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Introduccion. La RNA polimerasa de E. coli es la enzima
responsable de la sintesis del RNA celular. Esta compuesta
de la enzima “core” formada por las subunidades a2Bp’w
que tienen la actividad catalitica de elongacion-terminacion
de la transcripcion y una subunidad sigma con siete
diferentes versiones, que cuando se une a la RNA polimerasa
para formar la holoenzima, permite el reconocimiento
especifico del promotor y la iniciacion eficiente de la
transcripcion. El numero total de moléculas de enzima
“core” en una célula de E. coli es de 2000, numero inferior al
total de genes (4405) de este microorganismo. Juntos estos
descubrimientos acentian la importancia de la RNA
polimerasa y de sus factores sigma para regular los genes
(sigmulones) que sera transcritos. La induccion de los
factores sigma alternativos es una estrategia importante para
contender de manera adecuada con diferentes clases de estrés
ambiental. De hecho existe una fuerte correlacion entre la
complejidad de los ambientes donde puede sobrevivir un
microorganismo y el niumero de factores sigma alternativos
(1).

El objetivo de este trabajo fue analizar el conocimiento
reciente de la regulacion transcripcional mediada por los
factores sigma de E. coli, para lo cual estudiamos diferentes
propiedades de estos factores utilizando una perspectiva
genomica y determinamos si un conjunto de criterios
diagnosticos puede ser identificado para obtener una
explicacion para la existencia de diferentes factores sigma en
la misma bacteria.

Metodologia. Para realizar nuestros analisis utilizamos la
base de datos RegulonDB (2) que contiene informacion
sobre la regulacion transcripcional y la organizacion de los
genes de E. coli, esta base de datos retine la descripcion de
cerca del 25% de las interacciones de regulacion
transcripcional de este organismo. Complementamos la
informacion obtenida de RegulonDB mediante una revision
bibliografica de los articulos mas recientes sobre genes de E.
coli que tienen promotores para factores sigma alternativos.

Resultados y discusion. Encontramos que cada uno de los
grupos de genes controlados por los factores sigma (FS)
alternativos no se sobre ponen entre ellos (Figura 1), esto nos
indica que cada uno de los sigmulones de E. coli esta
formado, en su gran mayoria, por genes que no presentan
mas de un promotor. El factor de housekeeping sigma70
juega un papel central en la transcripcion de los FS de E. coli
ya que es el Unico factor que participa en la transcripcion de
todos los demas. Cada uno de los FS alternativos interactiia
con diferentes reguladores transcripcionales lo que permite
una seleccion y discriminacion rapida del total de
reguladores presentes en una condicién ambiental favorable

cuando cambia repentinamente a una condicion de estrés.
Cada uno de los grupos de genes transcritos por un factor
sigma alternativo tiene una funcion fisiolégica comin que
permite a la célula superar la condicion de estrés. Las
condiciones ambientales donde los FS son necesarios son
censadas mediante los factores antisigma que mantienen
secuestrados a los FS a través de una interaccidon proteina-
proteina si estas condiciones no estan presentes.
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Figura 1. Diagrama de Venn que muestra la sobre posicién de los
genes controlados por factores sigma alternativos en E. coli. Los
grupos se unen cuando un gen es transcrito por mas de uno de
estos factores.

Conclusiones. El grupo de genes (sigmulon) transcrito por
cada uno de los factores sigma alternativos es en general
exclusivo y su interaccion diferencial con los reguladores
transcripcionales permite una respuesta eficiente y rapida
ante los cambios repentinos en las condiciones ambientales.
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