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Анализ распределений вторичных структур типа стебель-петля в геномах бактерий показал, что транскрипционные факторы (ТФ) и прилежащие некодирующие области статистически значимо обогащены структурами стебель-петля. Более детальный анализ положения структур вокруг ТФ показал, что некоторые ТФ содержат структуры в промотерных областях. Данный факт указывает на то, что структуры стебель-петля могут быть авторегуляционными структурными элементами для определенного класса ТФ. Для проверки гипотезы о существовании связи между наличием вторичной структуры типа стебель-петля в промотерной области генов транскрипционных факторов и наличием авторегуляции у этих генов была воссоздана генетическая сеть Bacillus subtilis. Поиск вторичных структур проводился с помощью программы DNA Punctuation (dnapunctuation.org) с применением эволюционных методов нахождения наиболее значимых наборов параметров. Было установлено, что статистической значимостью обладают несколько наборов параметров, причем почти всегда эти структуры лежат в зоне начала транскрипции. Полученные результаты свидетельствуют о том, что структуры типа стебель-петля могут напрямую влиять на эффективность связывания c белком регулятором или реплицирующего комплекса с TATA-box’ом. Все выше сказанное, в свою очередь, дает некоторые основания считать, что вторичные структуры типа стебель-петля действительно являются важным элементом регуляторной сети.
