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Introducción: Muchos de los genes bacterianos para la 
nodulación (nod, nol y noe) y fijación de nitrógeno (nif y 
fix) están contenidos en el plasmido NGR234, un plasmido 
simbiótico de 536 Kb que esta presente en la bacteria 
Rhizobium sp. NGR234. En este trabajo se plantea obtener 
regiones reguladoras de 3 a 8 nucleotidos de longitud a 
través de programas que obtengan  secuencias consensos de 
regiones upstream  que pueden reprimir o activar a la 
trascripción de  genes de nodulación y fijación de nitrógeno 
ante diversas situaciones físicas ya caracterizadas [1]. 
 
Metodología: Las regiones reguladoras se obtienen a través 
de programas que obtienen motivos de secuencia, esto quiere 
decir secuencias consensos; se obtuvieron las regiones 
upstream de los genes de nodulación de la literatura [1], y 
después se utilizaron para su desarrollo en métodos 
numéricos [2] (en este caso oligo análisis  y dyad detector de 
RSA-tools) que lo que hacen es predecir algunas posibles 
regiones reguladoras basándose en regiones ya 
caracterizadas en otros organismos como  E. coli,  
Saccharomyces cerevisiae y Bacillus Subtilis. Para los genes 
de fijación de nitrógeno las secuencias se obtuvieron del 
GenBank de NCBI, obteniendo regiones de la secuencia 
completa del plasmido simbiótico NGR234,  se separaron de 
las secuencias crudas de genes las regiones upstream, 
después se utilizo un programa llamado wconsensus que lo 
que hace es generar matrices para obtener regiones 
especificas consensos,  y de nuevo al obtener esas regiones 
especificas se pasa a utilizar RSA-tools para predecir las 
posibles regiones reguladoras basándose en otras ya bien 
definidas de otros organismos. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Cuadro 1- Este cuadro presenta los genes de fijación de 
nitrógeno y de nodulación que fueron analizados 
teóricamente. 
 

 
Resultados y Discusión:  Las regiones reguladoras que se 
obtuvieron de las regiones upstream son aproximadamente  
90% exactas debido a que un programa computacional puede 
determinar que el Sitio de Pegado para los Ribosomas (RBS)  
es una región reguladora y por lo tanto se genera cierto grado 
de error,  entonces estos resultados deberían ser demostrados 
experimentalmente.  
 
Conclusiones:  Del trabajo teórico que se realizo se 
obtuvieron las siguiente conclusiones:  
-PRIMERA: Todos los resultados teóricos que se han 
obtenido hasta ahora deben ser analizados 
experimentalmente,  debido  a  cierta  probabilidad  de  error.   
-SEGUNDA: Las posibles regiones reguladoras que se 
obtuvieron  se basaron en regiones reguladoras de  otras  
bacterias  como E. coli, B. Subtilis, S. cerevisiae sin embargo 
el organismo del cual hablamos es de Rhizobium sp. 
NGR234. 
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FIJACIÓN    NODULACIÓN
 
FixF      FA1     y4iR 
NifB                        NodZ     y4mC 
FixA      NolL     NodS 
NifQ      NoeE     y4vc 
NifH1      NodA    y4wE 
NifS      y4gE     y4wH 
NifH2      y4hM    y4wM 


