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Introducao Resultados e Discussao

O estresse desencadeado pelo choque térmico em uma bacteria Os agrupamentos foram analisados em relacdo a pureza do
provoca rapidas mudancas em alguns processos biologicos, por cluster, ou seja, quantas sequéncias de um mesmo o foram
exemplo, o envelopamento e a fixacdo de proteinas. A resposta agrupados em um mesmo cluster. Como a metodologia formal para a
biologica a este estimulo é regulada pela ligacéo dos fatores sigma obtencdo do numero o6timo de k & empirica, foram realizadas
(0) 24 e 32 na enzima RNA polimerase (RNAp) e o posterior simulacdes com diferentes valores de k: 3, 6 e 8. Com a analise dos
reconhecimento da regiao promotora. A identificacdo dos pares de resultados obtidos, verificou-se que a simulacao com k=6 apresentou
base constituintes do promotor auxiliam o estudo da regulacéo agrupamentos com uma pureza media de 93%

génica. Deste modo, amplia-se a compreensao da capacidade e dos
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Com base nestes aspectos, o objetivo deste trabalho foi analisar a
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composicao de nucleotideos das regioes promotoras reconhecidas
pelos fatores 024 e 032 de Escherichia coli. 40%
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Assim, fol possivel observar que a regiao canbnica denominada -10

apresentou conteudo similar ao consenso biolégico previamente

._ descrito em todos os clusteres, com excecao de um agrupamento
_.' (cluster 5). Ja para a regiao — 35, nao foi possivel estabelecer relagao

com o0 consenso estabelecido na literatura. Estas observacoes sao

Script em Dados . .
Escherichia coli K12 Transcriptional Network g e Byl transformados e fundamentadas pela presenca da regiao -10 estendida para oS
Coleta de dados ara transformacao formatados promotores do 032, ou seja, a informacédo regido -35 foi realocada
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¢ nesta regiao, a fim de proporcionar o funcionamento da RNAp. Outra
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caracteristica evidente foi a prevaléncia dos nucleotideos A e G na
Qﬁ‘ regiao +1 (inicio da transcricao). Conforme relatos prévios, a presenca
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Figura 2. Frequéncia de nucleotideos na ferramenta WebLogo para os respectivos
clusters, evidenciadas as regides-35, -10 e +1.
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pureza de nucleotideo: literatura Percebe-se que um certo grau de degeneracio das regides consenso

Cos ClLISIErs WebLogo é tolerado no processo de transcricdo génica, porem evidenciam o
desafio computacional. Assim, estabelecer os distintos perfis

Figura 1. Representacao esquematica da metodologia encontrados auxilia na reducdo do namero de falsos positivos em

utilizada. ferramentas in silico relacionados & predicdo de promotores
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