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Считается, что хромосома E. coli содержит приблизительно пять тысяч промоторов,
таким образом при длине хромосомы 4.6 млн. п.о. один промотор в среднем прихо-
дится на 900 пар оснований. Однако, в клетке в среднем всего 1500-11000 молекул
РНК-полимеразы (РНКП) [1], которые могут неспецифически связываться с произволь-
ной ДНК. Еще меньше в клетке сигма-субъединиц, которые необходимы только на этапе
инициации транскрипции: 500 σ70, 95 σ28 и 55 σ54 [2]. Таким образом, наблюдается,
с одной стороны, заметный дефицит сигма-субъединиц в клетке, а с другой высокая
конкуренция между промоторами и непромоторными участками за связывание с РНКП.
Для описания поведения такой системы методы классической химической кинетики не
подходят и необходимо использовать методы стохастического моделирования.

Мы разработали модель инициации транскрипции в E. coli, используя так называ-
емые методы моделирования в шаблонах (rule-based modelling)[3, 4]. Анализ поведе-
ния модели при конкуренции как между различными промоторами, так и промоторов с
непромоторной ДНК за связывание РНКП показало, что в зависимости от кинетических
параметров и количества молекул РНКП в системе могут реализовываться различные
сценарии, вплоть до полного доминирования только одного промотора.
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