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Core-promoter datasets

« Tamanho utilizado: 150 pb upstream e 50 downstream

« Base positiva:

« DBTSS (8793 para humano e 6875 para rato)

« ARAPROM (7088 para Arabdopsis)

« RICEPROM (2195 para arroz)

« Base negativa:

« Regides codificantes, intergénicas ou embaralhadas
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Structural models

e Perfis estruturais que podem ser calculados
atraves da interacao entre nucleotideos.

e Utilizam 2 ou 3 nucleotideos

» Ex: Stacking energy, Propeller twist,
Nucleosome position preference, Bendability,
Duplex disrupt energy, Duplex free energy, DNA
denaturation, etc.



Structural models

* Trinucleotide bendability model
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Clustering and classification

« Método de clusterizacao: ABQC (adaptive quality-
based clustering)

« MotivagoOes para utiliza-lo
- N&ao necessita de estipular numero de clusters

- Nao forca a entrada de toda sequéncia em algum dos clusters
* As sequéncias convertidas sio utilizadas

 Resultados:

« Aproximadamente a mesma quantidade de clusters
gerados para cada perfil estrutural

¢ Sequéncias de um mesmo cluster apresentam baixa (ou
nenhuma) similaridade entre si



Structural models

e Duplex disrupt energy

* Window size 10
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Clustering and classification

« Método de Classificacdo: Linear SVM

Classificar nova sequéncia como promotor ou nido-promotor

Base positiva: Sequéncias do cluster de melhor qualidade para
cada perfil estrutural (25%)

Janela de tamanho 5 — 6 sdo capazes de diferenciar core-
promoters de nao-core-promotores

— A-philicity

— DNA bending stiffness

— DNA denaturation

— duplex disrupt energy

- nucleosome positioning preference

— propeller twist

Performance para os modelos foi de cerca de 82%



Clustering and classification
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Conclusao

* A utilizacao de modelos estruturais é capaz de
melhorar as ferramentas de classificacao de
promotores, assim como a consideracao da
existéncia das diferentes classes
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