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|NTRODUCAO / OBJ ETlVO (4) Comparacdo com regras ja estabelecidas por meio de |A e

estudos anteriores
As sequéncias promotoras desempenham um papel
Compara com as regras de

central na expressao génica, sendo reconhecidas por E’r‘;rggtaergﬁna%ag;;m‘le q cada sigma previamente
fatores sigma especificos da RNA polimerase | | | estabelecido
bacteriana. A identificacao precisa desses promotores

€ essencial para entender a regulacao génica e os

mecanismos de transcrigéo. No entanto, devido as (5) Identificacdo e analise de padrdes para classificacdo de
suas caracteristicas Intrinsecas, como sequéncias promotor através de estatistica

curtas e falta de conservacao, a predicao
computacional de promotores enfrenta desafios,
incluindo uma taxa significativa de falsos positivos. O
BacPP (Bacterial Promoter Prediction) foi o primeiro
metodo computacional a classificar sequéncias de
acordo com o fator sigma que as reconhece [1,2].
Neste contexto, o presente artigo tem como objetivo
descrever um modelo de classificacao de promotores

denominado BACPP 2.0, baseado em duas etapas de RESULTADOS OU RESULTADOS ESPERADOS

classificacao.

BacPP 2.0

Figura 1- Esquema simplificado do funcionamento do algoritmo.

Os resultados ainda estao em analise; até o momento
nao ha resultados definitivos, pois a pesquisa esta em
MATERIAL E METODOS andamento no entanto tem-se a expectativa de reduzir
falsos positivos e desenvolver uma nova ferramenta

A implementagao do algoritmo foi baseada no trabalho | | para a comunidade.

de conclusao de curso da egressa Elize Peron

Piovesan do curso Engenharia da Computagao da _
Universidade de Caxias do Sul (UCS) [3], utilizando CONSIDERAGCOES FINAIS
uma linguagem de programacao python. As etapas

estao descritas no esquema anterior da Figura 1. . , .
. J Com o presente estudo sera possivel ajudar a

preencher a lacuna entre a geracao e a analise de
(1) De RegulonDB dados na era pos-gendmica. Os possiveis resultados
CCGATGATCCTCATCATCGTATA serao aplicado para o aprimoramento do Bacpp como
classificador de segunda etapa, aumentando o grau de

assertividade da predicacao dessa ferramenta.

(2) Tratamento de Dados

CCGATGATCCTCATA m=——eeJp Respectivo sigma
24-28 -32-38-54-70 REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS

[1] DE AVILA E SILVA, S.; ECHEVERRIGARAY, S.; GERHARDT, G.
(3) Promotores definidos pelo seu valor de estabilidade ). L. BaCI.DP: Bacterial pr.O_mOte.r predlc.tlon—A tool fOr
accurate sigma-factor specific assignment in enterobacteria.
A'I;gi 11-3(: .';g ﬁ.g 11\511'\2C1EG1'§';I-5C Journal of Theoretical Biology, v. 287, p. 92-99, out. 2011.
2] FERRARI, C. G. Reengenharia do software BacPP.

Repositorio.ucs.br, 5 jul. 2023.

3] PIOVESAN, P. E. IMPLEMENTACAO E VALIDACAO DE
ALGORITMOS DE APLICACAO EM BIOINFORMATICA. 2023.




