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Abstract 
 

Noncoding RNA molecules (ncRNAs) are transcripts, which directly act on their targets 

rather than coding for amino acids. These RNA molecules are present in all life forms and regulate 

diverse cellular functions. ncRNAs engage in a variety of mechanisms to regulate such as methyl-

ation of rRNA, inhibition of translation, and transcription and sequestration of regulatory proteins. 

Bacterial noncoding RNAs are generally signified as small RNAs (sRNAs). With the advance-

ments in bacterial small RNA (sRNA) research, these sRNAs are found to be involved in many 

regulatory roles crucial for gene expression related to virulence in pathogenic bacteria, thus, con-

trolling pathogenicity. Bacterial sRNAs are generally induced in response to changing environ-

mental conditions and participate in numerous regulatory networks to fine tune the expressions of 

genes, which promote the cell survival in response to environmental cues. We have taken an in-

sightful approach in the current study to investigate the regulation of expression of a novel sRNA 

RyjB. RyjB although was detected in all growth phases of Escherichia coli cells, but it was more 

prevalent in the exponential than the stationary phase of growth. RyjB was transcriptionally regu-

lated neither by stationary phase sigma factor EσS nor by EσE under normal and stress conditions. 

RNA chaperones Hfq and ProQ are not necessary for the post-transcriptional abundance of RyjB, 

at least in the exponential phase of growth.  

Interestingly, RyjB abundance appeared to be increased as the cells progressed through the 

exponential phase and decreased in the stationary phase, although RyjB was found to be acid stress-

inducible small RNA. Nearly 2.5-fold upregulation was observed after 45 min of acid stress. The 

probability of RpoS involvement in ryjB expression under acid stress was eliminated as RyjB status 

was found to be identical in both wild-type and ΔrpoS cells. The mechanism how RyjB was up-

regulated to promote the cell viability under acid stress drew immense attention. PhoP, an integrant 

of the two-component regulatory system PhoPQ, has been reported to control many genes involved 
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in major cellular functions such as magnesium homeostasis, cell envelop composition, bacterial 

virulence, and acid resistance. Comparison of RyjB expression in wild-type and ΔphoP cells re-

vealed that elimination of phoP allele from the chromosome resulted in a constant low-level ex-

pression of RyjB. Thus, ryjB appeared to be a PhoP-dependent acid stress-inducible sRNA.  

RyjB is synthesized from a complementary strand to the one from which sgcA is synthe-

sized and shares a 4-nt complementary region with sgcA transcript. This suggests that RyjB might 

act as an antisense RNA for sgcA expression. This finding supports the notion that RyjB:SgcA base 

pairing is a post-transcriptional event, thus, the potential role of RyjB is to increase the stability of 

sgcA transcript against intracellular ribonuclease-mediated degradation.   

The final part of the thesis delineates that SgcA is a protein that is involved in a phospho-

transfer reaction and has a potential role in cellular response to oxidative and osmotic stress. A 

remarkable growth difference observed between WT and ΔsgcA cells suggests that SgcA may have 

an important role in cellular growth and/or survival. SgcA plays a role in sugar transport within the 

cell, and its absence leads to decreased glucose uptake in the cell, which was confirmed by 2-

NBDG assay. The observation that overexpression of RyjB in the cells leads to increased glucose 

uptake suggests that RyjB may be involved in regulating the expression of SgcA. Specifically, it 

has been postulated that RyjB may stabilize the mRNA of sgcA, enhancing the gene’s expression 

and, subsequently, glucose uptake. The putative phosphotransferase protein SgcA lacks a crystal 

structure, making it challenging to comprehend its structural properties. To understand the second-

ary structure of SgcA, we performed CD and ICP-MS analysis, which allowed us to estimate the 

elements present in the protein. Overall, these findings suggest that SgcA is a protein that is in-

volved in cellular growth, survival, and stress response, likely through its enzymatic activity in a 

phospho-transfer reaction. Further studies may be needed to fully elucidate SgcA's function and 

mechanisms of action. 
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साराांश 

नॉनकोड िंग आरएनए अणु (एनसीआरएनए) प्रडिलेख हैं, जो अमीनो एडस  के डलए कोड िंग के बजाय 

सीधे अपने लक्ष्य पर कायय करिे हैं। ये आरएनए अणु सभी जीवन रूपोिं में मौजूद हैं और डवडवध सेलुलर कायों 

को डनयिंडिि करिे हैं। एनसीआरएनए डवडनयडमि करने के डलए डवडभन्न ििंिोिं में सिंलग्न होिे हैं जैसे डक 

आरआरएनए का डमथाइलेशन, अनुवाद का डनषेध, और डनयामक प्रोटीन का प्रडिलेखन और ज़ब्ती। 

बैक्टीररयल नॉनकोड िंग आरएनए को आम िौर पर छोटे आरएनए (एसआरएनए) के रूप में दशायया जािा है। 

बैक्टीररयल छोटे आरएनए (एसआरएनए) अनुसिंधान में प्रगडि के साथ, ये एसआरएनए रोगजनक बैक्टीररया-

ररया में डवषाणु से सिंबिंडधि जीन अडभव्यक्ति के डलए महत्वपूणय कई डनयामक भूडमकाओिं में शाडमल पाए जािे 

हैं, इस प्रकार, रोगजनकिा को डनयिंडिि करिे हैं। बैक्टीररयल एसआरएनए आम िौर पर बदलिी पयायवरणीय 

पररक्तिडियोिं के जवाब में पे्रररि होिे हैं और जीन की अडभव्यक्तियोिं को ठीक करने के डलए कई डनयामक 

नेटवकय  में भाग लेिे हैं, जो पयायवरणीय सिंकेिोिं के जवाब में कोडशका अक्तित्व को बढावा देिे हैं। हमने एक 

नए sRNA RyjB की अडभव्यक्ति के डनयमन की जािंच के डलए वियमान अध्ययन में एक व्यावहाररक दृडिकोण 

अपनाया है। RyjB हालािंडक एस्चेररडचया कोली कोडशकाओिं के सभी डवकास चरणोिं में पाया गया था, लेडकन 

यह डवकास के क्तिर चरण की िुलना में घािीय में अडधक प्रचडलि था। RyjB को सामान्य और िनाव की 

क्तिडि में न िो क्तिर चरण डसग्मा कारक EσS और न ही EσE द्वारा ट्ािंसडिप्शनल रूप से डवडनयडमि डकया 

गया था। आरएनए चैपरोन एचएफकू्य और प्रोकू्य आरवाईजेबी की पोस्ट-ट्ािंसडिप्शनल बहुिायि के डलए 

आवश्यक नही िं हैं, कम से कम डवकास के घािीय चरण में। 

डदलचस्प बाि यह है डक जैसे-जैसे कोडशकाएिं  घािीय चरण के माध्यम से आगे बढी िं, RyjB बहुिायि 

में वृक्ति हुई और क्तिर चरण में कमी आई, हालािंडक RyjB को एडस  िनाव-पे्रररि छोटा आरएनए पाया गया। 

45 डमनट के एडस  िनाव के बाद लगभग 2.5 गुना अपडनयमन देखा गया। एडस  िनाव के िहि ryjB 

अडभव्यक्ति में RpoS की भागीदारी की सिंभावना समाप्त हो गई क्योिंडक RyjB क्तिडि जिंगली-प्रकार और 
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ΔrpoS कोडशकाओिं दोनोिं में समान पाई गई। एडस  िनाव के िहि सेल व्यवहाययिा को बढावा देने के डलए 

RyjB को कैसे अपगे्र  डकया गया, इस ििंि ने अत्यडधक ध्यान आकडषयि डकया। PhoP, दो-घटक डनयामक 

प्रणाली PhoPQ का एक अडभन्न अिंग है, जो मैग्नीडशयम होडमयोसै्टडसस, सेल आवरण सिंरचना, जीवाणु डवषाणु 

और एडस  प्रडिरोध जैसे प्रमुख सेलुलर कायों में शाडमल कई जीनोिं को डनयिंडिि करने की सूचना दी गई है। 

जिंगली-प्रकार और ΔphoP कोडशकाओिं में RyjB अडभव्यक्ति की िुलना से पिा चला डक गुणसूि से phoP 

एलील के उनू्मलन के पररणामस्वरूप RyjB की डनरिंिर डनम्न-िरीय अडभव्यक्ति हुई। इस प्रकार, ryjB एक 

PhoP-डनभयर एडस  िनाव-पे्ररक sRNA प्रिीि होिा है। 

RyjB को एक पूरक स््टैं  से सिंशे्लडषि डकया जािा है डजससे sgcA सिंशे्लडषि होिा है और sgcA 

प्रडिलेख के साथ 4-एनटी पूरक के्षि साझा करिा है। इससे पिा चलिा है डक RyjB sgcA अडभव्यक्ति के डलए 

एक एिं टीसेंस RNA के रूप में कायय कर सकिा है। यह खोज इस धारणा का समथयन करिी है डक RyjB: 

SgcA बेस पेयररिंग एक पोस्ट-ट्ािंसडिप्शनल घटना है, इस प्रकार, RyjB की सिंभाडवि भूडमका इिंट्ासेलु्यलर 

राइबोनू्यक्तिज़-मध्यििा डगरावट के क्तखलाफ sgcA ट्ािंसडिप्ट की क्तिरिा को बढाना है। 

थीडसस का अिंडिम भाग बिािा है डक एसजीसीए एक प्रोटीन है जो फॉस्फो-ट्ािंसफर प्रडिडिया में 

शाडमल होिा है और ऑक्सी ेडटव और ऑस्मोडटक िनाव के डलए सेलुलर प्रडिडिया में इसकी सिंभाडवि 

भूडमका होिी है। WT और ΔsgcA कोडशकाओिं के बीच देखा गया एक उले्लखनीय वृक्ति अिंिर बिािा है डक 

सेलुलर डवकास और/या अक्तित्व में SgcA की महत्वपूणय भूडमका हो सकिी है। SgcA कोडशका के भीिर 

शकय रा पररवहन में एक भूडमका डनभािा है, और इसकी अनुपक्तिडि से कोडशका में गू्लकोज की मािा कम हो 

जािी है, डजसकी पुडि 2-NBDG परख द्वारा की गई थी। यह अवलोकन डक कोडशकाओिं में RyjB की अडधक 

अडभव्यक्ति से गू्लकोज की मािा बढ जािी है, यह पिा चलिा है डक RyjB SgcA की अडभव्यक्ति को 

डवडनयडमि करने में शाडमल हो सकिा है। डवशेष रूप से, यह माना गया है डक RyjB sgcA के mRNA को 

क्तिर कर सकिा है, जीन की अडभव्यक्ति को बढा सकिा है और, पररणामस्वरूप, गू्लकोज ग्रहण कर सकिा 
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है। कक्तिि फॉस्फोट्ािंसफेरेज प्रोटीन एसजीसीए में डिस्टल सिंरचना का अभाव है, डजससे इसके सिंरचनात्मक 

गुणोिं को समझना चुनौिीपूणय हो जािा है। एसजीसीए की डद्विीयक सिंरचना को समझने के डलए, हमने सी ी 

और आईसीपी-एमएस डवशे्लषण डकया, डजससे हमें प्रोटीन में मौजूद ित्वोिं का अनुमान लगाने में मदद डमली। 

कुल डमलाकर, इन डनष्कषों से पिा चलिा है डक एसजीसीए एक प्रोटीन है जो सेलुलर डवकास, अक्तित्व और 

िनाव प्रडिडिया में शाडमल है, सिंभविः  फॉस्फो-ट्ािंसफर प्रडिडिया में इसकी एिं जाइमेडटक गडिडवडध के माध्यम 

से। SgcA के कायय और डिया के ििंि को पूरी िरह से स्पि करने के डलए आगे के अध्ययन की आवश्यकिा 

हो सकिी है। 
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