
Genes ribossomais

16S em bactérias



Genes ribossomais

• O gene rRNA é o DNA mais conservado nas 
células

• Porções das sequências desses genes em 
organismos relacionados são muito similares

• Essas sequências podem ser alinhadas, 
evidenciando as diferenças

• Tem sido extensivamente utilizado em 
taxonomia, filogenia e para estimar taxas de 
divergência entre espécies



• Este RNA não é traduzido em proteína

• Utiliza-se ‘rRNA’ ou ‘rDNA’ para designar o 
genoma que produz o RNA ribossomal, 
componente ativo dos ribossomos.

• A subunidade ribossomal pequena contém o 
rRNA 16S. As subunidades maiores contém 
dois tipos de rRNA: o 5S e o 23S







Cada uma das subunidades é constituída de 60% de RNA e 40% de proteínas



• A sequência 16S tem regiões hipervariáveis, as 
quais divergiram ao longo da evolução

• Essas regiões são flanqueadas por regiões 
fortemente conservadas

• Foram desenhados ‘primers’ para flanquear as 
regiões conservadas e amplificar as regiões 
variáveis

• A sequência 16S tem sido determinada para um 
número extremamente grande de espécies. Na 
verdade, não há outro gene tão bem 
caracterizado em bactérias



7. Insert the sequence in a 
database and identify the isolate

PCR
(ver vídeo em:
https://www.youtube.
com/watch?v=XfCTUd
AjoY8 )

https://www.youtube.com/watch?v=XfCTUdAjoY8


Perguntas sobre o artigo de Janda e 
Abbott (2007)

• Quais são as razões para o uso do gene 16S 
para identificação de bactérias?

• Fale sobre o coeficiente de similaridade 
adotado para considerar um isolado como 
sendo da mesma espécie de outro.

• Quais são os problemas relacionados ao uso 
do 16S?

• Quais são as recomendações para o uso de 
16S para identificação de bactérias?


