8
	Número do slide 9
	Número do slide 10
	Número do slide 11
	Número do slide 12
	Número do slide 13
	Número do slide 14
	Número do slide 15
	Cada RNA transcrito corresponde a um  ou mais genes no cromossomo
	Número do slide 17
	Nas bactérias a transcrição e  �a tradução estão acopladas
	Em eucariotos, �os mRNAs são  transcritos no núcleo, processados e exportados para �o citoplasma�� (não há acoplamento entre transcrição e tradução)�
	Número do slide 20
	Número do slide 21
	Número do slide 22
	Número do slide 23
	Número do slide 24
	Número do slide 25
	Número do slide 26
	Domínios do fator sigma 70 e sua funções
	Número do slide 28
	Número do slide 29
	Número do slide 30
	Número do slide 31
	Número do slide 32
	Número do slide 33
	Número do slide 34
	Número do slide 35
	Número do slide 36
	Número do slide 37
	Número do slide 38
	Número do slide 39
	Número do slide 40
	Número do slide 41
	Número do slide 42
	Número do slide 43
	A afinidade de cada fator sigma pelo cerne da RNA pol é diferente
	Promotores fortes reconhecidos pela holoenzima contendo  o fator sigma 70 são os que seguem melhor o consenso
	Número do slide 46
	  Holoenzima RNA pol-sigma 54 necessita de ativador para iniciar a transcrição
	Número do slide 48
	���Conclusão:��Diferentes fatores sigma ativam a transcrição de conjuntos de genes distintos quando as bactérias encontram condições ambientais adversas participando assim do� Controle da Expressão Gênica
	Número do slide 50
	Número do slide 51
	�Controle da Resposta ao �Choque Térmico em Bactéria:��O papel do fator sigma 32 de choque térmico��Exemplo de como uma mudança nos níveis de um fator sigma leva a uma mudança na expressão gênica!�

