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O estresse desencadeado pelo choque térmico em uma bactéria provoca rapidas mudangas em
alguns processos bioldgicos, por exemplo, o envelopamento e a fixacao de proteinas. A resposta
bioldgica a este estimulo é regulada pela ligacao dos fatores sigma (o) 24 e 32 na enzima RNA
polimerase (RNAp) e o posterior reconhecimento da regido promotora. A identificacdo dos
pares de base constituintes do promotor auxiliam o estudo da regulacdo génica. Deste modo,
amplia-se a compreensdo da capacidade e dos mecanismos de sobrevivéncia utilizados pelos
organismos. Com base nestes aspectos, 0 objetivo deste trabalho foi analisar a composicao de
nucleotideos das regides promotoras reconhecidas pelos fatores 624 e 632 de Escherichia coli.
Foram coletadas do banco de dados RegulonDB dois conjuntos de dados: (i) 521 sequéncias
reconhecidas pelo o24; (ii) 324 sequéncias reconhecidas pelo ©32. Posteriormente, 0s
promotores foram codificadas em valores numéricos conforme metodologia descrita na
literatura, a fim de deixa-las adequadas ao uso da técnica computacional de clusterizagdo. Esta
técnica utiliza o algoritmo K-Means, o qual requer um valor numérico K (atribuido pelo usuario
da ferramenta) equivalente ao nimero de agrupamentos desejados. Como a metodologia formal
para a obtencdo do nimero 6timo de k é empirica, foram realizadas simulagdes com diferentes
valores de k: 3, 6 e 8. Os agrupamentos foram analisados em relacdo a pureza do cluster, ou
seja, quantas sequéncias de um mesmo o foram agrupados em um mesmo cluster. Com a analise
dos resultados obtidos, verificou-se que a simulagdo com k=6 apresentou agrupamentos com
uma pureza média de 93%. A quantidade de sequéncias em cada conjunto, bem como o fator o
associado, foram, respectivamente: (i) Cluster 1: 125 sequéncias 632 e 3 sequéncias 624 (97%
exatidao); (ii) Cluster 2: 138 sequéncias 624 ¢ 1 632 (99% exatiddo); (iii) Cluster 3: 102
sequéncias 624 e 3 032 (97% exatidao); (iv) Cluster 4: 148 sequéncias 624 (100% exatiddo);
(v) Cluster 5: 131 sequéncias 624 (100% exatidao); (vi) Cluster 6: 184 sequéncias 632 (67%
exatiddo). ApOs esta andlise, a composicdo consensual dos nucleotideos foi obtida com a
ferramenta WebLogo. Assim, foi possivel observar que a regido candnica denominada -10
apresentou contetido similar ao consenso bioldgico previamente descrito em todos os clusteres,
com exce¢do de um agrupamento (cluster 5). Ja para a regido — 35, ndo foi possivel estabelecer
relagdo com o consenso estabelecido na literatura. Estas observacgdes séo fundamentadas pela
presenca da regido -10 estendida para os promotores do 632, ou seja, a informacéo regido -35
foi realocada nesta regido, a fim de proporcionar o funcionamento da RNAp. Outra
caracteristica evidente foi a prevaléncia dos nucleotideos A e G na regido +1 (inicio da
transcrigdo). Conforme relatos prévios, a presenca do nucleotideo G na posigdo +1 é
responsavel pela pausa na transcri¢do, a qual trata-se de um importante mecanismo para reparo
de erros de mutacdo ao longo da sequéncia da regido codificante. Deste modo, a compreenséo
dos mecanismos de regulacéo génica relacionado ao choque térmico é importante uma vez que
este fendbmeno altera a forma e composicdo do genoma. Percebe-se que um certo grau de
degeneracdo das regiGes consenso é tolerado no processo de transcricdo génica, porém
evidenciam o desafio computacional. Assim, estabelecer os distintos perfis encontrados auxilia
na reducdo do nimero de falsos positivos em ferramentas in silico relacionados a predicéo de
promotores.



