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A regulacao da expressdo génica é mediada pela enzima RNA polimerase a qual se liga a uma sequéncia
promotora adjacente a um determinado gene para iniciar o processo de transcricao. Em procariotos,
subunidades chamadas fatores sigma, interagem com a RNA polimerase e conferem especificidade a
expressao génica de acordo com demandas ambientais. Os fatores sigma sdo separados em duas
familias, sendo elas: sigma 70 e sigma 54. Genes constitutivos, que sao expressos mais frequentemente,
sdo reconhecidos pelo fator sigma 70 por meio da ligacdo da RNAP nos nucleotideos localizados nas
regides -35 e -10 upstream ao TSS (sitio de inicio de transcricdo). Por outro lado, fatores sigma 54
encontram-se geralmente envolvidos na assimilacdo de nitrogénio e possuem como regibes de
reconhecimento as posicoes -12 e -24 upstream ao TSS. Este trabalho tem como objetivo reconhecer
diferentes padrdes dos promotores reconhecidos pelo fator sigma 54, a fim de elencar caracteristicas
biolégicas para ferramentas computacionais de predicdo de promotores. Nessa pesquisa foram utilizadas
1306 sequéncias promotoras da bactéria gram-negativa Escherichia coli, extraidas do banco de dados
RegulonDB, cada uma relacionada com um fator sigma. Os dados obtidos foram transformados em
nUmericos de acordo com uma metodologia previamente descrita na literatura. Apds, a técnica de
clusterizacdo foi aplicada utilizando o algoritmo K-means, com K = 20. Posteriormente foi empregada a
ferramenta WeblLogo para permitir uma melhor visualizagcdo dos agrupamentos gerados. Do total de
grupos gerados, dois foram inteiramente compostos por sequéncias reconhecidas pelo sigma 54. Isso ja
era esperado uma vez que as regides de reconhecimento no DNA deste fator sigma sao diferentes dos
outros. O principal diferenciador entre os dois grupos foi o grau de conservacao de nucleotideos em cada
posicao, que foi mais alto em um e bem baixo no outro. Isso acontece por causa da degeneracao de
posicdo e de conteldo dos nucleotideos. Apesar deste fenémeno ser tolerado no processo de transcricao
génica, ele se apresenta como um desafio para as técnicas computacionais de predicdo de promotores, ja
que resulta na predicao de falsos positivos. Dessa forma, é importante o estudo das caracteristicas
estruturais dos promotores para promover o melhoramento de ferramentas computacionais.

Palavras-chave: Promotores, Sigma 54, Bioinformatica

Apoio: UCS



