
Identificação de sequências promotoras e terminadoras 
preditas no genoma de Mycoplasma hyopneumoniae e sua 

influência na transcrição gênica 

Introdução 

Mycoplasma hyopneumoniae é uma bactéria caracterizada pela ausência de parede celular e genoma de tamanho diminuto. 

Em trabalhos anteriores, nosso grupo realizou predições de promotores[1] e terminadores[2] transcricionais, e determinou 

que o genoma deste organismo está organizado em unidades transcricionais (UTs)[3]. Tais resultados sugerem a existência 

de elementos reguladores internos às UTs, e sua possível influência na transcrição gênica. 
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Objetivo 

Avaliar a influência das sequências promotoras e terminadoras preditas in silico na transcrição gênica de M. hyopneumoniae, 

considerando a organização em UTs, em diferentes condições de cultivo. 

Metodologia 

Para confirmar a indução das condições de cultivo em estresse térmico e oxidativo, 9 genes diferencialmente expressos 

nestas condições foram analisados através de RT-qPCR. Para verificar a influência dos promotores e terminadores preditos 

anteriormente na transcrição de genes de uma mesma UT, 5 unidades foram analisadas, completa ou parcialmente, através 

de RT-qPCR (Figura 1). 

 

Resultados e Discussão 

Foi observada expressão diferencial de 5 genes na condição de estresse térmico (glpF, glpK, dnaJ, oppC e dnaK), e de 3 

genes na condição de estresse oxidativo (glpK, dnaK e ftsY)(Figura 2A). Na UT 62, sem elementos internos preditos, não foi 

observada diferença entre os níveis de expressão relativa dos genes testados (Figura 2B), e na UT 7, com elementos 

reguladores preditos, foi observada diferença entre os níveis de expressão dos genes testados (Figura 2C). 

Conclusão 

Os resultados obtidos neste trabalho permitem confirmar a indução das condições de cultivo em estresse através da 

metodologia utilizada, bem como determinar o perfil transcricional dos genes alvo nas três condições de cultivo analisadas. 

Além disso, a comparação do perfil transcricional de genes de uma mesma unidade permite sugerir a influência de 

promotores e terminadores internos na transcrição em M. hyopneumoniae. 
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Fig. 1 Fluxograma da metodologia empregada para análise da expressão gênica de alvos específicos. 
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Fig. 2 A) Expressão relativa 

dos genes confirmatórios 

das condições de estresse. 

B) Comparação da 

expressão relativa de genes 

da UT 62 (sem elementos 

reguladores internos) e, C) 

da UT 7 (com elementos  

internos). 
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