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Los factores de transcripción (FTs) son proteínas que se unen a secuencias 
específicas de ADN llamadas elementos reguladores, que se encuentran 
generalmente en las regiones promotoras de los genes. Al unirse a estos 
elementos, pueden activar o reprimir la transcripción génica. En el caso de FTs de 
amplio espectro, la identificación bioinformática de sus secuencias de unión en los 
promotores de un genoma permite predecir el conjunto de genes cuya regulación 
esté relacionada. Recientemente hemos desarrollado una herramienta 
bioinformática que permite el análisis y la búsqueda de motivos conservados en 
las regiones promotoras de los genes desregulados (DEGs) que se obtienen al 
llevar a cabo técnicas transcriptómicas como el RNAseq. Se trata de un flujo 
(pipeline) de scripts encadenados capaces de ejecutarse sucesivamente y de 
manera automatizada, gracias a un gestor de flujos desarrollado en la Unidad de 
Bioinformática de la Universidad de Málaga. El flujo usa como entrada listas de 
DEGs provenientes de experimentos llevados a cabo en una cepa bacteriana cuyo 
genoma esté secuenciado. El trabajo se ejecuta de forma paralela para cada una 
de las listas de DEGs. El primer paso consiste en la generación de un archivo de 
anotación de los genes de la lista a partir de un archivo de anotación del genoma 
de la bacteria. A partir del archivo de anotación, se obtiene otro archivo con las 
coordenadas genómicas de cada uno de los genes y se genera un archivo con las 
coordenadas de sus promotores, que sirven para obtener las secuencias de los 
genes y sus promotores en un archivo multifasta. A continuación, el flujo busca en 
las secuencias promotoras motivos almacenados en una base de datos de la propia 
plataforma. También permite la búsqueda de motivos de forma dirigida usando un 
archivo con matrices que representa cada uno de los motivos que queramos 
buscar en nuestras secuencias. Esta herramienta bioinformática está resultando 
de gran utilidad para la búsqueda de dominios de unión de TFs conservados, y 
servirá como punto de partida para el estudio y descubrimiento de nuevos 
mecanismos de regulación en bacterias. 

 
 


