Анализ распределения крестообразных структур ДНК в промоторных областях генов факторов транскрипции у B.subtilis
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Контроль за уровнем экспрессии генов осуществляется специальным семейством белков, называемых факторами транскрипции. Как правило в геноме одной бактерии закодировано порядка 200-300 генов транскрипционных факторов (ТФ), некоторые из которых представлены несколькими копиями. Анализ распределения вторичных структур ДНК в геномах бактерий показал наличие вторичных структур ДНК в промоторных областях ТФ.
Классический механизм [1] предполагает нуклео-специфическое распознавание сегмента регуляторной последовательности гена-мишени, в то время как известны механизмы регуляции жизненного цикла транспозонов плазмиды Borrelia [2], основанного на распознавании вторичной структуры ДНК в регуляторных областях этого гена-транспозона. Таким образом есть основания полагать, что механизм распознавания вторичных структур возможен и у других представителей семейств белков-регуляторов. 
В данной работе мы исследовали физико-химические и структурные свойства вторичных структур ДНК, находящихся в промоторных областях ТФ в геномах бактерий Bacillus subtilis. Мы построили модель машинного обучения (SVM, Random Forest, XGBoost, Neural Network), использующую структурные свойства динуклеотидов из базы данных DiProDB, способную распознать вторичные структуры промоторных областей ТФ от похожих вторичных структур других областей генома. Наиболее значимыми свойствами модели в смысле прироста информации оказались: Температура плавления, Глубина малой бороздки, Комбинированный параметр Roll-Shift, а также Tilt . Полученные результаты свидетельствуют о различимости свойств промоторных структур, что, возможно, объясняется их потенциальной регуляторной функцией.
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	Рис. 1 Дерево принятия решений “глубины” 3 в задаче классификации “свой-чужой”
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