
Associação das sequências 
preditas com genes já descritos.

Identificação de potenciais 
sequências não codificantes a 

partir de ORFs

Download do genoma
bacteriano

Os ncRNAs (RNAs não codificantes) atuam pós-transcricionalmente 
e modulam genes-alvo. Rickettsia rickettsii é uma α-
proteobacteria, causadora da febre maculosa, que afeta 
artrópodes e mamíferos. Em estudos recentes, identificou-se 
influência de ncRNAs da R. rickettsii na expressão gênica do 
hospedeiro infectado.
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Delineamento: Estudo in sílico.

INTRODUÇÃO

OBJETIVO

METODOLOGIA

Rickettsia rickettsii, Scheila schmit
GenBank - txid392021

Artemis

Rfam

Predição de estruturas 
secundárias

Centroidfold

Predição de funcionalidade Predator RNA

RESULTADOS/DISCUSSÃO

Artemis
959 prováveis 

regiões 
intergênicas

Rfam
13 associações 

gênicas

Exclusão de 
redundâncias, 
rRNA e mRNA
3 associações 

gênicas

Rickettsia rpsL leader

Interação: A1G_00975
- “succinate
dehydrogenase
hydrophobic
membrane anchor
protein A1G”
Função: Cadeia 
transportadora de 
elétrons
Energia: -18,28 Kj/mol
(Burger et al., 1996)

6S

Interação: A1G_03485 - 
thioredoxin reductase 
A1G
Função: Catalisa a 
oxiredução de NADPH em 
mamíferos.
Energia: -31,30 KJ/mol
(Hutson, 2001)

Bacterial small 

signal recognition 

particle RNA

Interação: A1G_04760 - 
“cell Division MraZ”
Função: Regula a 
transcrição gênica e 
replicação celular.
Energia: -13,89 KJ/mol
(Eraso et al., 2014)

CONCLUSÃO

O objetivo deste estudo é identificar ncRNAs nas regiões 
intergênicas do genoma da bactéria R. rickettsii 'Sheila Smith', 
predizer suas estruturas secundárias e funções. 

Essas descobertas aprofundam nosso conhecimento sobre a 
Rickettsia rickettsii e sobre como RNAs não codificantes poderiam 
participar da regulação da expressão de certos genes, além de 
trazer maior entendimento sobre sua função biológica e 
patogenicidade, e fornecem insights valiosos para futuras 
pesquisas e estratégias terapêuticas.
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