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RESUMO

Herbaspirillum seropedicae € uma bactéria diazotrofica endofitica associada a
diversos grupos de plantas, principalmente gramineas de importancia agricola. Seu
genoma ja foi sequenciado e anotado pelo consércio GENOPAR. Como outros seres
vivos, esta bactéria tem um conjunto de RNAs regulatérios conhecidos como small
RNAs (sRNAs). Estas moléculas tém um papel importante em varios processos
celulares e possuem diversos mecanismos de a¢do, como 0 pareamento antisenso
entre 0 SRNA e o0 mRNA alvo. RNAs curtos podem ser identificados por meio de
predicbes computacionais utilizando caracteristicas comuns compartilhadas:
tamanho entre 50 e 400 bp, presenca de promotores e terminadores, similaridade
entre géneros ou espécies filogeneticamente relacionadas. O propdsito deste projeto
foi a predicdo in silico de sRNAs em regides intergénicas do genoma de H.
seropedicae, através do desenvolvimento e utilizagdo do sRNATool, uma ferramenta
integradora de dados. Para a predicdo dos promotores foram utilizados o Bprom e o
NNPP. Ambos utilizam uma rede neural de sRNAs de E. coli confirmados
experimentalmente, com uma eficiéncia de 80% nas predi¢des. Para as sequéncias
de terminadores intrinsecos foram utilizados o RNAMotif e o TranstermHP. Foi
realizada a formatacdo e o cruzamento dos dados gerados, subtraindo a posicao
final do promotor e a posicao final do terminador. Obtiveram-se 200 sequéncias
candidatas que foram submetidas a comparacdes com espécies proximas,
principalmente Herbaspirillum rubrisubalbicans M1. Cinquenta e sete candidatos
foram selecionados por possuirem elevada similaridade, e, desta relagéo, confirmou-
se dois sRNAs no banco de dados Rfam: 6S e 4.5S. O sRNATool mostrou-se eficaz
na predicdo de sequéncias candidatas a sRNAs e pode ser aplicado em outros

genomas de procariotos.

Palavras chave: Herbaspirillum seropedicae, Genoma, Regido Intergénica,
Promotor, Terminador Intrinseco, RNA curto, SRNA, ncRNA.



ABSTRACT

Herbaspirillum seropedicae SmR1 is an endophitic diazotrophic organism
associated with several groups of plants, mainly crops with agricultural importance.
Its genome was sequenced and annotated by the GENOPAR consortium. As other
living been, this bacterium has a set of regulatory RNAs known as small RNAs
(sRNAs). These molecules have important roles on several cellular process and
make use of some action mechanisms like antisense pairing between the sRNA and
the target mMRNA. sRNAs can be identified by means of computational predictions
using common features: length between 50 and 400 bp, promoters, terminators and
similarity among related species. The purpose of this project was the in silico
prediction of sRNAs in intergenic regions of Herbaspirillum seropedicae SmR1
through the development and application of the sRNATool, a data integrative
software. In order to predict promoters were used BProm and NNPP. Both of them
utilize a neural network of sSRNAs experimentally confirmed with 80% efficiency on
the predictions. For the intrinsic terminators were utilized RNAMotif and
TranstermHP. After predicting promoters and terminators was realized the
reformatting and the data crossing, subtracting the promoter’s final position and the
terminator’s final position. Were obtained 200 candidates sequences that were
compared with related species, mainly Herbaspirillum rubrisubalbicans M1. 57
candidates were selected by possessing high similarity and 2 candidates could be
confirmed: 6S and 4.5S. The sRNATool proved be effective and can be applied in
others prokaryotic genomes.

Keywords: Herbaspirillum seropedicae, Genome, Intergenic Region, Promoter,
Intrinsic Terminator, Small RNA, sRNA, ncRNA.
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1. INTRODUCAO

1.1 Acido Desoxirribonucléico

O acido desoxirribonucléico (DNA) é a macromolécula que contém as
instrucbes genéticas que coordenam o desenvolvimento e funcionamento de todos
0S seres Vivos e alguns virus. Suas func¢des principais sdo armazenar informacdes
necessarias para a sintese de diferentes tipos de moléculas de acido ribonucléico
(RNA) e transmissao da carga genética ao longo das geracdes (PIERCE, 2009). O
DNA é um polimero constituido por quatro unidades nucleotidicas diferentes que se
repetem aos milhares e estdo ligadas por ligacdo fosfodiéster para formar a cadeia
polinucleotidica. Cada um dos quatro nucleotideos que compde o DNA é composto
por uma desoxirribose/trifosfato ligada a uma base nitrogenada: adenina (A), citosina
(C), guanina (G) ou timina (T) (DALE, 2004). Em organismos vivos, o DNA existe
como uma molécula composta por duas longas cadeias polinucleotidicas enroladas,
formando uma dupla hélice para a direita e mantida estavel por pontes de hidrogénio
formadas entre os pares de bases AT e CG (DALE, 2004). O numero de moléculas
de DNA presentes nas células é bastante variavel em procariotos, eucariotos e até
mesmo em virus. Cada molécula de DNA, por sua vez, esta associada a proteinas
para formar o cromossomo. O conjunto hapldide de cromossomos de uma célula
constitui o genoma da célula (WATSON et al., 2006). O tamanho e a composicao do
genoma variam largamente de uma espécie a outra e estdo relacionados com a
complexidade do organismo. Genomas bacterianos possuem tamanho variando de
~0,16 (Carsonella ruddii) a ~10 milhdes de pares de base (Solibacter usitatus) e
eucariotos de ~8 milhdes (Pratylenchus coffeae) a ~130 bilh6es de pares de base
(Protopterus aethiopicus). O genoma humano possui cerca de trés bilhdes de pares
de base (GREGORY et al., 2006).

No acesso em outubro de 2010 foram encontrados 831 genomas completos
depositados na base de dados do Genbank, sendo 795 de organismos procariotos e
36 de eucariotos. Outros 273 projetos de organismos eucarioticos e 564

procariéticos permanecem em desenvolvimento®.

Y HTTP:/Aww.ncbi.nlm.nih.gov
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O DNA contém todos 0s genes que serdo traduzidos em proteinas e, para
isso, eles sdo primeiramente transcritos em um tipo especifico de RNA, o
mensageiro. Estas moléculas entdo serdo decodificadas em uma sequéncia
especifica de aminoacidos. Na transcricdo, 0s genes que possuem alguma relacéo
com as proteinas necessarias ao metabolismo celular sdo expressos
constitutivamente ou de forma induzida, na forma de RNA mensageiro (LEWIN,
2007).

Em genomas bacterianos, grande parte do cédigo € referente a genes que
codificam proteinas, e o restante tem importancia estrutural ou esta envolvido na
regulacdo do uso da informacado genética, como RNAs transportadores, ribossomais
e regulatorios, sendo este grupo mais conhecido como RNAs nédo codificantes
(MOULTON, 2005).

1.2 RNAs Curtos Bacterianos

O primeiro RNA nao-codificante (ncRNA) regulatorio de bactéria foi
descoberto no inicio da década de 70, e desde entdo varias destas moléculas tém
sido identificadas. Entretanto, o avanco das pesquisas sobre o entendimento de
seus diversos mecanismos de acdo e 0 importante papel desempenhado na
regulacdo da expressao génica ocorreu somente na ultima década do século XXI.
Em geral, esta classe de moléculas é também citada como micro RNAs (miRNAS),
embora o termo RNA curto ou small RNA (sRNA) seja mais utilizado para bactérias e
archeas. Controlando vias metabdlicas ou respostas de stress, 0s ncRNAs
desempenham fun¢Bes importantes nos diversos processos biologicos, incluindo a
regulacdo de transportadores de membranas, o metabolismo do ferro e a
patogénese (MASSE, MAJDALANI e GOTTESMAN, 2003; GOTTESMAN, 2005). O
grupo que melhor caracteriza os ncRNAs é o chamado RNA curto com funcéo
regulatoria (small regulatory RNA [sRNA]), cuja funcéo é regular a expressao génica
através do pareamento de bases com a extremidade 5’ do mRNA alvo, bloqueando
0 acesso ao sitio de ligacdo ao ribossomo e/ou ao coédon de inicio de traducao
(ALTUVIA et al., 1998; ZHANG et al., 2003). Estas moléculas sédo codificadas in

trans em relacdo ao RNA alvo, embora ja existam evidéncias de sRNAs codificados
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in cis (LIU e CAMILLI, 2010). Outros ncRNAs podem ligar-se a proteinas a fim de
modular suas atividades ( PICHON & FELDEN, 2007).

Genes codificadores de RNAs curtos regulatorios estdo dispersos no genoma
e algumas de suas caracteristicas incluem tamanho reduzido, que pode variar de 50
a 400 pares de base, presenca de sinais de promotores e sequéncias terminadoras
Rho-independente, sequéncias com alta similaridade entre espécies
filogeneticamente proximas e com pouca similaridade entre espécies distantes, além
da conservacao de sua estrutura secundaria. A maioria deles estédo localizados entre
regides codificadoras de proteinas, ORFs (do inglés Open Reading Frames), ou
seja, nas regides intergénicas do genoma (WASSARMAN et al., 2001).

O numero de sRNAs provaveis e confirmados tem crescido substancialmente
devido a utilizacdo de métodos computacionais que auxiliam principalmente na
predicdo de sinais transcricionais. Outras abordagens incluem a deteccao direta por
meio de microarrays ou northern blotting, isolamento direto (RNomics), co-
purificacdo com proteinas de ligacdo de RNA e pirossequenciamento
(WASSERMAN et al., 2001; LIVNY et al., 2007; ALTUVIA 2007). Estudos pioneiros
foram iniciados alguns anos atras quando varios grupos descobriram alguns sRNAs
em regides intergénicas de E. coli (GOTTESMAN, 2004). Nesses estudos, os SRNAs
foram identificados com base em suas associagbes com caracteristicas genéticas
comuns a outros sRNAs anteriormente conhecidos. Atualmente, aproximadamente
100 sRNAs estéo identificados em E. coli e, nos ultimos anos, a busca por sRNAs foi
estendida para muitas espécies bacterianas, como Bacillus subtilis, Vibrio cholerae,
Pseudomonas aeruginosa, Staphylococcus aureus, Streptomyces coelicolor,
Salmonella enterica, Mycobacterium tuberculosis, Sinorhizobium meliloti e Listeria
monocytogenes (LIVNY et al., 2006; PICHON e FELDEN, 2005; SWIERCZ et al.,
2008; MANDIN et al., 2008; VALVERDE et al., 2008).

Em relacdo ao mecanismo de ag¢do dos sRNAs, o mais comum € o
pareamento antisenso entre o RNA curto regulatorio e o RNA mensageiro alvo. Por
exemplo, a ligacdo de RyhB ao mRNA sodB promove a sua degradacéo (Figura 1a),
enquanto a ligagdo do mesmo RNA curto a regido UTR do mRNA shiA ativa a sua
tradugdo (Figura 1b) (MASSE e GOTTSMAN, 2002). A interacdo entre SRNA e
MRNA ocorre em regides curtas e de complementaridade de sequéncias imperfeitas,

e pode ser estabilizada pela proteina Hfg, uma chaperona de RNA. O pareamento
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de bases geralmente ocorre préximo ao sitio de inicio de tradugdo dos mRNAs alvos
(MASSE et al., 2003; MAJDALANI et al., 2005). E o caso do sRNA MicF, que
reprime a producdo da proteina de membrana externa OmpF. Vinte bases de MicF
pareiam por complementaridade imperfeita com o OmpF mRNA, inibindo a sua

traducao (DELIHAS e FORST, 2001).

ﬁ =D ) \ m _D ) (c) =) \
Transcrigdo Transcrigiio l Transcrigio l
A SR_NJ.A 112 19 S ¥ R P— - — o
bl mRNA Instavel
@+ ﬂ,--RNase 3 | @Hig \[ o
4 Ativagdo da Prmfi'::r(e'g'
I de Bases Tmp de Bases Imperfei ;
s ﬂ—:cs— 1 raduf;?lo e/ou de transcrigdo)
T T = estabilizagdo
Repressioda  Silenciamento Tradugdo | domRNA anffz.  Iibigio da
i i p * atividade protéica
Tradugdo Irreversivel 0

vxempins: SgrS, RyhB, Micy h:‘.xemplns: DsrA, RprA, GImZ / kxemplos: 68, CsrB/C/D, Glny

Figura 1 - Diferentes mecanismos de acdo dos sRNAs.
a) Repressao da traducao. b) Ativacédo da traducgéo o
¢) Inibicdo da atividade protéica.

Fonte: modificado de LIU e CAMILLI, 2010.

u estabilizacdo do mRNA.

A identificacdo de sRNAs pode se dar através de métodos experimentais ou

computacionais, cada um deles dependendo de parametros especificos
(WILLKOMM et al., 2005). Na abordagem computacional utilizam-se softwares para
a predicdo de promotores e terminadores, além da analise da conservacdo de
sequéncias entre espécies proximas e a verificagcdo de suas estruturas secundarias.
Os trés estudos computacionais pioneiros aplicados a busca de sRNAs foram
baseados principalmente na busca de sequéncias conservadas em regides
intergénicas de espécies proximas juntamente com um provavel promotor ¢’° e um
terminador de transcricdo intrinseco (ARGAMAN et al., 2001; WASSARMAN et al.,
2000; CHEN et al., 2002). Estes estudos levaram a descoberta de 42 novos sRNAs
em E. coli. Além da conservacao da sequéncia, o método utilizado por ARGAMAN e
colaboradores (2001) e WASSARMAN e colaboradores (2002) utilizou sinais de

transcricéo e limitou de 50 a 400 bp o tamanho do transcrito. Um quarto estudo de
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predicdo de genes codificadores de sSRNA foi desenvolvido por RIVAS e
colaboradores (2001), e considerou somente a conservagao da estrutura secundaria.

Na abordagem experimental diversas técnicas ja foram utilizadas, como o
sequenciamento direto apés a marcacdo fluorescente (TIAN-PING et al., 1996),
analise transcriptdmica usando microarray (WASSARMAN et al., 2001), obtencéo
de bibliotecas de cDNA enriquecidas (TANG et al., 2002, 2005; VOGEL et al., 2003;
KAWANO et al., 2005), RNomics (VOGEL et al., 2003) e co-purificacdo de sRNAs
com proteinas (ZHANG et al.,, 2003; TANG et al., 2005; CHRISTIANSEN et al.,
2006).

Alternativamente, alguns sRNAs interagem com proteinas, incluindo fatores
de transcricédo (Figura 1c). Estas proteinas podem facilitar o reconhecimento entre o
SRNA e o mRNA. Elas também podem induzir a hidrolise especifica do RNA alvo e a
degradacédo do sRNA, assegurando que o regulador seja desativado uma vez que
tenha exercido sua fungcéo (PICHON e FELDEN, 2007).

O efeito regulatorio dos sRNAs pode demandar a participacdo de proteinas
como a Hfg e a RNAse E. Neste caso, ocorre o pareamento SRNA/RNA alvo, e em
seguida, a formacdo de um complexo com as proteinas RNAse E e Hfq, resultando
na inibicdo da traducdo e na degradacdo RNAse E-dependente mRNA alvo (AIBA,
2007). A Hfg é uma proteina que possui homologia estrutural e de sequéncia com
proteinas Sm, e é conhecida por estabilizar SRNAs in vivo e facilitar o pareamento
dos sRNAs com os mRNAs alvos in vitro. Ela também se liga preferencialmente a
um RNA de fita simples, interagindo com RNAs ricos em residuos de uracila (U) e
adenina (A). Um dos mRNAs alvos mais estudados € o rpoS mRNA, que codifica a
subunidade sigmaS para a RNA polimerase. Hfq nesse caso é necessaria para a
expressao de rpoS in vivo. A traducdo do rpoS mRNA é reprimida por um stem loop
gue bloqueia o0 acesso do ribossomo.

Além do envolvimento de sSRNAs no metabolismo de RNA via interagdo com
proteinas, estas moléculas podem participar de eventos regulatorios que envolvem o
metabolismo do DNA (regulacdo da transferéncia e controle da replicagcdo de
plasmideos) e o metabolismo de proteinas (controle da traducéo, do transito e da
gualidade) (PICHON e FELDEN, 2007).

Apesar dos esforcos e das técnicas citadas, ainda ndo se pode definir com

certeza a quantidade de sRNAs presente nos genomas bacterianos, porém estima-
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se que deva existir entre 200 a 300 em um genoma médio de 5 milhdes de bases,
como € o caso da Escherichia coli (VALVERDE, et al., 2008). Esta observacédo se
estende para outras classes de bactérias e também para Archeae, indicando um

vasto campo de pesquisa.

1.3 Promotores Bacterianos

A RNA Polimerase é a enzima responséavel pela sintese do RNA durante a
transcricdo. Nas bactérias, ao contrario do que ocorre em eucariotos, uma unica
RNA polimerase € responsavel pela sintese de mMRNAs, rRNAs e tRNAs.
Aproximadamente 7000 moléculas delas estdo presentes em uma célula de E. coli
(LEWIN, 2007). Uma unidade completa de RNA Polimerase, a holoenzima, de E. coli
possui peso molecular de aproximadamente 465 kD, sendo formada por duas
subunidades alfa, uma beta, uma beta' e uma subunidade sigma, também conhecida
como fator sigma. As subunidades alfa, beta e beta' sdo produtos dos genes rpoA,
rpoB e rpoC respectivamente. A subunidade sigma € a Unica variavel, sendo,
portanto, codificada por diferentes genes (Quadro 1). A holoenzima 2app'c
apresenta dois componentes estruturais: a porcao catalitica, formada pelas quatro
primeiras subunidades e o fator sigma. Todas as subunidades da porcéo catalitica
participam da elongacdo e s&o necessarias para a iniciacdo e terminacdo. A
subunidade sigma é o fator que ativa a interacdo especifica entre a RNA polimerase
e 0 DNA durante o reconhecimento de promotores. O numero de fatores sigma varia
entre espécies bacterianas e estes podem ser distinguidos pelo peso molecular
explicito em sua designacdo, como por exemplo, o sigma70 e o sigmaN (ou
sigma54) que possuem peso molecular de 70 kD e 54 kD respectivamente
(MAKINO et al., 1993).

Em condicOes fisiologicas normais, o fator sigma70 é o responsavel pela
transcricdo da maioria dos genes, sendo por isso considerado um housekeeping
factor, que pode ser interpretado como fator essencial para a manutencdo do
metabolismo celular. Outros fatores ditos sigma alternativos sdo ativados em
resposta a mudancas ambientais como aumento de temperatura e falta de

nitrogénio. Estes fatores séo ¢S, 032, oE e 054 (Quadro 1).
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Gene Fator Uso

rpoD c70 Geral

rpoS oS Estresse

rpoH 032 heat shock

rpoE oE heat shock

rpoN o54 falta de N

fliA 028 sintese de flagelo

Quadro 1 - Fatores sigma induzidos por condicbes am bientais especificas.
Fonte: Modificado de LEWIN, 2007.

A sequéncia de cada tipo de promotor assegura que este sera reconhecido
somente pela RNA Polimerase 2apB'c por meio do fator sigma apropriado. Como
promotores sao tipicamente adjacentes ao gene, as sequéncias reconhecidas pelo
fator sigma séo relativas ao sitio de inicio de transcricdo. Uma caracteristica dos
promotores ¢'°, 0°, 0°> e OE é que eles apresentam sequéncias conservadas
posicionadas nas regides -10 e -35 enquanto que o fator 054 esta posicionado na
regiao -12 e -24 (Quadro 2).

Existem quatro caracteristicas conservadas em promotores bacterianos: o
sitio de inicio de transcricdo, a sequéncia -10 e -35 e a regido intermediaria. O sitio
de inicio de transcricdo € geralmente uma purina. A sequéncia ou hexamero -10 é
uma regido com seis pares de base e 0 seu centro é posicionado geralmente 10 bp
a montante do sitio de inicio de transcricdo. A sequéncia ou hexadmero -35
posiciona-se 35 bp a montante do sitio de inicio de transcricdo. A distancia
separando a regiao -10 e -35 varia entre 16 a 20 bp em 90% dos promotores. Nas
excecOes, o promotor pode ser tdo pequeno quanto 15 bp ou tdo grande quanto 21
bp. O promotor ideal € uma sequéncia consistindo de um hexamero -10 separado
por 17 bp do hexamero -35.

As sequéncias de promotores séo representadas por um consenso derivado
do alinhamento de todos os exemplos conhecidos, maximizando sua homologia
(Quadro 2). Para uma sequéncia ser aceita como consenso, cada base particular

deve ser predominante em sua posi¢cao. Como exemplo pode-se citar o consenso do
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o 70 de E. coli. Neste fator, a regido -10 possui como consenso TATAAT com as
respectivas porcentagens de base: 80%, 95%, 45%, 60%, 50% e 96%. A regido -35
€ um pouco menos conservada, tendo como sequéncia TTGACA e as respectivas
porcentagens de ocorréncia: 82%, 84%, 78%, 65%, 54% e 45%. A sequéncia
consenso do sitio -10 consiste na maioria das vezes de bases A-T, uma

configuragéo que favorece a separagdo do DNA duplex em fitas simples.

Gene Fator Seq.-35 Separacgdo Seq. -10
rpoD  o70 TTGACA 16-18 bp TATAAT
rpoH  ©32 CCCTTGAA 13-15 bp CCCGATNT
rpoN 54 CTGGNA 6 bp TTGCA

fliA c28 CTAAA 15 bp GCCGAATAA

Quadro 2 - Diferentes sequéncias consenso sdo recon  hecidas por diferentes
promotores.
Fonte: Modificado de LEWIN, 2007.

A premissa de que diferentes sequéncias consenso sao reconhecidas por
diferentes fatores o implica no fato de que uma determinada subunidade o deve
reconhecer uma sequéncia de bases especifica no DNA. Isso confirma a existéncia
de uma interacdo estreita entre a por¢do catalitica e o fator o, devendo este estar
posicionado de forma a proporcionar o melhor contato da Polimerase 2aB3'c com as

sequéncias promotoras alvo.

1.4 Terminadores Bacterianos

Além dos promotores, a presenca de um terminador € uma importante
caracteristica dos sRNAs. Em bactérias existem dois tipos de terminag¢do: Rho-
dependente e Rho-independente ou Intrinseca (YACHIE et al., 2006).
Funcionalmente, se as caracteristicas do transcrito podem causar a terminacao in

vitro na auséncia de um fator protéico especifico, pode-se considerar a terminagéo
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como intrinseca. Por outro lado, a terminacdo dependente de fatores protéicos
emprega proteinas do tipo Rho (MITRA, 2009).

Terminadores Rho-dependente diferem entre si e ndo podem ser definidos
por uma sequéncia consenso. A proteina ou fator Rho atua na liberagdo do transcrito
quando o complexo de transcricdo € muito estavel para uma liberacdo espontanea.
Um terminador Rho-dependente pode ocorrer em sitios no qual a sequéncia de um
terminador intrinseco seria incompativel (CIAMPI, 2006).

Para o fator Rho terminar a sintese do transcrito ele deve ligar-se com alta
afinidade a um segmento de RNA recém-transcrito e valido. Em bactérias, a
traducdo ocorre de forma acoplada a transcricdo dos ribossomos, o que implica na
ligacdo do mRNA ao ribossomo logo que o sitio de ligacdo ao ribossomo e o codon
de inicio de traducdo estejam disponiveis. Isto ocorre normalmente antes do fator
Rho poder se juntar a0 mMRNA que emerge do complexo de transcrigdo. Assim, a
presenca de um ribossomo traduzindo o mRNA na mesma taxa no qual o RNA esta
sendo sintetizado previne o acesso do fator Rho ao final do gene ou do operon
(RICHARDSON, 2002; EPSHTEIN, 2010). Uma vez que o complexo de traducéo &
desfeito 0 mMRNA nascente fica disponivel e, caso a sequéncia seja apropriada, o
fator Rho se ligaré e iniciara o processo de terminagcdo. Uma sequéncia apropriada
consiste em um segmento de 40 ou mais nucleotideos ndo pareados, contendo uma
proporcdo alta de citosina. Tal sequéncia € chamada de rut site (RICHARDSON,
2002; EPSHTEIN, 2010).

As posicdes dos pontos de parada em um terminador Rho-dependente sao
determinadas pelas caracteristicas da sequéncia que controlam a taxa de adicao
dos nucleotideos pela RNA polimerase. Essa taxa pode variar consideravelmente de
uma posicao a outra, aumentando para pontos de pausa caracteristicos que Sao
distribuidos de forma parecida aos pontos de parada em um terminador Rho-
dependente (RICHARDSON, 2002).

Alguns terminadores rho-dependente encontram-se em regides regulatorias
separando genes de seus promotores, o que pode prover a célula um mecanismo
conveniente para o controle da expressao génica. A maioria deles ocorre dentro de
sequéncias codificantes, contribuindo para prevenir expressdes desnecessarias de
genes (CIAMPI, 2006).
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A terminacdo intrinseca, também conhecida como terminacdo rho-
independente, est4 presente em cerca de metade dos sitios de terminacdo das
unidades de transcricdo bacterianas. Terminadores rho-independentes tém duas
caracteristicas estruturais: um grampo rico em GC e uma regiao no final da unidade
rica em uracilas (Figura 2). Ambas as caracteristicas sdo necessérias para a
terminacdo (CIAMPI, 2006; YACHIE et al., 2006; SANTANGELO et al., 2009;
MITRA, 2009). A distancia tipica entre o grampo e a cauda poli-U varia de 7 a 9
bases. No genoma de E. coli existem aproximadamente 1100 sequéncias desse tipo
(UNNIRAMAN et al., 2002; ARTSIMOVITCH e HENKIN, 2009; ROBERTS et al.,
2008; VON HIPPEL, 1991).

Tanto as sequéncias do grampo quanto o comprimento da cauda influenciam
a eficiéncia da terminag&o. A eficiéncia in vitro, porém, varia de 2% a 90%, e néo
tem correlagdo com o grampo ou com o0 numero de uracilas. Elas sdo necessarias
mas nao suficientes, e parametros adicionais influenciam a interagdo com a RNA
Polimerase. Em particular, as sequéncias a montante e a jusante do terminador
intrinseco influenciam sua eficiéncia (ROBERTS, 2008).

O sequenciamento de genomas em larga escala tem resultado em esforgos
para o desenvolvimento de algoritmos para a deteccdo de terminadores intrinsecos
(LESNIK, 2001; ERMOLAEVA et al., 2000; KINGSFORD, 2007).
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CGTTAGGCTACXXXXGTAGCCTAAAAAA

Transcrigao
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Figura 2 — Alga de RNA formada durante a terminacdo  intrinseca.

Fonte: Autor.

1.5 Herbaspirillum seropedicae SmR1

A bactéria Herbaspirillum seropedicae € uma bactéria diazotrofica endofitica,
nao patogénica e membro da classe B das Proteobactérias (BALDANI et al., 1986).
Recebeu essa denominacdo por apresentar forma de espiral encontradas em
associacdo com plantas herbaceas na cidade de Seropedicae (RJ) onde foi isolada.
A estirpe SmR1 é resistente a estreptomicina e foi selecionada, in vitro, pelo prof Dr.
Emanuel Matempi de Souza no Nucleo de Fixacdo de Nitrogenio da UFPR. A
importancia atribuida a H. seropedicae provém da sua capacidade de fixar nitrogénio
atmosférico & amonia sob condicdo de microaerobiose, de sua capacidade de
associacdo com gramineas de interesse econémico, como milho, sorgo e cana-de-
acucar, e de seu potencial como bactéria promotora do crescimento vegetal
(BALDANI et al., 1993; BALDANI et al., 1995).
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H. seropedicae € uma bactéria gram-negativa, geralmente vibrioide, algumas
vezes helicoidal e muito movel, possuindo de um a trés flagelos em um ou ambos o0s
polos (BALDANI et al., 1993). Assim como outras bactérias fixadoras de nitrogénio, é
capaz de metabolizar o nitrato, crescendo aerobicamente em meio contendo nitrato
como Uunica fonte de nitrogénio (BALDANI et al.,, 1993). A infeccdo por H.
seropedicae ocorre atraves da ligacdo da bactéria a superficie da planta, seguida
pela proliferacdo, preferencialmente nas raizes secundarias e ferimentos,
penetracdo e espalhamento da bactéria através dos espacos intercelulares e feixes
vasculares das partes aéreas com subsequente coloniza¢do e estabelecimento nos
vasos do xilema (BALDANI et al., 1995).

O genoma da Herbaspirillum seropedicae foi obtido pelo consércio
GENOPAR?, sendo o primeiro genoma sequenciado no Estado do Parana. Possui
5.513.887 pares de base e um total de 4.804 genes anotados. Este genoma
mostrou-se muito similar a Janthinobacterium sp., Ralstonia spp e Burkholderia spp
(WEISS, 2010). O GENOPAR também sequenciou parcialmente o genoma de outra
bactéria do género Herbaspirillum, H. rubrisubalbicans M1 (BALDANI et al., 1996).
Esta bactéria € um diazotrofo endofitico reconhecido por causar a doenca da estria
mosqueada na variedade B4362 da cana de aclUcar e em sorgo (BALDANI e
BALDANI, 2005).

2 HTTP://www.genopar.ufpr.br
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2 OBJETIVO

O presente trabalho teve por objetivo a predicéo in silico de RNAs curtos na

bactéria diazotrofica Herbaspirillum seropedicae SmR1.
Objetivos Especificos:

1) Desenvolver uma ferramenta integradora dos dados gerados por softwares de
bioinformética para identificar RNAs curtos (small RNAs) em regides
intergénicas de genomas de procariotos.

2) Aplicar a ferramenta para a busca de RNAs curtos no genoma de
Herbaspirillum seropedicae SmR1.

3) Realizar uma analise comparativa com o0 genoma parcial da bactéria
Herbaspirillum rubrisubalbicans M1.
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3 MATERIAIS E METODOS

3.1 Genomas

As sequéncias dos genomas das bactérias Herbaspirillum seropedicae SmR1
e Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 foram obtidas pelo consorcio Genopar.
Genomas das espécies dos géneros Burkholderia, Ralstonia, Janthinobacterium,

Pseudomonas e Herminiimonas foram obtidos no GenBank®.

3.2 Sistema Operacional

O sistema operacional utilizado no desenvolvimento das ferramentas foi o
Ubuntu® na sua versdo 10.04. E um sistema baseado em Debian GNU/LINUX e
distribuido como software de codigo fonte aberto. A licenca usada pelo Ubuntu € a
GNU, na qual declara explicitamente que usuarios sao livres para executar, copiar,

distribuir, estudar, alterar, desenvolver e melhorar o sistema (FERREIRA, 2009).

3.3 Linguagens de Programacao

Para a geracéao, formatacao e analise dos dados foram desenvolvidos scripts
auxiliares e uma ferramenta integradora, escritos nas linguagens Bash e Java,

respectivamente.

3.3.1 Java

No desenvolvimento do software integrador foi utilizada a linguagem de
programacao Java, por ser amplamente difundida e com suporte multiplataforma.
Diferentemente das linguagens convencionais, o codigo escrito em Java é compilado
em um "bytecode" que é executado por uma magquina virtual (DEITEL e DEITEL,
2005).

Esta linguagem apresenta algumas caracteristicas de destaque:

® HTTP://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank
* HTTP://www.ubuntu.org
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=» Orientagao a objeto;

=>» Portabilidade (Independéncia de plataforma);

= Recursos de Rede - Possui extensa biblioteca de rotinas que facilitam a
cooperacao com protocolos TCP/IP, como HTTP e FTP;

=» Seguranca - Pode executar aplicativos via rede, porém, com restricées de

execugao.

3.3.2 Bash

Bash® é um interpretador de comandos de cédigo aberto escrito para o projeto
GNU°® e, pode ser executado na maioria dos sistemas operacionais Unix-like. Com
ele é possivel realizar sequéncias de comandos utilizando ferramentas externas,
automatizando os processos. Também € muito utii na manipulacdo de dados
gendmicos, especialmente quando utilizado em conjunto com as ferramentas
auxiliares awk e sed, possibilitando ao programador controle total da formatac&o dos
dados (SAADE, 2001).

3.4 Ambiente de Programacgao

Para o desenvolvimento do software integrador foi utilizado o NetBeans, um
ambiente de desenvolvimento integrado (IDE) gratuito e de codigo aberto para a
linguagem Java. Pode ser executado em multiplas plataformas, como Windows,
Linux’ e Solaris® (GONCALVES, 2006).

Esta linguagem apresenta algumas caracteristicas de destaque:

=>» Editor de cédigo fonte integrado com o pré-visualizador;

=>» Visualizador de classes integrado ao de interfaces, que gera automaticamente
0 codigo dos componentes de forma bem organizada;

=>» Depurador de erros apurado de aplicacbes e componentes;

=» Suporte a diversos bancos de dados.

®> HTTP://www.gnu.org/software/bash/
® HTTP://www.gnu.org
" HTTP://ww.linux.org
® HTTP://www.oracle.com/solaris
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3.5 Softwares de Bioinformatica

3.5.1 BLAST

BLAST® (Basic Local Alignment Search Tool) é um algoritmo de comparacéo
e alinhamento de sequéncias primarias com base na similaridade. O programa
compara sequéncias de nucleotideos ou aminoacidos com uma base de dados e
calcula a significancia estatistica dos alinhamentos (ALTSCHUL et al., 1990). Neste
trabalho o BLAST foi utilizado para comparar sequéncias candidatas a sRNA de
Herbaspirillum seropedicae SmR1 com regides intergénicas de outras espécies

filogeneticamente proximas.

3.5.2 Rfam

Rfam® é um banco de dados de alinhamento de sequéncias de RNAs n&o
codificadores (ncRNAs) mantido pelo Sanger Institut**, que faz uso de uma grande
quantidade de dados de RNAs publicados. Também possui uma ferramenta de
pesquisa de sequéncias que retorna as coordenadas iniciais e finais caso a

seguéncia submetida tenha similaridade com a sua biblioteca de RNAs.

3.5.3 Preditores de Promotores

3.5.3.1 NNPP (Neural Network Promoter Prediction)

NNPP* é um algoritmo que prediz sequéncias de inicio de transcricdo de
genes bacterianos regulados pelo fator 670. A base de dados é uma rede neural
baseada em promotores experimentalmente comprovados de Escherichia coli. A
rede apresenta duas camadas, uma para reconhecer o hexamero -10 (TATA-BOX) e
outra para reconhecer o sitio de inicio de transcricdo (REESE et al., 2001).

® HTTP://www.ncbi.nim.nih.gov/BLAST/
9 HTTP://rfam.sanger.ac.uk/
Y HTTP://www.sanger.ac.uk
2 HTTP://vww.fruitfly.org
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O software exige sequéncias com comprimento minimo de 51 pares de base.
Cada predicao inclui o escore da predicdo e uma sequéncia associada de 46 pares
de base, que corresponde as posicoes -41 a +5, no qual a posi¢cao +1 € o TSS (Sitio
de inicio de transcricdo). Todos os escores variam de 0 a 1. Pelo fato dos elementos
dos promotores poderem aparecer em posic¢oes relativas diferentes um dos outros, a
precisdo posicional do algoritmo NNPP é de +-3 pares de base (BURDEN et al.,
2005). A preciséo do algoritmo é de aproximadamente 80% com um corte de 0,8. A
fita complementar também é analisada, ndo sendo necessario efetuar a funcéo
complementar reversa e realizar novo processamento (KALATE et al., 2003).

Alguns parametros do software: Type of organism (Figura 3a) é o tipo de
organismo da sequéncia, Include reverse strand (Figura 3b) indica a possibilidade de
se incluir a fita reversa na busca, Minimum promoter score (Figura 3c) o escore
minimo de cada predicao e por fim a regido no qual a sequéncia deve ser informada
(Figura 3d).

O algoritmo gera um arquivo de saida no formato mostrado na Figura 4. Para
cada predicdo tem-se a posicao inicial e final da sequéncia no arquivo de
intergénicas (Figura 4a) e b), o escore (Figura 4c) e a sequéncia promotora (Figura
4d).
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| Type of organism: © prokaryote @ eukaryote | @)
Include reverse strand? ) yes @ no b)
Minimum promoter score (between 0 and 1): 0.8 c)

Cut and paste your sequence(s) here: Use single-letter nucleotides: (A, C, G, T).
You can include multiple sequences if each has a FASTA title line starting with >

AARGTTACGGTACCAATTTIGCCGAGTTCCTITCTCCCGAGTTICTICTICAAGCG ~ d)
CCTTAGAATACTCATCTCGCCCACCTGTIGTICGGTTTGCGGTACGGTICICG
TTAGACTGAAGCTTAGAGGCTTTTCITGGAACCACTTICCGATTGCTTICGC
GRACAAGTTCGCTCGICTCACACCCTTGAATTACGCTGCCGGATTTIGCCT
ARCAGCCTTCTICGATGCAARAACCGGGACTTCCAACACCCGGACAACCT
TCCGCGATCCGTICCCCCCATCGCATCTAACGACGGTGCAGGAATATTARC
CTGCTTCCCATCAGCTACGCATCTCTGCCTCGCCTTAGGGGCCGACTCAC
CCTIGCTCCGATGAACGTTGAACAGGAAACCTTGGGCTTACGGCGTIGCGGE
CTITTTCACCCGCATTATCGCTACTCATGTCAGCATTCGCACTICTIGATAC—
CTCCAGCATCCTITTACARAGACACCTTCACAGGCTTACAGARCGCTCTICCT
ACCATATCCTTACGGATATCCGCAGCTTCGGTGACTGGCTTAGCCCCETIT
ACATCTTCCGCGCAGGACGACTCGATCAGTGAGCTATTACGCITICITIA
AAGGATGGCTGCTTICTAAGCCAACCTICCTIGACTGITITAGCCTTCCCACT
TCGTTTTCCACTTAGCCAATCTTTGGGACCTTAGCTGGCGGTICTGGGITG
TTITCCCTCTTGACGTCGGACGTTAGCACCCGGCGICTGICTCCCAAGCIC|
GCACTC

m

‘

Figura 3 — Captura de tela do Neural Network Promot  er Prediction.
a) Indicar o tipo de organismo, b) Opc¢ao de incluir a fita reversa, ¢) Escore minimo da
predicdo e d) Informar a sequéncia de DNA.

Promoter predictions for IGR1 :

a) b} C) d)
start End Score Promoter Sequence

253 208 0.94 GACGTTTTAAAC CCAGC TCACGTAC CACT TTAAATGGC GAAC AGCCATAC
671 716 0D.94 TGGETATTTCAAGGTCGGC TCCACAGAAAC TAGCGTTCC TGC T TCAAAGEC
10449 1094 0.96 TGTTTTTATTAAACAGTCGCAGCCACCATTTTATTGCAACCCTTTTGTCC
1921 1966  0.87 GGTTTGGTAAGTCGCGATGACCCCC TAGCCATAACAGTGC TC TACCCCCG
1969 2014 0.89 CGATGGTGATAC TTGAGGC AC TACC TAAATAGTTTTC GGAGAGAACC AGC
2285 2330  0.95 CTACTGTTTGTATGCACACGGTTTC AGGATCTATTTCAC TCCCCTTCCGG
2866 2911  0.495 TAGCGTTTGCCGTATTCCAAAGTAAGTCTTCTAATTGC TAAGATCACTTC
2921 2966 0.99 ACTTTGATTGATACAATCACACCCATTTTTACTTTCGC AAGAACCGAAGT

Figura 4 - Captura de tela do arquivo de saidado N  NPP.
a) Posicao inicial da predicado, b) Posicédo final da predicdo, c) Escore e d) Sequéncia
promotora.
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3.5.3.2 BProm

O software BProm*® utiliza a funcéo discriminante linear (LDF) que combina
caracteristicas funcionais e composicao oligonucleotidica das possiveis regides
promotoras.

Como entrada de dados é exigida apenas uma sequéncia no padréo Fasta. E
possivel colar os dados no campo indicado (Figura 5a) ou carregar o arquivo com as
regibes intergénicas (Figura 5b). Cada predi¢cdo do arquivo de saida do BProm é
composta pelo escore da LDF (Figura 6a) e pela posi¢cdo, escore e sequéncia dos

hexameros -10 e -35 (Figura 6b e c).

Paste nucleotide sequence here (plain or in fasta format):

Alternatively, load a local file with sequence:

Local file name: [ Enviar arquivo._ ] b)

PROCESS | RESET

Figura 5 — Captura de tela do software BProm.
a) Colar sequéncias; b) Carregar arquivo de sequénc ias.

B HTTP:/lwww.softberry.com
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> H.seropedicae

Length of sequence- 35842

Threshold for promoters - 0.20

Number of predicted promoters - 74
Promoter Pos: 34411 [LDF- 8.79]|a

[-10 box at pos. 34396 TTATATCAT Score 57| b)
[-35 box at pos. 34379 TTAACT _ Score 38|
Promoter Pos: 11824 LDF- 6.06

-10 box at pos. 11812 TGCTATAAT Score 88
-35 box at pos. 11785 TTGTAG Score 41
Promoter Pos: 16820 LDF- 6.04

-10 box at pos. 16805 GGTTATAAT Score 90
-35 box at pos. 16786 TTCTTT Score 20
Promoter Pos: 10873 LDF- 5.82

-10 box at pos. 10858 GCGTATAAT Score 77
-35 box at pos. 10835 TTGACT Score 61
Promoter Pos: 35822 LDF- 5.49

-10 box at pos. 35807 TGTTATTAA Score 41
-35 box at pos. 35789 TTTACA Score 47
Promoter Pos: 10128 LDF- 5.32

-10 box at pos. 10113 GTCTAGACT Score 51
-35 box at pos. 10093 TTGCCT Score 56
Promoter Pos: 31737 LDF- 4.91

-10 box at pos. 31722 TAATACACT Score 42
-35 box at pos. 31702 PTGCTT Score 48

Figura 6 - Captura de tela do arquivo de saida do s
a) Escore da LDF, b) Posicdo, sequéncia e escore do

oftware BPROM.
hexdmero -10 e ¢) Posic¢éo,

sequéncia e escore do hexamero -35.

3.5.4 Preditores de Terminadores

3.5.4.1 TranstermHP

TranstermHP é um software para a identificacdo de terminadores
intrinsecos, que faz buscas por grampos curtos seguidos por uma cauda de timinas
(que séo transcritas em uracilas) (KINGSFORD et al., 2007).

Este software apresenta as seguintes caracteristicas:

¥ HTTP:/itransterm.cbch.umd.edu
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=» Esquema apurado de escores, no qual para cada caracteristica da terminagéo
é atribuido um escore.

=>» Leitura de anotacbes de genes de arquivos simples. Para utilizar o software
em regides intergénicas, € necessario criar um arquivo com dois genes, um
no inicio da IgR e o outro no final. Desse modo, a ferramenta ira procurar por
terminadores entre esses genes.

=» Suporte a arquivos de coordenadas

=>» Tratamento de sobreposicdo em genes e terminadores.

=>» Tratamento geral de gaps em grampos.
O comando de execucédo do TranstermHP é:
Transterm coords IGRs.fas > saida

O primeiro parametro “coords” é o arquivo de coordenadas dos genes e o
segundo é a sequéncia no formato Fasta. Por fim, com o uso do sinal “>" o
processamento é redirecionado ao arquivo “saida”. Cada registro de terminador
possui as seguintes informacdes: numero da terminacéo (Figura 7a), posicao inicial
e final do terminador (Figura 7b), orientacdo da sequéncia e tipo de regido no qual o
terminador esta presente (Figura 7c), escore geral do terminador (Figura 7d), escore
do grampo (Figura 7e), escore da cauda (Figura 7f) e sequéncia predita (Figura 79).
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SEQUENCE ID (length 820555)
a) b) c) d) e) f)

TERM 1 | 5636 - 5605] | - £ | |¢5]||-7.2]F5.44721| | gap 1,
opp overlap 5632

AGCACCGCAAAARRR CCGCGACAG-GCCCG CCC CAGGCGCTCTGGCGG
CGCTTCCGACGACTT

TERM 2 6555 - 6515 - £ 100 -18.4 -3.12351 | gap 1,
opp_overlap €526, overlap 6526

GTGGCTCATAGGGAA GCGCCCGCAAAGCAGGCCC CGCC GGGCCTGCTITTGCACGC-C
TGGAAAGTCTGGCTC

TERM 3 6526 - 6545 + F 88 -15 -3.54424 | opp_overlap
6515 6526

GGAAGCGCCCGCRAA GCAGGCCC CGCC GGGCCTGC
TTTGCACGCCTIGGAA

TERM 4 6545 - €526 - £ 88 =15 -3.54459 | opp_overlap
6526, overlap 6515

GGAARGCGCCCGCRRA GCAGGCCC CGCC GGGCCTGC
TTTGCACGCCTGGARA

TERM 5 7125 - 7098 - f 82 -8.4 -4.41348 | opp_overlap
7105, overlap 7102

TCCTGTCGARAGARR GGGACCATCGGA GCGT TCCGATGGIGTC
ACGAGCAATGCCCCG

TERM & 7285 - 7266 - £ 100 -13.6 -4.91873 | cpp_overlap
7270

GACATCAATGARRRRA GGGACGGA AAAC TCCGTCCC
TTCGCATGCAGGCTG

TERM 7 7461 - 7487 + F 84 -12.9 -3.69395 | opp_overlap
7461

CCGGCCCATGARRRR GCGGCCCTGGC AGAAC GCTTGGGCCGC
TTCTTGCGTCATCCG

TERM 8 7487 - 746l - £ 95 -11.4 -4.72272 | opp_overlap
7461

CCGGCCCATGAARRR GCGGCCCTGGCA GAA CGCITGGGCCGC
TTCTTGCGTCATCCG

Figura 7 - Captura de tela do arquivo de saidado s  oftware TranstermHP.

a) Numero da terminacao, b) Posicédo inicial e final do terminador, c¢) Orientacdo da
sequéncia e tipo de regido no qual o terminador est & presente, d) Escore geral do
terminador, e) Escore do grampo, f) Escore da cauda e g) Sequéncia predita.

3.5.4.2 RNAMotif

O segundo software utilizado para a identificacdo de terminadores intrinsecos
foi 0 RNAMotif'®. Seu algoritmo confere ao usuério a liberdade de buscar qualquer
estrutura secundaria, seja ela simples ou complexa, por meio de motivos, ou seja,
variacdes caracteristicas da estrutura secundaria assumida pelo RNA (MACKE et al.,
2001). Estes motivos estruturais incluem hélices e nucleotideos nédo-pareados em
grampos e loops internos. Também é possivel identificar elementos estruturais de

> HTTP://casegroup.rutgers.edu
33



RNA gue podem néo ser reconhecidos com o uso de motivos, como sitios de ligagédo
de proteina e conformacdes backbone (esqueleto de ribose e grupo fosfato). Os
padrées estruturais sdo definidos em um arquivo descritor com uma linguagem de
script que distingue, em seu nivel mais baixo, posi¢cdes pareadas e ndo-pareadas.
Os descritores podem ser parametrizados em comprimento e pareamento de bases,
provendo um alto grau de controle sobre as estruturas que sdo identificadas
(VEKSLER-LUBLINSKY et al., 2007).

O algoritmo permite todos os 16 tipos de pareamento de bases possiveis,
incluindo Watson-Crick (GC e AU), oscilante ou wobble (GU), entre outros
pareamentos como AC e UU que sao definidos como parte da hélice. Niveis
similares de controle também podem ser providos para definir mismatches de
sequéncias (FOGEL et al., 2002).

O descritor € composto por quatro sessdes: parametros, descritor, sitios e
escore. A sessao “descritor” define o critério requerido para gerar a comparacao. A
sessdo “sitios” permite especificar relacbes entre os elementos do descritor,
enquanto a sessao “escore” combina os resultados priméarios (YACHIE et al., 2006).
A sessdo “escore” consiste de um conjunto de testes que sao aplicados em cada
candidato predito pela busca. Ela serve a dois propoésitos relacionados: 1) prover um
modo para adicionar restricbes ao motivo que séo dificeis de implementar em um
padrdo puro de linguagem; e 2) avaliar e ranquear os candidatos (LESNIK et al.,
2002).

Muitos descritores geram um grande numero de candidatos, e isso €
especialmente verdadeiro para aqueles que contém somente restricbes de hélice
sem restricdes de sequéncia. Em muitos casos, ndo ha sistema de escore no qual
estes candidatos possam ser ranqueados. Para auxiliar nesses casos existe a
funcdo de estabilidade termodinamica que avalia a estabilidade termodinamica (AG)
do candidato, ou qualquer parte dele, e permite a sua classificagdo com base no
calculo de energia livre de Gibbs (MACKE et al., 2001; VEKSLER-LUBLINSKY et al.,
2007).

O software é executado em linha de comando e necessita que dois
parametros sejam informados: um descritor, que especifica a estrutura secundaria

pretendida, e um arquivo de dados no formato Fasta.

34



O comando de execucéo é:
rnamotif -descr test.descr test.fastn > resultado

O primeiro parametro “-descr” € o arquivo descritor do motivo e o0 segundo € a
sequéncia no formato Fasta. Por fim, com o uso do sinal “>” o processamento é
redirecionado ao arquivo “resultado”.

O formato do arquivo gerado é mostrado na Figura 8.

#BM scored

#BM descr s3 h3(tag='l"') =33 h3(tag='l") 353 33 33 35

$BM dfile descriptor.desc

>IGR1 0-3098, + -

IGR1 I -3.70 | 0.00 | -2.80 | -1.70 | -5.70 | -
1.7¢ | 4.0 | 4.0 | 2.0 | 0.4 | a 2314 33 tctatttcact
cocco ttooc gggg o ttott ttc gect

=IGR1 0-3088, + -

IGR1 I -7.30 | 0.00 | -0.80 | -3.60 | -4.50 | -
4.48 | 5.0 | 10.0 | 2.0 | -3.6 | 1 1396 43
cggaaggttgt coggg tgttggaagt coccgg . Lttt goa toga

»IGRE 12988-13101, - -

IGRE I -9.00 | a.ad | -4.00 | -1.10 | -1.50 | -
4.38 | 7.0 | 4.0 | 2.0 | 0.4 | 1 84 41 gcttgategat
ggttget ttca ggcaacc . ttgat ctt gttt

»IGR1T 24%62-25447, - -

IGR17 I -13.50 | 0.00 | -0.80 | -1.80 | -3.80 |
-11.61 | 5.0 | 4.0 | 3.0 | 0.6 | 1 404 43
ctgcatgogaa gggacgga gttt toceogtoco o tLttt cat tgat

>IGR1T 24%62-25447, - -

IGR17 I -7.90 | a.00 | -2.80 | -2.40 | -4.50 | -
3.68 | 6.0 | 6.0 | 1.0 | 0.2 | 1 134 41 ggcatttettt
ctgcag ttettt ctgocag . ttctt tet geat

>IGR1Y 2823e-28e70, - -

IGR18 I -7.%0 | a.00 | -5.10 | -0.40 | -2.60 | -
2.47 | 6.0 | 4.0 | 2.0 | 0.4 | 0 174 3% ttgactactgc
ggttge gacg gcagocc . tgtot Ctt ttot

»IGRZ0 32181-32387, + +

IGRZ0 I -16.20 | -0.80 | -2.10 | -1.10 | -3.90 |
-12.4e | 8.0 | 10.0 | 3.0 | -3.4 | a 15 30

actccgatcag gocgggog gcagaaatgt cgoccoccgge o thttc att tete

Figura 8 — Captura de tela do arquivo de saidado s oftware RNAMotif.
Exemplo de sequéncia predita pelo RNAMotif:

AGTGGGTAAGCCCAACGTACGGGGGGGTTGAGGGAACCCGCCCCCCTTTTTTG
AA

A alca ou loop é representada na cor azul e a haste ou stem em vermelho. A
cauda de timinas (cauda poli-T) é representada em verde no final da sequéncia.
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O descritor usado nas predicbes foi gentilmente disponibilizado pelo Dr.
Jonathan Livny*® (Departamento de Biologia Molecular e Microbiologia - Faculdade
de Medicina da Universidade Tufts — Boston — USA).

3.6 Metodologia para Selecdo de Candidatos a sRN  As no Genoma de H.
seropedicae SmR1

Para a selecéo dos candidatos foi utilizado o fluxo de trabalho mostrado na
Figura 9. Cada uma das etapas é descrita a seguir.

3.6.1 Extracao das Regides Intergénicas

Regides intergénicas sdo sequéncias de DNA que nao codificam peptideos e
proteinas, ou seja, que ndo contém ORFs (do inglés Open Reading Frame = Fase
de Leitura Aberta) (Figura 11). Nestas regides se localizam os genes codificadores
de RNAs curtos. Para a extracdo das regides intergénicas foi desenvolvida uma
ferramenta em Java (Figura 10) que faz uso do arquivo de ORFs anotadas (ffn), do
genoma (fna) e das sequéncias de tRNAs e rRNAs anotadas (Figura 10b). Durante a
extracdo, um log € exibido (Figura 10c). Apds o processamento dos dados, as IgR
sdo carregadas em uma tabela com suas respectivas coordenadas (Figura 10a).

As ORFs podem estar localizadas tanto na fita principal quanto na fita
secundaria do genoma, muitas vezes uma sobrepondo a outra. Quando ocorre
sobreposicdo, € necessario remover a sequéncia iniciada na posicdo inicial da
primeira ORF e terminada na posicéo final da segunda ORF. Para as ORFs da fita

secundaria é necessario utilizar a fungcdo complementar reversa.

1% jonathan.livny@tufts.edu
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Genoma

Coordenadas de
ORFs

rRMNAs tRMAS

Extracdo das IgRs

S
V

| Arquivo de IgRs I

NNPP BPROM

Formatar
f’romotores_

Lista de promotores
formatada

resultados

duplicados

Cruzamento dos
Dados

classificagdo dos

TranstermHP

Formatar
Terminadores

Remocao de

candidatos

Lista de Terminadores
formatada

Figura 9 - Fluxo de trabalho para a identificacdo d
procariotos.

e sRNAs em genomas de
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1) (CToCCACCaGATT A CGAA CATGACCACCATCCCACTCOCTCCGCC60C 6L CATGECCCTG6CCGANCCTGATCLGCAGCANCT CAAGUGCGACC TG GCGCCGOCCARACCCCAAGCGCTGUGTGLGC TGGCGCTGATCRCGECGT . 2693
Tl i|GMCAMCCiECI'CH.'I"CCCGCCCTiCACITCGUGGI'CEMCGCGCCI'GGITCI_FGCCI'C.:CGC.:GFTCMCCFGCFGGFCCFGUFFCCFGGFGCGCCGTCCFGGFGATGMCCCECI'GI'CAWCFCCEAUGC&GCITCL‘I’G&T
15 ATGCTGOACTGARARACCCTGCCCTOLTIUG0CARCAAGCCTTTGTCAAC GG AT GaTGCGACGCCaACCAGGOCGANC G TOGCCGTACACAATCCRGCCANC GRCGAACTGCTCGGCCATGTTCCLC TGATGGGAGCAGLL
1] XUCAMMECCGCAtGCI'CI'CI'CMﬂ.\.GGCﬂEACCECC,\lGﬂTCGQTGAMGCCEGUECITGGCEGGCGAGCGEEGCCEHCCGGAHEME& EAATEGGCAAGGGCEECFC’FCGMC’EGC[EMGACCCEC"IAMEE{CCFG
17 TG TGGAGT CTGACGAT AGTGCCO0CL TGO TGOCAGL GCRATOCGLCCACRACEATCAARGAGBCCIBCCAGL 0L OGCALTALCTALGLGLCC TGCGCCTGAGCCACTCOCGGARGCGT TTGGCAGGCT CACGLTCRLCY
tB CfGCGCCI'GI'GCCFG[ECGCMIlGITCGGCCMuCK-\TCGiG.\lTIZMTE'GGMC\:CCMMTE@H(FCAGCEMCWWBEM&GITCCEC&TU EA&C{G.'{CGC[GUECGCCAGGCEI‘[E
B TGO 60GECC0aCaECaCCaCHLCATC R G CGLCaTGaCCAT G TR6CGATHaCTIL G L ANR O GCCGATGRAGCTTCACGL CCACC CTOGACCTGOGCAGACCTACACCGACAACGTC COCCTCAGGCGLANGGCARGA, , (31741

2
o)

3180
338%
35250

Remover ORFs & Gerar [GRs 1GRs
Fle: <rone >

A Orfy {fin) |
Abrir Fasta{Ganoma) I

Genoma; herbas_Lacigs
Tamanha(be): 5728509 bp

Tamanhy Miimg

e, da IGR

Sabvar 1025 Modo Fas

Furoy a)

Screti, (1-19) [ 2]

MrlGs ([T o | Consenso Furbior. [GATAATGATAATCATTATC

otaTce) {18}

ConssnsaTata  [TGGACA

[arcei(in, ) [Tasaach

|Métod sequancal fent e precen]

2

0

L L
Flegex Match no Meio da OAF (Prindpal): 4609877:46 10728

Flages Match no Melp da OAF (Prinpal): 1205353 1204730

Regtx Match ORF Intera (Prncipal; 1215868: 1121517
Fuegex Match ORF Intera (Princpal; 1222234 1223557
Pregex Match ORF Intera (Principal): 1223763 1224765
Rages Match ORF Tnters (Privop): 1224887: 1226446
Regex Malch ORF Intera (Princpal): 1726563 1227844
Ragex Match ORF ntera (Pricpal): 1227928:1229050
Flagsx Match ORF Intera (Procpal): 1229293:1230337
Reqexmd-w Inieva (Privopal: 123054 1231651

------- ok PHIE Tmimins Mlimemalls 199104, 1999927

Flegex Match no Comeqga da ORF (Prindipal): 5505740:5506508
Fregex Match no Comeqo da ORF (Prndpal): 5506523:5507733

Regex Match ng Comeqs da CRF (Prinapal): L08776: 1215763

Figura 10 — Captura de tela da ferramenta para a ex

a) IgRs carregadas com seus respectivos indices no

¢) Log do processo de extracao.

tracdo das regides intergénicas.
genoma, b) Extracéo das IgRs e

Cluster de Genes

Regiao Intergénica

Cluster de Genes

Figura 11 — Representacdo de uma regido intergénica

Fonte: Autor.

3.6.2 Predig&do de Promotores e Terminadores

Apés a extracdo das regides intergénicas, as sequéncias foram submetidas

aos preditores de promotor e terminador. Para os preditores de promotor BProm e

NNPP, foram utilizados cortes de 0,70 e 70, respectivamente. Ambos utilizam um

070 consenso de E. coli com os hexameros -35 e -10 representados por TTGACA e

TATAAT, separados por uma regidao de 15 a 21 bp. Nos softwares terminadores

RNAMotif e TranstermHP foi definido para a terminacdo intrinseca uma cauda

minima de 3 Timinas.
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3.6.3 Formatacao dos Dados

Com ambos os promotores e terminadores preditos foi necesséario o
desenvolvimento de um script para formatar todas as saidas dos dados em um
arquivo padrdo, uma vez que cada um dos quatro softwares (BProm, NNPP,
RNAMotif e TranstermHP) gera um arquivo de saida individual (Figura 4, Figura 6,
Figura 7, Figura 8). Apos a formatacdo de dados, foi definido para cada registro de
promotor o numero da regido intergénica (Figura 12 e Figura 13a), a posicao inicial
da predicdo (Figura 12 e Figura 13b), o numero de bases entre os hexameros
(Figura 12 e Figura 13c), a orientacdo da predicao (Figura 12 e Figura 13d) e o
escore da predigdo (Figura 12 e Figura 13e). Para cada registro de terminador foi
definido o nimero da regido intergénica (Figura 14a), a posicao final do terminador
(Figura 14b), a regido da predicao (Figura 14c) e a orientacdo da sequéncia (Figura
14d).

Promoter Pos: 348114 LDF- 13.65
-10 box at pos. 348099 CCTTATAAT Score 75
-35 box at pos. 3480580 TTGCAA Score 55
Promoter Pos: 279708 LDF- 11.73
-10 box at pos., 279693 TGTGACAAT Score 41
-35 box At pos. 279668 GTGAAA Score 27
Promoter Pos: 545782 LDF- 10.04
=10 box at pos. 545767 TCTTATTTT Score 45

-35 box at pos. 545744 TTGATT Score 53
Promoter Pos: 412313 LDF- G.81
-10 box at pos. 412298 ATTTATTCT Score 57
-35 box at pos. 412279 CTGATT sScore 18
Promoter Pos: 385090 LDF- 09.60
-10 box at pos. 385075 ATCTATAAA Score 3B

-35 box at pos. 385050 TTaACA Score 43

Y

a) b) ¢ d) e)
=IGRZ1AB9 416872 13 1 130
=IGRL742 3343659 15 1 68
=IGR3450 656809 17 1 =4
»IGRZ 503 4G5083% 1= 1 75
=IGR3405 B4 8346 11 1 S1

Figura 12 — Formatacao dos dados de saida do softwa  re BProm.
a) Regido Intergénica no qual o possivel promotor s e encontra, b) Posicao inicial da

predicdo no arquivo de IgRs, c) Tamanho da regidoi  ntermediéria dos hexameros,
d) Orientacdo da sequéncia e e) Escore do promotor.
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Promoter predictions for IGRL77E :

Start End Scare Promoter Seguence
294 339 .91 GTCATTGT TTCCACGAGGCATTTTCCAATTAATCTTTTAATTAATTTTTT
312 357 0,81 AT TT T AT TAATCTTTTAAT TAATTTT TTAAT TAATTTTCTAAT TAS

324 360 0.67 AAT CTT T TAAT TAAT T T T TTAAT TAATTTTCTAAT TAATTGTTTGET TGA
333 400 Q.83 TAATTAAT TGTTTGET TGATCT TCAAARGGAARCT GACTCT TCAGL AL AL
Predictions for the reverse strand of IGRL77E :

Start End Scare Promoter Sequence
261 216 Q.90 TEEALGCCGL T TEELEETETCCGEECTGTGAGAGEAT AT TCGAGLGGTTC
i85 338 0.96 STTT T T TTGAAGATCAACARAC AATTAATTAGAALATTAATTAAALL

30l ENR .54 AACAATTAATTACAAAATTAATTALALAAT TAATT ARALCATTAATTGGA
347 302 0,80 AAATTAATTASAALATTAAT TASAAGATTAAT TGEAAAATGLCTCOGT GGA
126 Bl 0.95 AAAAATAAATTTCGCAGEGATAGAGGCTCTATATT AGAGTGAZAAALAAL

7a 31 0. 81 TAACTCTGATGTT TTGSAAT TASTT TCTGTCGGETGCAAT ALGCCCTCTS

¢

a) b) c) d) e)
>IGRALYT G 341293 47 1 0,91
=IGRL7T A 341311 47 1 0,871
*IGRLYY G 341323 47 1 Q.97
»IGRL7TH 241354 47 1 0,83
=IGERL7T A 3471 566 47 o] 0,80
*IGRLYY G 341388 47 o] 2,96
*IGRL7TE 241366 47 ] 0.54
=IGERL7V A 3471352 47 ] 0.86
*IGRLY7 G 241131 47 o] 2,93
=>IGRAL776 3471081 47 0 0.81

Figura 13 - Formatag&o dos dados de saida do softwa  re NNPP.
a) Regido intergénica no qual o possivel promotor s e encontra, b) Posicao inicial da

predicdo no arquivo de IgRs, ¢) Tamanho daregidoi  ntermediaria dos hexameros, d)
Orientacao da sequéncia e e) Escore do promotor.



TGR1 | =5.70 | ©0.00 | =2.B0 | =1.70 | =5.70 | -1.76 |

4.0 | 4.0 | 2.0 | 0.4 | 0 2314 35 tctatttcact cocc THoc ggogg

TTCLT TLC gooti>IGRL 0-3098, + -

IGR1 | =7.30 | 0.00 | -0.80 | -3.80 | -4.50 | -4.48 |
5.0 | 1o.0 | 2.0 | -3.8 | 1 1398 43 cgQaagorogt Cogog Tgrtgogaagr

cCogy . TTITT gea Togal>IGRS 12988-13101, - -

IGRS3 -9.00 | .00 | -4.00 | -1.10 | -1.50 | -4.38

7.0 1 40 | 2.0 |_ 0.4 | 1 94 41 QoTTQEAtoQat QgorTECcT TTca ggcaace
. Ttgat <tt gUtti>IGRIF 24962-25447, - -

IGRLY | -13.50 | .00 | -0.80 | -1.80 | -3.80 | -11.81 |
8.0 | 4.0 | 30 | 0.6 | 1 404 43 ctgcatgogaa gggacgga grit

tococgtcco o TLTEE cat tgatO»IGRLY 24962-25447, - -

4

a) b) ¢ d)
*IGAL 2367 35 1
*IGAL 1372 43 0
>IGAE 4579 41 0O
11y 524 &3 ")
>IGILT 5756 <1 0
»IGI1% 6624 39 1
>IG20 6937 0 1
*IGA3F 8703 42 1

Figura 14 — Formatacao dos dados de saida do softwa re RNAMotif.
a) Regido intergénica no qual o possivel terminador se encontra, b) Posigéo final da

predicdo no arquivo de IgRs, ¢) Tamanho da predi¢ao e d) Orientacdo da sequéncia.

3.6.4 Cruzamento dos Dados

Com os dados gerados pelos preditores e devidamente reformatados, foi
efetuado o cruzamento dos dados (Figura 15). Nessa abordagem, a regiao
intergénica de cada registro da lista de promotores foi comparada com todas as
regioes intergénicas dos registros de terminadores, sempre verificando a orientacao
da sequéncia, promotor na fita principal com terminador na fita principal e promotor
na fita reversa com terminador na fita reversa, além de um tamanho entre 50 e 400
bp. O tamanho do RNA candidato foi obtido subtraindo as sequéncias
correspondentes a posicédo final do terminador, a posi¢ao inicial do promotor e ainda
30 pares de bases. Este ultimo valor corresponde ao tamanho meédio da regido
promotora, considerando os dois hexameros e a regiao intermediaria (Figura 15).
Os dados foram agrupados em tabelas, e cada registro foi documentado em nove
colunas: numero da regido intergénica (Figura 15a), tamanho da regido intergénica
(Figura 15b), posicao inicial do promotor (Figura 15c), posicao final do terminador

(Figura 15d), orientacdo da sequéncia (Figura 15e), tamanho da sequéncia (Figura
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15f), orientag&o dos genes adjacentes (Figura 15g), escore do promotor (Figura 15h)

e contetudo GC da sequéncia (Figura 15i).

Lista de Promotores Formatada
(NNFPP ¢ BProm)

>IGR3270 618211 47
*IGR3IZ70 618401 47
=>IGRI2T0 618422 47
>IGR3270 618487 47
>IGR3270 618552 47
*IGR3IZT70 GLB487 47
=IGR2270 618466 47
>IGR3270 618446 47
>IGR3271 618822 47
*IGR3271 6LB882Z 47
=IGR3272 6194232 47
>IGR3273 619406 47
>IGR3275 619644 47
*IGR32735 6l9654 47
=IGR2275 619809 47
>IGR3276 619992 47
>IGR3277 620489 47
=IGR3Z7T 620692 47
=IGR3277 620565 47
>IGR3277 620531 47
>IGR3277 620445 47
>IGR3297 626003 47
>IGR329T 626082 47
>IGR3297 626170 47
>IGR3297 626265 47

OFMFEHROOOOHO ORMHOHRKEKROO OO 1 -
Co0OO0DO0DO0OCOOOCOHDOOOHOO
o
h

Resultado

4

a) b) c) d) e)
3270 555bp 618422 618517 Principal

Cruzamento
80 dos Dados ~IGR3294 625517 49

[ > >IGR3296 625796 41
.86 >IGR3297 625974 39
.80 ‘C:.::l >IGR3207 626369 44

Lista dz Terminadores Formatada
(KNAMoul e TranstermHP)

>=IGR3270 618317 41
*IGR3273 619247 413
=IGR3273 619247 38
>IGR3276 619910 43
>IGR3277 620350 413
>IGR3277 620306 413
=IGR2278 620827 37
>IGR3279 621247 41
>IGR3283 622446 49
>IGR3294 625367 49

>IGR3296 625838 41

>IGR3297 625934 39
>IGR3300 626782 42
>=IGR3301 627004 49
=IGR3302 627142 41
>IGR3318 630698 43
>IGR3318 630698 40
>IGR3318 630743 47
>IGR3319 630240 37
>IGR3319 630940 36
>IGR3320 631253 40

HOOOHRKEOHOO O OO HHH O - =

fl. g h i
95bp << 1  41,54%

3277 521bp 620445 620306 Reversa 139bp >> 0,99 51,08%

Figura 15 — Cruzamento dos dados de promotores e te  rminadores.

a) Regido intergénica do candidato, b) Tamanho da |
de IgRs, d) Posicéo final no arquivo de IgRs, €) Or
da sequéncia, g) Orientacdo dos genes adjacentes, h
i) Composicado GC do candidato.

gR, c) Posicao inicial no arquivo
ientacdo da sequéncia, f) Tamanho
) Escore do promotor e
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3.6.5 Busca por Similaridade de Sequéncias entre GEé neros ou Espécies
Bacterianas

A similaridade de sequéncias entre géneros ou espeécies filogeneticamente
préximas € uma importante caracteristica dos sRNAs (ARGAMAN et al., 2001;
RIVAS et al.,, 2001; WASSARMAN et al., 2001). O software mais amplamente
difundido para esta tarefa € o BLAST, que exige alguns parametros basicos como:
banco de dados alvo, query de pesquisa, tipo de informacdo que se deseja buscar
(nucleotideos ou aminoacidos) e o arquivo de saida. Na criacdo do banco de dados
foi utilizado o genoma parcial de Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 e genomas
completos de espécies dos géneros Burkholderia, Ralstonia, Janthinobacterium,
Pseudomonas e Herminiimona, obtidos no banco de dados GenBank. A query é a
sequéncia obtida na etapa do cruzamento dos dados e como este procedimento
tende a retornar um elevado numero de sequéncias, foi desenvolvido um script para
realizar a interacdo. Para evitar hits com baixa similaridade, foi definida identidade

minima de 70%.

3.6.6 Confirmagéo dos Candidatos

Parametros como sequéncia com promotor, terminador, tamanho entre 50 e
400 bp e similaridade com sRNAs ja identificados/confirmados sao fatores
importantes para a predicdo de um sRNA, porém, o refinamento da exploracéo in
silico ou a confirmacéo in vitro/vivo é essencial para a obtencdo da real identidade
do candidato. Neste trabalho o refinamento in silico foi realizado utilizando o banco
de dados Rfam. Nao apenas as sequéncias com similaridade, mas todas as preditas

com terminadores e promotores foram analisadas.
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

O conhecimento a respeito da existéncia de RNAs curtos ou small RNAs
(sRNAs) em diferentes grupos de organismos e sobre as funcdes que estas
moléculas desempenham tém aumentado muito nos ultimos anos, entre 2000 e
2010. Abordagens experimentais visando a identificacdo e caracterizacdo de SRNAs
bacterianos, em regides intergénicas, tém sido aplicadas e, simultaneamente, uma
gama de abordagens e ferramentas computacionais tém sido desenvolvidas com
objetivo de possibilitar a identificacdo comparativa de sRNAs (GOTTESMAN, 2004;
HUTTENHOFER e VOGEL, 2006; ALTUVIA, 2007; PICHON E FELDEN, 2008;
SONNENLEITENER et al., 2008; SRIDHAR et al., 2010). Estas moléculas atuam
normalmente através do pareamento de bases com mRNAs especificos, afetando
sua estabilidade e/ou o processo de traducdo (GOTTESMAN, 2004; LIU & CAMILLI,
2010). Além disso, podem ligar-se a proteinas regulatérias e modificar sua atividade
(BABITZKE & ROMEO, 2007).

O genoma da bactéria diazotréfica H. seropedicae SmR1 que foi utilizado
neste trabalho para a predicdo de sRNAs foi sequenciado pelo consérsio GENOPAR
e encontra-se disponivel no GenBank sob o numero de acesso CP002039. Cerca de
89% do genoma de H. seropedicae SmR1 corresponde a ORFs, tRNAs e rRNAs, e
11% corresponde a regides intergénicas. Para a selecdo de sequéncias candidatas
a RNAs curtos foi necessario o desenvolvimento de uma ferramenta integradora que
segue o fluxo de trabalho apresentando na Figura 9 e permite automatizar os passos
necessarios a identificagcdo de provaveis sSRNAs em procariotos. Esta ferramenta foi
denominada sRNATool — Ferramenta Integradora para Busca de sRNAs (Figura 16),
e se caracteriza por formatar e cruzar os dados gerados por dois softwares
preditores de promotores, BProm e NNPP, e dois softwares preditores de
terminadores, RNAMotif e TranstermHP, além de realizar a busca por similaridade
entre as espécies filogeneticamente préximas. As caracteristicas de cada um dos
softwares utilizados estdo descritas na sessdo Materiais e Métodos. Os passos
seguidos para selecdo das sequéncias candidatas a sRNA e o resumo dos
resultados obtidos pela aplicacdo desta ferramenta no genoma de H. seropedicae

SmR1 estdo apresentados no item 3.6 e no fluxograma da Figura 17.
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Para a aplicacdo do sRNATool em diferentes genomas de procariotos é
necessario que o usuario defina os seguintes parametros: tamanho minimo e
maximo dos candidatos, identidade minima no BLAST, tamanho minimo das IgRs e
o carregamento dos dados gerados pelos softwares preditores (Figura 16c).
Também é necessério selecionar as espécies bacterianas relacionadas (Figura 16d).
Neste trabalho os parédmetros iniciais foram: tamanho minimo de 50 e maximo de
400 bp e identidade minima de 70% no BLAST. O banco de dados comparativo foi
composto por genomas de bactérias dos géneros Burkholderia, Ralstonia,
Janthinobacterium, Pseudomonas e Herminiimonas, além do genoma de H.
rubrisubalbicans M1, espécie pertencente ao mesmo género da bactéria estudada.

A caixa de saida do sRNATool esta padronizada e cada registro contém as
seguintes informacdes: sequéncia de DNA, numero da regido intergénica, tamanho
em bp da IgR, posicéo inicial e final do candidato no arquivo de IgRs, orientacdo da
sequéncia, tamanho do candidato, orientagdo dos genes adjacentes, predicdo de
promotores e terminadores, conteudo GC e os dois principais hits obtidos pelo
BLAST para candidatos com similaridade (Figura 16a). Os dados da caixa de saida
podem ser agrupados de acordo com a definicdo dos parametros ja comentados
acima. Neste trabalho, os dados da caixa de saida foram subdivididos em 3 Tabelas:
Tabela 1- sSRNA candidatos que apresentam promotor, terminador, tamanho entre 50
e 400 bp, conservacdo da sequéncia entre organismos relacionados e comprovacao
na base de dados do Rfam; Tabela 2 - possui as mesmas caracteristicas da Tabela
1, exceto pelo fato dos candidatos relacionados n&o constarem no Rfam; e Tabela 3
— SRNA candidatos que apresentam promotor, terminador e tamanho adequado,
porém, ndo possuem confirmagdo no Rfam e ndo possuem similaridade entre
espécies proximas. A existéncia deste ultimo grupo de sequéncias sugere que 0
banco de dados Rfam, embora abrangente, n&o foi suficientemente completo para a
indicacao de similaridade (Tabela 2), e que € possivel supor a existéncia de sSRNAs
exclusivos do genero Herbaspirillum. O conteldo GC médio dos candidatos nas
Tabelas 1, 2 e 3 foi de 53%, 51,5% e 49,63% respectivamente, valores abaixo dos
63,39% registrado para o genoma de H. seropedicae. O tamanho médio dos

candidatos foi de 278, 186, e 151 bp (Tabelas 1, 2 e 3 respectivamente).
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A carga dos dados do genoma de H. seropedicae SmR1 no sRNATool (item
3.6.1) permitiu extrair inicialmente 4121 IgRs e, ap6s a definicdo de um tamanho
minimo de 100 bp, o nimero de IgRs foi reduzido para 2117 (Figura 17). A defini¢cdo
de um tamanho minimo foi necessaria pois uma IgR inferior a 100 bp n&do é capaz de
comportar um RNA curto com uma regido promotora. O conteido médio de GC nas
IgRs foi de 57,32%, enquanto que no genoma completo foi de 63,39%. Examinando
a distribuicdo dos candidatos, constatou-se ndo mais que um sRNA por IgR. Estas
IgRs possuiram um comprimento variando de 300 a 1000 bp na maioria dos casos.

Quanto ao numero de predi¢gbes, 1048 possiveis regidbes promotoras na fita
principal e 1355 na fita reversa foram identificadas pelo BProm, e 2972 predi¢gbes em
ambas as fitas foram obtidas pelo NNPP, totalizando 5375 sequéncias. O numero de
predicdes obtidas para terminadores pelo RNAMotif e TranstermHP foi 977 e 1230
respectivamente, totalizando 2207 sequéncias.

A fase seguinte foi o cruzamento dos dados seguido pela busca por
similaridade. ApO0s o cruzamento, o numero de sequéncias candidatas a sSRNA
reduziu-se para 303 (Figura 17). Uma vez que foram utilizados dois softwares para a
predicdo tanto de promotores quanto de terminadores, verificaram-se muitas
predicdes repetidas que foram removidas manualmente da lista. Além disso,
algumas regides codificantes de H. seropedicae SmR1 foram identificadas e também
removidas. As 200 sequéncias candidatas restantes foram automaticamente
comparadas com o BLAST e, como resultado da busca por similaridade, as
sequéncias puderam ser divididas em trés grupos: 1. sequéncias com identidade
confirmada (2 candidatos), 2. sequéncias candidatas que possuiram certo grau de
similaridade com pelo menos uma das espécies constantes no banco comparativo
(57 candidatos) e 3. sequéncias candidatas que ndo apresentaram nenhum registro
de similaridade (141 candidatos). As sequéncias distribuidas nas categorias 1, 2 e 3
estdo listadas nas Tabelas 1, 2 e 3 respectivamente. Exemplos de sequéncias
candidatas a SRNA e suas caracteristicas para cada categoria, estdo apresentados

nas Figura 19, Figura 18, Figura 20 e Figura 21.
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Tabela 1 - Candidatos com similaridade entre espéci

es e com confirmacéo no Rfam.

NUm. Num. Tam. Posicdo Posicdo Orient.  Tam. Orient. Software Escore  Software Escore Identidade Conteudo RNA

Seq. IGR IGR Inicial Final Seq. sRNA. Genes Ad,. Prom. Prom. Terminador Blast Blast GC Conf.
1 3474 466 bp 662940 663194 > 217 bp <> NNPP 117 TransTerm 422 bits (228) 238/243 (97%) 52,11% 6S
2 3796 499 bp 742400 742086 < 314 bp >< BProm 0,98 RNAMotif 340 bits (184) 278/321 (86%) 54,14% 4.55




Tabela 2 - Candidatos com similaridade entre espécies e sem confirmacao no Rfam.

Orient.
NUm. Num. Tam. Posicdo Posicdo Orient.  Tam. Genes Software Escore  Software Escore Identidade = Conteudo
Seq. IGR IGR Inicial Final Seq. Seq. Adj. Promotor Prom. Terminador BLAST BLAST GC
1 1227 631bp 232165 232299 > 134 bp <> BProm 123 RNAMotif 180 bits (97)  131/145 (90%) 47,12%
2 3796 499bp 742400 742086 < 314 bp > < BProm 117 RNAMotif 340 bits (184) 278/321 (86%) 54,14%
3 1672 418 bp 319508 319352 < 156 bp << BProm 113 RNAMotif 270 bits (146) 153/156 (98%) 51,28%
4 2823 775bp 534223 534003 < 220 bp << BProm 113 RNAMotif 235 bits (127) 127/127 (100%)  54,09%
5 1727 422bp 331340 331173 < 167 bp << BProm 104 RNAMotif 100 bits (54)  72/80 (90%) 56,29%
6 2316 478 bp 442630 442492 < 138 bp > < BProm 97 RNAMotif 100 bits (54) 58/60 (96%) 48,55%
7 1818 775bp 348567 348820 > 253 bp << BProm 95 TranstermHP 113 bits (61) 72177 (93%) 53,36%
8 552 575bp 100359 100035 < 324 bp << BProm 93 RNAMotif 335 bits (181) 287/334 (85%) 57,10%
9 276 290bp 49547 49307 < 240 bp >> BProm 91 RNAMotif 211 bits (114) 197/237 (83%)  46,25%
10 867 497bp 159165 158974 < 191 bp >> BProm 89 RNAMotif 285 bits (154) 178/189 (94%)  48,69%
11 255 316 bp 45647 45402 < 245 bp <> BProm 89 RNAMotif 178 bits (96) 108/114 (94%) 44,90%
12 1243 278 bp 235035 234940 < 95 bp <> BProm 86 RNAMotif 99,0 bits (53) 73/83 (87%) 50,53%
13 542 357bp 98073 98196 > 123 bp <> BProm 81 RNAMotif 145 bits (78)  108/122 (88%)  61,29%
14 42 511bp 10798 11157 > 359 bp <> BProm 74 RNAMotif 305 bits (165) 206/225 (91%)  53,19%
15 2077 473bp 401580 401860 > 280 bp <> BProm 74 RNAMotif 490 bits (265) 275/280 (98%)  48,40%
16 884 1217bp 162503 162702 > 199 bp >< BProm 74 RNAMotif 111 bits (60) 92/106 (86%) 55,03%
17 415 783 bp 74058 74281 > 223 bp > < BProm 73 TranstermHP 147 bits (79) 107/119 (89%) 43,52%
18 413 1006bp 73186 73010 < 176 bp <> BProm 73 RNAMotif 111 bits (60)  70/74 (94%) 59,66%
19 4050 612bp 790245 790679 > 434 bp <> BProm 73 RNAMotif 484 bits (262) 268/271 (98%)  59,16%
20 1353 972bp 256989 257285 > 296 bp <> BProm 72 TranstermHP 398 bits (215) 271/297 (91%) 47,37%
21 2572 453 bp 489905 490297 > 392 bp > > BProm 72 RNAMotif 226 bits (122) 215/256 (83%) 58,56%
22 1902 502bp 363738 363947 > 209 bp >> BProm 71 TranstermHP 196 bits (106) 117/122 (95%) 63,69%
23 3935 219bp 769947 770088 > 141 bp > > BProm 70 TranstermHP 176 bits (95) 119/130 (91%) 54,95%
24 2564 465bp 487844 488170 > 326 bp << BProm 70 TranstermHP 169 bits (91) 181/222 (81%) 57,09%
25 3174 278bp 597164 597280 > 116 bp <> NNPP 0,99 TranstermHP 99,0 bits (53) 60/63 (95%) 51,16%
26 1672 418 bp 319519 319352 < 167 bp << NNPP 0,99 TranstermHP 291 bits (157) 164/167 (98%) 49,10%
27 3047 580bp 575588 575337 < 251 bp << NNPP 0,98 TranstermHP 350 bits (189) 231/250 (92%) 53,78%
28 817 289bp 150084 150232 > 148 bp >> NNPP 0,98 RNAMotif 211 bits (114) 133/142 (93%)  55,08%
29 276 290bp 49526 49307 < 219 bp >> NNPP 0,97 RNAMotif 195 bits (105) 180/216 (83%)  48,40%
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Orient.

Num. Num. Tam. Posicdo Posigdo Orient.  Tam. Genes Software Escore  Software Escore Identidade  Contetdo
Seq. IGR IGR Inicial Final Seq. Seq. Ad;. Promotor Prom. Terminador BLAST BLAST GC
30 2291 253bp 437136 437018 < 118 bp >< NNPP 0,97 RNAMotif 171 bits (92)  109/117 (93%)  45,76%
31 3270 555bp 618211 618517 > 306 bp << NNPP 0,96 RNAMotif 361 bits (195) 271/307 (88%)  50,36%
32 2922 520bp 553127 553319 > 192 bp > > NNPP 0,95 TranstermHP 265 bits (143) 178/194 (91%) 57,41%
33 255 316 bp 45660 45402 < 258 bp <> NNPP 0,95 RNAMotif 202 bits (109) 121/127 (95%) 43,80%
34 1065 365bp 196212 196530 > 318 bp <> NNPP 0,95 RNAMotif 195 bits (105) 258/327 (78%) 40,63%
35 775 479bp 141905 141690 < 215 bp >> NNPP 0,95 RNAMotif 104 bits (56)  73/81 (90%) 44,19%
36 3047 580bp 575604 575337 < 267 bp << NNPP 0,94 RNAMotif 372 bits (201) 249/271 (91%)  52,06%
37 83 405 bp 17770 17429 < 341 bp << NNPP 0,93 TranstermHP 274 bits (148) 278/336 (82%) 50,44%
38 2029 276bp 389650 389453 < 197 bp << NNPP 0,93 RNAMotif 267 bits (144) 180/197 (91%) 58,38%
39 276 290 bp 49518 49307 < 211 bp > > NNPP 0,93 RNAMotif 185 bits (100) 173/208 (83%) 48,82%
40 255 316bp 45627 45402 < 225 bp <> NNPP 0,93 TranstermHP 158 bits (85)  91/94 (96%) 47,11%
41 3027 545bp 572506 572410 < 96 bp <> NNPP 0,92 RNAMotif 139 bits (75)  75/75 (100%) 48,96%
42 2077 473 bp 401617 401860 > 243 bp <> NNPP 0,91 RNAMotif 422 bits (228) 238/243 (97%) 52,11%
43 1111 315bp 206295 206489 > 194 bp <> NNPP 0,9 TranstermHP 182 bits (98) 149/172 (86%) 54,27%
44 1111 315bp 206295 206449 > 154 bp <> NNPP 0,9 TranstermHP 148 bits (80) 131/154 (85%)  56,45%
45 2900 800bp 548230 548599 > 369 bp <> NNPP 0,89 TranstermHP 433 bits (234) 334/379 (88%)  66,08%
46 3297 545bp 626144 625934 < 210 bp << NNPP 0,89 TranstermHP 305 bits (165) 191/203 (94%)  44,29%
47 1430 394 bp 270404 270595 > 191 bp > > NNPP 0,87 RNAMotif 322 bits (174) 185/190 (97%) 45,34%
48 2291 253 bp 437177 437018 < 159 bp > < NNPP 0,87 RNAMotif 191 bits (103) 134/149 (89%) 42,77%
49 867 497bp 159137 158974 < 163 bp >> NNPP 0,86  TranstermHP 250 bits (135) 153/161 (95%)  50,31%
50 4097 551bp 801628 801396 < 232 bp >< NNPP 0,86 RNAMotif 128 bits (69)  188/242 (77%)  56,47%
51 1227 631bp 232116 232299 > 183 bp <> NNPP 0,85 RNAMotif 198 bits (107) 166/192 (86%)  45,10%
52 740 213 bp 136437 136300 < 137 bp > < NNPP 0,84 RNAMotif 84,2 bits (45) 49/51 (96%) 47,45%
53 3474 466 bp 662940 663194 > 254 bp >< NNPP 0,84 TranstermHP 396 bits (214) 224/229 (97%) 50,00%
54 2029 276bp 389467 389573 > 106 bp << NNPP 0,83 TranstermHP 150 bits (81)  98/106 (92%)  65,79%
55 3935 219bp 769980 770088 > 108 bp > > NNPP 0,83 TranstermHP 139 bits (75) 99/110 (90%) 55,13%
56 3164 303 bp 595464 595589 > 125 bp > > NNPP 0,83 RNAMotif 115 bits (62)  105/124 (84%) 57,89%
57 81 466 bp 17090 16853 < 237 bp << NNPP 0,81 RNAMotif 405 bits (219) 232/238 (97%) 50,21%
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Tabela 3 - Candidatos sem similaridade entre espéci

es e sem confirmacéo no Rfam.

Num. Nimero Tamanho  Posicao Posicéo Orientacdo Tamanho Orientacdo Software Escore Software Conteudo
Sequéncia IGR IGR Inicial Seq. Final Seq. da Seq. da Seq. Genes Adj. Promotor Promotor  Terminador GC
1 317 375 bp 54041 53918 < 123 bp << BProm 117 TranstermHP 47,15%
2 3302 179 bp 627219 627142 < 77 bp << BProm 114 RNAMotif 55,84%
3 3829 546 bp 751407 751091 < 316 bp << BProm 111 RNAMotif 57,59%
4 3348 442 bp 637432 637498 > 66 bp < BProm 108 RNAMotif 36,11%
5 83 405 bp 17759 17429 < 330 bp << BProm 103 RNAMotif 50,30%
6 2230 166 bp 425878 425795 < 83 bp >> BProm 103 RNAMotif 34,94%
7 1075 460 bp 198296 198541 > 245 bp << BProm 102 RNAMotif 53,02%
8 3270 555 bp 618425 618517 > 92 bp << BProm 100 RNAMotif 43,55%
9 3811 642 bp 746741 746558 < 183 bp > > BProm 99 TranstermHP 50,82%
10 1049 272 bp 193553 193630 > 77 bp >> BProm 98 RNAMotif 46,81%
11 425 274 bp 76908 76846 < 62 bp > > BProm 96 RNAMotif 46,77%
12 230 275 bp 41075 41165 > 90 bp > < BProm 95 RNAMotif 40,00%
13 1474 353 bp 279563 279679 > 116 bp > > BProm 94 RNAMotif 40,70%
14 2971 442 bp 561883 561663 < 220 bp <> BProm 94 RNAMotif 39,09%
15 817 289 bp 150117 150232 > 115 bp > > BProm 92 RNAMotif 54,12%
16 3989 640 bp 779741 779837 > 96 bp <> BProm 91 TranstermHP 65,15%
17 2484 431 bp 473127 473484 > 357 bp <> BProm 88 TranstermHP 48,62%
18 4108 283 bp 804934 805022 > 88 bp <> BProm 88 RNAMotif 46,55%
19 4108 283 bp 804934 805127 > 193 bp <> BProm 88 RNAMotif 52,76%
20 2930 361 bp 555421 555136 < 285 bp << BProm 87 TranstermHP 41,75%
21 3595 6867 bp 690553 690452 < 101 bp > > BProm 87 RNAMotif 61,39%
22 3595 6867 bp 690553 690395 < 158 bp > > BProm 87 RNAMotif 60,13%
23 2307 445 bp 439851 440088 > 237 bp << BProm 86 RNAMotif 50,24%
24 603 496 bp 109959 109798 < 161 bp << BProm 84 TranstermHP 61,49%
25 4049 277 bp 789908 789995 > 87 bp >< BProm 84 TranstermHP 49,12%
26 1970 198 bp 378093 378199 > 106 bp <> BProm 83 TranstermHP 55,26%
27 944 148 bp 174864 174959 > 95 bp >< BProm 79 TranstermHP 50,77%
28 3677 922 bp 712859 713000 > 141 bp <> BProm 77 RNAMotif 48,65%
29 243 518 bp 43229 43444 > 215 bp << BProm 76 RNAMotif 48,65%
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NUm. NUmero Tamanho  Posicao Posicéo Orientacdo Tamanho Orientacdo Software Escore Software Conteudo
Sequéncia IGR IGR Inicial Seq.  Final Seq. da Seq. da Seq. Genes Adj. Promotor Promotor  Terminador GC
30 3742 666 bp 728078 727746 < 332 bp >< BProm 75 TranstermHP 50,60%
31 1645 452 bp 314637 314725 > 88 bp > > BProm 74 RNAMotif 55,17%
32 431 282 bp 77790 77699 < 91 bp >< BProm 73 TranstermHP 37,36%
33 737 988 bp 135286 135634 > 348 bp > > BProm 73 TranstermHP 55,97%
34 89 355 bp 19157 18842 < 315 bp > > BProm 73 RNAMotif 54,60%
35 1548 722 bp 295474 295574 > 100 bp > > BProm 73 TranstermHP 35,71%
36 3977 267 bp 777878 778011 > 133 bp > > BProm 73 RNAMotif 63,11%
37 2429 487 bp 463442 463079 < 363 bp >< BProm 73 RNAMotif 57,85%
38 3782 357 bp 738059 737909 < 150 bp << BProm 72 RNAMotif 45,33%
39 2074 1112 bp 400871 400595 < 276 bp > > BProm 72 RNAMotif 43,12%
40 3595 6867 bp 694213 693889 < 324 bp > > BProm 72 RNAMotif 61,42%
41 3786 1001 bp 739225 739089 < 136 bp > > BProm 72 TranstermHP 49,26%
42 2161 296 bp 414517 414361 < 156 bp > > BProm 65 TranstermHP 54,49%
43 2572 453 bp 489905 490297 > 392 bp > > BProm 64 TranstermHP 58,56%
44 3560 627 bp 681552 681770 > 218 bp <> BProm 63 RNAMotif 57,45%
45 2301 178 bp 438469 438345 < 124 bp << BProm 62 RNAMotif 60,48%
46 3177 164 bp 597886 597798 < 88 bp >< BProm 71 TranstermHP 44,32%
47 590 435 bp 107919 108021 > 102 bp <> BProm 71 TranstermHP 59,72%
48 1535 1804 bp 291401 291532 > 131 bp <> BProm 71 RNAMotif 49,50%
49 3639 296 bp 705456 705599 > 143 bp > < BProm 71 RNAMotif 41,59%
50 2824 330 bp 534792 535031 > 239 bp << BProm 71 RNAMotif 51,67%
51 3484 996 bp 666093 666244 > 151 bp > > BProm 71 RNAMotif 52,07%
52 371 488 bp 63958 63796 < 162 bp << BProm 71 TranstermHP 47,53%
53 3869 144 bp 757932 758032 > 100 bp > < BProm 71 TranstermHP 41,43%
54 1 3098 bp 2015 2367 > 352 bp > < BProm 70 RNAMotif 50,00%
55 3755 482 bp 731018 730786 < 232 bp > > BProm 70 RNAMotif 48,71%
56 3884 507 bp 760265 759869 < 396 bp <> BProm 70 RNAMotif 44,70%
57 3260 658 bp 615168 615071 < 97 bp > > BProm 70 TranstermHP 53,61%
58 3093 666 bp 585503 585845 > 342 bp > < BProm 70 RNAMotif 63,78%
59 2481 590 bp 472372 472498 > 126 bp << BProm 70 TranstermHP 51,04%
60 3270 555 bp 618422 618517 > 95 bp << NNPP 1 TranstermHP 41,54%

53




NUm. NUmero Tamanho  Posicao Posicéo Orientacdo Tamanho Orientacdo Software Escore Software Conteudo
Sequéncia IGR IGR Inicial Seq.  Final Seq. da Seq. da Seq. Genes Adj. Promotor Promotor  Terminador GC
61 3484 996 bp 665939 666244 > 305 bp > > NNPP 1 RNAMotif 45,82%
62 99 142 bp 20718 20628 < 90 bp >< NNPP 0,99 TranstermHP 46,67%
63 230 275 bp 41068 41165 > 97 bp >< NNPP 0,99 RNAMoatif 37,31%
64 1548 722 bp 295228 295045 < 183 bp > > NNPP 0,99 RNAMotif 41,53%
65 2021 322 bp 388368 388465 > 97 bp > > NNPP 0,99 RNAMotif 61,19%
66 3277 521 bp 620445 620306 < 139 bp > > NNPP 0,99 TranstermHP 51,08%
67 3466 666 bp 661184 661345 > 161 bp > > NNPP 0,99 RNAMoatif 51,15%
68 3068 708 bp 580980 580795 < 185 bp << NNPP 0,98 TranstermHP 49,19%
69 3068 708 bp 580980 580692 < 288 bp << NNPP 0,98 TranstermHP 53,47%
70 3193 169 bp 602310 602190 < 120 bp >< NNPP 0,98 RNAMotif 52,50%
71 3639 296 bp 705457 705599 > 142 bp > < NNPP 0,98 RNAMoatif 41,07%
72 3979 153 bp 778328 778441 > 113 bp >< NNPP 0,98 TranstermHP 36,14%
73 317 375 bp 54052 53918 < 134 bp << NNPP 0,97 RNAMotif 49,25%
74 3277 521 bp 620692 620306 < 386 bp > > NNPP 0,97 RNAMotif 48,96%
75 3639 296 bp 705404 705599 > 195 bp > < NNPP 0,97 TranstermHP 42,42%
76 1501 661 bp 285125 285418 > 293 bp << NNPP 0,96 RNAMotif 44,87%
77 2426 241 bp 462532 462691 > 159 bp <> NNPP 0,96 RNAMoatif 55,81%
78 3270 555 bp 618211 618517 > 306 bp << NNPP 0,96 RNAMotif 50,36%
79 3277 521 bp 620565 620306 < 259 bp > > NNPP 0,96 RNAMotif 47,49%
80 3829 546 bp 751415 751091 < 324 bp << NNPP 0,96 TranstermHP 56,79%
81 276 290 bp 49557 49307 < 250 bp > > NNPP 0,95 RNAMoatif 46,59%
82 1065 365 bp 196212 196530 > 318 bp <> NNPP 0,95 RNAMotif 40,63%
83 1534 184 bp 291043 291188 > 145 bp << NNPP 0,95 TranstermHP 57,39%
84 2307 445 bp 439886 440088 > 202 bp << NNPP 0,95 RNAMotif 52,91%
85 2726 292 bp 518884 518684 < 200 bp > > NNPP 0,95 TranstermHP 59,00%
86 2922 520 bp 553127 553319 > 192 bp > > NNPP 0,95 RNAMotif 57,41%
87 3251 118 bp 612717 612800 > 83 bp > > NNPP 0,95 RNAMoatif 67,92%
88 184 526 bp 35761 35654 < 107 bp << NNPP 0,94 TranstermHP 50,47%
89 243 518 bp 43228 43444 > 216 bp << NNPP 0,94 RNAMotif 48,39%
90 1535 1804 bp 291442 291532 > 90 bp <> NNPP 0,94 RNAMotif 60,00%
91 2230 166 bp 425930 425795 < 135 bp > > NNPP 0,94 TranstermHP 33,33%
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NUm. NUmero Tamanho  Posicao Posicéo Orientacdo Tamanho Orientacdo Software Escore Software Conteudo
Sequéncia IGR IGR Inicial Seq.  Final Seq. da Seq. da Seq. Genes Adj. Promotor Promotor  Terminador GC
92 2400 358 bp 458496 458672 > 176 bp > > NNPP 0,94 RNAMotif 58,22%
93 3677 922 bp 712708 713000 > 292 bp <> NNPP 0,94 TranstermHP 41,98%
94 3677 922 bp 712765 713000 > 235 bp <> NNPP 0,94 RNAMotif 42,44%
95 3677 922 bp 712790 713000 > 210 bp <> NNPP 0,94 RNAMotif 44,44%
96 3931 213 bp 769276 769162 < 114 bp <> NNPP 0,94 TranstermHP 62,28%
97 1548 722 bp 295336 295574 > 238 bp > > NNPP 0,93 RNAMotif 41,83%
98 3277 521 bp 620531 620306 < 225 bp > > NNPP 0,93 TranstermHP 50,22%
99 1065 365 bp 196359 196530 > 171 bp <> NNPP 0,92 RNAMoatif 46,10%
100 2930 361 bp 555267 555136 < 131 bp << NNPP 0,92 RNAMotif 38,93%
101 3027 545 bp 572506 572410 < 96 bp <> NNPP 0,92 TranstermHP 48,96%
102 3302 179 bp 627230 627142 < 88 bp << NNPP 0,92 TranstermHP 59,09%
103 1535 1804 bp 291261 291532 > 271 bp <> NNPP 0,91 TranstermHP 43,57%
104 1548 722 bp 295140 295045 < 95 bp > > NNPP 0,91 TranstermHP 45,26%
105 2738 196 bp 520927 520794 < 133 bp > > NNPP 0,9 RNAMotif 48,87%
106 3639 296 bp 705436 705599 > 163 bp > < NNPP 0,9 RNAMotif 42,11%
107 4098 415 bp 802099 802223 > 124 bp <> NNPP 0,9 RNAMoatif 54,26%
108 4098 415 bp 802129 802223 > 94 bp <> NNPP 0,9 RNAMotif 64,06%
109 1 3098 bp 1987 2367 > 380 bp > < NNPP 0,89 RNAMotif 49,43%
110 1065 365 bp 196327 196530 > 203 bp <> NNPP 0,89 RNAMotif 44,51%
111 1548 722 bp 295473 295574 > 101 bp > > NNPP 0,89 RNAMotif 35,21%
112 17 485 bp 5875 5756 < 119 bp << NNPP 0,88 TranstermHP 48,74%
113 230 275 bp 40959 41165 > 206 bp >< NNPP 0,88 TranstermHP 42,05%
114 310 150 bp 52628 52762 > 134 bp << NNPP 0,88 TranstermHP 48,08%
115 3270 555 bp 618401 618517 > 116 bp << NNPP 0,88 TranstermHP 38,37%
116 3989 640 bp 779741 779837 > 96 bp <> NNPP 0,88 TranstermHP 65,15%
117 2307 445 bp 439993 440088 > 95 bp << NNPP 0,87 RNAMoatif 61,54%
118 2314 604 bp 441893 441745 < 148 bp > > NNPP 0,87 RNAMoatif 54,73%
119 3466 666 bp 661206 661345 > 139 bp > > NNPP 0,87 RNAMotif 56,88%
120 3484 996 bp 665953 666244 > 291 bp > > NNPP 0,87 RNAMotif 46,74%
121 3782 357 bp 738069 737909 < 160 bp << NNPP 0,87 RNAMotif 44,38%
122 1535 1804 bp 291272 291532 > 260 bp <> NNPP 0,86 RNAMotif 43,91%
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NUm. NUmero Tamanho  Posicao Posicéo Orientacdo Tamanho Orientacdo Software Escore Software Conteudo
Sequéncia IGR IGR Inicial Seq.  Final Seq. da Seq. da Seq. Genes Adj. Promotor Promotor  Terminador GC
123 1537 309 bp 293468 293251 < 217 bp > > NNPP 0,86 RNAMotif 47,93%
124 3742 666 bp 728090 727746 < 344 bp >< NNPP 0,86 TranstermHP 50,87%
125 1030 246 bp 190229 190321 > 92 bp >< NNPP 0,85 RNAMoatif 33,87%
126 1537 309 bp 293372 293251 < 121 bp > > NNPP 0,85 RNAMotif 51,24%
127 3466 666 bp 661149 661345 > 196 bp > > NNPP 0,85 TranstermHP 43,37%
128 1494 422 bp 283580 283326 < 254 bp <> NNPP 0,84 RNAMotif 52,76%
129 1548 722 bp 295314 295574 > 260 bp > > NNPP 0,84 RNAMoatif 42,61%
130 1805 361 bp 346251 346148 < 103 bp > > NNPP 0,84 TranstermHP 58,25%
131 3884 507 bp 760185 759869 < 316 bp <> NNPP 0,84 RNAMotif 43,99%
132 173 137 bp 34072 33969 < 103 bp > > NNPP 0,83 TranstermHP 61,17%
133 2230 166 bp 425895 425795 < 100 bp > > NNPP 0,83 TranstermHP 31,00%
134 2261 345 bp 432131 431977 < 154 bp >< NNPP 0,83 TranstermHP 63,64%
135 2426 241 bp 462563 462691 > 128 bp <> NNPP 0,83 TranstermHP 59,18%
136 1535 1804 bp 291401 291532 > 131 bp <> NNPP 0,82 RNAMotif 49,50%
137 1548 722 bp 295377 295045 < 332 bp > > NNPP 0,82 RNAMotif 43,98%
138 3783 445 bp 738167 738290 > 123 bp <> NNPP 0,82 RNAMoatif 50,54%
139 3884 507 bp 760258 759869 < 389 bp <> NNPP 0,82 TranstermHP 44,73%
140 1302 109 bp 246678 246594 < 84 bp > < NNPP 0,81 RNAMotif 47,62%
141 2849 151 bp 540034 540128 > 94 bp << NNPP 0,81 TranstermHP 37,50%
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EEEEEE GG TCcGGTGTGAT TTGAGAMEEE T C2. CC CCGGC EEECCCCT GCGCATT GT GECAT GETCARCCT
GETCAGGETCGEEAACGARGCAGCCACAGCCATT TCCCGCARGT GCCGCAGACARGGC TCGCCTCCTTCCGH

Tamanhco sBNA...: 116 bp

IgR...veveswswa: 14352

Tamanhco da IgR.: 336 bp

Fita....vvewe..t Principal

Promstor.......: Posigidc: 2753590 Algoritmeo: BProm
Terminador.....: Posigic: 2753706 Rlgoritmeo: RNEMotif

Blast hit 1

Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbkicans
ESCoOre...uu....: 226 bits (122}
Identidade.....: 178/204 (B7%)

Figura 18 — IgR 1452 (Tabela 1) localizada no geno ma de H. seropedicae SmR1 e
identificada no banco de dados como 4.5S RNA. Emro  sa a provavel regido promotora
e em verde a regido terminadora.

17 bp
BEE ccreccacecaaTGeoT Bl T CGTACTCCTGCCGTGTTC GCGAT TGCCATATATTCCTTGAR
CCATTTACGAGCATAGGTTETGGGATCETT TGATEGEC GT GARCETCGCTAGT CCGATGARC CCGARATTG
AACTACTGCARCCARCTTGRACCET CAGET TCAGEATGCC GECACAGC GECACAGECGEEGC TTEATTCAR
GARRAACGGCTGCATATGCAGCC IR s

Tamanhe sRNA...: 217 bp

IgR....vevenwat 3474

Tamanho da IgR.: 466 bp

Fita...........: Principal

Promoter.......: Posigic: 662940 Algoritmo: NNEP
Terminadeor.....: Posigic: 663194 RAlgoritmo: TranstermHP

Blast hit 1

Espécie........: Herbaspirillum rubrisubslbicans
ESCOr®..eeeeenat: 3% bits (214}
Identidade.....: 224/22 (27%)

Espécie........: Janthincbacterimm sp. Marsesills
Ezcore..veevaw.n 214 bits (236)
Identidade.....: 180/217 (83%)

Figura 19 — IgR 3474 (Tabela 1) localizada no genom a de H. seropedicae SmR1 e
identificada no banco de dados como 6S sRNA. Em ros  a a provavel regido promotora
e em verde a regido terminadora.



17 bp
B cccacaaacece TT ToC I - 2.2 T TCAACGGARGTT TTT GCAGCACGTAACGATGTCTCCTC
CACCCTCCTCAATGETGT GEATTARACCCGGARCCACAGT GTCCGEET TT i

Tamanhco sBNA...: 97 bp

IgR..e e snnwna: 1227

Tamanhco da IgR.: €31 bp

Fita...2vv.uv.w.: Principal

Promotor.......: Posicdc: 2321653 Rlgoritmoc: BProm
Terminadeor.....: Posigic: 232299 Algoritmo: RMAMcotif

Espécie........! Herbaspirillum rubrisubalbicans
Escore.........: 180 bits (97)
Identidade.....: 131/145 (50%)

Figura 20 — IgR 1227 (Tabela 2) localizada no genom a de H. seropedicae SmR1 com
similaridade e sem confirmacdo no Rfam. Em rosa a p  rovavel regido promotora e em
verde a regido terminadora.

18 bp
B o ceececocceea Too THEMMN G2 2 GG TCC TCCCCCT CCART TCATCACCCC TGAGAAT TGGA
TTTAACCCGCCECCECAAGETECECCCCTT N

IgR.......: B17 - Tamanho da IgR: 28% bp - Tamanhc da Sequéncia: 83 bp
Promocteor..: Posigic: 150117 - Fita: Principal - Algoritmoc: BProm
Terminador: Peosigic: 150232 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMcotif

Figura 21 — IgR 817 (Tabela 3) localizada no genoma de H. seropedicae SmR1 sem
similaridade e sem confirmacdo no Rfam. Em rosa a provavel regido promotora e em
verde a regido terminadora.

Dentre a totalidade de sequéncias obtidas como candidatas a sRNA, duas
delas tiveram identidade confirmada pelo Rfam: 6S RNA e 4.5S RNA (Tabela 1,
Figura 18 e Figura 19).

O 6S RNA é codificado pelo gene sseS e é continuamente expresso, embora
seja mais abundante na fase final estacionaria, quando alcanca 10.000 copias por
célula (BROWNLEE, 1971). Durante a fase exponencial e estacionaria, pelo menos
90% dos 6S RNAs presentes na célula sao ligados ao um fator 670 (WASSARMAN
e STORZ, 2000). A fungdo do 6S RNA € inibir a transcricado através de sua interacao
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direta com a holoenzima RNA polimerase. A estrutura secundaria deste RNA
mimetiza um promotor de DNA aberto e tem capacidade de ligar-se ao complexo
o’%- RNA polimerase que é entdo mantido no estado inativo. Além disso, 0 SRNA 6S
serve como molde para a sintese de um fragmento de 6S RNA de 12-14
nucleotideos, chamado de pRNA, que desestabiliza 0 complexo 6SsRNA-c’%- RNA
polimerase, liberando o complexo 6’°- RNA polimerase. O nivel celular do pRNA 6S
eleva-se e cai rapidamente, provavelmente devido a digestdo por RNAse
(WASSARMAN e SAECKER, 2006). A regulacdo da transcricdo do 6S conduz a
alteracdo da sobrevivéncia celular por meio do redirecionamento da utilizacdo de
recursos metabolicos sob condi¢cbes de limitacdo de nutrientes (ARGAMAN et al.,
2001).

O 4.5S RNA é uma sequéncia de 116 nucleotideos (Figura 18) que
desempenha um papel fundamental no direcionamento de proteinas contendo sinais
de peptideos ao aparelho secretor, formando uma particula de reconhecimento de
sinal com a proteina Ffh. Também se liga independentemente ao fator G de
elongacdo de proteina (EF-F), e funciona no processo de traducdo. Este RNA
contém uma estrutura secundaria com um grampo GGAA e cinco algas internas
conservadas filogeneticamente (NAKAMURA et al., 2001).

Como esperado, todos os 57 candidatos da Tabela 2 obtiveram como primeiro
hit a bactéria H. rubrisubalbicans M1, que pertence ao mesmo género da H.
seropedicae SmR1. Para o segundo hit constatou-se a seguinte distribuicdo: 14
candidatos apresentaram similaridade com o género Janthinobacterium, 6 com
Burkholderia, 5 com Herminiimonas e 1 com Pseudomonas. Entretanto, nenhuma
destas sequéncias pbde ser identificada como um sRNA. As sequéncias dos
candidatos listados na Tabela 2 estdo detalhadas no APENDICE |, com a provavel
regido promotora destacada em rosa e a regido terminadora em verde. Algumas
sequéncias promotoras ndo puderam ser identificadas visualmente por nao
possuirem uma sequéncia consenso tipica. As sequéncias dos candidatos listados
na Tabela 3 estdo detalhadas no APENDICE II.

A aplicagcéo da ferramenta integradora sRNATool mostrou-se eficiente, uma
vez que foi possivel identificar 200 sequéncias candidatas no genoma de H.
seropedicae SmR1. Foi possivel verificar que a abordagem utilizada no presente

projeto pode ser aperfeicoada pela ampliacdo de dois parametros importantes:
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predicdo de regides promotoras reconhecidas por fatores o alternativos e extensao
das predicbes além das regides intergénicas, uma vez que estudos de RNomics
identificaram sRNAs parcialmente codificados em fitas ndo codificantes de ORFs
(LIVNY et al., 2005; VOGEL et al., 2003).
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5 CONCLUSOES

Uma ferramenta computacional que integrou os softwares NNPP, Bprom,
RNAMotif, TranstermHP e BLAST foi aplicada de forma eficaz, possibilitando a
identificacdo de 200 candidatos a sRNA na bactéria Herbaspirillum seropedicae
SmR1.

Dentre os candidatos selecionados foram identificados 0 4.5S e 6S RNA.

O uso do genoma de Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 na criacdo do banco
de dados para o uso do BLAST foi decisivo em grande parte das predi¢cdes, haja
vista que a maioria dos sRNAs possivelmente compartilham homologia de sequéncia
entre espécies proximas.

A metodologia aplicada no sRNATool mostrou-se adequada ao objetivo
proposto, possibilitando o cruzamento, a formatacéo e a busca das sequéncias por
similaridade de forma automatizada, gerando uma saida de dados organizada.

O sRNATool é passivel de aplicagdo em outros genomas de procariotos,
exigindo-se apenas o referido genoma juntamente com suas anotacdes de ORFs,
tRNAs e rRNAs.
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APENDICE | — CANDIDATOS COM SIMILARIDADE DE SEQUENC IA ENTRE ESPECIES
PROXIMAS

Candidato 1

17 bp
FIEEAACGCACAAAGCGCTTTGC AARICAATTCAACGGAAGTTTTTGCAGCACGTAA
CGATGTCTCCTCCACCCTCCTCAATGGTGTGGATTAAACCCGGAACCACAGTGTCCGG
GTTTEITIT

Tamanho sRNA...: 97 bp

IgR............; 1227
Tamanho da IgR.: 631 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posigéo: 232165 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicao: 232299 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 180 bits (97)

Identidade.....: 131/145 (90%)

Blast hit 2
Espécie........: Burkholderia pseudomallei
Escore.........: 59.0 bits (64)

Identidade.....: 56/69 (82%)

Candidato 2

16 bp
IFFEARAGCGCGCAGAGTGCTGC IAMAGTEGCGGGCTTCGCTGAAACGGCAAACGGTCAT
TGCCGACCCAGCAATCGAATAGAGCAGTCTTGTTTTTGGTTCATTGTTGTTGATGTACGC
GCCTGGCCGGCGACCCTTCCGAATCATCGGAACGGCGCACCCGGGCGGCACCGGATA
CAAAGCGGGTGGTGCATAACAAACGGTATCGATACCGGGAAACTGAGGAGACGTGCAT
TCGATTGAAGCCGTTCAAACGGCCGGGAATGCATCAGGAGTATTTTGAAGGCGCATCTG
CGGATGCGCCTTIETTLT

Tamanho sRNA...: 280 bp

IgR............. 3796
Tamanho da IgR.: 499 bp
Fita............ Reversa
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Blast hit 1

Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 340 bits (184)

Identidade.....: 278/321 (86%)

Blast hit 2
Espécie........: Pseudomonas fluorescens
Escore.........: 57.2 bits (62)

Identidade.....: 33/34 (98%)

Candidato 3

17 bp
FFEAGECTCTGCGCAAAACGTCC AR TGACCGCATGATCGCCAACGCCACATTTTT
ACGACGCCGCAGCCAACCTGAGAAAGGTTTGCTGCTGCGCGCGTGAAGTGAAACGAAT
CGCGAAGCCACAGGCAAACCCTGTGGCTTETELTT

Tamanho sRNA...: 123 bp

IgR............; 1672
Tamanho da IgR.: 418 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posigéo: 319508 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posi¢cao: 319352 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 270 bits (146)

Identidade.....: 153/156 (98%)

Blast hit 2
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille
Escore.........: 50.0 bits (54)

Identidade.....: 29/30 (97%)

Candidato 4

20 bp
EBIGTCAATGCATGGGGCGAAATTTGC ATARTCGCCGTCCAGGCTGTGCGACCGCCGT
TGGGCGGCCCCAATCAGGCAATCCCTACACCGAATCTGTAAGAGCGAGAAAGGCAAAC
CGGTTATGACACCGCGAACTACCACCGAGGTTTTCACGCGACGCTAGTCGGGTTCTTTT
TCGTCCTTTGAAAAAGCGCGGCTGGTCCGCGTTTTTIELT

Tamanho sRNA...: 182 bp

Tamanho da IgR.: 775 bp
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Promotor.......: Posigéo: 534223 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicao: 534003 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 235 bits (127)

Identidade.....: 127/127 (100%)

Blast hit 2
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille
Escore.........: 150 bits (166)

ldentidade.....: 117/138 (85%)

Candidato 5

21 bp
BIEICAGCCTGTGCTGGCCGGCACTGG BAMABIEGCATCGGCGAAAAAGATCAGTAGAT
CCTTCAATCGAATTCGACCCGCAGCCAGTGCCAGGCTTGGCTGCACCCGCCCAATGCG
CGTACAATCCTCGCTCGAGCATGCGGACCACGGTCCGCATTITT

Tamanho sRNA...: 127 bp

IgR............. 1727
Tamanho da IgR.: 422 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posig¢éo: 331340 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posi¢cdo: 331173 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 100 bits (54)

Identidade.....: 72/80 (90%)

Candidato 6

17 bp
FIEATEGAAGTACACCGTTTITTT MAGHEH TGATCCGGGGAGGTGGTTGTCACACGCTAG
ATGGCCGCCGCCCCGAAAGGTTTTTACTGCGCAAAAACAAAAACGCCTCATTCTTGCGA
ATGAGGCGITTTT

Tamanho sRNA...: 101

IgR............. 2316
Tamanho da IgR.: 478 bp
Fita............ Reversa
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Promotor.......: Posi¢cdo: 442630 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicao: 442492 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 100 bits (54)

Identidade.....: 58/60 (96%)

Candidato 7

18 bp
FTEEEACCAAAACATGTGGATAGT BTG CAGGCCATTGTCGAGGCGGCATTTGTCC
CTTTCCGGCAGCGGCGGCACGTGGTTGGCAGGGTGTTGCCCATGGTCGAAGCGGAAA
TCAAAAGTTGTTTGAAATCAATGTCTTGATGAGCTTGTCAAGACGTTCTCCACAGGCTTG
CCACCAGAAAATGTGGATAGTTCGTCAGCGCATGTCAGGAGGGGCCATGGTTCCTTCC
TGCCTGETITLT

Tamanho sRNA...: 215 bp

IgR............: 1818
Tamanho da IgR.: 775 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posi¢cdo: 348567 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posi¢do: 348820 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 113 bits (61)

Identidade.....: 72/77 (93%)

Blast hit 2
Espécie........: Burkholderia phytofirmans
Escore.........: 48.2 bits (52)

Identidade.....: 32/36 (89%)

Candidato 8

19 bp
BIGEEBETTTTTCTTTGGCGGGTGCGIATGAIGAAGAACCTGCACGACCGATCGGCATCG
GTCTTGTTGGTGCAGAAAACGTCAGGCGCGGTGCAGGAAACATCAGGCTTCCCAGCTC
GCAGGAAGTGACCGGAGGGCCTGCACCAAAAGCAAGAAAAATTAGAAAACCAGACCGT
CGTGGCAGACCGGTGGAAACACTCCGGCAGCACGGGAGAACGGCAAACAAACACTCG
GAGACACGCTCGCAAGAGCGGCAGGAGGAGCCCATGATGGCTCACGCCATGCGGCGC
AAAGGCGCGCTGCTGCAGCGTTTTIT

Tamanho sRNA...: 284
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Promotor.......: Posi¢do: 100359 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posi¢cdo: 100035 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 335 bits (181)

Identidade.....: 287/334 (85%)

Candidato 9

18 bp
TTCARAATAGATGATGTTTGACGT ARG RIGGAATATTTTCGAGCTATTTATCGTTATCTT
CGGAAAATTGCCTCCTTTGAATTAAAGGATGAACAACTTTCCCTCAAGATACTTTACCTT
AGCTGCGGGTGATGCATTCACCCCCCGCTTCCCCTTCCCTCCCTGAGCGGGGCCGATC
GTGCAAGCGAAAGGCATTCGGCCCCGGAGAATATCCCTGTTCTCCGGGGTTTTTTTT

Tamanho sRNA...: 206 bp

IgR............; 276
Tamanho da IgR.: 290 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posi¢cdo: 49547 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicao: 49307 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 211 bits (114)

Identidade.....: 197/237 (83%)

Blast hit 2
Espécie......... Herminiimonas arsenicoxydans
Escore.........: 59.0 bits (64)

Identidade.....: 72/92 (79%)

Candidato 10

19 bp
FPAGAAGCAAGACGTGAATGTAACA TBBABTAAAAGCCATTGGACCAGCTTCGGCACT
GACGTTTAATAGACCTCACTTGAACAGCGATTGATTGGTATCCGTTACTGTGCAAGGTTC
CTCCCCTCTAGTGTTGAAAGCACCACTAGCTCGCGGATCTGGCTCCCCCTGTCAGATCC
GCETTTITIT
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Tamanho sRNA...: 156 bp

IgR............: 867
Tamanho da IgR.: 497 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posi¢éo: 159165 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicao: 158974 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 285 bits (154)

Identidade.....: 178/189 (94%)

Candidato 11

18 bp
CICARARAAAATATTTAGAGAATTT ARIGHIGATTATAAAGGCAATAAACGCGCCTAATAT
CAAGGAAGAGTCAATAGAATCCTCCCTCATAAAAAACATAACGTAATGCGGGCAGCGGG
CTCAATCGAGCGCCTCTGCACGGATGACAGCAGTAACACCGGCAATTCTGTTGGCCCA
TGTTGTTTTGCCATGCCCTGCCTCTCACAAGGAATGCAGGGTGGCGCAAATCCTGCETT
¥

Tamanho sRNA...: 207 bp

IgR............: 255
Tamanho da IgR.: 316 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posi¢&o: 45647 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicdo: 45402 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 178 bits (96)

Identidade.....: 108/114 (94%)

Candidato 12

18 bp
BEEAMACATTTCGGGCCGGGATCG AAARICGGCCAAAATGCTGGCATTTTGGCCACAA
AACCCGGCCCCTTATAGGGGHTTIT

Tamanho sRNA...: 53 bp

IgR............; 1243
Tamanho da IgR.: 278 bp
Fita............ Reversa
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Promotor.......: Posig¢éo: 235035 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicao: 234940 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 99.0 bits (53)

Identidade.....: 73/83 (87%)

Candidato 13

19 bp
TAGEEATTAATCCGACATTCTACCT AIARETCCCGAGAAACCAGCAAGCCGGTTTGCC
AAAAAATCTGGCATTCGGGGACCTCCCGGCCGCCATCCGGCGCGGGTTTGCCGRTITI

Tamanho sRNA...: 86 bp

IgR............. 542
Tamanho da IgR.: 357 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posi¢&o: 98073 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicdo: 98196 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 145 bits (78)

Identidade.....: 108/122 (88%)

Candidato 14

18 bp
BIEBEEGTTGCTTCCCTTCGCTGGEARIMICCAGATCAGGTTCAAGGGTATTTCTCACC
CGGCTACCCAAGCATGAGCTTGAGCGCCAGGACCCCTAGCGGTGCGACGCTGGCTGC
TTGCGCAGTCCTTGTCGTGGGCCGGATTCTACTCCAATTGGCGTGAGGAACAAGGTTTC
ATTTCGGATGGGTTGAGTGTGCAGCGCAACATTCCGGACCCGATTCTAGAAAGTTGCAG
GAACGCAGAGGACCGTTTTCACGCTCGAAAGTGATGTCCTCGCAACCGAACAGTGGAG
AACGCCGCATGAATTCAACAAGGGAAAGCTCCTTCGTCTCTGGCTGAAGGATTTCATTT
-

Tamanho sRNA...: 322 bp

IgR......... 42
Tamanho da IgR.: 511 bp
Fita...........: Principal
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Blast hit 1

Blast hit 2
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille
Escore.........: 62.6 bits (68)

Identidade.....: 36/37 (98%)

Candidato 15

16 bp
BTGARTAGCCAAAACCATGCCA TAGARTATTTTTCTTTTAAATCAATGGGATAGCGACGA
TTTCTGATTGCTGCGCCAGTGGCGATGATTGTCGTAAATCCGACAAAGACGACACCGTT
GTCGCCAACCCGCCAAGGCGACATCGAGGAAAGCCGGCATTGTGTGGGGTTGCTTGG
CGAGATCGATTCATGCATCTGCTTGGGCATGAAGTTTGCTTGACCAGCAAGGTAACTAT
TCGGTAATTACACGGCGCTTTTTCTGCCGITTIT

Tamanho sRNA...: 241 bp

IgR............; 2077
Tamanho da IgR.: 473 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posigéo: 401580 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicao: 401860 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 490 bits (265)

Identidade.....: 275/280 (98%)

Candidato 16

18 bp
CIGTIAAATAATTATTTATCTAAT ABRRICTGGTTTGTTGTTTTGCTTGGGGTGGGCTAT
TTGGGCTTGGGTTTTTTTGTTGCGCTCCTGGGTAGTCTGCACGGGATTTCTTCCTGCGC
TCTAGCTTAATTCTTATCTTTCTCCGGTCGGAAGGACGCGCCGGGGGCGGCCCGGCAG
CCGCTCACTTTT

Tamanho sRNA...: 160 bp

IgR............. 884
Tamanho da IgR.: 1217 bp
Fita...........: Principal
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Promotor.......: Posig¢éo: 162503 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicao: 162702 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 111 bits (60)

Identidade.....: 92/106 (86%)

Blast hit 2
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille
Escore.........: 71.6 bits (78)

Identidade.....: 39/39 (100%)

Candidato 17

18 bp
FIGABECAATTCATTGGCTTTAAC WARARTTTCCCATTGCAGCCGCCAAATCATCAAAAA
CGCCTCGCCCTGTGGATAAAGTTCTGAATAACTTTTTCATCGATTGGGGAAAACTCGAAA
AGTTATCCAAAGGCGAATTTTTATCCACGATTTGGAATCACGTCATACAGGCCTTGCCCA
AGGATTTATGCGTCGCGCAAGCGACTGATTITTT

Tamanho sRNA...: 184 bp

IgR............: 415
Tamanho da IgR.: 783 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posi¢cdo: 74058 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posi¢do: 74281 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 147 bits (79)

Identidade.....: 107/119 (89%)

Candidato 18

17 bp
BGIGICCTCCTCCCTCTTTAGGRABEANTAACCCCGCAGGCCATGCCTGTGGGGTTTT
TTTTCGTCCCTGCGCCAGGCGCCCTGTCGCCCCTGTCGCCCCATGCTTCCGGGGCATC
CGGTCCCAGATATTCACCGGCGTTGCCGCCAGCGTCAAATCGCGTTGITITT

Tamanho sRNA...: 140 bp

IgR............: 413
Tamanho da IgR.: 1006 bp
Fita............ Reversa
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Promotor.......: Posig&o: 73186 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicdo: 73010 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 111 bits (60)

Identidade.....: 70/74 (94%)

Candidato 19

TTGCAACGACGGTCGCGCATAGAACTCATTTCATAAATAGGCGTGAGATGCGTTCTGCC
CAGAAAGGGCGCTGGCAAGGCGCGCGACGCGTCGTGTGGCGGTGCCACACGCAAGG
AGCGCAACGCGGCCAGCGCCCTTTCTGGGCAGAACCCGGAGGGAGCGGCCCGTTTGG
GCGAATTGCTGCGTTACGAATTTGGGTCAAGACGCCCAGTCTTGACCCAAATTCGCGCC
TTGCACTTCATCCCAAACGGGACTCGCTCGCACTCACGCCTATTTATGAAATGAGTTCTA
GGCTCTTCTTCAGCGACTCTGGCAAGACTGACAGTAGTCGCCACCCCTCAGTCGAGCG
CTGCACCGATATGGCTGGCGCAAGGCTATCCCTAAGATGAGGACTCGTAGGGCAGTGA
CGGCCCTGCGGITTTTT

Tamanho sRNA...: 386 bp

IgR............. 4050
Tamanho da IgR.: 612 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posi¢édo: 790245 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicao: 790679 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 484 bits (262)

Identidade.....: 268/271 (98%)

Blast hit 2
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille
Escore.........: 185 bits (204)

Identidade.....: 203/266 (77%)

Candidato 20

17 bp
FPAGBACATCAAAAAATGAATAA TRIGAIGTGTTCAGGTCGTCACAGGCCCTTGTTCCA
TGGGGCTTGCAATGAACTTAGCCGCCATTCTGCCACACGGATTGCCCTTGAGCGATGCT
TGCCAATTGGTCCAGACAACGTTTTTGGGACTGTGTTGTTTCTTCGCAACGGGATATTTT
CGGGCTGTTTTTGTTCCATCAGGGGCCGAAAAACTTCGCTTTTTTTAAGAATATCCTTAT
TTTTCATACAGTTCGGCCATTTTCGTTGCGGCAAGTAGTTGCCIETTTT
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Tamanho sRNA...: 257 bp

IgR............: 1353
Tamanho da IgR.: 972 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posi¢do: 256989 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicdo: 257285 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 398 bits (215)

Identidade.....: 271/297 (91%)

Candidato 21

CCGCTTATATCGCCGCACCGGCGCGGGCAGTAATCTGGTCGTTACAGGCATACGCGTA
CAGCGCGTCGTTTCCATTGAAAAGACATACCCCATATCCAAAGGAGGTCAGCATGAGCG
CAAGCAAACCCGACAAGGACCATCGTCCCAACAAGTACGACACGCCCTCGGAAGTGGC
GCTGGATGAAGCCAACGAGATGAGCTTCCCCGGCAGCGATCCGGTGGCCACCTCCAAT
ATCACGCGCATCGAAAAAGCGCCTGAGATGGATCGCGCCAGCAATGACCACCAGAACC
GCAACCAGGTCCGCGAGAACACCCGACAGAACACCCCTGACTGAGCCTAGTCCGCCCC

ATCCAGGGCGGCCGGTGCATGCCGGCCGCCCITTT

Tamanho sRNA...: 349 bp

IgR............; 2572
Tamanho da IgR.: 453 bp
Fita...........: Principal

Promotor....... : Posicao: 489905 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicdo: 490297 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie......... Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 226 bits (122)

Identidade.....: 215/256 (83%)

Candidato 22

TTTTTTGTTTGGTGGCCCCTAGCGATGTGCTTGAGCACATCGCGGGGAGGATTCGAAAG
GTTTCGCTTGCAAGCGAAACCGGGCCCGCGGCACGTGGGCGAATCCCTCGLCTCGLCGC
AGCGAGCGTTAGAGGGTGGTGGAGCGCGCGCATGACGCAATCCAAGCCAAGCCAGCC

GATCGGAAGCCCGCGCAAGCGGGCITTITTT

Tamanho sRNA...: 173 bp



Tamanho da IgR.: 502 bp

Promotor.......: Posi¢cdo: 363738 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicdo: 363947 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 196 bits (106)

Identidade.....: 117/122 (95%)

Blast hit 2
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille
Escore.........: 66.2 bits (72)

Identidade.....: 56/67 (84%)

Candidato 23

18 bp
BEEEEAGCCAAGGCAGAGCCGATGC BRIARTIGCATCGGCTTTTTTATTGCCCGGCTTGC
TTGCGATCATGGAGCCATCGGGCCGCAGGCCGCACAATGGCTCGCATTCGCCGTTTTG
CTGCCCTGCAAAACTTTIT

Tamanho sRNA...: 105 bp

IgR............. 3935
Tamanho da IgR.: 219 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posi¢do: 769947 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posicdo: 770088 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 176 bits (95)

Identidade.....: 119/130 (91%)

Candidato 24

GACGGTGACAGGATGTGGTCGAAGCGAATCGATTGGAAAACGCCGCGTTTTTTATCGG
AACACATTAGCAAAGGCAGGCGCCTGGCATTCCGAACAGAAAGGGCGCAGGCAAGGC
CTATTTGATGAATATGTGTCCTCGTGGCAGGCTGCGGCATATGCCGTGGCATTTCGGAA
GAAACATCAGGTGGCTGGGTTCATCGGCCTTGCGCGCGGTCTGGAAGCAGGTCTGCG
CAAACGCGAGCCAGCCGTCGACGCGGACTCACCCTTCCTGACTGACGTCCAATATCCA
GCGCGCGGACGGTATGGCGTCCGGCTTATTTITTT

Tamanho sRNA...: 293 bp
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Promotor.......: Posi¢cdo: 487844 Algoritmo: BProm
Terminador.....: Posi¢do: 488170 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 169 bits (91)

ldentidade.....: 181/222 (81%)

Candidato 25

19 bp
PAGERI TGTCTGTATTCTATTTCAG ATARBAATTTTGTATAAGCTAATGCGCCGCTAGC
GCCAAGGCCGGGAAGCCTTGCCGCCGGCGCCTTT

Tamanho sRNA...: 63 bp

IgR............: 3174
Tamanho da IgR.: 278 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posicdo: 597164 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢do: 597280 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 99.0 bits (53)

Identidade.....: 60/63 (95%)

Candidato 26

17 bp
FIEAGECTCTGCGCAAAACGTCC AR TGACCGCATGATCGCCAACGCCACATTTTT
ACGACGCCGCAGCCAACCTGAGAAAGGTTTGCTGCTGCGCGCGTGAAGTGAAACGAAT
CGCGAAGCCACAGGCAAACCCTGTGGCTTTTILLT

Tamanho sRNA...: 123 bp

IgR............: 1672
Tamanho da IgR.: 418 bp
Fita............ Reversa
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Blast hit 1

Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 291 bits (157)

Identidade.....: 164/167 (98%)

Blast hit 2
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille
Escore.........: 50.0 bits (54)

Identidade.....: 29/30 (97%)

Candidato 27

17 bp
TEEAGAG TATTAAGCGATTGCAT IARABTATCGTTTGTCTTCGCGACATTACTTGTTCAA
CAACGACTCTCAGCAGTGTCCGATCCGCGCTTGTGCGGGTTGTCCAAATTTCCGGCTG
GCAGCGTGAACGCCCTCCCGTTCTCCACGGTGACCCGTTCCCATCCCTGTCCGGTATG
CACTATGCCGAAGCTGGCTTCATCGCTTCGGTTTCATCGCTGCCCTTGCAGCTTT

Tamanho sRNA...: 202 bp

IgR............; 3047
Tamanho da IgR.: 580 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posi¢éo: 575588 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicdo: 575337 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 350 bits (189)

Identidade.....: 231/250 (92%)

Candidato 28

17 bp
FIEEEAACGGATGTTACAGCGTG AAARAGCTTGGAGGTGGCGGCGGGGGATGGTTAT
TCTGAAGGTCCTCCCCCTCCAATTCATCACCCCTGAGAATTGGATTTAACCCGCCGCCG
CAAGGTGCGCGGGTTTTTT

Tamanho sRNA...: 108 bp

IgR............: 817
Tamanho da IgR.: 289 bp
Fita...........: Principal
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Blast hit 1

Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 211 bits (114)

Identidade.....: 133/142 (93%)

Blast hit 2
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille
Escore.........: 53.6 bits (58)

Identidade.....: 55/71 (78%)

Candidato 29

CGTTATCTTGGAATATTTTCGAGCTATTTATCGTTATCTTCGGAAAATTGCCTCCTTTGAA
TTAAAGGATGAACAACTTTCCCTCAAGATACTTTACCTTAGCTGCGGGTGATGCATTCAC
CCCCCGCTTCCCCTTCCCTCCCTGAGCGGGGCCGATCGTGCAAGCGAAAGGCATTCGG
CCCCGGAGAATATCCCTGTTCTCCGGGGITTTITTTT

Tamanho sRNA...: 186 bp

IgR............; 276
Tamanho da IgR.: 290 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posi¢éo: 49526 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢ao: 49307 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 195 bits (105)

Identidade.....: 180/216 (83%)

Blast hit 2
Espécie........: Herminiimonas arsenicoxydans
Escore.........: 59.0 bits (64)

Identidade.....: 72/92 (79%)

Candidato 30

18 bp
FIEEEETGATTTGATGCGGAGCAG ARABTAACACCTGTCTCCTCCAATTTCCTCCTAA
AGAATTGGATTCAAGCCCACACCGCAAGGTTGTGGGCTTTTTTLT

Tamanho sRNA...: 74 bp

IgR............; 2291
Tamanho da IgR.: 253 bp
Fita............ Reversa
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Promotor.......: Posigéo: 437136 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicao: 437018 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 171 bits (92)

Identidade.....: 109/117 (93%)

Blast hit 2
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille
Escore.........: 59.0 bits (64)

Identidade.....: 69/89 (78%)

Candidato 31

19 bp
GG AGAGATCCGTCTGGTCGGA IAAABEAGGCGGGTCGGTCGGGTCATTCGGTAC
GCGATGCCGCCGGCAGGTGATGCAGGAAAACCCATCATATTGCCTGCGCTGCAACCCC
TTCCCGGCCCTTGGGGCAGGATGTTGGAGGCGGAACAGGCTTAAATGTACGGTCTTCC
AGCCGTGTGGACGACGAATTTTATCAGGGAATTTTCAATTTTCAAATTACGATAATCGAT
TTCATAATACGAAAATATGCTGCAAAGCGGCATAAACAGGGGCTTTCCAGGCCTCGTAT
TTTT

Tamanho sRNA...: 266 bp

IgR............. 3270
Tamanho da IgR.: 555 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posig¢éo: 618211 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicdo: 618517 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 361 bits (195)

Identidade.....: 271/307 (88%)

Blast hit 2
Espécie........: Herminiimonas arsenicoxydans
Escore.........: 46.4 bits (50)

Identidade.....: 47/58 (82%)

Candidato 32

19 bp
FIEABEAAAGTCAGTCGGCCTTTTG ARERIGGGGTCCACGAGCAAGGCGCCTGCGCG
CCTTGCGAGAGGGACGAGAAAGTCCGGCCTTACAAGGCCGGACGGGGTCGCGGGACG
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TGACCGAGTGCCTCAGTGCGCAGCAAAACAAAAAAGGTCGATTGATGAAAATCAATCGG
CCTTTTGCGITTIT

Tamanho sRNA...: 156 bp

IgR............; 2922
Tamanho da IgR.: 520 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posigéo: 553127 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicdo: 553319 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 265 bits (143)

Identidade.....: 178/194 (91%)

Blast hit 2
Espécie........: Burkholderia multivorans
Escore.........: 60.8 bits (66)

Identidade.....: 69/89 (78%)

Candidato 33

18 bp
EIEARAAAAATATTTAGAGAATTT IARRGIGATTATAAAGGCAATAAACGCGCCTAATAT
CAAGGAAGAGTCAATAGAATCCTCCCTCATAAAAAACATAACGTAATGCGGGCAGCGGG
CTCAATCGAGCGCCTCTGCACGGATGACAGCAGTAACACCGGCAATTCTGTTGGCCCA
TGTTGTTTTGCCATGCCCTGCCTCTCACAAGGAATGCAGGGTGGCGCAAATCCTGCTTT
T

Tamanho sRNA...: 207 bp

IgR............. 255
Tamanho da IgR.: 316 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posigéo: 45660 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicdo: 45402 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 202 bits (109)

Identidade.....: 121/127 (95%)
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Candidato 34

20 bp

FFEATECGCGACTTCTCGCGTGCCCAMARARTTTTAGGAAGTCTTTACAGATTGTGGCG
CTGCATTTTCTGTTGACGGTTCATGCGATACATTTGATCGGGCCTTAAGTTCAAATTACT
TAAAACTATTAAGTCGAGAAAAAATGATAGTTGTAGTTGGAACGTGGCTAGTAATAGCTT
CCGGGTTTCAGAAGCATCAGTTTCACTCCGAAAAGTACCGTCTCGGACTATTCGGAGTC
TAAAAATCAGGAATCTCCGGAATTTTTCGGTCTCGACAAATTCTCTTGCGCGAGCTCGC

GCAAGATITT

Tamanho sRNA...: 275 bp

IgR............. 1065
Tamanho da IgR.: 365 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posi¢éo: 196212 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicao: 196530 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 195 bits (105)

Identidade.....: 258/327 (78%)

Candidato 35

17 bp

FIGAGTGGCGCTCTAAAAAGTAA TEAARTIG TACGGTAACAACGATTACTCAACTTTCTAT
TACATTTCAGCGCAGCGGAAGTTACGGCCGGGCATCCAGAGAACAGGCAAGACCCATG
GTGAGGAATTGATATCGCGCAAGGTATCTATCGTCCAACACCTGCATACTGTTTCCCAG

CAGAATACGTTGCTGITTTT

Tamanho sRNA...: 168 bp

IgR....c......s 775
Tamanho da IgR.: 479 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posicdo: 141905 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢cdo: 141690 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 104 bits (56)
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Candidato 36

19 bp

FRPAGAT TGCTACATTGCTGGACAG ARIAAGCGATTGCATTAAACTATCGTTTGTCTTC
GCGACATTACTTGTTCAACAACGACTCTCAGCAGTGTCCGATCCGCGCTTGTGCGGGTT
GTCCAAATTTCCGGCTGGCAGCGTGAACGCCCTCCCGTTCTCCACGGTGACCCGTTCC
CATCCCTGTCCGGTATGCACTATGCCGAAGCTGGCTTCATCGCTTCGGTTTCATCGCTG

CCCTTGCAGCITT

Tamanho sRNA...: 218 bp

IgR............: 3047
Tamanho da IgR.: 580 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posicdo: 575604 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢cdo: 575337 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 372 bits (201)

Identidade.....: 249/271 (91%)

Candidato 37

17 bp

FFEEATCCTCCCTAACCCGCCAC ABARTTAGTCCCAATCGATGTTTTGATACTAGATGT
AGTGTCCAGGTGAACTTATTTTTGTACACGGGTCTTCATCCACAGATGGCCCGGCTGGC
AGTGCTTCAGAAGGCGCAAGATCCCGCGAGGCAGTCACCAAGTACCAAGCAACAAGTA
CGAAAGCGCCCCGGTTCTCCCTTCTTATTCCGTCGTTTCGCTCATCAGTTTCAAGCAGTT
TTTGCGTCAGCATGAATATCCATGCAAGGGATAGTCATCGTGGGACGCAGTCGTCGTTC

GCCAATCCCGTGTAGTTCGGGATTCTGATTT

Tamanho sRNA...: 298 bp

IgR............: 83
Tamanho da IgR.: 405 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posig¢éo: 17770 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicdo: 17429 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 274 bits (148)

Identidade.....: 278/336 (82%)
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Candidato 38

19 bp

FTEAGECGAGTCAGTCGGCCTTTTG ARG GGGACCACGAGCAAGGCGCCTGCGCG
CCTTGCGGGAGGGACGAGAAAGTCCGGCCTTGCAAGGCCGGACGGGGTCGAGGGAC
GTGACCGAGTCCCTCCGTGGGCACCAAAATAGAAAAGGTCGATTGACGCGAGTCAGTC

GGCCTTTTGTATITTTT

Tamanho sRNA...: 157 bp

IgR............: 2029
Tamanho da IgR.: 276 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posig&o: 389650 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicao: 389453 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 267 bits (144)

Identidade.....: 180/197 (91%)

Blast hit 2
Espécie........: Burkholderia ambifaria
Escore.........: 75.2 bits (82)

Identidade.....: 90/116 (78%)

Candidato 39

20 bp

TEEARTATTTTCGAGCTATTTATCGT AIGRICGGAAAATTGCCTCCTTTGAATTAAAGG
ATGAACAACTTTCCCTCAAGATACTTTACCTTAGCTGCGGGTGATGCATTCACCCCCCG
CTTCCCCTTCCCTCCCTGAGCGGGGCCGATCGTGCAAGCGAAAGGCATTCGGCCCCG

GAGAATATCCCTGTTCTCCGGGGTTTITTTTT

Tamanho sRNA...: 175 bp

IgR............: 276
Tamanho da IgR.: 290 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posicdo: 49518 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢ao: 49307 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 185 bits (100)

Identidade.....: 173/208 (83%)
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Blast hit 2

Espécie........: Herminiimonas arsenicoxydans
Escore.........: 59.0 bits (64)

Identidade.....: 72/92 (79%)

Candidato 40

20 bp

CTGATIATAAAGGCAATAAACGCGCC TARTATICAAGGAAGAGTCAATAGAATCCTCCCT
CATAAAAAACATAACGTAATGCGGGCAGCGGGCTCAATCGAGCGCCTCTGCACGGATG
ACAGCAGTAACACCGGCAATTCTGTTGGCCCATGTTGTTTTGCCATGCCCTGCCTCTCA

CAAGGAATGCAGGGTGGCGCAAATCCTGCITTT

Tamanho sRNA...: 177 bp

IgR............: 255
Tamanho da IgR.: 316 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posicdo: 45627 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢do: 45402 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 158 bits (85)

Identidade.....: 91/94 (96%)

Candidato 41

ATGTACGGTGTTTGGCCTGATTTCGCTTGACCAAAATGATGCAACGCATTACTGTCCTGT

TTCCCGCCTCCCACATCTGGGGCGITTTT

Tamanho sRNA...: 59 bp

IgR............: 3027
Tamanho da IgR.: 545 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posi¢cdo: 572506 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicdo: 572410 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 139 bits (75)

Identidade.....: 75/75 (100%)

95



Candidato 42

TCTTTTAAATCAATGGGATAGCGACGATTTCTGATTGCTGCGCCAGTGGCGATGATTGT
CGTAAATCCGACAAAGACGACACCGTTGTCGCCAACCCGCCAAGGCGACATCGAGGAA
AGCCGGCATTGTGTGGGGTTGCTTGGCGAGATCGATTCATGCATCTGCTTGGGCATGA
AGTTTGCTTGACCAGCAAGGTAACTATTCGGTAATTACACGGCGCITTTT

Tamanho sRNA...: 195 bp

IgR............: 2077
Tamanho da IgR.: 473 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posi¢cdo: 401617 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢cao: 401860 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 422 bits (228)

Identidade.....: 238/243 (97%)

Candidato 43

19 bp
EBIGAGICATGCGGGAGCATCCGGCG AI@BIAGTCCGGTAGTCCCATAGTCCCATCAT
GCAAGCAAGCCCTCAACCAAGACCAGACCGAAAAGGCGTCGGGCGCTAGGAGACGGA
TGGCGCGGCCTGTGTTTTACCGGCTTTTTGTCTCTTTGCATAGCAGCGATTGCAGTGGT
TGCAGTTTIT

Tamanho sRNA...: 153 bp

IgR............. 1111
Tamanho da IgR.: 315 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posicdo: 206295 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicdo: 206489 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie......... Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 182 bits (98)

Identidade.....: 149/172 (86%)
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Candidato 44

19 bp
BIGABTCATGCGGGAGCATCCGGCG AIGBIAGTCCGGTAGTCCCATAGTCCCATCAT
GCAAGCAAGCCCTCAACCAAGACCAGACCGAAAAGGCGTCGGGCGCTAGGAGACGGA
TGGCGCGGCCTGTGTTTTACCGGCTTTIT

Tamanho sRNA...: 113 bp

IgR............. 1111
Tamanho da IgR.: 315 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posigéo: 206295 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢cdo: 206449 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 148 bits (80)

Identidade.....: 131/154 (85%)

Candidato 45

17 bp

TAGART TGTTTGGATCATCAGGA IAARAG TCTGGCAAGACTCGCATCCGGCGTTCCGGC
CCAGGACAGCAGCGCACAGCCCACCGGCGACCAGCAGCGCAACAGCGGCAGGCTCAT
CCGCCTCCCCTCTTGCAGCGCATCGCACGGGCCATGCCGCAATTCAGGCCGAGGCGT
CGCGAAGCTTGCCGGTTGATGCAGTGAAACCCGATCGCCGTCGCCAACCCTATTGATA
TGTTACGTTTGGCTTCACAGACCAGCTTACCGTCCGCAGTTGCCTGCGCGACCGCCTAT
GGCGGAGCGCGCGGCGCGGATACGGCGCTGCCCGGCGTTCCGGTCCACCGCATCCG
CGCCCCITTT

Tamanho sRNA...: 326 bp

IgR............. 2900
Tamanho da IgR.: 800 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posig&o: 548230 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicao: 548599 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 433 bits (234)

Identidade.....: 334/379 (88%)
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Candidato 46

20 bp

PTEEEAAAGGTCTGGATTTGTAGCAC [ATEGAATGCCTGCTTCACTTAAACGATTGACGC

CAGACATGTCCTTCACCCGCGCTTACTTTTATTTTTACTTTAGCTATTCCAGCCCCACGG
CGGTGAAAAGCGGTAAGCGTTCGTAAAAAGACAAAACCGATTTCCTAAAAAACCGCCAG

TGATGGCGGTTTTTTIELT

Tamanho sRNA...: 164 bp

IgR............; 3297
Tamanho da IgR.: 545 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posi¢céo: 626144 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicdo: 625934 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 305 bits (165)

Identidade.....: 191/203 (94%)

Blast hit 2
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille
Escore.........: 105 bits (116)

Identidade.....: 104/129 (81%)

Candidato 47

17 bp

GGG CCGATACCTGAATCGGT ATARTIG TGTTAGTTAAACGCAACCTGCCGCGAATC
GCATATGTGATAAATCATTGATAGATCCGCCTGCGCCATGAACGATGGAAGTACGGTGG
TTCGCGTGATGTGTGATCTCGCGTTGCGTGAGATAACAAAAGATGGGCAGATGCCCATT

TTTTTTTTT

Tamanho sRNA...: 157 bp

IgR............: 1430
Tamanho da IgR.: 394 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posicdo: 270404 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢cao: 270595 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 322 bits (174)

Identidade.....: 185/190 (97%)
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Candidato 48

18 bp
GIGARATAACCAAACCGTATATCT EATAIRETGGAAGATAAATTGGCCTGATTTGATGCG
GAGCAGTAAAGTAACACCTGTCTCCTCCAATTTCCTCCTAAAGAATTGGATTCAAGCCCA
CACCGCAAGGTTGTGGGCTTTTITIT

Tamanho sRNA...: 115 bp

IgR............: 2291
Tamanho da IgR.: 253 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posigéo: 437177 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢cao: 437018 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 191 bits (103)

ldentidade.....: 134/149 (89%)

Blast hit 2
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille
Escore.........: 68.0 bits

Identidade.....: 78/101 (78%)

Candidato 49

17 bp
FFEEAGCAGCTTCGGCACTGACG RIABRTAGACCTCACTTGAACAGCGATTGATTGGTA
TCCGTTACTGTGCAAGGTTCCTCCCCTCTAGTGTTGAAAGCACCACTAGCTCGCGGATC
TGGCTCCCCCTGTCAGATCCGCITTTTITT

Tamanho sRNA...: 119 bp

IgR............: 867
Tamanho da IgR.: 497 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posicdo: 159137 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢do: 158974 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 250 bits (135)

Identidade.....: 153/161 (95%)
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Candidato 50

19 bp

FIEICECGTGTAGCAAATAGTTAAT [IAEEN TCGTCACCAGCGTCGCTCCCCCGTCAAC

ACAACGGCGGCAGGACAATAAAACGGACAACTGCATGACGACGGCACCGTCCAGATAG
GCCGGGTACGTCAGGCCAACGGCACTGCGCAGATAGCGTGGGCCTGGGCCAATCTAG

TGTAATCAATGAACGGCCCGCCTGATTCAAGGCGGGCTTTTT

Tamanho sRNA...: 185 bp

IgR............. 4097
Tamanho da IgR.: 551 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posi¢&o: 801628 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicao: 801396 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 128 bits (69)

Identidade.....: 188/242 (77%)

Candidato 51

17 bp

BIGTEACGCCGCTTTCAGACAGT AGARTNTTAGAGGCCACAATCTTATTGCAACGCACA

AAGCGCTTTGCTATATTCAATTCAACGGAAGTTTTTGCAGCACGTAACGATGTCTCCTCC

ACCCTCCTCAATGGTGTGGATTAAACCCGGAACCACAGTGTCCGGGITITITTT

Tamanho sRNA...: 144 bp

IgR............: 1227
Tamanho da IgR.: 631 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posicdo: 232116 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢cao: 232299 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 198 bits (107)

Identidade.....: 166/192 (86%)

Blast hit 2
Espécie........: Burkholderia sp.
Escore.........: 68.0 bits (74)

Identidade.....: 60/70 (86%)
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Candidato 52

17 bp

EAGAGAAGTCTTTAGTACGGCTC [ABEANTGAAAATCCTTATGTTGGTGGTTCGATTCC
GCCCCGGGCCACCAAGAATGTTCTAAGCAAAACCGCCAGCCCTCGCCGGTTGGCGTTT

TTCAILTT

Tamanho sRNA...: 95 bp

IgR............. 740
Tamanho da IgR.: 213 bp
Fita............ Reversa

Promotor.......: Posi¢géo: 136437 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢cdo: 136300 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 84.2 bits (45)

Identidade.....: 49/51 (96%)

Blast hit 2
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille
Escore.........: 87.8 bits (96)

Identidade.....: 51/53 (97%)

Candidato 53

17 bp

FIEEATCGTGGCAGCGAATGCGT MAGABH TCGTACTCCTGCCGTGTTCGCGATTGCCAT
ATATTCCTTGAACCATTTACGAGCATAGGTTGTGGGATCGTTTGATGGGCGTGAGCGTC

GCTAGTCCGATGAACCCGAAATTGAACTACTGCAACCAACTTGAACCGTCAGGTTCAGG
ATGCCGGCACAGCGGCACAGGCGGGGCTTGATTCAAGAAAAACGGCTGCATATGCAGC

CGITTTITTTT

Tamanho sRNA...: 217 bp

IgR............. 3474
Tamanho da IgR.: 466 bp
Fita............ Principal

Promotor.......: Posicdo: 662940 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢cdo: 663194 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 396 bits (214)

Identidade.....: 224/229 (97%)
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Blast hit 2

Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille
Escore.........: 214 bits (236)

Identidade.....: 180/217 (83%)

Candidato 54

19 bp
ETEAGTCGCGTCAATCGACCTTTTC ARG GTGCCCACGGAGGGACTCGGTCACGTC
CCTCGACCCCGTCCGGCCTTGCAAGGCCGGACTTT

Tamanho sRNA...: 63 bp

IgR............; 2029
Tamanho da IgR.: 276 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posicdo: 389467 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢do: 389573 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 150 bits (81)

Blast hit 2
Espécie........: Burkholderia multivorans
Escore.........: 44.6 bits (48)

Identidade.....: 56/73 (77%)

Candidato 55

TCGGCTTTTTTATTGCCCGGCTTGCTTGCGATCATGGAGCCATCGGGCCGCAGGCCGC
ACAATGGCTCGCATTCGCCGTTTTGCTGCCCTGCAAAACTITTT

Tamanho sRNA...: 72 bp

IgR............: 3935
Tamanho da IgR.: 219 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posicdo: 769980 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posi¢do: 770088 Algoritmo: TranstermHP

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 139 bits (75)
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Candidato 56

18 bp
BEIAGGTTTTGGGTAGTCTGCABRBARTIGCTTTCCTGCGCTCTAGCTTAATTACTTTC
TTTCTCCGGTCGGGAGAACGCGCCGGGGGCGGCCCGGCAGCCGCTCACTTITT

Tamanho sRNA...: 82 bp

IgR............: 3164
Tamanho da IgR.: 303 bp
Fita...........: Principal

Promotor.......: Posicdo: 595464 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicao: 595589 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 115 bits (62)

Identidade.....: 105/124 (84%)

Blast hit 2
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille
Escore.........: 71.6 bits (78)

Identidade.....: 39/39 (100%)

Candidato 57

CTTCATCGAGACGTGATGCACAACAGTGGTCGGGTAGCTTGCAAGATGCCCGACTGCT
GAAACGGAAAAGGCCTACGCCACATTAATGAACAGTCAGAGACCGAATCAATCTTCTCT
GTTATCGCCGCTTAACCCCATCTTGTCGGGTCAGGCGGCTTTTCCTTTGAAAAACACCG
AGGTTTTTCAGGAACGCGATTCCGACGCTAGCGTTTGAACACGCTGGCGITTITTTTT

Tamanho sRNA...: 203 bp

IgR............. 81
Tamanho da IgR.: 466 bp
Fita...........: Reversa

Promotor.......: Posicdo: 17090 Algoritmo: NNPP
Terminador.....: Posicdo: 16853 Algoritmo: RNAMotif

Blast hit 1
Espécie......... Herbaspirillum rubrisubalbicans M1
Escore.........: 405 bits (219)

Identidade.....: 232/238 (97%)

Blast hit 2
Espécie......... Herminiimonas arsenicoxydans
Escore.........: 51.8 bits (56)
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Identidade.....: 125/185 (68%)
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APENDICE Il — CANDIDATOS SEM SIMILARIDADE DE SEQUEN CIAS ENTRE ESPECIES
PROXIMAS

Candidato 1

TTGCCAACGAAGAGCGAATCTCCTATCATCTTCAAATAATAACGATTCTCATCTGTGCGC
GGCATGGGTGAGTGAAAGACAGCATTCATGGCGGCCTGCGTATGCAGGTCGTTTCTTTT

IgR.......: 317 - Tamanho da IgR: 375 bp - Tamanho da Sequéncia: 93 bp
Promotor..: Posigdo: 54041 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 53918 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 2
TTGCAGTCCTGTTTGCCAGCCGGTAACATCTGATGCCCCGCTTGCGATGCTTCGCTTGC
GGGGCATTTTT

Promotor..: Posi¢cdo: 627219 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 627142 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 3

TTGAGAAATTTTTTCCGGCTTTTCGTTAATATCTGCGACAAGCCTGACAGACAGGACGCA
GCAACAGTCCTGCAGGGAAGTAGCTCATCGCGAGGCGTACCGCGCCGATGTAGAGCTC
GTCTGTCGCAATGACAGGCGATGCGGTGAGAAAGATGCAACGGTAGCAATCATCAATC
GGCACAACCAGCACCAGCCAGTACCAATCAGCAGCAACCGAACGTACCAGAAGGTCGG
CGACATCGATGGCGCTGGCGGCCGTCGTCCGCCGGTGCGACCAGGACTCCGCAGGGA
GCCGGGGACGGCGTTTGCCTTTTTT

Promotor..: Posigédo: 751407 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 751091 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 4

AATTTAGACAAAAAATCTAATTTTTTAAAATTTGTCTTATTCCGTTTGGACAAGTTTTTTT

Promotor..: Posicdo: 637432 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 637498 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif
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Candidato 5

TTGCATCCTCCCTAACCCGCCACTAGAATTAGTCCCAATCGATGTTTTGATACTAGATGT
AGTGTCCAGGTGAACTTATTTTTGTACACGGGTCTTCATCCACAGATGGCCCGGCTGGC
AGTGCTTCAGAAGGCGCAAGATCCCGCGAGGCAGTCACCAAGTACCAAGCAACAAGTA
CGAAAGCGCCCCGGTTCTCCCTTCTTATTCCGTCGTTTCGCTCATCAGTTTCAAGCAGTT
TTTGCGTCAGCATGAATATCCATGCAAGGGATAGTCATCGTGGGACGCAGTCGTCGTTC
GCCAATCCCGTGTAGTTCGGGATTCTGATTT

Promotor..: Posigéo: 17759 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 17429 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 6
TTGAATTAAGACCAATTAATTATGCTTTTTATGGAATAGGGACGAAAAAAATCGCAGTCC
GAAGACTGCGATTTT

Promotor..: Posigcédo: 425878 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicao: 425795 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 7

CGGATTGCCAGCAAATGGAAATCAATAAGATCTAAAAATTGCACATAGCCTGATGGTGC

AGGCATACCACGTTATCGCCCCGAAACGAGCGACACCCGTATTTTGGAAGTGGAAGCG

AATGCTCGCATCCGACGCTTCAGCACTTATTGAAGTTCGTCCACTTAATTCGATTTCTGA
TGGGGGAGAACAAGGTCTGCGGAGTGGGACGGGCAGGGTGCGGCGCGTGTTGGCCG

TTATGCTTT

IgR.......: 1075 - Tamanho da IgR: 460 bp - Tamanho da Sequéncia: 215 bp
Promotor..: Posigdo: 198296 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 198541 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 8

AATTTTCAAATTACGATAATCGATTTCATAATACGAAAATATGCTGCAAAGCGGCATAAAC
AGGGGCTTTCCAGGCCTCGTATTTTT

IgR.......: 3270 - Tamanho da IgR: 555 bp - Tamanho da Sequéncia: 62 bp
Promotor..: Posigdo: 618425 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 618517 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP
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Candidato 9

TTCCCTCCGCATTTTGGGAACAGCTATATTAGACCAAAACCCCAAGTTCTATCTGGGAAA
TTCCACGTTCGCGTTTGATTTTCAGTAAAACATTTCCGCATTCCGACAGCCGGTGCGAG
CAATGCGCGACGGGCGTTTGAGAAGCAGCCGCATCGGCATGCTGCGCGTGCATATTCT
TT

IgR.......: 3811 - Tamanho da IgR: 642 bp - Tamanho da Sequéncia: 153 bp
Promotor..: Posi¢édo: 746741 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicao: 746558 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 10

ACGGTTGCAGAATTGCCGCAAATCCGCTAACCTGTCTGACAGGTAGATAAGTATGTCTG
CCTGCCTTTTTT

IgR.......: 1049 - Tamanho da IgR: 272 bp - Tamanho da Sequéncia: 47 bp
Promotor..: Posigdo: 193553 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 193630 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 11

TTCACGTGAAACAATCGTATCGATTTTAGGAAGCCATATAGCATCGATAAGGAGGCATG
CATACGGGCGTCAAAATAAAAGCGGAGCCATTAGCTCCGCTTTACCTTCCACTTTT

IgR.......: 425 - Tamanho da IgR: 274 bp - Tamanho da Sequéncia: 32 bp
Promotor..: Posigéo: 76908 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 76846 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 12

TTAATTAACTCTTTATACGGTTTATATCATTTAAAAAATAGCCAGAAAATAAAAAAGCGCG
TGCATTCCTGCACGCGCTTTT

IgR.......: 230 - Tamanho da IgR: 275 bp - Tamanho da Sequéncia: 60 bp
Promotor..: Posi¢do: 41075 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicao: 41165 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 13

ACCTTTGCCAGCGAAGCGTATTTTTCCTAGTCTTTTATCGAATTAGTTCGGCATCGATCT
CGCAAGATATCGGGAATTCATGAAGACTATGCGTCATTAGCGCATTTTT
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Promotor..: Posicdo: 279563 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 279679 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 14

TTTTCAACCGCATTTTTTTTATGCTTTTTTGTGCGTTTATGTGTGTTTTCGTGGAAATGCG
GCATTTCCCGATGGCGGGAGTTCAACTTGCTGACCATAATCAGAGTCTTAATTTTGATCA
AGTCAATTGAAAACAAACGAGTTTTTGGAACTTTTGTAATTCTGCTGCCATGTGCCGATG
GTAGAATGACCTTGCCAAGATGGTAAGTTTT

IgR.......: 2971 - Tamanho da IgR: 442 bp - Tamanho da Sequéncia: 190 bp
Promotor..: Posi¢do: 561883 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 561663 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 15

AAGCTTGGAGGTGGCGGCGGGGGATGGTTATTCTGAAGGTCCTCCCCCTCCAATTCAT
CACCCCTGAGAATTGGATTTAACCCGCCGCCGCAAGGTGCGCGGGTTTTTTT

IgR.......: 817 - Tamanho da IgR: 289 bp - Tamanho da Sequéncia: 85 bp
Promotor..: Posigdo: 150117 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 150232 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 16

CGATTTCACAGCCACTATCCCAAGGTCGTCATCATCAGTCATGGCCGGCGGGCGGATT
GGCCTGCCCGTTGCCCGCCGTCGGCGTTTTT

IgR.......: 3989 - Tamanho da IgR: 640 bp - Tamanho da Sequéncia: 66 bp
Promotor..: Posigao: 779741 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 779837 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 17

AGTGTTGAAGTTGAACGGGCAATGTGAGGGAGTAGGCTGATTGGACTTGGGGGCGAGG
CTGCCGGTTCAAGCTTTGAATAGCGAAGTGATTACGTAGATGGATCAGGTTGCGCAGAG
GAATTCGTGCCCTGGATGAAGAGGACGGTGCCGCCGTCCAGTCGCTCCTGGATCAGGC
TGCTCAGTTAGTGACAATGGTGTGGGGTTTTAATAGCTAGCAGTGGAGTTGCTTGGAAG
CCATCTGGGATCGACAAACTGCAAACGATATTTTACATAATACAAATTATGCGAAGTTTG
ATGGCAGCACAGCAACATTCAATATCGGGAAATGCCGCCTTTTTAGGCGGCTTTTT
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Promotor..: Posigao: 473127 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 473484 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 18
GGGGTTGAAGGAAATAAAGGAGGATAAAAAAGGAAAAATAGCGAGATGACTGCTGGCA
AGCCGGTCAAAACCGGCATTTT

Promotor..: Posi¢do: 804934 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 805022 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 19

GGGGTTGAAGGAAATAAAGGAGGATAAAAAAGGAAAAATAGCGAGATGACTGCTGGCA
AGCCGGTCAAAACCGGCATTTTGACTATCTCCGGCGTCAAAGGTGCAGTGCAATAGGG
CGAAATTCTACCGCAAGCCCTCTGACAAGCCTGTTTTGCGGGGGTAAATCCGCGCTACC
ATGCGGTTTTT

Promotor..: Posicdo: 804934 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 805127 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 20

TTGAAGTCAAATATATAGTGCGCTATTTAATAGTATGTAATTACGCATTCAGGAAGTCGTA
CGCAGCTTGATGTGCAGGTTCTCCTTTCCCTCCGACAGGTCCGCAGGAGGGCAGTTAT
ACCGAGAGCCAATAGCGTCATATAAGTAGTTTGCTATTTAATAGTTCTTTAATAGTTATTT
GGTAGTTATTTAATGGTTGTTTGATTGAAACGCCGTTTTTTTGCTGTAACCCGACGCAGT
CCCCTCGTTGCAGTTCTCCGGTGTCCGCACCGATTTGATATTT

Promotor..: Posigédo: 555421 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 555136 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 21

TTGCGGTTATCCGTGGAGCGGATGGGGGAATAATCGGTGGAGTTGGTGTTGCCGCCGG
TGCCGTTGGTCTCGGTGGCGGCGACGGGGTCTTTTT

Promotor..: Posicdo: 690553 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 690452 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif
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Candidato 22

TTGCGGTTATCCGTGGAGCGGATGGGGGAATAATCGGTGGAGTTGGTGTTGCCGCCGG
TGCCGTTGGTCTCGGTGGCGGCGACGGGGTCTTTTTCGTCATCGGGCGAGATGATGGG
CTTGTCGCCTTCTTCGTCTTGCTGGCGGGCTTTTTT

Promotor..: Posi¢édo: 690553 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicao: 690395 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 23

TCTGTTGCTCCCTGTGACCTGCAAGTTTTATGTAAATTTTTTGTCCCGAAACCATTCAAG
CGGATTGAATTACTTCGGTAAATCTCCCGAAAGTGCCGTTGATCCGTTGACAAGCAACG
AATGGCTGGAGAACCCCAACGTGAAGCAACTGAAGGTCGTTCAAACCAGCAATATCTTC
GGCTGCCCTTTGGTGAGGGCGGAGAGGGGGAAGGGGGCATTCCCCCCTTTT

IgR.......: 2307 - Tamanho da IgR: 445 bp - Tamanho da Sequéncia: 207 bp
Promotor..: Posicdo: 439851 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicéo: 440088 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 24

TTGAATGCACGCATGGTAGCGGCGAGCTGTGATGCGGTGCATCAGGAAATGACTGAGG
CGATAAACATCACACCCGGCGCGGCGCGCAAGCTCTACAGCAGGAACCGCAGCGCTG
GAGGGGGGTCTGCTGGCTATCGCCGCATCGGCGCTTTTT

Promotor..: Posi¢do: 109959 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 109798 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 25
GTGCTTGCTTCTTCTTCATTGTTATTCCCAGTACAGTAGGCTCAACATCGAACAGGCAAT
GGAGTGCTTTGCCTGTCTTTT

Promotor..: Posicdo: 789908 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 789995 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP
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Candidato 26

CACATTTCCAGTCGGCGCGAGGACTGGCAGACTGGTAAGCCTTCGAAGACGTGCCAGC
CTTCCAAGCCTTCTCAACCTTTCCGCCGCAGGGCGCTTTTCCATTTI

Promotor..: Posigdo: 378093 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 378199 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 27

CGAATGGCCGCCAGAAGGAAACGATTTATATTATTTCCCTCTGCCTGCACTTCATGAAAA
ACCGCCGCTTGCAAGACCGGCGGTTTTTT

IgR.......: 944 - Tamanho da IgR: 148 bp - Tamanho da Sequéncia: 65 bp
Promotor..: Posigado: 174864 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 174959 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 28

TGCCTTACCTCACATTCCACATATTCCATATATTCAGAAATAAATTCATGGTGCAATGGC
GGCGCAGCGGTGTCATGCGCTGCCGGCGGGCTGGAATTTGCACATTCTCATAGGGATA
AGTGCTGTCTCTTTTT

IgR.......: 3677 - Tamanho da IgR: 922 bp - Tamanho da Sequéncia: 111 bp
Promotor..: Posigdo: 712859 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 713000 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 29

GTTTTTGCAGTGCAAAAGCGAGCTTTGGAAAAGTTACAAATGCAGCCGCCAGCGAGGG
CTATTGGATCGCATGGGAAAGCGATCGCAAAGGGAATGCGAGGCCATCGTCTGGCTCG
CATTGATGCAAATAATTTATAAGACGAGCCAGGGAACTTCAACACCAAAAACTAATAAAA
AAGCGCCGCATGAAACTCATGCGGCGCTTTT

Promotor..: Posicdo: 43229 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 43444 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif
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Candidato 30

TTGATATTTATAAATTCCCTCGCAGATTCTTAATCAACAGGGCAGGCGGCTAAGCTAGTT
TCACACGCTGTTTCCGAATAACAAATCCTGCCCAGGATTTCGAGAGATAATTCCCAGCTT
GCTTGCTGGGGAATATTTTGCCCAAACGAGCGCAAAACCGCGAATTGGCGCACTGTAT
GCGTAACCAGTGGCCCGCGTCGGATGGGTCTTTGCGGCGTGCCGTCAACATGCGCTTT
TGACTCATAATCCGTTGGTGCCGTATTCGACTCACGGGGAGGGCTGCCACTATCTAAAG
GGGGATTCCGAGAGATCGGAGTCCCTTTTTTTT

Promotor..: Posigédo: 728078 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 727746 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 31
TAGGTTGATGAGTTGCAGGCTCGGCCTGCTTTCCTTCAGACCGTGAAAGCGGCGCATG
TCGAAAGGCATGCGCCGCTTTTT

Promotor..: Posigao: 314637 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 314725 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 32
ATGAGTATTCGGAGAAGATCGTTATTCTATAAATTATTTATATCAATAAAAAATGGGCTGC
TCCGAATCGGGCAGCCCATTTGCTTT

Promotor..: Posigéo: 77790 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 77699 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 33

GGTCTTTCTAGGACCTACACATAGCGACTTGAAAATGACCAAGAGTAAAAAAGAAGCCG
AAGCAGACTATGAGTGCACTCTCGATGGGCGACCATTTCCGAGCGAGCATGAGCGCCG
TGAGCGTGAGGAAAGAAGGAGGCGCCGAACAGCGCATCGCCGGTAACGGTCTATAAG
CCTGACGCCGGTCGCAATATGGTCGCGGCGGAGGAGGTTGCGGTGCCGGTACTGCCA
ACCGCTTCGCGCAATCGCAATTGAAGCGCATCTGCTCGACCATTTAAGGACGACCCAG
CACCTCAAGGCGTATCACAAGTAGTCCTTTCAAGCCCGCACCTGTGGTTTTTTT

IgR.......: 737 - Tamanho da IgR: 988 bp - Tamanho da Sequéncia: 318 bp
Promotor..: Posicdo: 135286 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 135634 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

112



Candidato 34

TTGGCAATGAGCGCGCAAGCTCATCATTGGATGGCATGGTAATAGACCTGCTGATGCTT
GTTCAGTTCTGTTTACTTCAGTTCTACGGGTGGGGAGGTGAGTGTCGGTACATCGGTAC
ACGGGCAGCGCCGACACATCATGCAGAATGATCAGAATAAGCAGGATAACCAGGCGTC
GCCTTGCGCGGCATCAGAGAAGCTCGCCAATGGGCGTCAGACAAGAGGAAACCTGCC
GATCCGGCAGGGCCGCTGCAGACGTGCGGACACATCTGGAAACAAAAACGCCCGCAT
GACATCTGCGGCGTTTTT

Promotor..: Posigdo: 19157 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 18842 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 35
TTATTTCAAAAAAGAAACCAATTCCCGCTACAAAAAGGGAAATCATCTGTTTCTTACGCC
AAACATTGGACGCAGATATGTTACTGTGTTTTT

Promotor..: Posigdo: 295474 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 295574 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 36

TCCTCTGTCAAAAATTTCAAGCCTCTGTTAGTCTTTCCTCATGCACGCTGGCTCTGGCGT
GCAGCGGCAGTCCCTTAGCGCCATCGCATCACGCTGTAGTCTGGCGGCAGTCACGCTG
CCGTTTT

Promotor..: Posigéo: 777878 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 778011 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 37

TTGTCATATCGTTGTCAGGCCGGTACATCAGAAAAACCCTGATATCTGGCCTTTCACTTG
GGGAATAGGATGAGGCCATCGCATCTGGTCTTATCCGTGAGAGGGAAAAATGGACGTC
ATCCAAAGCTTGCTGCACTACGGTAGCTACGCCGTGGCTTTCTATGCACTTTATCTGGT
GGCGGGCGCGCTGGCGTTCGGCCTCTACATCTGGTTGCGCGTCTATCGCCAGCCGGA
GCTCAAGCCCGTGCCGGTGCGCGTGCGCCGCAACCTGCGCGACTCGGATACACCGCT
GCGCTGATACCGGCTGTTCAGCTATGCACGCAAGGGGCTGGATTCGATGAATCCGGCC
CCTTTGCTTT

Promotor..: Posigédo: 463442 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
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Terminador: Posicdo: 463079 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 38

TTCAAAAACATCAGATCAGGAAATTAAAAAGATTCCGTTGTAATTTAAAGATGACGCATC
GCGAAGAGTCATCGACGCGTCGGGAAGAAAGAACGAGCCAGTGACACCATCGGACAG
CAAGGAATTCGGCATCGCCGGTTTT

Promotor..: Posigcdo: 738059 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 737909 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 39

TTAAAAAGCTGCAAAACTTTTTAACTCATATTAACTGGCACCGACCGATGCCGAGCGATG
CGAACTGATATTAACTGATACCAGCTGATGCAATGATGGGAATATCCCATCCGGAAAAA
CAGGAAATAAGCGCCGATCTGGCCTGCAGATCGGAACGGGAAGAAACAAGAATGACCT
CTCTCCCTTCCCGTTCTTTGTTTCAGCTTATTTCTGCATATTTCTGCTTGTTTCTCTTATTG
CTGTTCCTGATCCTGGCTGATCAGGTATTTCTTTTT

IgR.......: 2074 - Tamanho da IgR: 1112 bp - Tamanho da Sequéncia: 246 bp
Promotor..: Posicdo: 400871 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicao: 400595 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 40

TTGACAGCGTTGTTGCGCGTAGCTGGGCTGGCGTTTTCGGCGGCGCTCTTGTCCAGGT
CCTGGACGCCGATGTTGCGGTAATCCTCTGCCGTGGGCAGTTCTCTGGCATTGCCTGC
CACACCGTCGGCCAGTGCCAGGATGTGGTTATAGGAGCCGACCAGGGTAGCCAGCCT
GGGCCAGGAGTTGATCTTTGGACCCTTCACTTCACGCAGGGCGCTGTTGATGGCGGCG
AGGTTGCTGGCGTCTACGGCGGTGTCGCCATTGAGAAGCGCGTTCCTGTAGTTGCTGA
CGAACGGCTCCGTTTGGGCCGGATTTT

IgR.......: 3595 - Tamanho da IgR: 6867 bp - Tamanho da Sequéncia: 294 bp
Promotor..: Posi¢édo: 694213 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicao: 693889 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 41

TTTCCGGTGTTATTTTTTTGCAGGCCCTATTGTGCAGGAATTCACCGTAAATAGTTGTTT
CTGAGTGCGACAGCAGGTGCGCCACGACAAGGTGGGCCAAACAAAAAAGGCAGCCGG
AGCTGCCTTTTTT
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Promotor..: Posi¢ao: 739225 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicao: 739089 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 42

TTGACAGCATAGCCGGCCTGGCGATCTGGCCGGCATGCCAGCGCGCAGTTTACCGTCT
AACCGCTCCTTGCAACACTTAACAGACGTAAAGAATTACATTCAGGCATGCCCGCAGCC
CAGCAAAAAGGACGCATGATCGCGTCCTTTTT

IgR.......: 2161 - Tamanho da IgR: 296 bp - Tamanho da Sequéncia: 126 bp
Promotor..: Posicdo: 414517 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 414361 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 43

CCGCTTATATCGCCGCACCGGCGCGGGCAGTAATCTGGTCGTTACAGGCATACGCGTA

CAGCGCGTCGTTTCCATTGAAAAGACATACCCCATATCCAAAGGAGGTCAGCATGAGCG
CAAGCAAACCCGACAAGGACCATCGTCCCAACAAGTACGACACGCCCTCGGAAGTGGC

GCTGGATGAAGCCAACGAGATGAGCTTCCCCGGCAGCGATCCGGTGGCCACCTCCAAT
ATCACGCGCATCGAAAAAGCGCCTGAGATGGATCGCGCCAGCAATGACCACCAGAACC

GCAACCAGGTCCGCGAGAACACCCGACAGAACACCCCTGACTGAGCCTAGTCCGCCCC
ATCCAGGGCGGCCGGTGCATGCCGGCCGCCCTTTTCTTTT

IgR.......: 2572 - Tamanho da IgR: 453 bp - Tamanho da Sequéncia: 362 bp
Promotor..: Posicdo: 489905 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 490297 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 44

TTTTGTGCCGAGAAGAGGGGGCAGATCGCCATAAGATTGCGAATTCACGCATGGGAAG
ACTGCCGTTCTGCGTCGCACCGCGTGCATCATCGCTGGGGTAGCGCTGCGGTCGGCT
GGCGTACCTGGCCAGCGCAGCGCAGCGCGTCGCGAAGGCGCAATGATCTAAACGTTTT
ATATGATTTACCGGCAGCAGGTCTTGGCTGCCGTTTGATTT

Promotor..: Posigdo: 681552 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 681770 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif
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Candidato 45
TTCACCCCATCTGTGGCGGTGATGCACTACGATACTGGGCAATCTGCAATGCTCAGCAG
CCCCGATTCCGGTTCGTGCCTGCCCGACCATCGCCCGGCGGCATCCAGCCGCGTTT

Promotor..: Posi¢ao: 438469 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 438345 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 46

TAGACGTGATGTAACGGTTGCGTGATTATCACGTAATCGAGAATGGATGAAAAAAAGCC
ACGGATCGCTCCGTGGCTTTT

IgR.......: 3177 - Tamanho da IgR: 164 bp - Tamanho da Sequéncia: 58 bp
Promotor..: Posigédo: 597886 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 597798 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 47
GAGATTGTCGGGGTATTGCTGTGGTGGTGCGCATAAACCACAGGACGCGCGCCAGAAT
CAGCCTTTCTGCAGGGGCGCAAGGCGGTCCCCTTTT

Promotor..: Posicdo: 107919 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 108021 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 48

GTAATTAAACAAAAGAGCGAAGGTCGGTGTACAGTTGGTAGCTTTTTTAGAAAATTTCTT
CAGCAAACGGAATCGTTCGCAAGCTTACGCATGGCAATGGCTGCCAGCCGGGCCGGCT
ATTTTT

IgR.......: 1535 - Tamanho da IgR: 1804 bp - Tamanho da Sequéncia: 101 bp
Promotor..: Posigdo: 291401 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 291532 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 49

CCATTTGTGTAGCGTGATTTTTCTGCACTCGAAAATAAAAAAAGCAACTGCAAAAAAACA
ACAGCCCGCCGCCCGATATCTCAGTTTTTCTCTCTCCACCAATGAAAAAAAGCGTCGCC
AGACAGCGACGCTTTTTT
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Promotor..: Posigdo: 705456 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 705599 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 50

AAACTCGCAAAAAATTCGTTAGCAAGTTTAATTCATTTTTCGATGCTTCCGTGAAACATCA
GGCCGGACCAGCGCAAAAACGAGGTTTTACCCGGCTGTCATTGCGCAAGCATTGATCG
AGGACAACCCGGCCCATGACAGATCACGGCAGGTCACGCACAGCAGGAAAGTGCGGG
GAGAGAAAAAGAGAGGCACAAAACAAAAAAGGAAGCCGCCAGTGCGCTTCCTTTT

IgR.......: 2824 - Tamanho da IgR: 330 bp - Tamanho da Sequéncia: 209 bp
Promotor..: Posicao: 534792 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 535031 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 51

AACCTAGCCGGATCATTACCAGACTGGAAAGATGTTTCATATATCGGCATGACCAATTCA
CGTCAGGGATTGATAGGGCGCTGGCAGCAGTTCTTTAACTCAATTCGAGGCACACCTG
GGCATAGTGGCGGCAACGCCGTTTT

Promotor..: Posigdo: 666093 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posi¢do: 666244 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 52

TTTCTACACCCCTTTTTCTACACCCCTTTTTCTACACCCCTTTTTCTACACCCCTTTTTCTA
CCCCCCCTTTTTTCTATCCCCCTTGGCAAGCCCAGGGTGGTAGTTCCATCCTGTTACCA
ATGCTTTCAAGCGCTCACGTTCGCTTGCATTTTT

Promotor..: Posi¢cdo: 63958 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 63796 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 53
TGAGTTGGTAGTTAGTAATTAGTAGTGATTAATTAATGTTCAGTAGTCAGCAAATGCGGG
CATAAAAAAAACGGAACCATCGGTTCCGTTTTTTT

Promotor..: Posigéo: 757932 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
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Terminador: Posicdo: 758032 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 54

ATAGTTTTCGGAGAGAACCAGCTATTTCCAGATTTGTTTAGCCTTTCACCCCTATCCACA
GCTCATCCCCTAATTTTTCAACATTAGTGGGTTCGGTCCTCCAGTGCGTGTTACCGCAC
CTTCAACCTGGCCATGGATAGATCATCTGGTTTCGGGTCTACACCCAGCGACTGAACGC
CCTATTCGGACTCGATTTCTCTGCGCCTTCCCTATTCGGTTAAGCTTGCCACTGAATGTA
AGTCGCTGACCCATTATACAAAAGGTACGCAGTCACCCCTTTCGAGGCTCCTACTGTTT
GTATGCACACGGTTTCAGGATCTATTTCACTCCCCTTCCGGGGTTCTTTT

Promotor..: Posigéo: 2015 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 2367 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 55

TTTCGGTCTACGAAACTAGTTGTTCCACTATGTGTGCGGCATAGCGCGAATAGAGCTAT
TCATGCGCTCGACTTATCATTAGCAGCGGCTCCCTCTTTCCCGTATTCGACAAGTAATAT
CTCAAGTTGAAGACACATCGGCTTCATTTGGCCAATTAAATGCCGAAGCGACGCCATTA
CCTCACGGCACTCTTGTCGCTCAGCAGGTAGCTGAAGGCTGCTTTT

Promotor..: Posi¢édo: 731018 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 730786 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 56

CTGTTAGTAATCGATGGTCTTTTCAACTCTGCCCCGTGCGTTTTATTTGTGTAAGCGGGA
GGTGCCTGATGCACTCGATTTAGAAAGTTTTTACATATTGCGGAACTGGACCGCTACTG
TTCTGTCTATGCGATACGTTTGAGCAACATTAAGTTCAACTTACGAAAAACAATTAACTTA
AAAACTTAAAACTTAATTAATTAGTTGGTTGCCAGCCTCATCAACCGGCTGGTCGCGATT
GGAGCGCGGGATGGATAAAAAGTGCATTTTTTCGCACAAATTTTCGCGCAACGGTCGCT
CAGGGAATTCATTGATGTCTCAACAGTAAGCGTTCGGAGATCTCCGGGTGCTGCATGGA
TCGTCTGCGCGCCCTGCGCGCAGATGTTTTTTTTT

Promotor..: Posicdo: 760265 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicéo: 759869 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif
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Candidato 57
TTGTGGTGGCGCATGAAGGGCGGCTTACTCAGCATTTTTCAAAAACATTTGAACGTGCA
GGTCTATGCGATGGCCGGGCGCCGGCTTTGTTT

Promotor..: Posicdo: 615168 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicdo: 615071 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 58

GCGGCGGCAGCGGCAAGGCTCCCACCTATACTCCCCTGGCAGTCACAAGTCTGGGCC
ACCGGCCCGGGGGGCCCACACTTTACCGAGGAGATGGTCATGTCCATCAACAACGTCA
CTTCCACCTATCACAGCAACGCCTACACCAACCTGCCCACGCCGGCCAAGAAGCCTGC
GGTCAGCTTCACCGACGTGCTCAACTCCGCTGGCCAGCCTGCCCTGGGCAGCAATGGC
GTCGTCAACTATGGTGTGCCGGCCAGCCAGAACACCACCCGCGCCTGAGCGAGCGGL
GCAGAGGCAAGAAAGCCCGGTCACGTTGTTGCGTGGCCGGGCTTTTT

IgR.......: 3093 - Tamanho da IgR: 666 bp - Tamanho da Sequéncia: 312 bp
Promotor..: Posicdo: 585503 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicéo: 585845 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 59

GCGCCTCCAGCGCGCTGCTCCGATCTGTGTGATCTCCGGCAAGACAAATAGTAGAGAG
ACTGACGGCGTCGATTGCGCCAAAACCATGATTGCCATTGCCGCCATCAATGGCGCTTT
TT

Promotor..: Posigéo: 472372 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm
Terminador: Posicéo: 472498 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 60
TTCAATTTTCAAATTACGATAATCGATTTCATAATACGAAAATATGCTGCAAAGCGGCATA
AACAGGGGCTTTCCAGGCCTCGTATTTTT

Promotor..: Posi¢cdo: 618422 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 618517 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP
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Candidato 61

TTTTTTATTGGCGCAAATATTAGGCAGAGGAAATTCTGTGAGATCTATTAAAGTCCCTAG
AATGAAGTTCTGCCCATGGTTTTCTTGGGAGGATCGAAAGGATATTCCTCTGTCTGAAAT
GCCGGGAATTTACCTTCTCTCAATCACAAAAAAGAACCTAGCCGGATCATTACCAGACT
GGAAAGATGTTTCATATATCGGCATGACCAATTCACGTCAGGGATTGATAGGGCGCTGG
CAGCAGTTCTTTAACTCAATTCGAGGCACACCTGGGCATAGTGGCGGCAACGCCGTTTT

IgR.......: 3484 - Tamanho da IgR: 996 bp - Tamanho da Sequéncia: 275 bp
Promotor..: Posi¢cdo: 665939 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 666244 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 62
CTTGTTTGATTGTTTGAAGATCGATGGCGCAGGGGAAAGTGGAAGCGGAAATGAAAAAG
CCCAGCATTGCTGCTGGGCTTTTTT

Promotor..: Posicdo: 20718 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 20628 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 63

GCTAGTTTTAATTAACTCTTTATACGGTTTATATCATTTAAAAAATAGCCAGAAAATAAAAA
AGCGCGTGCATTCCTGCACGCGCTTTT

IgR.......: 230 - Tamanho da IgR: 275 bp - Tamanho da Sequéncia: 67 bp
Promotor..: Posicdo: 41068 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 41165 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 64

TGACTTTTTTGAATTTGTGGAGCAAGAATCCACATAAACTATTGATCTAATGAAATTACTT
CTAGATTTTCCGTCCCTTGGGCAGGCGCGCTATGTTAGCTTCACTCGCTGTTTCTAAAC
AACAAATTCCGCCCGTGATTTGAATATACAAACGCCCGCACAATGCGGGCGTTTTTT

Promotor..: Posicdo: 295228 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 295045 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP
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Candidato 65
CTTTTTTTGTGACGCAGAATGTTCCGGTGTGCAATTTTCCCGGAATGTGAGACGAGGGG
CGGCAGGTTTTCCCGGACCGCCCCGGTTTTT

Promotor..: Posi¢cdo: 388368 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicéo: 388465 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 66

GCCTGTATTGGCTTTGACGCAGCTTGCCTGCTATCAGAATGGCGCCCTCCATTCTCAGG
GGCTGCGCAATGGACATGGATGGCCCCTTGCGAATACTTATAAAAAAATCGCCGGCTTG
CACCGGCGATTTGTTTT

Promotor..: Posigdo: 620445 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 620306 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 67

AAGTGATTTAAACGAATAAAACAAATTAATTAATTTATTATCATTCTCTGGTAAGATTGTCA
CTGTAACCAGAACGGTCAGCGGGAATCCGTAGCAAACGTCGTGACGGCGGGACGATG
CGCATCACCAGCATGCGGTCATACGCGTGGTTTT

IgR.......: 3466 - Tamanho da IgR: 666 bp - Tamanho da Sequéncia: 131 bp
Promotor..: Posi¢édo: 661184 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 661345 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 68

GAGTTTTCTTATTTTCACTCCTCGCTGCTTAAAAGATACTTCGATCGGTCGTCTGCTCGT

GATACTGGTACGCGGGGAAAGCAGGCGACCAATGTCGTAAAGGTAGCAAGTGAGTAAG
TAGTAACGTAGCAGAGGTAGTCGTGGGTAAAGCCCGCATCCGAAAGGATGCGGGCTTT
TTT

Promotor..: Posicdo: 580980 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 580795 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP
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Candidato 69

GAGTTTTCTTATTTTCACTCCTCGCTGCTTAAAAGATACTTCGATCGGTCGTCTGCTCGT
GATACTGGTACGCGGGGAAAGCAGGCGACCAATGTCGTAAAGGTAGCAAGTGAGTAAG
TAGTAACGTAGCAGAGGTAGTCGTGGGTAAAGCCCGCATCCGAAAGGATGCGGGCTTT
TTTGTTGCGCCTTCACTTCAGGCCATGGCTGCCTGCGGGCAACCTTGCAGCCGTGCTG
CCTTGCTGCCATGGTGCCTTGGCGCCGACCATGGGGCGTTGCTTTT

IgR.......: 3068 - Tamanho da IgR: 708 bp - Tamanho da Sequéncia: 258 bp
Promotor..: Posicdo: 580980 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 580692 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 70

TCTGCCAATTGGATTTCCTTCCTCGCCCCCTGTTTAAAGTAAAGGCAGCAGAGCAGGAG
GCCCCAGGAAGACGCGCAAAAACAAAAAGCCCGGTCGCAAGGACCGGGCTTTTCATTT

IgR.......: 3193 - Tamanho da IgR: 169 bp - Tamanho da Sequéncia: 90 bp
Promotor..: Posicdo: 602310 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 602190 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 71

CATTTGTGTAGCGTGATTTTTCTGCACTCGAAAATAAAAAAAGCAACTGCAAAAAAACAA
CAGCCCGCCGCCCGATATCTCAGTTTTTCTCTCTCCACCAATGAAAAAAAGCGTCGCCA
GACAGCGACGCTTTTTT

Promotor..: Posigédo: 705457 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 705599 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 72
TCCTTTTGGAAACTTAGTCTTTGTTTTAACAAAACTAAGTTTTCATTGGACGGGAAATTTC
CTACCGAAATAAAAAAGGCTGCATTCCAGGGAATGCAGCCTTTTT

Promotor..: Posicdo: 778328 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 778441 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP
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Candidato 73

CAGCGCAGGCATTGCCAACGAAGAGCGAATCTCCTATCATCTTCAAATAATAACGATTCT
CATCTGTGCGCGGCATGGGTGAGTGAAAGACAGCATTCATGGCGGCCTGCGTATGCAG
GTCGTTTCTTTT

IgR.......: 317 - Tamanho da IgR: 375 bp - Tamanho da Sequéncia: 104 bp
Promotor..: Posi¢do: 54052 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 53918 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 74

TACTTCGCCATTGAGACAGTGTCGGAACCGATGCAAGAATCACGCCATGGTCCGGGCG
GCGAAGCACAAGGATTTTACACGCTGGTATGAGCTAGGAAGAAGCAGTTTCTGCAAACA
GGTGCCGAAAAAATCACTTTGGTTTCCATGTGGAAATATTTAGTTAACGTGATTTTCGAT
TACGTGCGTATTTGCTGATGTCATGACAGTCCGTTTGCATACGCAATTTCGCCATGCCCT
GCATCGCCGCGCCTGTATTGGCTTTGACGCAGCTTGCCTGCTATCAGAATGGCGCCCT
CCATTCTCAGGGGCTGCGCAATGGACATGGATGGCCCCTTGCGAATACTTATAAAAAAA
TCGCCGGCTTGCACCGGCGATTTGTTTT

Promotor..: Posicdo: 620692 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posigcéo: 620306 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 75

GTTTTATTAAGAAATGTAAGAAAGCATTAGAGAATCTGGAAACCGGATTCACCCATTTGT
GTAGCGTGATTTTTCTGCACTCGAAAATAAAAAAAGCAACTGCAAAAAAACAACAGCCCG
CCGCCCGATATCTCAGTTTTTCTCTCTCCACCAATGAAAAAAAGCGTCGCCAGACAGCG
ACGCTTTTTT

IgR.......: 3639 - Tamanho da IgR: 296 bp - Tamanho da Sequéncia: 165 bp
Promotor..: Posi¢cdo: 705404 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 705599 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 76

GTTTTGGGAACAGTGGACGAAGAAGACTGTAGAAGGGACGCCGTTGAAGCTGTTAGCC
ACTTTTAGCAATTTTCAGAAACCAACAAAGACGGCGCTGGACGAAAATGGGGCAGAAGC
TGAAAAAGCGAATGCAGGAGCGGACTTTAGGAAGGTCGATCGACTAGGGGAAAGCTTT
AAATCGATCTGGTATAACACCAATGGACGATGTCGGCCGCAGAATCTCACCGCTTTTCA
GGGCACTGATTGTTGATCAAAATAAAATAAATCGACCAATTGGTCGATTTT
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Promotor..: Posigéo: 285125 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 285418 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 77

ATGGATTTGTGTTTACTGCAAATCCATACTAGCATTCACGTATGGGAGCAACAATCCAGA
TAACATCCATACAAGCGTCAGCGCAACGCACTCACTCTCCGGTATCCACGTGGACCCAT
CCGCACTTTCCCTGGCCTGGGTAGGCCGTTTT

Promotor..: Posicéo: 462532 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 462691 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 78

CTGGTTGTTGAGAGATCCGTCTGGTCGGATAAACCAGGCGGGTCGGTCGGGTCATTCG
GTACGCGATGCCGCCGGCAGGTGATGCAGGAAAACCCATCATATTGCCTGCGCTGCAA
CCCCTTCCCGGCCCTTGGGGCAGGATGTTGGAGGCGGAACAGGCTTAAATGTACGGTC
TTCCAGCCGTGTGGACGACGAATTTTATCAGGGAATTTTCAATTTTCAAATTACGATAAT
CGATTTCATAATACGAAAATATGCTGCAAAGCGGCATAAACAGGGGCTTTCCAGGCCTC
GTATTTTT

Promotor..: Posigédo: 618211 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 618517 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 79

AAATCACTTTGGTTTCCATGTGGAAATATTTAGTTAACGTGATTTTCGATTACGTGCGTAT
TTGCTGATGTCATGACAGTCCGTTTGCATACGCAATTTCGCCATGCCCTGCATCGCCGC

GCCTGTATTGGCTTTGACGCAGCTTGCCTGCTATCAGAATGGCGCCCTCCATTCTCAGG
GGCTGCGCAATGGACATGGATGGCCCCTTGCGAATACTTATAAAAAAATCGCCGGCTTG
CACCGGCGATTTGTTTT

IgR....... : 3277 - Tamanho da IgR: 521 bp - Tamanho da Sequéncia: 229 bp
Promotor..: Posigdo: 620565 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢ao: 620306 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif
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Candidato 80

CATATTTGTTGAGAAATTTTTTCCGGCTTTTCGTTAATATCTGCGACAAGCCTGACAGAC
AGGACGCAGCAACAGTCCTGCAGGGAAGTAGCTCATCGCGAGGCGTACCGCGCCGAT
GTAGAGCTCGTCTGTCGCAATGACAGGCGATGCGGTGAGAAAGATGCAACGGTAGCAA
TCATCAATCGGCACAACCAGCACCAGCCAGTACCAATCAGCAGCAACCGAACGTACCA
GAAGGTCGGCGACATCGATGGCGCTGGCGGCCGTCGTCCGCCGGTGCGACCAGGACT
CCGCAGGGAGCCGGGGACGGCGTTTGCCTTTTTT

Promotor..: Posigdo: 751415 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 751091 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 81

GGGCATTCTTTCAAAATAGATGATGTTTGACGTTATCTTGGAATATTTTCGAGCTATTTAT
CGTTATCTTCGGAAAATTGCCTCCTTTGAATTAAAGGATGAACAACTTTCCCTCAAGATA
CTTTACCTTAGCTGCGGGTGATGCATTCACCCCCCGCTTCCCCTTCCCTCCCTGAGCGG
GGCCGATCGTGCAAGCGAAAGGCATTCGGCCCCGGAGAATATCCCTGTTCTCCGGGGT
TTTTTTT

IgR.......: 276 - Tamanho da IgR: 290 bp - Tamanho da Sequéncia: 220 bp
Promotor..: Posicdo: 49557 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 49307 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 82

TTTTTGATGCGCGACTTCTCGCGTGCCGAAAAAATTTTAGGAAGTCTTTACAGATTGTGG
CGCTGCATTTTCTGTTGACGGTTCATGCGATACATTTGATCGGGCCTTAAGTTCAAATTA
CTTAAAACTATTAAGTCGAGAAAAAATGATAGTTGTAGTTGGAACGTGGCTAGTAATAGC
TTCCGGGTTTCAGAAGCATCAGTTTCACTCCGAAAAGTACCGTCTCGGACTATTCGGAG

TCTAAAAATCAGGAATCTCCGGAATTTTTCGGTCTCGACAAATTCTCTTGCGCGAGCTCG
CGCAAGATTTT

IgR.......: 1065 - Tamanho da IgR: 365 bp - Tamanho da Sequéncia: 288 bp
Promotor..: Posi¢édo: 196212 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 196530 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 83

GCTCTTTATACACGGTTGAACCGATGAGCTATATCGGGAAGAACCTGATAGCCGAGCGC
TAGGGATGTCCCTACAGGGGGAGGCCGAGATAATTGCCTCGCTTCCTTGGCAGAACGC
CCGCTTGGTGCGGGCGTTCGTTT
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IgR.......: 1534 - Tamanho da IgR: 184 bp - Tamanho da Sequéncia: 115 bp
Promotor..: Posi¢édo: 291043 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 291188 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 84

ATTTTTTGTCCCGAAACCATTCAAGCGGATTGAATTACTTCGGTAAATCTCCCGAAAGTG
CCGTTGATCCGTTGACAAGCAACGAATGGCTGGAGAACCCCAACGTGAAGCAACTGAA
GGTCGTTCAAACCAGCAATATCTTCGGCTGCCCTTTGGTGAGGGCGGAGAGGGGGAAG
GGGGCATTCCCCCCTTTT

IgR.......: 2307 - Tamanho da IgR: 445 bp - Tamanho da Sequéncia: 172 bp
Promotor..: Posicao: 439886 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicéo: 440088 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 85

CCGATAAGTTGCGAGACTAGCATCCTGCGTCGGATAGAACAATATGCAGCAACGCAGC
ATACAGCGTCAAACAGACGCCAGCGGCCCATCTGTTGCTTGACGAAACGACAATGCTG
CGAGCGCAGCAGCAGGGCGGCGGTGACTGCAACAGCGGGCGGCGGAAAAACAAAACC
GCGCCGAAAGCGCGGTTTT

Promotor..: Posicdo: 518884 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 518684 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 86

TCGATTGACGAAAGTCAGTCGGCCTTTTGTATTTTGGGGTCCACGAGCAAGGCGCCTGC
GCGCCTTGCGAGAGGGACGAGAAAGTCCGGCCTTACAAGGCCGGACGGGGTCGLCGG
GACGTGACCGAGTGCCTCAGTGCGCAGCAAAACAAAAAAGGTCGATTGATGAAAATCAA
TCGGCCTTTTGCGTTTT

IgR.......: 2922 - Tamanho da IgR: 520 bp - Tamanho da Sequéncia: 162 bp
Promotor..: Posi¢édo: 553127 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 553319 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 87

CCGCTCTTGAAGGCGCGCGGCGAAGCGGCTACACTGCCGCCCCTGACCCGCAACCGC
CCGGCTGCGGGTCGTTTCTTTT
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Promotor..: Posi¢cdo: 612717 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 612800 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 88
CAAGAGTAGCTGACTGGCGAAAGTCCGCCCGCCGGAAAATGTTTATTGCTGTCGGATTA
AAGCAGCTTGTGCTCTTTATTGCCGGCTTTCTGGCATTTT

Promotor..: Posicdo: 35761 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 35654 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 89

GGTTTTTGCAGTGCAAAAGCGAGCTTTGGAAAAGTTACAAATGCAGCCGCCAGCGAGG
GCTATTGGATCGCATGGGAAAGCGATCGCAAAGGGAATGCGAGGCCATCGTCTGGCTC
GCATTGATGCAAATAATTTATAAGACGAGCCAGGGAACTTCAACACCAAAAACTAATAAA
AAAGCGCCGCATGAAACTCATGCGGCGCTTTT

IgR.......: 243 - Tamanho da IgR: 518 bp - Tamanho da Sequéncia: 186 bp
Promotor..: Posigéo: 43228 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicao: 43444 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 90

CTTTTTTAGAAAATTTCTTCAGCAAACGGAATCGTTCGCAAGCTTACGCATGGCAATGGC
TGCCAGCCGGGCCGGCTATTTTT

IgR.......: 1535 - Tamanho da IgR: 1804 bp - Tamanho da Sequéncia: 60 bp
Promotor..: Posigédo: 291442 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 291532 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 91

ATACCATTCTATTGGTCATTCGCCTTAACGCAAGTACATTTAATTATTCAAATTGAATTAA
GACCAATTAATTATGCTTTTTATGGAATAGGGACGAAAAAAATCGCAGTCCGAAGACTGC
GATTTT

IgR.......: 2230 - Tamanho da IgR: 166 bp - Tamanho da Sequéncia: 105 bp
Promotor..: Posicdo: 425930 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicao: 425795 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP
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Candidato 92

AATTTGCACCTAGAATCCGAGGCGAAACGTATCGTATCGGTCTGGGAAGGCGTGCTTTT
GTCATAAGAACAAGCAGTTCATCGCCTTGCGCGGCGCTGCCTTGGTTGCCGCAAAATG
CGAGCCGTACATCCACGCCCTTCTTCTCGCCTGCGCTCGCGCAGGCGTCTTGCTTT

Promotor..: Posi¢céo: 458496 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 458672 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 93

TTTTGTTTTGATTGATAAGACTACAGCAGTCACTTTGCACCAACATCTGCGGGCATTCTG
TCATTTGAGTTGGAGTTAATCAATATTAATTTGAGTGGTAGTTAATCAGTATCAATTTGGT
ACCAATTGCTGGTGTTGAATTTGTTCGTTTTGCCTTACCTCACATTCCACATATTCCATAT
ATTCAGAAATAAATTCATGGTGCAATGGCGGCGCAGCGGTGTCATGCGCTGCCGGLCGG
GCTGGAATTTGCACATTCTCATAGGGATAAGTGCTGTCTCTTTTT

Promotor..: Posigédo: 712708 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 713000 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 94

CTGTCATTTGAGTTGGAGTTAATCAATATTAATTTGAGTGGTAGTTAATCAGTATCAATTT
GGTACCAATTGCTGGTGTTGAATTTGTTCGTTTTGCCTTACCTCACATTCCACATATTCC
ATATATTCAGAAATAAATTCATGGTGCAATGGCGGCGCAGCGGTGTCATGCGCTGCCGG
CGGGCTGGAATTTGCACATTCTCATAGGGATAAGTGCTGTCTCTTTTT

IgR.......: 3677 - Tamanho da IgR: 922 bp - Tamanho da Sequéncia: 205 bp
Promotor..: Posigcdo: 712765 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 713000 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 95

ATATTAATTTGAGTGGTAGTTAATCAGTATCAATTTGGTACCAATTGCTGGTGTTGAATTT
GTTCGTTTTGCCTTACCTCACATTCCACATATTCCATATATTCAGAAATAAATTCATGGTG
CAATGGCGGCGCAGCGGTGTCATGCGCTGCCGGCGGGCTGGAATTTGCACATTCTCAT
AGGGATAAGTGCTGTCTCTTTTT

IgR.......: 3677 - Tamanho da IgR: 922 bp - Tamanho da Sequéncia: 180 bp
Promotor..: Posi¢cdo: 712790 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 713000 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP
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Candidato 96
GAGGTGCGTTGACTGAAGATTGGCGGGTGTTTGGCAGCATTGGCTGCAGAACCGCAAT
CGCCCGGGCCGGCAATTCTACCATTGGGCGGCGCCACGGCCCAGTTTT

Promotor..: Posicdo: 769276 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 769162 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 97

AATTTTGTATATGGTATCGCCCCTGATGCTCAATTAGCAATTCTCCGTTGCCAGCACAGC
AGGAACAAGCTTCCTATGCCCTTCCCACCTAACGCGCCTATGTCGGATAGCGCGCAAGT
GCAAAATTTCTTTTGAGAATTATTTCAAAAAAGAAACCAATTCCCGCTACAAAAAGGGAA
ATCATCTGTTTCTTACGCCAAACATTGGACGCAGATATGTTACTGTGTTTTT

IgR.......: 1548 - Tamanho da IgR: 722 bp - Tamanho da Sequéncia: 208 bp
Promotor..: Posigao: 295336 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 295574 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 98

TAACGTGATTTTCGATTACGTGCGTATTTGCTGATGTCATGACAGTCCGTTTGCATACGC
AATTTCGCCATGCCCTGCATCGCCGCGCCTGTATTGGCTTTGACGCAGCTTGCCTGCTA
TCAGAATGGCGCCCTCCATTCTCAGGGGCTGCGCAATGGACATGGATGGCCCCTTGCG
AATACTTATAAAAAAATCGCCGGCTTGCACCGGCGATTTGTTTT

Promotor..: Posigdo: 620531 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 620306 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 99

GATAGTTGTAGTTGGAACGTGGCTAGTAATAGCTTCCGGGTTTCAGAAGCATCAGTTTC
ACTCCGAAAAGTACCGTCTCGGACTATTCGGAGTCTAAAAATCAGGAATCTCCGGAATT
TTTCGGTCTCGACAAATTCTCTTGCGCGAGCTCGCGCAAGATTTT

Promotor..: Posi¢cédo: 196359 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 196530 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif
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Candidato 100

ATTTAATAGTTCTTTAATAGTTATTTGGTAGTTATTTAATGGTTGTTTGATTGAAACGCCGT
TTTTTTGCTGTAACCCGACGCAGTCCCCTCGTTGCAGTTCTCCGGTGTCCGCACCGATT
TGATATTT

Promotor..: Posigdo: 555267 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 555136 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 101

ATGTACGGTGTTTGGCCTGATTTCGCTTGACCAAAATGATGCAACGCATTACTGTCCTGT
TTCCCGCCTCCCACATCTGGGGCGTTTTT

Promotor..: Posigdo: 572506 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 572410 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 102

GCGCAGGACGGTTGCAGTCCTGTTTGCCAGCCGGTAACATCTGATGCCCCGCTTGCGA
TGCTTCGCTTGCGGGGCATTTTT

Promotor..: Posicdo: 627230 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 627142 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 103

AATTGAATGCGAGCTATTTAATCCATATCAAAAATCCGAGTGTTATCCTTCCTGGCTAAA
CCCTTCAAGATCAGACCATATGGAGTTCTCGAATTTTCCCTAAGAGCAAAAGTGTGTGTG
TTATTCCACAATAAAAACGAGTAATTAAACAAAAGAGCGAAGGTCGGTGTACAGTTGGTA
GCTTTTTTAGAAAATTTCTTCAGCAAACGGAATCGTTCGCAAGCTTACGCATGGCAATGG
CTGCCAGCCGGGCCGGCTATTTTT

Promotor..: Posi¢cdo: 291261 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 291532 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif
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Candidato 104

CGCTATGTTAGCTTCACTCGCTGTTTCTAAACAACAAATTCCGCCCGTGATTTGAATATA
CAAACGCCCGCACAATGCGGGCGTTTTTT

Promotor..: Posicdo: 295140 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 295045 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 105

GGTCCTTGTGGTTGGGTGCTGTAGTTGCACCGGATATAGCTTTCCAGCAGGGATGATAT
GCGCGCCGAAGTCCAGGCGAAGAGGAAAACAGAAAGCAAAAAACCTTCGTTTTAGACG
AAGGTTTT

Promotor..: Posigdo: 520927 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 520794 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 106

AATCTGGAAACCGGATTCACCCATTTGTGTAGCGTGATTTTTCTGCACTCGAAAATAAAA
AAAGCAACTGCAAAAAAACAACAGCCCGCCGCCCGATATCTCAGTTTTTCTCTCTCCAC
CAATGAAAAAAAGCGTCGCCAGACAGCGACGCTTTTTT

IgR.......: 3639 - Tamanho da IgR: 296 bp - Tamanho da Sequéncia: 133 bp
Promotor..: Posigédo: 705436 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 705599 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 107

GTATTGTACACCACCACAAACAAGATGACGAAAATTAGTGACTTTTGTGTGGCATTTCGT
CCAATCTCGCCGCTGGCAGGGGCTAGAGCGCGGGCATGGTGGGCTTAACCGCTTTTT

IgR.......: 4098 - Tamanho da IgR: 415 bp - Tamanho da Sequéncia: 94 bp
Promotor..: Posigédo: 802099 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 802223 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif
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Candidato 108

AAAATTAGTGACTTTTGTGTGGCATTTCGTCCAATCTCGCCGCTGGCAGGGGCTAGAGC
GCGGGCATGGTGGGCTTAACCGCTTTTT

Promotor..: Posi¢cdo: 802129 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 802223 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 109

CGATGGTGATACTTGAGGCACTACCTAAATAGTTTTCGGAGAGAACCAGCTATTTCCAG
ATTTGTTTAGCCTTTCACCCCTATCCACAGCTCATCCCCTAATTTTTCAACATTAGTGGGT
TCGGTCCTCCAGTGCGTGTTACCGCACCTTCAACCTGGCCATGGATAGATCATCTGGTT
TCGGGTCTACACCCAGCGACTGAACGCCCTATTCGGACTCGATTTCTCTGCGCCTTCCC
TATTCGGTTAAGCTTGCCACTGAATGTAAGTCGCTGACCCATTATACAAAAGGTACGCA
GTCACCCCTTTCGAGGCTCCTACTGTTTGTATGCACACGGTTTCAGGATCTATTTCACTC
CCCTTCCGGGGTTCTTTT

Promotor..: Posigcdo: 1987 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 2367 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 110

AATTACTTAAAACTATTAAGTCGAGAAAAAATGATAGTTGTAGTTGGAACGTGGCTAGTA
ATAGCTTCCGGGTTTCAGAAGCATCAGTTTCACTCCGAAAAGTACCGTCTCGGACTATT
CGGAGTCTAAAAATCAGGAATCTCCGGAATTTTTCGGTCTCGACAAATTCTCTTGCGCG
AGCTCGCGCAAGATTTT

IgR.......: 1065 - Tamanho da IgR: 365 bp - Tamanho da Sequéncia: 173 bp
Promotor..: Posigédo: 196327 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 196530 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 111

ATTATTTCAAAAAAGAAACCAATTCCCGCTACAAAAAGGGAAATCATCTGTTTCTTACGC
CAAACATTGGACGCAGATATGTTACTGTGTTTTT

IgR.......: 1548 - Tamanho da IgR: 722 bp - Tamanho da Sequéncia: 71 bp
Promotor..: Posi¢édo: 295473 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 295574 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP
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Candidato 112

TGGTCCCTTTCTTTCGACAGGACACGAGACCATGCATATTGCCCGCGCGCCCGCTCTTT
TTTCCTCGCCGTTTTTATTGGCATTTCTTTCTGCAGTTCTTTCTGCAGTTCTTT

Promotor..: Posicdo: 5875 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 5756 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 113

AGGTTGTAGCGATTGCAAGTGCTGGAAGGGAGAATTTCGACGAGGCTGGAGGTGGTGT
TTGACGGTCCCGGACAGCTTGACCTATGCGTATGCATACGCAAATTATCCGGCTAGTTT
TAATTAACTCTTTATACGGTTTATATCATTTAAAAAATAGCCAGAAAATAAAAAAGCGCGT
GCATTCCTGCACGCGCTTTT

IgR.......: 230 - Tamanho da IgR: 275 bp - Tamanho da Sequéncia: 176 bp
Promotor..: Posigéo: 40959 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicao: 41165 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 114

CTGCGATTGGGCGGGGCTGATGTTCGTACTACCATAAATTATGGGCCTTGCAGACGCAA
AACCCACATCGAAGCCGAGCATTATAGCCCGTAAAACAAAAGCGCACAACCGAGGTTGT
GCGCTTTT

IgR.......: 310 - Tamanho da IgR: 150 bp - Tamanho da Sequéncia: 104 bp
Promotor..: Posicdo: 52628 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 52762 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 115

GACGAATTTTATCAGGGAATTTTCAATTTTCAAATTACGATAATCGATTTCATAATACGAA
AATATGCTGCAAAGCGGCATAAACAGGGGCTTTCCAGGCCTCGTATTTTT

IgR.......: 3270 - Tamanho da IgR: 555 bp - Tamanho da Sequéncia: 86 bp
Promotor..: Posi¢cdo: 618401 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 618517 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP
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Candidato 116

CGATTTCACAGCCACTATCCCAAGGTCGTCATCATCAGTCATGGCCGGCGGGCGGATT
GGCCTGCCCGTTGCCCGCCGTCGGCGTTTTT

Promotor..: Posicdo: 779741 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicéo: 779837 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 117

AAGCAACTGAAGGTCGTTCAAACCAGCAATATCTTCGGCTGCCCTTTGGTGAGGGCGG
AGAGGGGGAAGGGGGCATTCCCCCCTTTT

Promotor..: Posicdo: 439993 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicéo: 440088 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 118

ATTTCATTTCAAGTGACAGCGTGTGACCCAACGACAGAGTCCCCTCACCGTCGCTTGCC
TCGCGGAAAAATTCCGCAGCGCGTATTAAACAAGCCGCTAACCCAGGTGTCAAGCGAG
TCTGCGGCCTATGCCGCGATTTT

Promotor..: Posicdo: 441893 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 441745 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 119

AAATTAATTAATTTATTATCATTCTCTGGTAAGATTGTCACTGTAACCAGAACGGTCAGCG
GGAATCCGTAGCAAACGTCGTGACGGCGGGACGATGCGCATCACCAGCATGCGGTCAT
ACGCGTGGTTTT

IgR.......: 3466 - Tamanho da IgR: 666 bp - Tamanho da Sequéncia: 109 bp
Promotor..: Posi¢édo: 661206 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 661345 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP
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Candidato 120

AAATATTAGGCAGAGGAAATTCTGTGAGATCTATTAAAGTCCCTAGAATGAAGTTCTGCC
CATGGTTTTCTTGGGAGGATCGAAAGGATATTCCTCTGTCTGAAATGCCGGGAATTTAC
CTTCTCTCAATCACAAAAAAGAACCTAGCCGGATCATTACCAGACTGGAAAGATGTTTCA
TATATCGGCATGACCAATTCACGTCAGGGATTGATAGGGCGCTGGCAGCAGTTCTTTAA
CTCAATTCGAGGCACACCTGGGCATAGTGGCGGCAACGCCGTTTT

IgR.......: 3484 - Tamanho da IgR: 996 bp - Tamanho da Sequéncia: 261 bp
Promotor..: Posi¢cdo: 665953 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 666244 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 121

ATTCCAGAAATTCAAAAACATCAGATCAGGAAATTAAAAAGATTCCGTTGTAATTTAAAGA
TGACGCATCGCGAAGAGTCATCGACGCGTCGGGAAGAAAGAACGAGCCAGTGACACCA
TCGGACAGCAAGGAATTCGGCATCGCCGGTTTT

Promotor..: Posi¢do: 738069 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 737909 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 122

AGCTATTTAATCCATATCAAAAATCCGAGTGTTATCCTTCCTGGCTAAACCCTTCAAGAT
CAGACCATATGGAGTTCTCGAATTTTCCCTAAGAGCAAAAGTGTGTGTGTTATTCCACAA
TAAAAACGAGTAATTAAACAAAAGAGCGAAGGTCGGTGTACAGTTGGTAGCTTTTTTAGA
AAATTTCTTCAGCAAACGGAATCGTTCGCAAGCTTACGCATGGCAATGGCTGCCAGCCG
GGCCGGCTATTTTT

IgR.......: 1535 - Tamanho da IgR: 1804 bp - Tamanho da Sequéncia: 230 bp
Promotor..: Posigédo: 291272 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 291532 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 123

TTGGAGACTTTAGCAAACAATCGCATTCTGGAACGAAAATTCCGCTTCGCAATTTTTAAA
CGACCGAGGCCCAATAAGGGCTTACGAGGCTCTAAATTTCTCAATTGCGAAGCAAAAAT
CGGCCTAGCTATCTGATTTCTATAGTTTTCGCACCGGACTTGTAATCAGGCGCTCCGCA
CGAGAAAACGCCCGCGACCTGCGGGCGTTTTTT

Promotor..: Posicdo: 293468 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 293251 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP
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Candidato 124

CAGCATGCCTTGTTGATATTTATAAATTCCCTCGCAGATTCTTAATCAACAGGGCAGGCG
GCTAAGCTAGTTTCACACGCTGTTTCCGAATAACAAATCCTGCCCAGGATTTCGAGAGA
TAATTCCCAGCTTGCTTGCTGGGGAATATTTTGCCCAAACGAGCGCAAAACCGCGAATT
GGCGCACTGTATGCGTAACCAGTGGCCCGCGTCGGATGGGTCTTTGCGGCGTGCCGT
CAACATGCGCTTTTGACTCATAATCCGTTGGTGCCGTATTCGACTCACGGGGAGGGCTG
CCACTATCTAAAGGGGGATTCCGAGAGATCGGAGTCCCTTTTTTTT

Promotor..: Posigdo: 728090 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 727746 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 125

GAAATGCTGGAAAACGGCCTAAAACTTGGTAATAAAGAAATATTTTATGTCTATGGCCCG
CAGAGAAATCTTGCGGGCCATTTCTTTTTTTI

Promotor..: Posi¢édo: 190229 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 190321 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 126

TTTCTCAATTGCGAAGCAAAAATCGGCCTAGCTATCTGATTTCTATAGTTTTCGCACCGG
ACTTGTAATCAGGCGCTCCGCACGAGAAAACGCCCGCGACCTGCGGGCGTTTTTTG

Promotor..: Posigdo: 293372 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 293251 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 127

GGCCGTTGCCTTGTTTTACATCCTGAAGCCATATTAAGTGATTTAAACGAATAAAACAAA
TTAATTAATTTATTATCATTCTCTGGTAAGATTGTCACTGTAACCAGAACGGTCAGCGGG
AATCCGTAGCAAACGTCGTGACGGCGGGACGATGCGCATCACCAGCATGCGGTCATAC
GCGTGGTTTT

IgR.......: 3466 - Tamanho da IgR: 666 bp - Tamanho da Sequéncia: 166 bp
Promotor..: Posicdo: 661149 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicéo: 661345 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP
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Candidato 128

AGAAATCTTGACATCAAGCAAAACTGACTCGCAATTTTATGGGGGATTTTCGCTGCGTC
GCGAACGCTGACAGGCAGGCAGAATGACTGACAAAACACTGACACCTCCACACGTCCT
CCACACTCTCCGCACAAAATCCTTGCATTCCTGCTCACACGACAAAACATCCGACCGCC
CGAATTTCCGCTTCCGGCCTGGCTCAAATGCCTTCCCTTGCGCTTGCCGGCGGGCCTG
GGCAGGAATATTTTT

IgR.......: 1494 - Tamanho da IgR: 422 bp - Tamanho da Sequéncia: 224 bp
Promotor..: Posicdo: 283580 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicéo: 283326 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 129

GTTCGGTGAAAAACGCGAACGCAATTTTGTATATGGTATCGCCCCTGATGCTCAATTAG
CAATTCTCCGTTGCCAGCACAGCAGGAACAAGCTTCCTATGCCCTTCCCACCTAACGCG
CCTATGTCGGATAGCGCGCAAGTGCAAAATTTCTTTTGAGAATTATTTCAAAAAAGAAAC
CAATTCCCGCTACAAAAAGGGAAATCATCTGTTTCTTACGCCAAACATTGGACGCAGATA
TGTTACTGTGTTTTT

IgR.......: 1548 - Tamanho da IgR: 722 bp - Tamanho da Sequéncia: 230 bp
Promotor..: Posicdo: 295314 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 295574 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 130

AGGTCGATCGCGTGAAATTAGCCAGGAGACCGGGAATGATTGCCCGCCTCCGCGLCCTG
ATTTCGCTGCCCTAGGAGCCGGTTGATACCGGCTTTTTT

IgR.......: 1805 - Tamanho da IgR: 361 bp - Tamanho da Sequéncia: 73 bp
Promotor..: Posicdo: 346251 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicéo: 346148 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 131

TAGAAAGTTTTTACATATTGCGGAACTGGACCGCTACTGTTCTGTCTATGCGATACGTTT
GAGCAACATTAAGTTCAACTTACGAAAAACAATTAACTTAAAAACTTAAAACTTAATTAAT
TAGTTGGTTGCCAGCCTCATCAACCGGCTGGTCGCGATTGGAGCGCGGGATGGATAAA
AAGTGCATTTTTTCGCACAAATTTTCGCGCAACGGTCGCTCAGGGAATTCATTGATGTCT
CAACAGTAAGCGTTCGGAGATCTCCGGGTGCTGCATGGATCGTCTGCGCGCCCTGCGC
GCAGATGTTTTTTTTT

Promotor..: Posigdo: 760185 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
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Terminador: Posicao: 759869 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 132

TCCGAATGTGGGTTCAAAACAGCTTGGTCTTTGTTAGCGTGCGCAGGTTCTGCCGCCTG
CTTGGGCCACGGCGGACAGCGCCGCCGTGGCGTCTTT

IgR.......: 173 - Tamanho da IgR: 137 bp - Tamanho da Sequéncia: 73 bp
Promotor..: Posicdo: 34072 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 33969 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 133

ACATTTAATTATTCAAATTGAATTAAGACCAATTAATTATGCTTTTTATGGAATAGGGACG
AAAAAAATCGCAGTCCGAAGACTGCGATTTT

IgR.......: 2230 - Tamanho da IgR: 166 bp - Tamanho da Sequéncia: 70 bp
Promotor..: Posicdo: 425895 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 425795 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 134

CGAAGAACAGGTGGAGTGGTTCACCGACCTGTTCTACGATGGCCTGACCCCGGAAGAA
GCCGCCAAGGAAGCCCTGGCCTGATCCTCATCAGTGGCCGCCCTACCCCCACCCTCAC
CCGTATCCCGGCCCGCAAGGCCGGGATTTT

Promotor..: Posigdo: 432131 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 431977 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 135

GCATTCACGTATGGGAGCAACAATCCAGATAACATCCATACAAGCGTCAGCGCAACGCA
CTCACTCTCCGGTATCCACGTGGACCCATCCGCACTTTCCCTGGCCTGGGTAGGCCGT
TTT

Promotor..: Posi¢céo: 462563 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 462691 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP
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Candidato 136

GTAATTAAACAAAAGAGCGAAGGTCGGTGTACAGTTGGTAGCTTTTTTAGAAAATTTCTT
CAGCAAACGGAATCGTTCGCAAGCTTACGCATGGCAATGGCTGCCAGCCGGGCCGGCT
ATTTTT

IgR.......: 1535 - Tamanho da IgR: 1804 bp - Tamanho da Sequéncia: 101 bp
Promotor..: Posigédo: 291401 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posi¢do: 291532 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 137

ATTGCTAATTGAGCATCAGGGGCGATACCATATACAAAATTGCGTTCGCGTTTTTCACCG
AACGGTAGAGATTACTATCGCATTTCGCAACGGAAGTTCTTTTCCACAACTCCAGATCGA
GCGGGACTATAACCGGCTTTGTGAGCCGCTGACTTTTTTGAATTTGTGGAGCAAGAATC
CACATAAACTATTGATCTAATGAAATTACTTCTAGATTTTCCGTCCCTTGGGCAGGCGCG
CTATGTTAGCTTCACTCGCTGTTTCTAAACAACAAATTCCGCCCGTGATTTGAATATACA
AACGCCCGCACAATGCGGGCGTTTTTT

Promotor..: Posicdo: 295377 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicao: 295045 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 138

GGGCTGATTGTATTTTTCTCTGGCATCAAGAGATTTTTTCAATCAGCCACAAGGGAAAAC
AGAGCTAAAACTGCTGCGCATTGTATGCCAGGCGCGTGCGGCGCTGCCGCCTTTTTT

Promotor..: Posigédo: 738167 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 738290 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 139

TAATCGATGGTCTTTTCAACTCTGCCCCGTGCGTTTTATTTGTGTAAGCGGGAGGTGCC
TGATGCACTCGATTTAGAAAGTTTTTACATATTGCGGAACTGGACCGCTACTGTTCTGTC
TATGCGATACGTTTGAGCAACATTAAGTTCAACTTACGAAAAACAATTAACTTAAAAACTT
AAAACTTAATTAATTAGTTGGTTGCCAGCCTCATCAACCGGCTGGTCGCGATTGGAGCG
CGGGATGGATAAAAAGTGCATTTTTTCGCACAAATTTTCGCGCAACGGTCGCTCAGGGA
ATTCATTGATGTCTCAACAGTAAGCGTTCGGAGATCTCCGGGTGCTGCATGGATCGTCT
GCGCGCCCTGCGCGCAGATGTTTTTTTTT

Promotor..: Posigdo: 760258 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
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Terminador: Posicdo: 759869 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP

Candidato 140

TTTCCTGCTGATTCAATGCGGGCAATTTGGGGAGGATAAGAAAACCGCTGTTCCCCTTG
CAAGGAACAGCGGTTTTT

IgR.......: 1302 - Tamanho da IgR: 109 bp - Tamanho da Sequéncia: 54 bp
Promotor..: Posicdo: 246678 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 246594 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif

Candidato 141

CTTTTTTCGACATCCGCCGAAGCCAAACTTTCAATGCTCGCTCACCTATCACAATAAAAA
AAGGAAGCTTTGTTAGGCTTCCTTTTTT

IgR.......: 2849 - Tamanho da IgR: 151 bp - Tamanho da Sequéncia: 64 bp
Promotor..: Posicdo: 540034 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP
Terminador: Posicdo: 540128 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP
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