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Introducao

A expressao génica de procariotos € regulada de diversas formas. Uma delas € a regulagao pré-transcricional, na qual regides promotoras
encontradas “upstream” do sitio de inicio de transcricao dos genes interagem com a enzima RNA Polimerase (RNAp). A RNAp é formada por cinco
subunidades e mais um fator sigma, o qual confere especificidade na expressao génica de resposta as mudancas ambientais. Os promotores
possuem caracteristicas proprias como a composicao de nucleotideos e caracteristicas estruturais. Dentre elas, a curvatura do DNA € uma estrutura
que atua em importantes processos biologicos, pois ela € formada por ligagdes proteicas que faciltam a maquinaria de transcricao localizar
determinado promotor. Um meio utilizado para a identificacdo dessas regides € a simulacao de Redes Neurais Artificiais (RN), que sao sistemas
computacionais constituidos por unidades chamadas neurdnios. Esses neurénios possuem a capacidade de se interligam entre si, trabalhando em
conjunto para desempenhar determinada tarefa através do aprendizado exercido pela repeticdo de agdes executadas por eles mesmos. Por isso, a
bioinformatica € uma area que se destaca nas pesquisas da expressao geénica.

Objetivo

O objetivo deste trabalho € realizar simulacbes de Redes Neurais Artificiais na identificagao de promotores reconhecidos pelo fator sigma 70, que
age na maioria dos genes de atuacao geral, da bactéria Gram-negativa Escherichia coli.

Materiais e métodos

Para a obtencido das sequéncias promotoras foi usado o banco de dados RegulonDB. As sequéncias foram transformadas em valores numeéricos de
curvatura segundo o modelo AA-Wedge, um dos seis existentes. Alem da curvatura, valores do angulo de curvatura e da maleabilidade foram obtidos.
Em seguida, os dados foram suavizados com um filtro passa-baixa, que reduz a amplitude das maiores frequéncias. Para maior precisao, o processo
de suavizacgao foi realizado com 3, 5, 8 e 12 graus. Nas simulacbes de Redes Neurais, o modelo usado foi a Multilayer perceptron, que € formada por
trés camadas, sendo uma camada de entrada, uma camada oculta e outra camada de saida. Os testes foram realizados com o algoritmo
back-propagation no ambiente R e para valida-los, a metodologia de validagao cruzada foi utilizada. O desempenho de RN foi analisado em modelos
matematicos pelos valores de exatidao (A), de especificidade (S) e de sensibilidade (SN), pelas seguintes formulas matematicas:

_ VP+VN _ VN _ VP
A= VN + VP+FN+FP 5= VN+EP SN = VP+EFN

onde VP representa verdadeiros positivos, VN verdadeiros negativos, FP falsos positivos e FN falsos positivos.

Resultados Consideracoes finais

Como resultado obtido, tem-se a aprendizagem da A proxima etapa sera a extracao de regras da camada oculta das RN a fim de verificar o
RN na identificacao de promotores, sendo que os aprendizado por ela obtido e assim, promover a ampliacao de inferéncias biologicas

parametros: angulo de curvatura e angulo de relacionadas a estrutura e funcionalidade de promotores. Adicionalmente, pretende-se obter
maleabilidade nao mostraram-se eficientes no um classificador de promotores que podera ser usado no melhoramento de ferramentas de
processo de simulacdes de RN. Por outro lado, os predicido de promotores bacterianos (BacPP).

valores de curvatura discriminaram os promotores,
sendo que a arquitetura otima de RN apresentou:

Camada de entrada 80 Apoio
Camada oculta 4
Camada de saida 1

Os valores obtidos para as medidas de
performance foram:

UCS
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Exatidao 70,59%

Especificidade 74,01%
Sensibilidade 73,16%.
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