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RESUMO

A modelagem algébrica do cédigo genético, cujo objetivo € caracterizar matematicamente o
que o mundo biolégico realiza, tornou-se um problema instigante e atraente para diversos pes-
quisadores. As estruturas matematicas, como os reticulados booleanos, diagramas de Hasse e a
distancia de Hamming, t€m sido utilizadas no processo de andlise de fendmenos mutacionais,
possibilitando uma andlise fisico-quimica dos aminodcidos, além de permitirem a caracteriza-
cdo algébrica do cédigo genético. O matematico Claude E. Shannon foi o precursor da teoria
de cddigos e aplicou elementos de engenharia na biologia. Este trabalho propde a constru¢do
dos reticulados booleanos e dos diagramas de Hasse primal e dual, utilizando uma permutacdo,
escolhida aleatoriamente, de cada um dos rotulamentos A, B e C, que foram obtidos através
de uma analogia do cédigo genético, relacionada com o conjunto de nucleotideos denotado
por N = {A,C,G,T/U} (A-adenina, C-citosina, G-guanina, 7-timina/U-uracila) e o alfabeto
4-drio na estrutura de anel, denotado por Z, = {0, 1,2,3}. Da relacdo entre esses conjuntos
€ possivel obter 24 permutacdes, as quais podem ser divididas em trés rotulamentos (A, B e
(), de acordo com as caracteristicas geométricas € a complementaridade bioldgica dos mes-
mos. A partir dessas construcdes foi realizada uma andlise das diferencas e semelhancas fisico-
quimicas dos aminoécidos, através da caracterizac@o bioldgica das construcdes e dos cdlculos
das médias das distancias de Hamming entre os c6dons. Os resultados expostos neste trabalho
contribuem para o desenvolvimento de ferramentas que podem ser aplicadas em diversas dreas
do conhecimento, como engenharia genética, devido ao fato de terem sido utilizados elementos
de Matematica, Biologia e Cddigos Corretores de Erros, uma vez que podem servir como base

para estudos relacionados a fendmenos mutacionais.

Palavras-Chave: Algebra Abstrata. Algebra Booleana. Matematica aplicada. Biologia.



ABSTRACT

The algebraic modeling of the genetic code, aiming to characterize mathematically what the
biological world does, has become an exciting and attractive problem for several researchers.
Mathematical structures, such as Boolean lattices, Hasse diagrams and Hamming distance, have
been used in the process of analyzing mutational phenomena, allowing a physical-chemical
analysis of amino acids, in addition to allowing the algebraic characterization of the genetic
code. The mathematician Claude E. Shannon was the forerunner of code theory and applied
elements of engineering in biology. This work proposes the construction of the Boolean lattices
and the Hasse diagrams primal and dual, using a permutation, chosen randomly, from each of
the labels A, B and C, which were obtained through an analogy of the genetic code, related
to the set of nucleotides denoted by N = {A,C, G, T/U} (A-adenine, C-cytosine, G-guanine,
T-timine/ U-uracile) and the 4-ary alphabet in the ring structure, denoted by Z, = {0, 1, 2, 3}.
From the relationship between these sets, it is possible to obtain 24 permutations, which can be
divided into three labels (A, B and C), according to the geometric characteristics and their bio-
logical complementarity. From these constructions, an analysis of the differences and physico-
chemical similarities of the amino acids was carried out, through the biological characterization
of the constructions and the calculations of the average Hamming distances among the codons,
relevant for the study of mutational phenomena. The results exposed in this work contribute
to the development of tools that can be applied in several areas of knowledge such as genetic
engineering, due to the fact that elements of Mathematics, Biology and Error Correcting Codes

were used, since it can serve as a basis for studies related to mutational phenomena.

Keywords: Abstract Algebra. Algebra Boolean. Application Mathematical. Biology.
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1 INTRODUCAO

Estudos realizados a partir da segunda metade do século XX, tornaram a natureza do
codigo genético conhecida. Além disso, estudos envolvendo o cédigo genético t€m se tornado
um problema instigante e atraente para diversos pesquisadores. Desse modo, a modelagem
algébrica envolvendo o cddigo genético tem sido alvo de diversas pesquisas, tendo como prin-
cipais objetivos a identificacdo das propriedades, caracteristicas e implicacdes do modelo a ser
estudado.

O cdédigo genético € um sistema bioquimico que trata da tradugdo, ou decodificacgao,
das informagdes contidas na estrutura das moléculas de DNA e RNA em sequéncias de pro-
teinas, ou seja, conforme Jiménez—Montaino, Mora—Baséfiez e Poschel (1994, 1996), o cédigo
genético € tanto um sistema bioquimico quanto um sistema de comunicacdo. Até a década
de 60, um dos maiores mistérios na Biologia, era como a sequéncia de nucleotideos no DNA
conseguia determinar a ordem dos aminodcidos na geracdo de proteinas. No século XX os
bidlogos conseguiram decifrar a “linguagem da vida”. Entretanto, ainda hd muitas perguntas
a serem respondidas com o intuito de desvendar os “mistérios da maquina da vida”. Nesse
contexto, muitas pesquisas vém sendo realizadas com estudos relacionados ndo sé a problemas
envolvendo o cédigo genético, mas também a outros fendmenos biolégicos, nas quais muitos
pesquisadores utilizam da Matematica para contribuir na andlise e descricdo desses conceitos
tedricos. Desta forma, varios autores procuraram estruturar € modelar o c6digo genético e com
isso, muitas hipéteses foram apresentadas.

Séanchez, Morgado e Grau (2004) por meio de dados experimentais, propdem a cons-
trucdo de reticulados booleanos, diagramas de Hasse e calculos das médias das distancias de
Hamming entre os cédons.

Em Jiménez-Montaio, Mora—Basafiez e Poschel (1994, 1996) é apresentada uma inte-
ressante representacdo do codigo genético por meio de um hipercubo booleano hexadimensio-
nal. A estrutura proposta demonstra que no codigo genético existe um equilibrio entre conser-
vadorismo e inovagao.

Uma outra proposta € a de Sanchez et al. (2005) na qual é apresentado um espago ve-
torial n-dimensional das sequéncias de DNA relacionado ao corpo de Galois dos 64 cddons do
c6digo genético (GF(29)). A modelagem do cédigo genético € obtida por meio de um isomor-

fismo ¢ = B(X) — (Z,)? e a importincia biolégica das posi¢des das bases nos cédons. A
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importancia da posi¢do da base é fundamentada pela ocorréncia de erros encontrada nos c6-
dons, analisada na Biologia. Os erros na terceira base sdo mais frequentes do que na primeira
base e, por sua vez, sdo mais frequentes do que os erros na segunda base. Utilizando a extensao
de GF(2) para GF(2°), é apresentada uma forma de representar os codons através de polino-
mios. Também, por meio dos cédons, foram apresentadas algumas operagdes, como o peso de
Hamming entre um cédon e a distancia de Hamming entre dois cédons.

Os cédons do codigo genético sao formados por uma trinca de bases nitrogenadas com a
possibilidade de 64 combinagdes distintas que sdo consideradas por Sdnchez, Morgado e Grau
(2005) em seu estudo. Nesse trabalho, € apresentado um modelo por meio da constru¢do da
tabela do codigo genético. A construgdo € feita utilizando uma bijecdo do alfabeto bioldgico
com o alfabeto matematico Zy x Zy = {00,01, 10, 11}. Desta forma, o seguinte mapeamento é
proposto: G—00, U —10, A—01 e C'—11, onde sdo definidas operagcdes no conjunto das quatro
bases do DNA, onde G representa guanina, U uracila, A adenina e C' citosina. Vale ressaltar
que o procedimento realizado por Sanchez, Morgado e Grau (2005) leva em consideracdo a
importancia bioldgica das bases nitrogenadas.

Segundo Sanchez e Grau (2006), além do cédigo genético representar uma extensao do
alfabeto de quatro letras das bases do DNA e RNA e estabelecer o emparelhamento entre as ba-
ses, devido as ligagcdes de hidrogénio que ocorre entre elas, foi observada uma associagdo entre
cédons com U na posicdo da segunda base e a hidrofobia dos aminoédcidos. Ja os cédons com
A na segunda posi¢ado da base codificam aminoacidos hidrofilicos ou polares. Acredita-se que
a ordem dos cddons deva refletir nas propriedades fisico-quimicas dos aminodcidos. Partindo
da ordem das quatro bases do DNA na rede booleana, Sdnchez e Grau (2006) em seu estudo
propdem a utilizacdo de uma dlgebra de Lie do cédigo genético sobre o corpo de Galois das
quatro bases do DNA, permitindo compreender melhor a l6gica subjacente ao codigo genético.
Concluiu-se entdo, que a atribuicdo dos cédons e as propriedades fisico-quimicas dos amino4ci-
dos ndo estdo conectadas ao acaso, ou seja, a origem do cédigo genético ndo foi aleatéria. Além
disso, o modelo proposto por Sanchez e Grau (2006) pode ajudar na compreensao de eventos
mutacionais nos processos de evolucdo molecular.

Oliveira (2012) apresenta a modelagem algébrica do cédigo genético, com o objetivo
de identificar suas propriedades, caracteristicas e implicacdes do modelo. E apresentada uma
representacdo do cddigo genético por meio de estruturas algébricas, que buscam formas de

explicar fendmenos bioldgicos. Sdo apresentadas as estruturas dos diagramas de Hasse, reti-
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culados booleanos, estruturas de grupos, corpos, anéis e extensdes de Galois. Os reticulados
booleanos, bem como sua representagdo através do diagrama de Hasse, podem ser ferramentas
eficazes na andlise de algumas propriedades associadas ao c6digo genético.

Em Faria (2011) e Rocha (2010) é apresentada a modelagem do DNA através de uma
analogia do alfabeto do cédigo genético, que esté relacionado com o conjunto de nucleotideos
N = {A,C,G,T/U} (A— adenina, C'— citosina, G— guanina e 7'/U— timina/uracila) e o

alfabeto 4-drio na estrutura de anel, denotado por Z, = {0, 1,2, 3}, como pode ser observado

na Figurall]
Figura 1 — O alfabeto do cédigo genético e o alfabeto 4-drio.
“Conversao”
Alfabeto do Codigo Alfabeto
Genético “4-4rio”

A 0
C
G
T/U

W N =

Fonte: Da autora.

Como a estrutura algébrica do alfabeto do codigo genético das sequéncias do DNA ¢é
desconhecida, temos que a conversdo realizada na Figura[I|é necessdria, desta forma, o alfabeto
4-grio, denotado por Z, = {0, 1,2, 3} estd relacionado ao conjunto N = {A,C,G,T/U}.

A principio, sabe-se que é desconhecido o mapeamento entre N < Z,, entdo a sequén-
cia de DNA ¢€ rotulada obtendo-se 24 permutacdes entre N <> Z,. Como cada permutagao
possui suas caracteristicas, pode-se entdo organizar esse mapeamento em trés conjuntos, de-
nominados rotulamentos A, B e C (Figura 2), contendo 8 permutacdes cada, de acordo com a
caracterizacao geométrica de cada rotulamento, uma vez que, sabe-se que cada rotulamento pro-
duz um diferente nivel de ndo-linearidade para as sequéncias. A diferenca de cada rotulamento
também estd associada a complementaridade dos nucleotideos, na qual, tem-se que adenina se

emparelha com a timina/uracila e citosina se emparelha com guanina, ou vice-versa.
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Figura 2 — Rotulamentos A, B e C.
Mapeamento £4

a ceTl[acer|]acer][acerilace T cGeT
01z22lp1rzojjoprz3|z2r03jpz2r3llz01 3
A ceTrl[aceTrl]acerTrl|ll[acerli][ace T cerT
0312|231 0/0321|/|23012|J0231]k o 3 1]
aceTl[acer]acerl]lacerlflace T cCGT
i9023|lrae21lposz|a012lphxo32||>3 02
aceT|[acer|]AcerTr|l[aceT|]ace T cC G T
1203pbzoillizze|zzi1olpk320]l31 20
|

Rotulamento A Rotulamento B Rotulamento C
A CG&GT ACGT ACGT-ACGT ACGT ACGT
0132_2130 0123_2103_ 0213_2013
ACG&GT ACGT ACGT-ACGT ACGT ACGT
0312_2310 0321_2301_ 0231_2031
ACG&GT ACGT ACGT-ACGT ACGT ACG T
1023_3021 1032_3012_ 1302_3102
A cCca&eT ACerT ACGT-ACGT ACGeErT AC&ET
1203_3201 1230_3210_ 1320_3120
Forma Geométrica Forma Geométricy Forma Geométrica

Fonte: ROCHA, 2010, p. 74.

Na proposta de Fernandes (2018), foi possivel obter as representacdes polinomial e ve-
torial associadas a cada um dos cddons do cddigo genético, levando em consideracio a impor-
tancia bioldgica das bases nitrogenadas, por meio da modelagem algébrica do cédigo genético,
utilizando a extensdo de GF(2) para GF(2°).

Cada molécula de DNA se diferencia pela sequéncia de bases nitrogenadas que elas
apresentam, onde essa sequéncia formard o cédigo genético. As regras para codificacdo das
trincas de bases dos aminoacidos que formam o cédigo genético ainda € um problema instigante
e interessante, conforme Sinchez, Morgado e Grau (2004). O cddigo genético € o sistema
bioquimico, no qual sdo expostas as regras para descrever uma sequéncia de cédons de um
gene de uma sequéncia de nucleotideos. Os cédons sdo formados por uma trinca de bases
nitrogenadas, com 64 combinagdes possiveis. As bases nitrogenadas sdo a adenina, citosina,
guanina e timina/uracila, que sdo representadas pelas letras A, C, G e T/U, respectivamente,
representam o alfabeto do DNA.

Por meio deste trabalho, temos como propoésito o detalhamento de algumas estruturas
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matematicas, que facilitam sua utilizacdo em outras dreas de estudo, em particular a Biologia,
através da construcdo de reticulados booleanos, além de sua representacdo pelo diagrama de
Hasse, analisando algumas propriedades dos aminodcidos. Outra proposta € a de efetuar o
calculo das médias das distancias de Hamming e o peso de Hamming dos cddons, a fim de
analisar fendmenos mutacionais na estrutura do DNA.

Este trabalho estd estruturado da seguinte maneira: no Capitulo [2] sdo apresentados os
elementos de Biologia , Algebra , Reticulados Booleanos e Diagramas de Hasse (Se-
¢oes 2.2.5.1] e 2.2.5.2) e Cédigos Corretores de Erros (Secdo [2.3). No Capitulo [3] sdo apre-

sentadas a constru¢do e andlise dos reticulados booleanos e diagramas de Hasse associados ao
Rotulamento A (Secdo[3.1)), Rotulamento B (Seg¢do[3.2)) e Rotulamento C (Se¢do do cédigo
genético. No Capitulo [ sao apresentadas as conclusdes do trabalho e propostas para trabalhos

futuros.
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2 REFERENCIAL TEORICO

Em virtude da interdisciplinaridade desta pesquisa, este capitulo introduz conceitos re-
lacionados 2 Biologia, Algebra e Cédigos Corretores de Erros.

O presente capitulo estd organizado da seguinte forma: Na secdo [2.1] é realizada uma
breve introducao dos principais conceitos referentes a Biologia, com o objetivo de compreender
o que é célula, os tipos de célula, o que sdo nucleotideos e dcidos nucleicos, como € realizada
a sintese proteica, o processo de geracdo de proteinas, como funciona o cédigo genético e a
construcdo da tabela do codigo genético, a fim de compreender o sistema bioldgico e entender
como ocorrem as mutagdes. Na se¢do [2.2]sdo apresentados os principais conceitos e defini¢des
das estruturas algébricas de grupos, anéis, corpos, extensdes de Galois e relacdes de ordem.
Esses sao fundamentais para as construcdes que serdo realizadas no decorrer deste estudo. Na
secdo ¢ apresentada uma breve introducdo dos codigos corretores de erros, seus principais
elementos em um sistema de comunicagdo e os cddigo de bloco, permitindo assim calcular as

distancias de Hamming entre os c6dons.

2.1 ELEMENTOS DE BIOLOGIA

Nesta secdo, serdo apresentados os principais conceitos biolégicos, importantes para a
compreensao deste estudo e podem ser encontrados de forma detalhada em Alberts ez al. (2010),
Alberts et al. (2017), Faria (2011), Griffiths (2006), Hib e Robertis (2006), Oliveira (2012), Pet-
tinari (2010), Rocha (2010) e Zaha, Ferreira e Passaglia (2014).

O Planeta Terra € habitado por organismos vivos extraordinariamente diversos. No en-
tanto, nossos ancestrais nao tinham nenhum conhecimento a respeito sobre o que eram células
ou DNA, mas eles notaram que todos os organismos vivos apresentavam algo em comum. Se-
gundo Alberts et al. (2017), esse algo eles chamaram de “vida”.

Na biologia celular estudamos as estruturas, fun¢des e comportamentos das células, que
nos dao vestigios sobre o entendimento das células e sua evolugdo, para que assim possamos
lidar com os problemas histdricos da vida no Planeta Terra. Edmund Beecher Wilson (1856-

1939), foi o pioneiro em biologia celular e sempre enfatizava que “a chave para cada problema
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bioldgico deve finalmente ser procurada na célula; para cada organismo vivo hd, ou houve em
algum momento, uma célula”, conforme Alberts et al. (2017).

Hoje, sabemos que todos os seres vivos, sdo formados por células e que todas essas uni-
dades da matéria viva, segundo Alberts et al. (2010), compartilham de uma mesma maquindria
para a maioria de suas fungdes basicas. As matérias vivas aparentam ser infinitamente variadas
quanto ao seu exterior, porém, elas sao semelhantes em seu interior.

A célula € a unidade fundamental da vida em todas as formas de organismos vivos.

2.1.1 A Célula

A célula foi descoberta por Robert Hooke (1635-1703), no ano de 1665 ao examinar um
pedaco de cortica que era composto por diversas concavidades em forma de poliedro, em seu
microscopio.

A célula é a menor unidade morfofisiolégica de um ser vivo, além de que, uma Unica
célula € o veiculo para toda a informagdo hereditdria (Figura [3)) que define cada espécie, con-
forme Alberts et al. (2017) e podem ser apresentadas sob uma variedade de formas e tamanhos.
H4 aquelas que se movem rapidamente e outras que tém estruturas que se alteram. Além disso,
Alberts et al. (2010) afirma que para algumas células o oxigénio € essencial, ja para outras
ele pode até matar. Existem organismos vivos que possuem uma unica célula (unicelulares) e

aqueles que sdo formados por mais de uma célula (pluricelulares).

Figura 3 — Informagao hereditdria. A informagfo hereditria na célula-ovo fertilizada determina a
natureza de todo o organismo multicelular. Apesar das suas células iniciais parecerem
superficialmente semelhantes, como indicado: uma célula-ovo de ouri¢o-do-mar da
origem a um ourico-do-mar (A e B). Uma célula-ovo de camundongo d4 origem a um
camundongo (C e D). Uma célula-ovo da alga marinha Fucus origina uma alga marinha
Fucus (Ee F).

&

Fonte: ALBERTS et al. (2017, p. 2).
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2.1.2  Tipos de Células

Devido ao grande nimero de organismos microscopicos que foram descobertos e por
suas diferentes estruturas, nos anos 60, os microbiologistas entenderam que diferentes tipos
de células poderiam ser distinguidas. Segundo Pettinari (2010), os microbiologistas Stanier
e Van Niel (Stanier e Van Niel 1962) propuseram um novo critério de divisdo, levando em
consideracgdo dois tipos de células: eucariotas ou eucariontes, aquelas em que o nucleo celular
contém o material genético cercado por uma membrana e procariotas ou procariontes, os que
ndo possuem essa estrutura. Porém, como os critérios estabelecidos s6 se adequavam aquela
época, houve a necessidade de realizar estudos para diferenciar claramente as células eucariotas
das procariotas. Contudo, mesmo com as discussdes e os trabalhos de Woese (1979), até hoje
ainda continuam sendo utilizadas as denominagdes eucariotas e procariotas.

As células procariotas sao simples, possuem poucas organelas, ndo possuem um ntcleo
definido e organizado. O material genético se encontra em toda a célula.

As células eucariotas sdo mais complexas, seu nucleo € apresentado de forma mais or-
ganizada e apresentam muitas organelas. O material genético se encontra organizado no nucleo.
Os protozodrios, as algas, os fungos, os vegetais e os animais s30 seres que apresentam esse tipo
de célula.

Essas células sdo constituidas por estruturas com diferentes fungdes. Na Tabela [I] sdo
apresentadas as diferencas e principais caracteristicas celulares de células procariotas e eucari-

otas.

Tabela 1 — Principais caracteristicas das células procariotas e eucariotas.

Eucariotas
Principalmente pluricelular

Procariotas [
Principalmente unicelular

Organizagdo

Bicamada fosfolipidica; rara presenca de
esterois

Bicamada fosfolipidica; presenca de
esterois e carboidratos

Membrana citoplasmatica

Niicleo Ausente Definido pela membrana nuclear
Citoplasma Sem citoesqueleto Citoesqueleto constituido
Motilidade Flagelos simples Flagelos complexos; pseudépodes; outros

6rgdos de locomog¢do mais complexos
Organelas Poucas ou nenhuma Presentes: lisossomos, complexo de Golgi,

reticulo endoplasmaético (RE),
mitocdndria e cloroplastos

Parede celular

Contém glicopeptideos, lipideos,
proteina

Quando presente, contém quitina
ou celulose

Fonte: ZAHA, FERREIRA E PASSAGLIA, 2014, p. 3.
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A Figura[d]apresenta um exemplo de célula procariota (a) e célula eucariota (b).

Figura 4 — Célula procariota (a) e célula eucariota (b).
{a) Prokaryotic cell (b) Eukaryotic cell

Periplasmic space
and cell wall

Lysosome

Outer membrane  Inner (plasma) Nucleoid
membrane

Nucleoid

Plasma membrane

Golgi vesicles
Mitochondrion
Peroxisome

o 3 Lysosome
&\ Inner (plasma) membrane = S

Cell wall

Periplasmic space

Outer membrane
Rough endoplasmic
reticulum

Secretory vesicle

Fonte: FARIA, 2011, p. 23.

2.1.3 Nucleotideos e Acidos Nucleicos

Os nucleotideos sao unidades de moléculas fundamentais dos dcidos nucleicos e que
estdo presentes no metabolismo como transportador de energia. Ele participa da estrutura dos
acidos nucleicos através de ligagoes fosfodiéster] formando cadeias longas com milhdes de
residuos de comprimento. Além disso, agem como ativadores e inibidores importantes em
vdrias vias do metabolismo intermedidrio da célula.

A Figura[S|apresenta como sdo formadas as moléculas dos nucleotideos, sendo uma base

nitrogenada, uma pentose € um ou mais radicais de fosfatos.

*Ligacgoes fosfodiéster sdo ligagdes covalentes que ocorrem entre dois dos dtomos de oxigénio de um grupo
fosfato e grupos hidroxila de duas moléculas diferentes. Nesse tipo de ligacdo, o grupo fosfato atua como uma
“ponte” de ligacdo estdvel entre as duas moléculas através de seus dtomos de oxigénio.
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Figura 5 — Estrutura dos nucleotideos.

i
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Fonte: Da autora.

Os 4cidos nucleicos se encontram em todas as células vivas e t€m como fun¢do armaze-
nar, transmitir e traduzir informagdes genéticas. Todos os organismos vivos apresentam acidos
nucleicos na forma de Acido Desoxirribonucleico (DNA) e Acido Ribonucleico (RNA).

O Acido Desoxirribonucleico, conhecido também como DNA é formado por uma longa
cadeia de nucleotideos e tem como funcdo armazenar informacdo genética dos seres Vvivos.
Cada nucleotideo do DNA ¢ constituido por um grupo fosfato, uma pentose (desoxirribose) e
uma dentre quatro bases nitrogenadas: adenina (A), guanina (G), citosina (C) e timina (T), que

estdo interligadas por pontes de hidrogénio, conforme a Figura[6]

Figura 6 — Unidades fundamentais do DNA.

Fosfato
Acucar
/
4+ G —
Acgucar- Base G
-fosfato

Nucleotideo

Fonte: ALBERTS et al., 2017, p. 3.

Conforme Griffiths (2006), o DNA ¢é formado por uma dupla hélice (Crick e Watson
descobriram a hélice dupla de DNA) (Figura [/) com giro para a direita e parece uma escada
de caracol molecular, que pode acomodar qualquer sequéncia de nucleotideos sem alterar sua

estrutura basica.
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Figura 7 — Estrutura do DNA - dupla-hélice.

Cadeia principal de Pares de bases ligados
acucar-fosfato por hidrogénio

DNA dupla-hélice

Fonte: ALBERTS et al., 2017, p. 3.

No DNA existem quatro tipos diferentes de nucleotideos, sendo estes compostos por
trés partes: um grupo fosfato, uma pentose (desoxiribose) e uma base nitrogenada (adenina e
guanina, que sdo maiores, chamadas de purinas e timina e citosina, que sao menores ¢ chamadas

de pirimidinas). Na Figura [§]sdo apresentados os nucleotideos do DNA.

Figura 8 — Nucleotideos do DNA.

Fosfato
Adenina Guanina
Desoxuribose Desoxirribose
Fosfato Fosfato

<

Citosina Timina

Desoxirribose Desoxiurribose

Fonte: Da autora.

Erwin Chargaff, determinou as proporcdes de adenina, citosina, guanina e timina presen-
tes no DNA. A quantidade total de nucleotideos de timina + citosina é sempre igual a quantidade
total de nucleotideos de adenina + guanina. A quantidade de timina é sempre igual a quantidade
de adenina e a quantidade de citosina é sempre a mesma que de guanina. Porém, a quantidade
de adenina + timina ndo € necessariamente igual a quantidade de guanina + citosina, ou seja,
essa propor¢ao pode variar de acordo com cada organismo.

O Acido Ribonucleico, conhecido como RNA é um polimero de fita simples e nio é
formado por uma dupla hélice como o DNA. Possui uma pentose (ribose) em seus nucleotideos

em vez da desoxirribose encontrada no DNA. Logo, a diferenga nesses agucares é a presenca
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ou a auséncia de apenas um dtomo de oxigénio. O RNA possui a uracila (U) no lugar da timina

(T) (Figura[9) em sua composi¢do e participa na tradu¢do do DNA em proteina.

Figura 9 — Nucleotideos do RNA.

Fosfato Fosfato
[ > [ >
Adenina Guanina
Ribose Ribose
Fosfato Fosfato
| <
Citosina w Uracila
Ribose Ribose

Fonte: Da autora.

Ha trés tipos de RNA: o RNA mensageiro, o RNA transportador e o RNA ribossémico.
Esses tipos de RNA desempenham uma fun¢do especifica no processo de sintese proteica. Con-
tudo, nos organismos eucariontes e procariontes esses processos possuem algumas diferencas.
Nas células eucariontes, a transcri¢do ocorre no nucleo e a tradu¢do no citoplasma. Ja nas

células procariontes, tanto a transcri¢do quanto a tradu¢do ocorrem proéximas uma da outra.

2.1.4 A Duplicacdo do DNA

Para que ocorra o processo de duplicagdo do DNA, é necessario o rompimento das pon-
tes de hidrogénio, para que assim aconteca o distanciamento das duas fitas. Com os nucleotideos
presentes nas células e livres, comecam a ser atraidos pelas bases do DNA na parte em que as
fitas estdo separadas, formando assim outro filamento. A formagao desse filamento € realizada
obedecendo a regra de que adenina emparelha com timina e citosina emparelha com guanina,
conhecida também como Regra de Chargaff. Desta forma, obtém-se duas moléculas de DNA

idénticas entre si. Na Figura [I0] vemos como esse processo ocorre.
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Figura 10 — Processo de duplicacdo do DNA.

Daughter
strands

Parental
strands

NGl o

Fonte: OLIVEIRA, 2012, p. 26.

Como a molécula de RNA ¢é uma fita simples, entdo apenas umas das fitas do DNA
serd usada como molde na producao do RNA, ou seja, através de uma molécula de DNA gera-
se moléculas de RNA mensageiro que controlam a sintese proteica apds deslocar-se para o

citoplasma.

2.1.5 Sintese Proteica

Tanto o DNA quanto o RNA sao responsdveis pela sintese proteica e para que isso
ocorra, € necessario que a célula transcreva e traduza a informagdo do cédigo genético, como
pode ser observado na Figura[IT]

Figura 11 — A informacdo codificada no DNA € convertida nas sequéncias de aminoacidos.

Proteina
completa

85ubunidades
—- ribossomicas
Diregao

RNA mensageiro

Cadeia peptidica

Subunidades
ribossémicas

Direcdo da traducao

Codons

Fonte: FARIA, 2011, p. 41.

Como j4 observado, existem trés tipos de RNA e cada um possui uma funcdo especifica.
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O RNA mensageiro ou mRNA leva a mensagem do DNA, que estd no nicleo, até o citoplasma.
O RNA transportador ou tRNA € responsavel por identificar e transportar os aminoacidos. J4 o
RNA ribossomico ou rRNA ajuda na decodifica¢do da informacgdo genética.

No processo de transcri¢do € necessdrio que ocorra a transferéncia da mensagem gené-
tica do DNA para o RNA. J4 o processo de traducao da mensagem genética ocorre de modo que
o cddigo que € passado numa sequéncia de bases de RNA para uma sequéncia de aminoacidos

da protefna. A Figura[I2]apresenta como é realizado o processo do DNA a proteina.

Figura 12 — Do DNA a proteina.
DNA

Sintese de DNA
REPLICACAO DNA

Sintese de RNA
Nucleotideos TRANSCRICAO

A RNA

Sintese de proteina
TRADUCAO

\ PROTEINA

Aminoéacidos

Fonte: ALBERTS et al. 2017, p. 4.

2.1.6 Proteinas e Aminoacidos

As proteinas apresentam-se sob inimeras formas e tamanhos e sdo as macromoléculas
de maior abundancia nos seres vivos. Elas estdo presentes em todas as células e desempenham
fungdes vitais dos seres vivos. Essas macromoléculas assumem fungdes bioldgicas distintas,
tendo suas propriedades presentes nos musculos, cabelos, unhas, anticorpos, entre outros. A
falta ou modificagao de alguma proteina pode gerar algumas doencas e erros no metabolismo,
como por exemplo, os portadores da doenca fenilcetonuria, que é causada pelo acumulo da
proteina fenilalanina.

As proteinas sdo polimeros constituidos basicamente de aminodcidos. Os amino4ci-

dos sdo unidades utilizadas na sintese proteica e por possuirem carbono sdo essenciais a vida
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humana. Os aminoécidos sdo quimicamente estruturados da seguinte forma: um atomo de car-
bono, um dtomo de hidrogénio, um grupo amina, um grupo carboxilico e uma cadeia lateral
(grupo-R), que varia de acordo com cada aminoécido. Essa cadeia lateral é responsavel por
diferenciar os aminodcidos em tamanhos, func¢des e solubilidade em dgua. Os aminodcidos po-
dem ser classificados como hidrofébicos (tendem a evitar o contato com a dgua, ficando dessa
forma “escondidos” no interior da proteina) ou hidrofilicos (ficam distribuidos na superficie da
molécula ficando em contato com a dgua). Além do critério da hidropacidade, os aminoécidos
também podem ser classificados pela carga (dcido, neutro, basico), estrutura (ciclico, aciclico)
tamanho (pequeno, médio, grande), aromadtico e alifatico. No presente trabalho uma das carac-
teristicas que serd analisada € a hidropacidade.

A unido de dois aminodcidos gera um dipeptideo, a jungdo de trés aminodcidos forma
um tripeptideo, e assim segue sucessivamente, sendo que quando ocorre a unido de varios ami-
nodcidos temos uma cadeia polipeptidica. Essas estruturas sdo formadas por no méaximo 20
tipos diferentes de aminodcidos, apresentados na Tabela [2] destes 12 sdo hidrofilicos (polares)
e 8 hidrofébicos (apolares). Os aminodcidos sdo classificados entre essenciais ou naturais de
acordo com sua fonte primdria. Os aminoacidos essenciais sao sintetizados apenas pelos vege-
tais, sdo eles: leucina, isoleucina, lisina, metionina, treonina, triptofano, valina e fenilalanina.
Os naturais sdo sintetizados tanto por animais quanto por vegetais, sdo eles: alanina, glicina,
histidina, tirosina, arginina, dcido aspdrtico, asparagina, glutamina, serina, prolina, cisteina e
acido glutamico.

Tabela 2 — Hidropacidade dos aminodacidos.
Hidrofilico (Polar) \ Hidrofébico (Apolar)

Asparigina (Asp) Alanina (Ala)
Glutamina (Gln) Leucina (Leu)
Arginina (Arg) Valina (Val)
Histidina (His) Isoleucina (Ile)
Lisina (Lys) Prolina (Pro)
Cisteina (Cys) Fenilalanina (Phe)
Glicina (Gly) Metiotina (Met)
Serina (Ser) Triptofano (Trp)
Treonina (Thr)
Acido aspdrtico (Asp)
Acido glutdmico (Gln)
Tirosina (Tyr)

Fonte: OLIVEIRA, 2012, p. 26.



2.1.7 0O Codigo Genético

Até a década de 60, um dos maiores mistérios dentro da Biologia era de como a sequén-

cia de nucleotideos no DNA conseguia determinar a ordem dos aminodcidos na geracdo da

proteina. Contudo, no século XX os bidlogos conseguiram decifrar a “linguagem da vida”.

Cada molécula de DNA se diferencia pela sequéncia de bases nitrogenadas que elas
apresentam, e essa sequéncia € que vai formar o cddigo genético, ou seja, essa sequéncia de ba-
ses do DNA se relaciona com a sequéncia correspondente de 20 aminoécidos para a formacao
das proteinas. Entdo, essa correspondéncia permite identificar o aminodcido especifico de cada
cédon, como pode ser observado na Tabela[3] Esses cédons sdo formados por uma trinca de ba-
ses nitrogenadas com 64 combinacdes possiveis. As bases sdo formadas pela adenina, citosina,

guanina e timina/uracila, que sdo representadas pelas letras A, C, G e T/U respectivamente, e

representam o alfabeto do DNA.

Tabela 3 — Combinagdes possiveis compostas pelas quatro bases nitrogenadas e seus respectivos

aminoacidos.

primeira posicdo extremidade 5’|

segunda posi¢ao

terceira posigdo extremidade 3’

U C A G

Lys Thr Arg Ile A

A Asn  Thr  Ser Ile C
Lys Thr Arg Met G

Asn  Thr Ser Ile U

Gln Pro Arg Leu A

C His Pro Arg Leu C
Gln Pro Arg Leu G

His Pro Arg Leu U

Glu Ala Gly Val A

G Asp Ala Gly Val C
Glu Ala Gly Val G

Asp Ala Gly Val U

STOP Ser STOP Leu A

U Tyr Ser Cys  Phe C
STOP Ser Trp Leu G

Tyr Ser Cys  Phe U

Fonte: OLIVEIRA, 2012, p. 31.

Os RNAs sdo produzidos a partir do DNA da seguinte forma: um grupo de trés bases
consecutivas do mRNA que s@o representados por trincas € o c6digo correspondente a um ami-
nodcido. O cddon necessita entdo do auxilio do tRNA para identificar os aminodcidos. O tRNA

¢ capaz de ligar-se aos aminodcidos que estdo dissolvidos no citoplasma e transportar essas uni-
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dades até o mRNA. O tRNA ainda possui em determinada regido de sua molécula uma trinca de

bases denominada anticédon e, de acordo com ele, o tRNA liga-se a um aminodcido especifico.

Este € o processo de transcri¢do.

O processo de tradugdo € aquele em que ocorre a leitura da mensagem contida no mRNA

pelos ribossomos, traduzindo a linguagem de dcido nucleico para a linguagem de proteina.

A seguir serdo apresentadas algumas caracteristicas fundamentais sobre o codigo genético:

a)

b)

c)

d)

cada cdédon corresponde a apenas um aminodcido, ou seja, o codigo genético €

inequivoco;

somente dois aminodcidos possuem apenas 1 cddon, sendo eles a metionina e o
triptofano. J4 os outros aminodcidos codificam mais de um cddon, ou seja, trés
aminodcidos tém seis codons possiveis, cinco aminodcidos tém quatro cédons, um

aminoécido tem trés cddons e nove aminodcidos tém dois cédons possiveis;

os codons UAA, UAG e UGA sado cédons que ndo codificam nenhum amino4cido.
Esses cédons sdo nomeados STOP, ou seja, sdo cédons de pontuacdo dando a ins-

trugdo pare;

os cddons com bases idénticas nas duas primeiras posi¢des, possuem um aminoa-
cido particular. Contudo, héd exce¢do de quando o aminodcido possuir 6 cédons

possiveis, os quatro dos coédons, possuem as primeiras bases em comum;

quando os cédons sdo semelhantes, eles costumam especificar aminodcidos seme-
lhantes. Por exemplo, os c6dons da treonina (Thr) diferem dos cédons da serina
(Ser) num tunico nucleotideo na posi¢do 5°. Do mesmo modo, os cédons que t€m U
na segunda posicao codificam aminodcidos hidrofébicos. Entdo, quando esses c6-
dons sao alterados, seja na extremidade 3’ ou 5°, esse aminoécido hidrofébico ainda
€ incorporado na proteina. Com base nessa propriedade do cdigo genético e a sua
degeneracdo, as células conseguem gerar uma certa tolerancia devido as substitui-
cOes ocasionadas a um Unico nucleotideo, que nem sempre tem como consequéncia
a producdo de uma proteina ndo funcional. Deve-se ressaltar que, os codons que

tém A na sua segunda posic¢ao codificam aminodcidos hidrofilicos;

o cddigo genético é “quase” universal, ou seja, todos os organismos utilizam o
mesmo cbédigo para traduzir suas proteinas, porém, hd algumas excecdes que sao

conhecidas, como por exemplo, as mitocondrias e certos protozodrios ciliados apre-
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sentam pequenas diferencas que estdo relacionadas com os cédons de parada. Essas
diferengas aparecem da seguinte forma: em protozodrios e mitocondrias, os cédons
AGA e AGG siao coédons de parada, ao invés de codificar arginina e, na mitocOn-
dria, AUA determina metionina em vez de isoleucina e UGA codifica o aminoacido

triptofano em vez de STOP.

2.1.8 Mutagdes

As mutacdes sao mudancas que ocorrem nas sequéncias de nucleotideos do material ge-
nético de um organismo. De acordo com a alteracdo provocada, elas podem ser classificadas
como desfavordveis (quando ocasiona erros na sequéncia de proteinas, causando doengas here-
ditarias) ou favoraveis (quando sdo criadas novas proteinas que ajudam o organismo a se adaptar
melhor a um ambiente). Nesta perspectiva, o efeito ocasionado na estrutura de um organismo

também ¢é classificado como mutacgdes de pequena e de grande escala.

a) Mutacoes de pequena escala: sio aquelas que afetam um pequeno gene em um ou

poucos nucleotideos.

— Mutacio pontual: E geralmente causada pelos erros na replicacio do DNA, onde
ocorre a troca de nucleotideos, podendo ocorrer a transicdo ou a transversao dos
mesmos, sendo a transi¢do a troca de pirimidina por pirimidina (C' <— U) ou
purina por purina (A <— (), ja na transversdo ocorre a troca de uma pirimidina
por uma purina ou vice-versa (C'/U «— A/G). Essas muta¢des pontuais também

sdo classificadas em trés tipos, sdo eles:
1. Mutacdo silenciosa: é quando o c6don codifica 0 mesmo aminoécido.
2. Mutagdo “missence”: é quando um cddon codifica um aminoécido distinto.
3. Mutagdo sem sentido: € quando se codifica para um cédon de parada (STOP),

interrompendo a proteina antes de seu término.

— Insercao: ocorre pela adi¢do de um ou mais nucleotideos na sequéncia do DNA.
Essa mutacdo € ocasionada por erros no processo de replicacdo de elementos repe-

titivos.
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— Delecao: além de serem mutagdes geralmente irreversiveis, ocorre a remog¢ao de

um ou mais nucleotideos na sequéncia do DNA.

b) Mutacoes de grande escala: dizem respeito aos rearranjos cromossdmicos que acome-

tem grandes segmentos de DNA.
— Duplicacao génica: € a criacio de vdrias cépias de uma regido cromossdmica, que
aumenta a dosagem dos genes dentro dela.

— Delecao de regioes cromossomicas: é a mutagdo que ocasiona a perda dos genes

presentes nessas regides.

— Perda de heterozigosidade: ¢ onde ocorre a perda de um alelo por dele¢cdo num

organismo que possuia dois alelos originalmente.

2.2 ELEMENTOS DE ALGEBRA

Nesta secao serdo apresentados os principais conceitos algébricos, importantes para a
compreensao deste estudo e podem ser encontrados em Domingues e Iezzi (2003), Gerdnimo e
Franco (2008), Hefez e Fernandez (2012), Costelo Jr. e Lin (1983), Oliveira (2012) e Sanchez,
Morgado e Grau (2004).

2.2.1 Grupos

Definicao 2.1 Um grupo é um par (G, %), onde G é um conjunto ndo vazio e * é uma opera¢do

bindria sobre G, satisfazendo:
a) Associatividade: a x (b c) = (a % b) x ¢, quaisquer que sejam a, b, c € G;

b) Existéncia de elemento neutro: existe um elemento neutro ¢ € G tal que exa = axe = a,

qualquer que seja a € G;

c) Existéncia de elemento inverso: para todo a € G existe um elemento a' € G, tal que

axa =a xa=e.
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Se, além disso, a comutatividade for valida para o grupo G, isto é, a x b = b * a para
quaisquer dois elementos a, b de G, entdo esse grupo é chamado de grupo abeliano ou comu-

tativo.

Exemplo 2.1 (R, +), (Q,+), (Z,+), (R —{0},-), (Q — {0}, -) sdo exemplos de grupos abeli-

anos.
Os teoremas a seguir decorrem da defini¢do de grupo.
Teorema 2.1 O elemento neutro de um grupo ¢é tinico.

Dem.: Suponhamos que existam dois elementos neutros e, ¢’ € (G, assim temos que,

€ =€ xe=e,

ou seja, ¢/ = e.

Portanto, existe um e somente um elemento neutro em G.

Teorema 2.2 O elemento inverso de um grupo é tinico.

Dem.: Suponhamos que existam dois elementos inversos a’, a” € G para um elemento a € G.
Entao,

ad=dxe=dx(axd")=(d*a)xad" =exd" =d",

ou seja, a’ = a”.
Isto implica que o’ e a” sdo iguais e existe um unico inverso para o elemento a.

Definicao 2.2 Um grupo em que seu conjunto ¢ finito, é denominado grupo finito, caso contrd-

rio, é denominado de grupo infinito.

Definicao 2.3 A ordem n de um elemento a pertencente a um grupo G é o menor inteiro positivo

tal que a™ = e onde e é a identidade do grupo.

Definicao 2.4 As operacoes entre elementos de um grupo finito podem ser representadas em

uma tabela de operagoes, conhecida como Tdabua de Cayley.
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Exemplo 2.2 Considere G = {e,a} um grupo sob %, de ordem 2. Para satisfazer as propri-
edades de grupo, necessariamente um elemento de G tem que ser um elemento neutro, além
disso, o elemento a tem que ser o seu proprio elemento inverso, caso contrdrio, teriamos dois
elementos neutros, o que contradiz a sua unicidade. Este grupo é representado pela tabua,

apresentada na Tabela[d;

Tabela 4 — Tdbua de G = {e, a}.

1 e a
el e a
a|a e

Fonte: Da autora.

Definicao 2.5 Se um subconjunto H de um grupo G é fechado sob a operacdo bindria sobre G

e se H é um grupo sob esta operacdo bindria, entdo H é chamado subgrupo de G. Escreve-se

H<G.

2.2.2 Anéis

Definicdo 2.6 Um conjunto ndo vazio R e um par de operacoes sobre R, respectivamente uma
adigdo (x,y) — x + y e uma multiplicagdo (x,y) — xy (ou x.y), é chamado de anel se estiver
sujeito as seguintes propriedades:

Para a adicdo:
a) Associatividade: a + (b+ ¢) = (a + b) + ¢, quaisquer que sejam a,b, c € R;
b) Comutatividade: a + b = b+ a, quaisquer que sejam a,b € R;

c) Existéncia de elemento neutro: existe um elemento neutro Og € R tal que, qualquer que

sejaa € R,a+0g=a=0g+a,

d) Existéncia de elemento inverso: qualquer que seja a € R, existe um elemento em R,

indicado por —a, tal que a + (—a) = Ogr = (—a) + a.
Para a multiplicagdo:

a) Associatividade: a - (b-c) = (a-b) - ¢, quaisquer que sejam a,b,c € R;
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b) A multiplicagdo é distributiva em relacdo a adicdo, a direita e a esquerda: se a,b,c € R,

entioa-(b+c)=a-b+a-c e (b+c)-a=b-a+c-a

Definicdo 2.7 Um anel (R, +, -), onde a operagdo - é comutativa é denominado de anel comu-

tativo.

Definicao 2.8 Se existe um elemento 1 € R tal que a -1 = 1-a = a para todo a € R,
entdo chamamos 1 a unidade ou identidade do anel R. Quando um anel R possui o elemento

identidade dizemos que R é um anel com unidade, ou simplesmente um anel com 1.

Definicdo 2.9 Seja (R,+,-) um anel. Um elemento a € R, a # 0 é um divisor de zero a
esquerda de R se existe b # 0 em R, tal que a - b = 0. Analogamente, a # 0 é um divisor de

zero a direita se existe b # 0 tal que b - a = 0.

Exemplo 2.3 O conjunto 7 dos inteiros é um anel, onde + e - sdo as operacoes de adigcdo e
multiplicacdo usuais dos inteiros. E temos ainda, que a operacdo de multiplicagcdo é comutativa
e 1 € 7 é o elemento neutro dessa operacdo. Sendo assim, o conjunto dos inteiros é um anel

comutativo com unidade.
Teorema 2.3 Sejam (R, +, ) um anel. Entdo:

a) O elemento neutro da soma denotado por 0, ou Og, € tinico.

b) Para todo a € R, o oposto de a (o inverso com relagdo a soma), —a, € tinico.
c) Valem as leis do cancelamento para a soma.

d) Paratodoa € R, a.0 =0 = 0.a.

e) Paratodo a,b € R, a-(—b) =(—a)-b=—(a-b)e(—a)-(—b)=a-b.

f) Se R é um anel com 1, entdo 1g é tinico.

g) Se R tem mais do que um elemento e R tem 1, entdo 1z # Op.

h) Se R é um anel no qual vale a lei do cancelamento a esquerda (respectivamente, a direita)

para o produto, entdo R ndo tem divisores de zero.

Dem.:



37

a) Suponhamos que existam dois elementos neutros Og, 0 € R. Entdo,
Or = 0r + 0% = 0%,

. /
ou seja, Op = 0.

Logo, existe um tnico elemento neutro em R.

b) Sejam a e @’ os inversos de a € R. Entdo,

Logo,

a=a+0g=a+(a+d)=(a+a)+d
=0g+d =d

a=a.

Portanto, o inverso de a € udnico.

¢) Como R é um grupo abeliano sob a adicdo e a,b,c € R, segue que para todo elemento

a € R existe um inverso —a. Entdo,

a+b=a+c = a+(—a)+b=a+(—a)+c

= b=c.

Portanto, b = c. O mesmo raciocinio € utilizado para mostrar que b+a =c+a =0 = c.

d) Paratodo a € R, temos que

a-0p+0r = a-0p
a-OR—i-OR = a-(OR—l—OR)

(I'OR—l—OR = CL'OR—I—(I'OR.

Segue pela lei do cancelamento que O = a - Op.
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e) Note que,
a-(=b)+a-b=a-(—=b+0b)=a-0g = Op. (2.1
Entdo, a - (—b) = —(a - b). Do mesmo modo,
(—a)-b+a-b=(—a+a)-b=0xr-b=0g. (2.2)

Por isso, (—a) - b = —(a - b). Portanto, de (2.1) e (2.2)), segue que a - (—b) = a - (—=b) =
—(a - b).

f) Suponhamos que existam dois elementos neutros da multiplicacdo 1p, 1%, € R, entdo,
lg=1g -1 =1%.

Logo, se R € um anel com unidade, entdo 1z € tnico.

g) Se 1z = Oy, entdo dado a € R, teriamos que:
a:a-lR:wOR:OR.

Assim, R C {Og}.
Entdo, R = {Og}. Logo, R tem apenas um elemento.

h) Sejaa € R, com a # Og. Suponha que a - b = Or. Entdo, vamos mostrar que b = Op.
Neste caso, R nao possui divisores de zero.

Sea-b=0p=a-0g. Entdo,

a-b=a-0g.

Como a # 0 e pela lei do cancelamento para o produto, temos que b = 0.

Defini¢ao 2.10 Anel das classes de restos médulo m, ¥ m > 1, é o conjunto Z,, = {0,1,2,....,m — 1},

em relagdo as operagoes assim definidas:

Ql
_l’_
SH
I
S
_l’_
<

l
S
I
S
=
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O zero desse anel é classe 0 e oposto de um elemento @ € 7Z.,, é classe m — a.

Exemplo 2.4 Os anéis da classe de resto modulo m, Z,, (m > 1), sdo exemplos importantes de
anéis finitos. Considere as tdbuas do anel Z¢ = {0,1,2,3, 4,5}, apresentadas nas Tabelas E] e
0

Tabela 5 — Tdbua da adi¢do de Zg = {0,1,2,3,4,5}.

+(0 1 2 3 4 5
0/0 1 2 3 45
111 2 3 4 5 0
212 3 45 01
31345 01 2
414 5 0 1 2 3
5/5 01 2 3 4

Fonte: Da autora.

Tabela 6 — Tdbua da multiplicacdo de Zg = {0, 1,2, 3,4, 5}.

10 1 2 3 45
0/j0 0 00 0O
110 1 2 3 4 5
210 2 4 0 2 4
3]0 3 0 3 0 3
410 4 2 0 4 2
500 5 4 3 2 1

Fonte: Da autora.

2.2.3 Corpos

Definicao 2.11 Seja F' um conjunto de elementos sobre o qual duas operagoes bindrias, adi¢do

&« »

“+7 e a multiplicacdo “-”, sdo definidas. F', junto com as duas operacoes bindrias, é um corpo

se as seguintes condi¢coes sdo satisfeitas:

a) F' éum grupo comutativo sob “+ 7. O elemento identidade é o 0 (zero).

b) O conjunto dos elementos ndo zero em F' é um grupo comutativo sob “-”. O elemento

identidade é 0 1 (um).

¢) A multiplicagdo é distributiva sob adigdo a direita e a esquerda, isto é, para quaisquer
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a,b,cem F,

a-(b+c)=a-b+a-c

(b+c)-a=b-a+c-a.

O numero de elementos em um corpo € chamado de ordem do corpo. Um corpo com

um numero finito de elementos é chamado um corpo finito.

Observacao 2.1 Em um corpo, o inverso aditivo de um elemento a é denotado por —a e o

inverso multiplicativo de a é denotado por a™*, desde que a # 0.

Observacao 2.2 Subtracdo de um corpo: a subtracdo de um elemento a por outro elemento b,

ambos pertencentes a um corpo, é definido como:
A
a—b=a+(-b).

Observacao 2.3 Divisdo em um corpo: a divisdo de um elemento a por um elemento ndo zero

b, ambos pertencentes a um corpo, é definida como:
A _
a=b=a-b '

Definicao 2.12 Um corpo de Galois é um corpo com um niimero finito de elementos represen-

tado por GF(p), sendo p um niimero primo.

Exemplo 2.5 Considere o conjunto {0, 1} cujas operagdes de adi¢do e multiplica¢do médulo-2

sdo apresentadas nas Tabelas[7| e

Tabela 7 — Operagdo de adigdo médulo-2.

10 1
00 1
1|1 0

Fonte: Da autora.

Este corpo é usualmente chamado de corpo bindrio e é denotado por GF'(2). Este corpo
desempenha um papel importante na teoria de codigos e € amplamente usado em computadores

digitais e sistemas de transmissdo (ou armazenamento) de dados digitais.
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Tabela 8 — Operacao de multiplicagdo médulo-2.

10
0(0 0
110 1

Fonte: Da autora.

Exemplo 2.6 Seja p um primo. O conjunto dos inteiros {0, 1, ...,p — 1} é um grupo comutativo
sob a adi¢cdo mdédulo-p. Os elementos ndo nulos {1,2, ..., p — 1} formam um grupo comutativo
sob a multiplicacdo médulo-p. Portanto, esse conjunto é um corpo de ordem p sob a adi¢do e

multiplicacdo médulo-p e é chamado de corpo primo, denotado por GF(p).

Para qualquer inteiro m é possivel estender um corpo primo G F'(p) com p elementos
para um corpo estendido GF'(p™) com p™ elementos. A ordem de qualquer corpo finito esten-
dido é poténcia de um primo.

E possivel utilizar a maioria das técnicas de dlgebra nos célculos sobre corpos finitos.

2.2.3.1 Aritmética de Corpos Binarios

Em geral, podemos construir c6digos em simbolos de qualquer corpo de Galois GF'(q),
em que ¢ é um primo p ou uma poténcia de p, entretanto, cddigos e simbolos de corpo binério
GF(2) ou suas extensdes GF'(2™) sdo mais amplamente utilizadas em transmissdo de dados
digitais e sistemas de armazenamento, porque a informacdo nestes sistemas € universalmente
codificada na forma bindria por razdes praticas. Neste momento, nos concentraremos apenas
em cddigos bindrios e cddigos com simbolos do corpo GF'(2™). A maioria dos resultados
apresentados podem ser generalizados para cddigos com simbolos de qualquer corpo finito
GF(q), com g # 2 ou 2. Na aritmética bindria a subtrac¢do € igual a adi¢do. Nesta aritmética
usamos adi¢do e multiplicacdo modulo-2, definidas nas Tabelas|/|e

Esta aritmética € equivalente a aritmética ordindria, exceto que consideramos 2 igual a
0,isto é,1+ 1 = 2 = 0. Observe que, como 1 + 1 = 0, 1 = —1. Dai, na aritmética bindria,
subtragdo € o mesmo que adi¢do.

Para o estudo de cddigos de bloco lineares, as operacdes polinomiais sdo de fundamental

importancia. Uma palavra bindria pode ser representada por um polindmio na forma:

F(X)=fo+ [iX 4+ X4+ [ X"

Assim, a palavra bindria (101011), onde o bit mais significativo € o bit mais a esquerda,
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pode ser descrito pelo polindmio:

FX)=1+1X +0X? +1X° +0X* +1X°,

fX)=1+X+ X3+ X5

A adigdo (ou subtragio) de dois polindmios a(X) = 1 + X + X3 + X° e b(X) =
1+ X2+ X3 + X* 4+ X7 pode ser feita da forma
1+1X +0X%+1X3+0X* +1X° 4+ 0X6 + 0X7

+ 140X +1X24+1X34+1X*+0X°4+0X0+1X7
04+1X +1X24+0X3+1X*4+1X°+0X6+1X7

a(X)+b(X) =X+ X*+ X*+ X5+ X"

A multiplica¢do dos mesmos polindmios a(X) e b(X) é obtida fazendo

14+1X +0X2+1X3+0X*+1X% +0X6 4+ 0X7
140X +1X2 +1X3 +1X4 +0X5 +0X6 +1X7
1+1X 4+0X2+1X3 40X +1X°% +0X6 4 0X7
1X2 +1X3 +0X4 +1X%°4+0X6 4+ 1X7 4 0X8 4 0X?
1X3 +1X44+0X°+1X64+0X74+1X8 +0X° +0x10
1X4 +1X5 +0X60 +1X7 +0X8 +1X9 4+ 0X10 +0x11
1IX7T4+1X8 +0X° +1X190 4 oxM +1X12 + 0Xx13 4 0x14
141X +1X24+1X3 4 0X44+1X% +1X6 +1X7 +0X8 +1X° +1X10 fox1 +1X12 4 0X13 4 0Xx14

aX) (X)) =1+ X+ X+ X+ X° + X0+ X"+ X% + X104 X2

Evidentemente, se a(X) = 0, entdo a(X) - b(X) = 0.

A divisdo entre um polindmio f(X') e um polindbmio g(X), no caso em que f(X) possui
grau maior ou igual do que g(X) e g(X) ndo € zero, resulta em um quociente ¢(.X) e um resto

r(X) e a operagdo pode ser escrita na forma do algoritmo de divisdo de Euclides como:

F(X) = q(X)g(X) +r(X).

Exemplo 2.7 Seja f(X) = X® + X5+ X'+ X +1eg(X) = X3+ X + 1. Entdo a divisdo
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de f(X) por g(X) pode ser feita conforme serd mostrado a seguir:

X6+ X5 4+ X4 + X +1 X3+ X +1
X6 + X4+ X3 X3 + X? (quociente)
€ + X3 +X+1
X5 + X5 + X?
X%+ X + 1(resto)

Um polinémio f(X) sobre GF'(2), com niimero par de termos, € divisivel por X + 1.

Segundo o Teorema do Resto (Domingues e Iezzi, 2003, p. 297), temos que o resto da
divisdo de f por X — a é f(a). Neste caso, como —1 = 1 em G'F'(2), entdo ser divisivel por
X +1 € o mesmo que ser divisivel por X — 1, o que corresponde ao fato de f(1) = 0, segundo o
Teorema do Resto. Agora, tendo f um nimero par de termos, cujos coeficientes sio compostos
apenas por 1's, ao avaliarmos (1) obtemos necessariamente um nimero par, que em GF'(2) é

igual a zero. Portanto, f(1) = 0 e o resultado segue.

Definicdo 2.13 Um polinémio p(X) sobre GF(2) de grau m é dito irredutivel sobre GF'(2)
se ele ndo for divisivel por nenhum outro polinémio sobre GF'(2) de grau menor que m, mas

maior que zero.

Exemplo 2.8 Os polinoémios: X?> 4+ X +1; X3+ X 4+ 1; X* + X + 1 sdo irredutiveis (Costelo
Jr. e Lin (1983)).

Existem apenas dois polindmios de grau 1 sobre GF(2), que sdo: X e X + 1.

Seja f1(X) = X? + X + 1. O Teorema do Resto nos diz que o fato de f,(0) =1 # 0
e f1(1) =3 =1 #0, resulta que f, ndo pode ser divisivel por X e nem por X + 1. Portanto,
f1(X) € um polinémio irredutivel de grau 2.

Seja fo(X) = X3 + X + 1. Com um raciocinio andlogo, concluimos que f»(X) ndo
é divisivel por X e nem por X + 1, pois f2(0) # 0 e fo(1) # 0. Como fo(X) ndo é divisivel
por nenhum polinomio de grau 1, ele ndo pode ser divisivel por um polinomio de grau 2.
Lembrando que a vinica maneira de fatorar fo(X), sem que um dos fatores seja um polindémio
constante, e no caso em que um polindmio tem grau 1 e o outro tem grau 2, para que a soma
dos graus resulte em 3 = grau f,. Portanto, fo(X) € irredutivel sobre GF(2).

Seja f3(X) = X* 4+ X + 1. Como f3(0) # 0 e f3(1) # 0, concluimos que f3(X)

ndo se fatora como um produto de um polinomio de grau 1 por um polinomio de grau 3. A
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possibilidade que resta é através do produto de dois polinomios de grau 2. Existem quatro
polinémios de grau 2 sobre GF(2), que sdo: X?; 1+ X?; X + X? e 1 + X + X2 Uma vez que
o produto entre eles nunca resulta em f3(X), concluimos que f3(X) é um polinémio irredutivel

de grau 4.

Definicao 2.14 Um polindomio irredutivel p(X) de grau m é dito primitivo se o menor inteiro

positivo n para o qual p(X) divide X" +1én = 2™ — 1.

Exemplo 2.9 O polinémio p(X) = X* + X + 1 é irredutivel e primitivo, pois p(X) divide
X1 4+ 1 e nenhum X™ + 1 paral < n < 15 (Costelo Jr. e Lin (1983)).

Usando o GeoGebra, podemos listar os restos da divisdo de X™ + 1 por X* + X + 1,

comn = 1;...; 15, utilizando o comando:

Sequéncia (Resto (X"m+1,X"4+X+1),m,1,15).

Figura 13 — Restos da divisdo de X™ 4+ 1 por X* 4+ X + 1,comn = 1;...; 15.
o

rquivo Editar Exibir Opgies Feramentas Janela Ajuda

'A./{.;. Allr\"_ [©) @ é. x =2 )

€7 Janela de Algebra
»

- [m] X

Ol ={(x+1x2+Lx 4+l —x = mx+ L, ==L, = 2+ 2,2 2x + 2+ 2 x + L, 2 P — P — P =3k =L, 3 = 3% =3, =32 = 3% 4+ 2, -3 + A + 4,422 6x + 4]

[T TN

Fonte: Da autora.

Observe na Figura[I3} que os restos obtidos sao:
e+ 22 +1, 2341, —x, —x®—x+1, -2 —2’+1, =23+ +2 22420 +2, 23+ 222+ +1,
203+ 2% —x, 23 —2® — 3w — 1, —23 — 32? — 3w, =323 — 322 +2, =32 +4x +4, 42% + 62 + 4.
Note que o nico resto cujos coeficientes sdo todos pares, ou seja, resto nulo em GF(2),

é o proveniente de n = 15.



Por outro lado,
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p(X)=X"+ X+ X*+ X +1

é irredutivel, porém nédo é primitivo, pois além de p(X) dividir X5 + 1 ele também divide

X5 + 1, uma vez que sobre GF(2), temos:

B rl=@+D).@+z+ D)@ + 2+ 2+ o+ D). @B+ 2"+ P+t e+ 1)

e

P Hl=(x+1).2* +2* + 2>+ +1).

Nao € fécil reconhecer um polindmio primitivo. Para um dado m, pode haver mais do

que um polindmio primitivo de grau m. A Tabela [9] apresenta apenas um polindmio primitivo

para cada valor de m. Os polindmios apresentados sdo os que possuem 0 menor nimero de

termos.

Tabela 9 — Lista de polindmios primitivos.

p(X)

NI IC MRV R NS B

10
11
12
13
14
15
16
17
18
19
20
21
22
23
24

1+X+ X3
1+ X+ X4
14+ X2 4 X5
1+ X+ X6
1+X3+X7
14+ X2 4+ X34+ X4 4 X8
1+ X%+ X9
1+X3+X10
1+X2+X11
14+ X+ X4 4 X6 4 x12
14+ X+ X34+ X444 X13
1+X+X6+X10+X14
1+ X+ X1
1+X-|—X3+X12+X16
1+X3+X17
1+x7+x18
14+ X+ X2 4+ X54X19
1+X3+X20
1+X2+X21
1+ X+ X22
1+x5+x23
1+ X+ X2 4+ X7 Xx24

Fonte: COSTELO JR. E LIN, 1983, p.29.

2.2.4 Construgio de Corpos de Galois GF'(2™)

Nesta secao serd apresentado um método para construir corpos de Galois de 2™ elemen-

tos (m > 1) do corpo bindrio GF'(2). Come¢amos com os dois elementos 0 e 1 de GF'(2) e

um novo simbolo «. Entdo definimos uma multiplicacdo

(134

para introduzir uma sequéncia de
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poténcia de ov como segue:

0-0=0,
0-1=0=1-0,
1-1=1,
0-a=0=a-0,

(2.3)

o =a-a-...-a (j— vezes)

Segue da defini¢dao de multiplicacdo precedente que:

Agora, temos que o seguinte conjunto de elementos sobre os quais a operagdo multipli-

[13n4)

cagdo “-” esté definida:

F={01aad,...,0d, ..}

O elemento 1 € algumas vezes denotado por a’.

Suponha que o conjunto F' contenha apenas 2" elementos e seja fechado sobre a multi-
plicagdo “-” definida em (2.3)).

Seja p(X') um polindmio primitivo de grau m sobre GF'(2). Assumimos que p(«) = 0

(isto €, a é uma raiz de p(X)). Como p(X) divide X*"~1 + 1, temos:

X241 = g(X)p(X).
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Se trocarmos X por «, obtemos:

Como p(a) = 0, temos:

Considere ¢(«) como um polindmio de « sobre GF'(2), segue que ¢(«) - 0 = 0. Como
resultado, obtemos:

2"t r1=0.

Adicionando 1 a ambos os lados de o*”~! + 1 = 0 (usando adicdo médulo-2), obtemos:

2" =1=0a" (2.4)

Assim, sob a condi¢@o que p(«) = 0, o conjunto F’ se torna finito e contendo os seguin-
tes elementos:

F*={0,1,a,0?,...,a*" 7%} (2.5)

F™ possui ordem 2™ e os seus elementos nao nulos sdo fechados sob a operacdo multi-

(I3RS

plicacao “-”.

Para construir GF'(2™) de GF'(2), serdo desenvolvidas duas representagdes para os ele-
mentos ndo nulos de GF'(2™): a representagdo por poténcia e a representagdo polinomial. A
representacdo por poténcia € conveniente para a multiplicacdo e a representacdo polinomial €

conveniente para a adi¢do.

Exemplo 2.10 Seja m = 4 e considere o polinémio primitivo p(X) = 1 + X + X* sobre

GF(2). Admitindo que o seja uma raiz do polinémio, entdo p(«) = 0, ou seja,

0=14+a+a’ = at =1+« (2.6)



Usando a relagdo @) pode-se construir um GF(2*) como se segue:

a®=a-at
aS=a-o
a"=a-a°
ad=a-af
o =a-ad®
al®=a-a

adt*=a-a®=a(l+*+P)=a+d+at=a+aP+1+a=1+0°

a =0«

voltou!
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As representacdes por poténcia, polinomial e vetorial para GF(2*) sdo apresentadas

na Tabela

Tabela 10 — GF(2%) gerado por p(X) =1+ X + X*.

POTENCIA | POLINOMIAL | VETORIAL

0 0
=1 1

al «

a? o?

a? o?

at l1+a

a’® a+ a?

af o? + o?

o’ 1+a+a?

a8 1+ a?

a’ a+ad

at? 14+a+a?

all a+a?+ad

al? l+a+ao?+a3

a13 1 + a? + a3

0414 1 +a3

(0000)

(0011)
(1101)
(1010)
(0101)
(1110)
(0111)
(1111)
(1011)
(1001)

Fonte: Da autora.
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2.2.5 Relagoes de Ordem

Nesta secdo serdao apresentados os principais elementos sobre Relagdes de Ordem, de-
talhados da seguinte maneira: na subsegdo [2.2.5.1] a estrutura de Reticulados Booleanos e na

subse¢do [2.2.5.2] os diagramas de Hasse.

2.2.5.1 Reticulados Booleanos

Definicao 2.15 Uma relagdo < em A diz-se de ordem parcial (ROP) se satisfaz as proprieda-
des:

a) Reflexiva: x <X x para todo x € A.
b) Transitiva: x X yey = zimplicax = z.
c) Anti-simétrica: x Xy ey = x implica x = y.

Definicao 2.16 (A, <) é um conjunto parcialmente ordenado (CPO) se = for uma relacdo de

ordem parcial definida num conjunto ndo vazio A.

Definicao 2.17 Um Reticulado é um conjunto parcialmente ordenado no qual todo par de ele-

mentos do conjunto possui simultaneamente soma e produto.
Reticulado como Algebra: Conectivos A e V

Considere os valores verdade F e V (Falso e Verdadeiro), bem como os conectivos 16-
gicos A e V. Se considerarmos 0 e 1 ao invés de F e V para os conectivos 16gicos temos que
a estrutura ({F, V}, A, V) constitui um reticulado, ou seja, a conjun¢@o e disjun¢io (Tabelas
[[1]e[I2)) levam a um reticulado booleano atendendo as suas propriedades. Entdo, utilizando o
estudo da légica, pode-se verificar que as estruturas ({F, V}, A) e ({F, V}, V) sdo semigrupos
abelianos (pois satisfazem as propriedades associativa, comutativa e as operacoes sao fechadas)
e, que os conectivos A e V satisfazem a propriedade de absor¢do, ou seja, a V (a A b) = a e

aA(aVb)=a.
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Tabela 11 — Operacdo com o conectivo A Tabela 12 — Operacdo com o conectivo V

(conjuncgao). (disjung¢do).

A B|AAB A B|AVB

1 1 1 I 1 1

1 0 0 1 0 1

0 1 0 0 1 1

0 O 0 0 O 0

Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.

Definicao 2.18 Um reticulado booleano B(X) é um conjunto parcialmente ordenado de ele-

mentos com as seguintes propriedades:

a) B(X) contém dois elementos chamados de elementos minimo e mdximo, denotados por 0 e
1, respectivamente, que sdo limites universais, ou seja: 0 < o < 1 para todos os o € X

e satisfaz as propriedades especiais:

— Intersecdo: O Na=0el Na = qa.
— Unido: 0Va=aelVa=1

b) Para todos os elementos o € X existe o elemento "« € X, chamado complemento do

elemento «, de tal forma que:

alN a=0 e aV a=1.

c) Em B(X), as operacdes N e \ satisfazem a lei distributiva, isto é:

(aNB)V(aNd) =aAN(BV) e (aVB)A(aV) =aV (BAND).

2.2.5.2 Diagrama de Hasse

Definicao 2.19 Quando um conjunto possui um niimero finito de elementos, a relacdo de ordem
possui uma representacdo grdfica adequada para as suas propriedades. Essa representacdo é
denominada “diagrama de Hasse” ou “diagrama de linha”, que é uma forma mais simplificada
do diagrama sagital. Esse tipo de representagcdo torna mais evidente o comportamento dos
elementos do conjunto dado pela relacdo.

Considere uma relagcdo de ordem R sobre um conjunto A, a construgdo se faz da se-

guinte maneira:
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a) Cada elemento do conjunto A é representado por um ponto;

b) Se um elemento x estiver relacionado com um elemento vy, representaremos isso por um

segmento de reta unindo ambos;

c) A propriedade reflexiva é omitida na representacdo, ou seja, ndo colocaremos os lacos

em torno de cada elemento de A, como se faz no diagrama sagital;

d) A propriedade transitiva fica subentendida na representacdo, ou seja, v Ry e yRz, temos

xRz, mas o segmento indicativo de x Rz ndo é colocado;

e) A representagdo serd orientada de baixo para cima, ou seja, se x Ry, entdo o elemento x

serd colocado em uma posicdo abaixo do elemento y.

Exemplo 2.11 Considere o conjunto A = {a,b,c,d}. A relacdo identidade 1, é representada

pelo diagrama da Figura Observe que ndo hd segmentos ligando os pontos.

Figura 14 — Relacdo identidade I4.
a b

[ J@)
[ Jom

Fonte: Da autora.

Exemplo 2.12 A relacio R = {(x,y) € N x N | x divide y}, tem como diagrama parcial a
representagdo apresentada na Figura[l5| Escolhemos para representar apenas um subconjunto

de IN. Nesse caso, A = {1,2,3,4,5,6,7,8,9,10}.
Figura 15 — Diagrama de Hasse.

/8
e
N

Fonte: Da autora.
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2.3 CODIGOS CORRETORES DE ERROS

Nesta secdo, serdo apresentados os principais conceitos de Codigos Corretores de Erros,
importantes para a compreensdo deste estudo e podem ser encontrados em MacWilliams e Slo-

ane (1981) e Oliveira (2012).

Um canal de comunicagdo pode apresentar uma série de pertubacdes que podem difi-
cultar o entendimento dos dados enviados, essas pertubacdes podem ser distor¢des, ruidos, etc
(OLIVEIRA, 2012). Um sistema de comunicacdo pode ser considerado um conjunto de me-
canismos que possibilita a transmissdo de informacdo de um transmissor para um determinado
receptor, através de um canal de comunicagao.

Um sistema de comunicacao possui alguns elementos importantes, apresentados na Fi-

gura
Figura 16 — Elementos importantes em um sistema de comunicacao.
FONTE TRANSMISSOR RECEPTOR DESTINO
SINAL SINAL
RECEBIDO
MENSAGEM MENSAGEM
RUIDO

Fonte: Da autora.

1. Fonte de informacao: produz a mensagem que serd enviada.
2. Transmissor: possibilita enviar a mensagem com um sinal adequado.
3. Canal: meio utilizado para enviar a mensagem do transmissor para o receptor.

4. Receptor: realiza as acdes inversas ao que foi feito pelo transmissor, reconstruindo a

mensagem.

5. Destino: para quem / onde a mensagem foi destinada.

A seguir serdo apresentadas algumas defini¢des importantes relacionadas ao estudo da

teoria de codigos.
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Definicao 2.20 Cddigo é um conjunto de simbolos usados na transmissdo e recepgcdo de men-

sagens. Os elementos bdsicos para se construir um codigo sdo:

e Alfabeto: um conjunto finito de elementos. Cada um desses elementos chama-se digito.

Quando o niimero de elementos do alfabeto é q, diz-se que o cddigo é q-drio.

e Palavras-codigo: é uma sequéncia finita de digitos. O niimero de digitos de uma palavra-

codigo é o seu comprimento.

Definicao 2.21 Codificacdo é o processo de mapeamento, ou seja, é uma conversdo de uma
dada sequéncia de digitos (alfabeto fonte) em uma outra sequéncia de digitos (alfabeto do

codigo).

Matematicamente, uma codificacdo € uma fun¢ado injetiva que a cada simbolo do alfa-
beto fonte faz corresponder uma palavra-cédigo. Dada uma codificagdo f, com alfabeto fonte
F = {s1,5s9,..., 5.}, as palavras f(s1), f(s2), ..., f(sn) s@o palavras-c6digo e o cddigo, C, é o

conjunto dessas palavras-codigo.

C= {f(51)7 f(52)7 7f<8n)}

2.3.1 Cddigos de Bloco

Os cddigos de bloco se caracterizam pelo fato do processo de codificacdo ser feito sobre
blocos de bits ou blocos de simbolos. Um feixe de bits ou simbolos é segmentado em blocos
de k bits ou simbolos, a partir dos quais sdo geradas palavras-cédigo com n bits ou simbolos.
Assim, a nota¢@o que caracteriza um cddigo de bloco é C'(n, k). Se k bits estdo contidos em
um bloco de n bits, entdo a quantidade de bits de redundancia introduzidos no processo de
codificacdio é n — k. A quantidade de palavras-cédigo diferentes que podem ser geradas é ¢*.
Para os c6digos bindrios, teremos 2¥ palavras-cédigo.

O processo de codificagdo por bloco consiste em transformar um segmento da mensa-
gem, m, com k bits em palavra-c6digo ou vetor codigo, c, com n bits. As alteracdes sofridas
pelo vetor cdédigo podem ser representadas por meio de um vetor erro, e. Um vetor cédigo, c,

somado com um vetor erro, e, resulta em um vetor recebido, 7.

r=coe,
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onde, & representa a soma direta, médulo-2, entre os vetores c € e.

O vetor recebido € entregue ao decodificador, cuja finalidade € transformar o vetor re-
cebido no vetor decodificado, que consiste na melhor estimativa do vetor transmitido. A partir
do vetor codigo estimado, ¢/, a melhor estimativa da mensagem, m/, é reproduzida na saida do

decodificador.

Defini¢do 2.22 O peso de Hamming de um vetor v, cuja notagdo é w(v), € definido como sendo
o ntimero de elementos ndo nulos em v. Para um vetor bindrio, o peso de Hamming é igual ao

ntimero de digitos “1” contidos em v.

Definicao 2.23 A distdncia de Hamming entre dois vetores codigos, v e x, cuja notagdo é
d(v,x), é definida como sendo o niimero de posi¢oes em que os digitos dos dois vetores que
sdo diferentes entre si. Para o caso bindrio, a distancia de Hamming pode ser determinada
facilmente pela propriedade de adicdo modulo-2, pois ela é igual ao niimero de digitos “1”

contidos no vetor resultante da operagcdo v &® x.

dv,z) =w(v ® z).

Exemplo 2.13 Determine a distancia de Hamming entre os vetores v = 10110 e x = 10101.

dv,z) =w(v ®z) =w(10110 & 10101) = w(00011) = d(v,z) = 2.

Definicao 2.24 Uma métrica em um conjunto M é uma fungdo,

d:MxM-—R

(z,y) = d(z,y)
satisfazendo:
(a) d(x,y) > 0ed(x,y) =0 =1y,
(b) d(z,y) = d(y,x);
(c) d(z,z) <d(z,y) +d(y, z),V x,y,z € M.

Proposicao 2.1 A distancia de Hamming é uma métrica.
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Dem.: _ . i . o n P
Seja um cédigo corretor de erros um subconjunto préprio de A™, para algum nimero
natural n. Dados dois elementos u ¢ v em A", definimos a distincia de Hamming entre eles

como

d(u,v) = #{i;u; # v;,i € [n]},

onde # representa a cardinalidade, ou seja, o nimero de elementos.

(a)
d(u,v) € N\{0},V u,v € A" = d(u,v) > 0,V u,v € A".
(b)
d(u,v) = #{i;u; # v;,1 € [n]}
= #{i;v; # w;,i € [n]}
=d(v,u).
(c) Defina S:

S A" x A" : = P([n])

(u,v) = {i;u; # v;,1 € [n]}

de modo que d(u,v) = #S(u,v).

Dai, sejam u, v, w € A™.

i€ S(u,v) = u; #v; = u; #w; ou v; £ w;
=1i€ S(u,w) ou i € S(v,w)
= S(u,v) C S(u,w) U S(v,w)
= #5(u,v) < #(S(u, w) US(v,w)) < #8(u, w) + #5(v, w)
cod(u,v) < d(u,w) + d(v,w), Y u,v,w € A



56

3 CONSTRUCAO E ANALISE DOS RETICULADOS BOOLEANOS E DIAGRAMAS
DE HASSE ASSOCIADOS AOS ROTULAMENTOS DO CODIGO GENETICO

Neste capitulo serdo apresentadas as contribuicdes deste trabalho, por meio das cons-
trucdes dos reticulados booleanos, diagramas de Hasse e as médias das distancias de Hamming
entre os pares de aminodcidos, como as distancias médias entre os seus respectivos cédons, por
meio de uma permutagdo escolhida para cada um dos rotulamentos: A, B e C.

Para a construcdo dos reticulados booleanos devemos construir as “tabelas verdade”
utilizando os conectivos légicos “A” e “V” das operacdes da dlgebra booleana, por meio das
associacdes que serdo obtidas da permutacao escolhida em cada rotulamento. Para a realizagdo
dessas operagdes, utiliza-se os dados apresentados nas Tabelas [I1]e[12]

O diagrama de Hasse € uma forma organizada de apresentar os codons do cédigo ge-
nético, com o objetivo de analisar as propriedades dos aminodcidos e classificar os cddons de
acordo com a sua hidropacidade e outras caracteristicas. O diagrama é composto por 64 c6-
dons, dispostos em 7 linhas. Cada linha apresenta um determinado nimero de cédons e sua
construcao detalhada € observada no Rotulamento A.

Conforme a proposta de Sdnchez, Morgado e Grau (2004), apresentamos em cada rotula-
mento as médias das distancias de Hamming entre os pares de aminodcidos, como as distancias
médias entre os seus respectivos cddons. Pode-se notar que os valores das médias das distancias
de Hamming maiores ou iguais a 4 aparecem em negrito, pois sdo considerados valores altos
para essas distancias, de acordo com Sanchez, Morgado e Grau (2004). Um fato a ser desta-
cado, é que os resultados expressos na Tabela[I9do Rotulamento A, sdo iguais ao caso proposto
por Sanchez, Morgado e Grau (2004), que utilizou outra permutacdo no mapeamento do c6digo
genético.

Segundo Sanchez, Morgado e Grau (2004), quando se obtém valores maiores nas médias
das distancias de Hamming entre pares de cddons, € sabido que elas sdo as mais perigosas,
pois pode-se alterar as propriedades dos aminoécidos e as funcdes bioldgicas das proteinas,
acarretando até riscos de grandes mutacdes genéticas. Pode-se notar que aminodcidos com
grandes diferencas em suas propriedades apresentaram altos valores nas médias das distancias

de Hamming.



3.1 ROTULAMENTO A

Para o estudo do Rotulamento A, serd utilizada a permutacdo 0132, para o reticulado
primal. Como consequéncia, a permutagdo 2310 do Rotulamento A serd utilizada para a cons-
trugdo do reticulado dual. Uma observacdo é que a atribui¢do {0, 1,2,3} de Z, é feita em
relagdo a ordem {A,C,G,U} em N, ou seja, as bases sdo estabelecidas na seguinte ordem:
adenina (A), citosina (C'), guanina (G) e por fim, uracila (U). Utilizando as permutacgdes esco-
lhidas, foram estabelecidas as seguintes associagdes, apresentadas nas Tabelas[13]e[I4] levando

em consideracdo a ordem das bases apresentadas anteriormente e a associagdo com elementos

do conjunto Zis X Z.

Tabela 13 — Associagao estabelecida pela permutacdo 0132 primal do Rotulamento A.

Fonte: Da autora.

AlC|G]|U
0o 1 3 2
00 10 01 11

Tabela 14 — Associagdo estabelecida pela permutacdo 2310 dual do Rotulamento A.

Fonte: Da autora.

A seguir serd apresentado o procedimento para a construc¢do dos reticulados booleanos

primal e dual.

A|lC|G]|U
2 3 1 0
11 01 10 00

3.1.1 Procedimento para a constru¢@o dos reticulados booleanos

Utilizando as operacoes da dlgebra booleana (Tabelas|11|e e a permutacdo 0132 do

Rotulamento A, obtemos os dados das Tabelas [I5]e[16]

Tabela 15 — Operacéo primal A (e) do Rotulamento A.

A o001 ]10]11

00 00 00 00
01 00 01 00
10 00 00 10
11 00 01 10

00
01
10
11

Fonte: Da autora.

AlA]G|C]|U
A A A A A
G A G A G
C A A CC
U A G C U
Fonte: Da autora.
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Tabela 16 — Operagdo primal V (ou) do Rotulamento A.

v [00]01]|10]11 VIA|G|C]|U
00 00 O1 10 11 A A G C U
01 o1 o1 11 11 G G G U U
10 10 11 10 11 c C U C U
11 11 11 11 11 U U U U U
Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.

Utilizando as operagdes da dlgebra booleana (Tabelas[I1]e[I2)) e a permutagio 2310 do
Rotulamento A, obtemos os dados das Tabelas[17]e

Tabela 17 — Operacdo dual A (e) do Rotulamento A.

Aoojo1]|10]11 AlU|C|G|A
00 00 00 00 00 U U U U u
01 00 01 00 oO1 C U C U C
10 00 00 10 10 G U U G G
11 00 01 10 11 A U C G A
Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.
Tabela 18 — Operagdo dual V (ou) do Rotulamento A.
v [00]o01]|10]11 viu|Cc|G|A
00 00 01 10 11 U u C G A
01 o1 01 11 11 C C C A A
10 10 11 10 11 G G A G A
11 11 11 11 11 A A A A A
Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.

O reticulado booleano primal serd obtido a partir da Tabela[I6] Observe que:

a) A base A (adenina) se liga as bases (& (guanina), C' (citosina) e U (uracila).
b) A base GG (guanina) se liga a ela mesma e a base U (uracila).
c) A base C' (citosina) se liga a ela mesma e a base U (uracila).

d) A base U (uracila) se liga apenas a ela mesma.

Conforme essas observacdes, obtém-se a constru¢do seguindo o caminho que as bases
percorrem. O reticulado booleano dual serd obtido de maneira andloga a construc¢ao do reticu-

lado primal, sendo ele a partir da Tabela Assim, obtemos as representacdes nas Figuras
e[I8
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Reticulados primal e dual associados ao Rotulamento A.

Figura 17 — Reticulado primal (0132). Figura 18 — Reticulado dual (2310).
G 01 > U 11 C 01 > A 11
A 00 > C'10 U 00 > G 10
Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.

3.1.2 Procedimento para a constru¢do dos Diagramas de Hasse

O diagrama de Hasse é composto por 64 cédons, dispostos em 7 linhas, seguindo o

procedimento:

a) Na 1? linha tem-se o cédon que apresenta seu elemento maximo, atribuido por 11. Por

exemplo: UUU «— 111111.

b) Na 7% linha tem-se o c6don que apresenta elemento minimo, atribuido por 00. Por exem-

plo: AAA <— 000000.

c) A 2? linha € constituida por seis cddons organizados da esquerda para a direita. Biologi-

camente, como se a leitura fosse no sentido 5’ — 3'.

d) A 6* linha ¢ constituida no sentido oposto a 2?2 linha (3’ — 5'), ou seja, da direita para a

esquerda, respeitando sempre a complementaridade biolégica: A <+ Ue C <> G.

Como exemplo, considere na Figura 20} na segunda linha seguindo da esquerda para a
direita, o primeiro cédon € o UGU. Logo, seu complementar biolégico na 6* linha, da

direita para a esquerda, é o cédon ACA. Ou seja, UGU +— ACA.

e) A 3? linha e 5 linha sao constituidas por quinze cédons cada uma, e segue 0 mesmo

procedimento dos passos c) e d).
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f) A 4? linha € constituida por vinte c6dons e a escrita dos cédons € realizada respeitando a

complementaridade bioldgica seguindo das laterais para o centro.

Considerando a proposta de Sanchez, Morgado e Grau (2004), a Figura [I9] representa

como € realizado o preenchimento da 4* linha do diagrama de Hasse da Figura

Figura 19 — Preenchimento da 4* linha do diagrama de Hasse.
UGA AGL AUC CUA GAU UAC CAU UAG Uca ACT GCG GC( CCG CCc
010101 100101 011001 101001 001101 110001 100011 000111 010011 001011 110100 101100 111000 011100 001110 110010 010110 100110 011010 101010

([T ]]

GUA AUG

)

Fonte: Da autora.

Observe que o nimero de cddons existente em cada linha, se d4 devido a sua associa¢ao
algébrica, ou seja, estd relacionado com o nidmero de zeros (0) ou uns (1) que cada cédon possui.

Por exemplo, para Figura[20] temos que:

a) Na 1? linha, o c6don possui seis uns (1) e ele é o tnico cédon que possui essa quantidade

de uns (1).

UUU « 111111

b) Na 2% linha, os cddons sdo representados por um elemento zero (0) e cinco elementos uns

(1). Com isso, tem-se seis codons, apresentados a seguir:

UGU« 111101
UUC<« 101111

GUU« 110111
CUU<« 111011

UUG+011111
UCU<«+ 111110

¢) Na 3% linha, os c6dons sdo representados por dois elementos zeros (0) e quatro elementos

uns (1). Temos entdo, que esta linha possui quinze c6dons, sendo eles:

GGU+«+110101 CGU+«111001 UGG+011101
UGC<«+ 101101 GUG<+010111 GUC+100111
AUU<«+ 110011 CUC+«101011 UUA«+001111
CUG+011011 UAU<«+111100 UCG+011110
UCC+ 101110 GCU+«+ 110110 CCU<111010

d) Na 4? linha, os c6dons sdo representados por trés elementos zeros (0) e trés elementos

uns (1). Com esses elementos, obtemos vinte cédons, sendo eles:



GGG «+ 010101
UGA « 001101
AUG < 010011
CAU < 111000
GCG <« 010110

GGC < 100101
AGU <« 110001
CUA « 001011
UAG <« 011100
GCC « 100110

CGG <+ 011001
AUC <« 100011
GAU « 110100
UCA « 001110
CCG « 011010

CGC <+ 101001
GUA < 000111
UAC < 101100
ACU <« 110010
CCC+ 101010
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e) Na 5% linha, os c6dons sdo representados por quatro elementos zeros (0) e dois elementos

uns (1). Nesta linha, obtemos quinze cddons, sendo eles:

GGA+000101
AGC<+100001
AAU<+110000
CAG+011000
ACC++100010

CGA+001001
AUA 000011
GAG+010100
CAC++101000
GCA<+000110

AGG+010001
GAC+100100
UAA+001100
ACG+010010
CCA<« 001010

f) Na 6 linha os cddons sdo representados por cinco elementos zeros (0) € um elemento um

(1). Logo, € possivel obter seis codons nesta linha, sendo eles:

AGA+000001 GAA+000100 AAG+010000
AAC<100000 CAA<+001000 ACA<«000010

g) Na 7% linha, o c6don possui seis elementos zeros (0) e ele € o tinico cddon que possui essa

quantidade de zero.

AAA < 000000

A construgdo do diagrama de Hasse, proposto por Sdnchez et al. (2004), ¢ feita por um
determinado niimero de arestas. Cada aresta determina a distancia de Hamming entre cddons.

Mas sua construcdo ndo € feita de forma arbitréria, ela segue o seguinte procedimento:

a) Analisando o diagrama do elemento minimo ao méiximo, temos que, o cédon minimo
percorre 6 arestas até chegar ao cédon maximo. Observe os cdlculos, obtidos da 7* linha

até a 1? linha, com base na proposta de Sdnchez et al. (2004).

- Célculo da distancia de Hamming dos elementos da 7* linha em relagdo aos da 6 linha.

di(AAA, AGA) = dy;(000000,000001) = 1 dpy(AAA, GAA) = dy;(000000,000100) = 1
dr(AAA, AAG) = d(000000,010000) = 1 d(AAA, AAC) = dy(000000, 100000) = 1
dp(AAA,CAA) = d(000000,001000) =1 dy(AAA, ACA) = d(000000,000010) = 1

- Calculo da distancia de Hamming dos elementos da 7* linha em relag@o aos da 5° linha.
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dp(AAA,GGA) = dg(000000,000101) = dp(AAA, AGG) = dg(000000,010001) = 2
dp(AAA, AGC) = dg (000000, 100001) = dy(AAA,CGA) = dgy(000000,001001) = 2
dp(AAA, GAG) = dg(000000,010100) = dp(AAA,GAC) = dg (000000, 100100) = 2
dy(AAA, AAU) = dy (000000, 110000) = dp(AAA, AUA) = dg(000000,000011) = 2
dr(AAA,UAA) = dy(000000,001100) = 2 dip(AAA,CAG) = dg(000000,011000) =
dp(AAA,CAC) = dg (000000, 101000) = dp(AAA,GCA) = dg(000000,000110) =
dp(AAA, ACG) = dg(000000,010010) = dy(AAA, ACC) = dg (000000, 100010) =
dp(AAA,CCA) = dg(000000,001010) = dp(AAA, AGG) = dg(000000,010001) = 2
- Calculo da distancia de Hamming dos elementos da 7* linha em rela¢@o aos da 4° linha.
dy(AAA, GGG) = dy(000000,010101) = dy(AAA, GGC) = dyx(000000,100101) = 3
dg(AAA,CGG) = dH 000000, 011001 dr(AAA, AGU) = dH 000000, 110001) = 3
da(AAA,CGC H 000000, 101001 dg(AAA,UGA H 000000,001101) = 3
dr(AAA, UAG) = dg(000000,011100 da(AAA,GUA) = dg(000000,000111 3
d dg(AAA, GAU
d d i (000000,001011 d

dr(AAA, CAU) = dz (000000, 111000 dy(AAA, AUC) = d (000000, 100011
drr(AAA, ACU) = dz (000000, 110010
di(AAA, UCA) = dg(000000,001110
d

H(AAA,CCG) = dy(000000,011010

di(AAA, GOG) = dH 000000, 010110
dr(AAA,GCC
dr(AAA,CCC

d (000000, 100110

) =du( )
) =du( )=
) =du( )=
) =du( )=
n(AAA, AUG) = H(oooooo,omon)
) =dnu( )=
) =du( )=
) =du( )=
) = du( )=
) =dn( )= d (000000, 101010

( ( ) = du( )
( ( ) = du( ) =
( ( ) = du( ) =
( ( ) = du( ) =
( ( ) = d(000000, 110100) =
w(AAA,CUA 1(AAA,UAC) = dy(000000,101100) =
( ( ) = du( ) =
( ( ) =dn( ) =
( ( ) =dn( ) =
( ( ) =du( ) =

- Calculo da distancia de Hamming dos elementos da 7* linha em relag@o aos da 3% linha.

di(AAA, GGU) = dg (000000, 110101) = H(AAA, UGG) = dy(000000,011101) =

dp(AAA, UGC) = dg (000000, 101101) = H(AAA, CGU) = dy (000000, 111001) =
dy(AAA,GUG) = dg (000000,010111) = 4 H(AAA, GUC) = dy(000000,100111) =
dy (AAA, AUU) = dg(000000,110011) =4 dy(AAA,UAU) = dg (000000, 111100) = 4
di(AAA,UU A) = dy(000000,001111) = 4 di(AAA,CUG) = dy(000000,011011) = 4
di(AAA,CUC) = dgg(000000,101011) =4 dy(AAA, GCU) = dy(000000,110110) =
di(AAA, UCG) = dg(000000,011110) =4  dy(AAA,UCC) = dy(000000,101110) =
dp(AAA,CCU) = dg (000000, 111010) =

- Caélculo da distancia de Hamming dos elementos da 7% linha em relag@o aos da 2? linha.

dy (AAA, UGU) = dg(000000,111101) =5 dy(AAA,GUU) = dg (000000, 110111) = 5
dg(AAA,UUG) = dg(000000,011111) =5 dg(AAA,UUC) = dg(000000,101111) =5
dy(AAA,CUU) = d(000000,111011) =5 dy(AAA,UCU) = dy (000000, 111110) = 5

- Caélculo da distancia de Hamming dos elementos da 7* linha em relag@o aos da 1? linha.

di(AAA, UUU) = dg (000000, 111111) = 6
Observacao 3.1 Se os cdlculos forem efetuados da 1° linha a 7¢ linha, iremos obter os mesmos
resultados.

b) Da 7% linha para 6* linha, cada c6don € ligado por uma tnica aresta. Conforme os cédlculos

anteriores, a distancia do cddon AAA até o seu correspondente na 6 linha, € igual a 1.
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c) Da 6% linha para a 5% linha, cada c6don € ligado por cinco arestas. Essas arestas s6 sdao

ligadas se a distancia de um cédon para outro for igual a 1. Os célculos da 6* linha a 5*

linha, podem ser vistos a seguir:

- Do c6édon AGA partem 5 arestas

dr(AGA, GGA) = dg (000001,000101) = 1
di(AGA, AGG) = dg(000001,010001) = 1
dy(AGA, AGC) = dg (000001, 100001) = 1
di(AGA, CGA) = dg(000001,001001) = 1

dr(AGA, AU A) = dy(000001,000011) =1
- Do cédon GAA partem 5 arestas

di(GAA, GGA) = dg(000100,000101) = 1
dy(GAA,GAG) = dg(000100,010100) = 1
dp(GAA,GAC) = dg (000100, 100100) = 1
d(GAA,UAA) = dg(000100,001100) = 1

dy(GAA,GCA) = dg(000100,000110) =1
- Do cédon AAG partem 5 arestas.

dy(AAG, AGG) = dg(010000,010001) = 1
dg(AAG, GAG) = dg (010000,010100) = 1
dy(AAG, AAU) = dy (010000, 110000) = 1
dy (AAG,CAG) = dg(010000,011000) = 1

dy(AAG, ACG) = dg(010000,010010) = 1

- Do cédon AAC partem 5 arestas.

dr(AAC, AGC) = d(100000,100001) = 1
dy(AAC, GAC) = dy;(100000,100100) = 1
di(AAC, AAU) = dg (100000, 110000) = 1
di(AAC,CAC) = dy(100000,101000) = 1

dy (AAC, ACC) = dy (100000, 100010) = 1

- Do c6don CAA partem 5 arestas.

d(CAA,CGA) = dy(001000,001001) = 1
dy (CAA, UAA) = dy(001000,001100) = 1
dy(CAA,CAG) = dy(001000,011000) = 1
dy(CAA,CAC) = d (001000, 101000) = 1

dy(CAA,CCA) = dg(001000,001010) = 1

- Do c6don ACA partem 5 arestas.

di(ACA, AU A) = d(000010,000011) = 1
di(ACA, GCA) = dg(000010,000110) = 1
di(ACA, ACG) = dy(000010,010010) = 1
dy(ACA, ACC) = dg (000010, 100010) = 1

di(ACA, CCA) = dg(000010,001010) = 1

d) Da 5 linha para a 4* linha, cada c6don € ligado por quatro arestas. Essas arestas s sao
ligadas se a distancia de um c6don para outro for igual a 1. Os célculos sdo obtidos de

maneira andloga ao passo anterior.

e) Da 4% linha para 3* linha, cada cédon é ligado por trés arestas. Essas arestas s6 sao
ligadas se a distancia de um cédon para outro for igual a 1, calculos andlogos aos passos

anteriores.

f) Da 3% linha para a 2? linha, cada c6don € ligado por duas arestas. Como no passo anterior,
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essas arestas s sdo ligadas se a distancia de um cédon para outro for igual a 1.

g) Da 2% linha para a 1? linha, cada c6don € ligado por uma tunica aresta. Logo, cada c6don

da 2% linha possui a distancia até o cédon GGG igual a 1.

Observacao 3.2 Vale destacar que, o processo descrito, foi realizado de baixo para cima (do
elemento minimo para o mdximo). Logo, se efetuarmos os cdlculos de cima para baixo, o
processo é andlogo. Entdo, temos que da 1° linha para a 2° linha cada cédon possui seis
arestas. Da 2° linha para a 3° linha, cada codon possui cinco arestas. Da 3° linha para a 4°
linha, cada cédon possui quatro arestas. Da 4* linha para a 5 linha, cada cédon possui trés
arestas. Da 5° linha para a 6° linha, cada codon possui duas arestas e por fim, da 6 linha para

a 7° linha, cada codon possui uma tinica aresta.

A Figura 20| apresenta o diagrama de Hasse primal para a permutagdo 0132 do rotu-
lamento A, escolhida de forma aleatdria. O padrdo mencionado anteriormente pode ser visto
através da andlise da legenda, a qual apresenta as caracteristicas dos aminodcidos, dispostos de
forma organizada no diagrama de Hasse. A Figura[2T]apresenta o diagrama de Hasse dual para
a permutacdo 2310 do rotulamento A. Sua construg¢do € andloga a constru¢ao do diagrama de

Hasse primal.



65

3.1.3 Andlise do diagrama primal

Figura 20 — Diagrama de Hasse primal referente a permutacio 0132 do Rotulamento A.

Uuu
111111

UGU GUU UUG UuC cCcuu ucu
111101 110111 011111 101111 111011 111110

UGC GUG GUC AUU CUC UUA CUG UAU UCG UcCc GCcu ccu

110101 111001 011101 101101 010111 100111 110011 101011 001111 011011 111100 011110 101110 110110 111010
S/ | &
SN —— = 4

Sl el 2
A <7 -

010101 100101 011001 101001 001101 110001 100011 000111 010011 001011 110100 101100 111000 011100 001110 110010 010110 100110 011010 101010

AGC AUA GAC AAU GAG UAA CAG CAC ACG ACC GCA cCcCA
000101 001001 010001 100001 000011 100100 110000 010100 001100 011000 101000 010010 100010 000110 001010

AAC CAA ACA Legenda

000001 000100 010000 100000 001000 000010 . Hidrofébicos . Hidrofilicos
M cadeia Alifatica I Anel aromatico
[l suifidrila ou Tiol Hidrogénio
AAA M Hidroxila Bésicos
000000 Wstor

Fonte: Da autora.

A correspondéncia entre a ordem do cddon e as propriedades dos aminoécidos € refletida
no diagrama de Hasse do cddigo genético. Na Figura [20] observa-se uma simetria na distribui-
cdo dos cédons. A construcao do diagrama de Hasse para a permutacdo 0132 apoiou-se na
complementaridade das bases nitrogenadas que assim associou-se a0 mapeamento algébrico.

De acordo com a legenda, pode-se observar que os cédons hidrofébicos, aqueles que
ndo possuem “afinidade” com a dgua (c6dons com U na segunda posi¢cdo estdo representados
em vermelho) estdo separados dos cddons hidrofilicos, aqueles que possuem “afinidade” com a
agua (c6dons com A na segunda posi¢do estdo representados em azul). Estes mesmos cédons
estdo distribuidos no centro da Figura [20] O cédon que codifica um aminodcido hidrofébico
€ sempre complementar a um cédon que codifica um aminodcido hidrofilico, ou seja, observe
que a cadeia (UGU, GUU, UUG, UUC, CUU, UCU), lida no sentido 5’ — 3’ é a imagem da
anti-cadeia (AGA, GAA, AAG, AAC, CAA, ACA), lida no sentido 3’ - 5'.
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Nas laterais no diagrama, podemos encontrar os aminodcidos hidrogénio, basicos, hi-
droxila e cadeia alifdtica. Além disso, na lateral esquerda, podemos encontrar os aminodcidos
sulfidrila ou tiol, anel aromatico e o cddon STOP, sendo este utilizado para interromper a pro-
teina antes de seu término.

O cbédon UGG € um anel aromadtico que codifica o aminodcido triptofano, responsavel
pela sensacdo de bem estar, ou seja, ele atua como um antidepressivo (cor verde na lateral
esquerda). As trincas GGU, GGC, GGA e GGG, classificados como hidrogénio, sdo os cédons
que codificam o aminoécido glicina, considerado o mais simples e estd presente na maioria das
proteinas. No diagrama, eles podem ser encontrados na lateral esquerda e estdo proximos um
do outro. Os cédons CCA, CCC, CCG e CCU sao classificados como cadeia alifatica e codifica
o aminodcido prolina, sendo este o mais rigido dos vinte aminodcidos, ou seja, possui uma
estrutura quimicamente coesa e rigida. No diagrama eles estdo proximos e estdo presentes na

lateral direita.

3.1.4 Andlise do diagrama dual

Figura 21 — Diagrama de Hasse dual referente & permutagdo 2310 do Rotulamento A.
AAA

ACA CAA AAC AAG GAA

111101 110111 011111 101111 111011 111110

CCA GCA ACC ACG CAC CAG UAA GAG AAU GAC AUA AGC

110101 111001 011101 101101 010111 110011 101011 001111 011011 111100 011110 101110 110110 111010
<7

CCC CCG GCC GCG ACU UCA UAG CAU UAC GAU CUA AUG GUA AUC AGU UGA
010101 100101 011001 101001 001101 110001 100011 000111 010011 001011 110100 101100 111000 011100 001110 110010 010110 100110 011010 101010

Legenda

UCU CUU UUuC UUG GUU UuGU

W Hidrofébicos M Hidrofilicos
000001 000100 010000 100000 001000 000010
I Cadeia Alifatica I Anel aromético
-Sulfidrila ou Tiol Hidrogénio
. Hidroxila Basicos
uuu
Mstor

Fonte: Da autora.
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Na Figura [21] observa-se uma simetria na distribui¢do dos cédons. A construgio do
diagrama de Hasse para a permutacdo 2310 apoiou-se na complementaridade das bases nitro-
genadas que assim associou-se a0 mapeamento algébrico.

De acordo com a legenda, pode-se observar que os cddons hidrofilicos no diagrama
dual (c6dons com A na segunda posicdo estdo representados em azul e possuem “afinidade”
com a dgua), além de separados, ficaram na parte superior no centro do diagrama, com relagcao
dos cédons hidrofébicos (cédons com U na segunda posicao estdo representados em vermelho e
ndo possuem ‘“afinidade” com a dgua) que estao situados na parte inferior do diagrama da Figura
21} O cédon que codifica um aminoécido hidrofilico é sempre complementar a um cédon que
codifica um aminodcido hidrofébico, ou seja, observe que a cadeia (ACA, CAA, AAC, AAG,
GAA, AGA), lida no sentido 5" — 3’ € a imagem da anti-cadeia (UCU, CUU, UUC, UUG, GUU,
UGU), lida no sentido 3’ — 5'.

Na laterais no diagrama dual, assim como o diagrama primal, podemos encontrar os
aminodcidos hidrogénio, bésicos, hidroxila e cadeia alifatica. Na lateral direita, podemos en-
contrar os aminoacidos sulfidrila ou tiol, anel aromatico e o cddon STOP, sendo este utilizado
para interromper a proteina antes de seu término.

O cdédon UGG € um anel aromdtico que codifica o aminodcido triptofano, nesse dia-
grama (Figura [21)) estd na cor verde e encontra-se na lateral direita. As trincas GGU, GGC,
GGA e GGG, classificados como hidrogénio, sdo os cédons que codificam o aminodcido gli-
cina. Note que eles estdo proximos um do outro e estdo na lateral direita. Os cédons CCA,
CCC, CCG e CCU sao classificados como cadeia alifética e codifica o aminodcido prolina. No
diagrama eles estdo préximos e estdo presentes na lateral esquerda.

Desta forma, percebe-se uma interessante caracterizagao algébrica associada ao mapea-
mento do cédigo genético, permitindo uma andlise bioldgica acerca da construcao do diagrama
de Hasse para as permutagdes 0132 e 2310 pertencentes ao Rotulamento A, de acordo com as

caracteristicas dos aminoacidos.
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3.1.5 Andlise das diferencas e semelhancas fisico-quimicas dos aminodcidos por meio das

distancias de Hamming

Conforme a proposta de Sdnchez, Morgado e Grau (2004), serdo apresentadas a seguir as
médias das distancias de Hamming entre os pares de aminodcidos, como as distancias médias
entre os seus respectivos cédons (Tabela [19). Pode-se notar que os valores das médias das

distancias de Hamming maiores ou iguais a 4 aparecem em negrito.

Tabela 19 — Médias das distancias de Hamming entre pares de aminoédcidos do Rotulamento A.

* G W C R S v L F M 1 E D Y K N Q H A T P STOP
G 1 2 2 2,67 333 2 367 3 3 3 2 2 3 3 3 4 4 3 4 5 2,67
w 2 0 1.5 2,17 317 3 2,5 2,5 3 433 25 35 2,5 35 4,5 2,5 35 4 5 4 1,33
C 2 1.5 0,5 2,5 283 3 283 15 4,5 383 35 2,5 1,5 4,5 35 35 2,5 4 5 4 2,17
R 2,67 217 25 1,39 35 3,67 261 35 2,5 272 35 383 35 2,5 2,83 217 25 4,67 3,67 333 2,83
S 333 3,17 283 35 272 3 294 25 35 328 317 283 25 35 3,17 3,17 283 267 3 2,67 2,94
v 2 3 3 367 3 1 2,67 2 2 2 3 3 4 4 4 5 5 2 3 4 3,67
L 3,67 25 283 261 294 267 139 183 217 239 45 483 383 4,17 45 3,17 35 3,67 333 233 3,17
F 3 2,5 1.5 35 2,5 2 183 05 35 283 45 35 2,5 55 4,5 4,5 35 3 4 3 3,17
M 3 3 45 2,5 35 2 2,17 35 0 1,33 35 45 55 2,5 35 35 4,5 3 2 3 4,33
1 3 433 383 272 328 2 239 283 133 089 417 383 483 3,17 28 417 38 3 2 3 4,78
E 2 2,5 35 35 317 3 4,5 4,5 35 4,17 05 1,5 2,5 1,5 2,5 2.5 35 2 3 4 1,83
D 2 35 2,5 383 283 3 483 35 4,5 383 15 0,5 1,5 2,5 15 35 2,5 2 3 4 2,83
Y 3 2,5 1,5 35 2,5 4 383 25 55 483 25 1,5 0,5 35 2,5 2,5 1,5 3 4 3 1,83
K 3 35 4,5 2,5 35 4 4,17 55 2,5 3,17 15 2,5 35 0,5 1.5 1.5 2,5 3 2 3 2,83
N 3 4,5 35 283 317 4 4,5 4,5 35 283 25 1.5 2,5 1.5 0,5 2,5 1.5 3 2 3 3,83
Q 4 2,5 35 2,17 317 5§ 3,17 45 35 4,17 25 35 2,5 1.5 2,5 0,5 1.5 4 3 2 1,83
H 4 35 2,5 2,5 283 5 35 35 4,5 383 35 2,5 1,5 2,5 1.5 1.5 0,5 4 3 2 2,83
A 3 4 4 4,67 267 2 367 3 3 3 2 2 3 3 3 4 4 1 2 3 3,33
T 4 5 5 367 3 3 333 4 2 2 3 3 4 2 2 3 3 2 1 2 4,33
P 5 4 4 333 267 4 233 3 3 3 4 4 3 3 3 2 2 3 2 1 3,33
STOP 2,67 1,33 2,17 283 294 367 3,17 317 433 478 183 283 183 283 383 183 283 333 433 333 0,89

Fonte: Da autora.

Nota: *Representagdo dos aminodcidos por um tnico simbolo. A - Alanina, C - Cisteina, D - Ac. Aspatrtico,
E - Ac. Glutamico, F - Fenilalanina, G - Glicina, H - Histidina, I - Isoleucina, K - Lisina, L - Leucina,
M - Metionina, N - Asparagina, P - Prolina, Q - Glutamina, R - Arginina, S - Serina, T - Treonina, V -
Valina, W - Triptofano, Y - Tirosina.

As distancias médias entre o c6don que codifica o aminoécido glicina (G) e os cédons
que codificam os amindcidos glutamina (Q), histidina (H), treonina (T) e prolina (P) foram
maiores ou iguais a 4. O cédon associado ao triptofano e os cédons associados a isoleucina (1),
asparagina (N), alanina (A), treonina (T) e prolina (P) foram maiores ou iguais a 4. O c6don
associado a cisteina (C) e os cddons associados a metionina (M), lisina (K), alanina (A), treonina
(T) e prolina (P) também foram maiores ou iguais a 4. Os outros casos podem ser observados
na Tabela[I9] Esses aminodcidos apresentam grandes diferencas fisico-quimicas entre si.

Com base nas caracteristicas de cada aminodcido codificado pelos seus respectivos c6-
dons, a seguir serdo apresentados alguns casos de andlise de algumas diferencas e semelhancgas
bioldgicas acerca dos cdlculos obtidos na Tabela [I9)e associd-los ao diagrama de Hasse primal

(Figura[20) e ao diagrama de Hasse dual (Figura 21).
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O cédon UGG codifica o aminoécido triptofano (W) e os cédons AUU, AUC e AUA
codificam o aminoécido isoleucina (I). Na Tabela[I9] a distdncia média entre o cédon UGG e
os codons AUU, AUC e AUA ¢ 4,33. O triptofano (W) € um anel aromatico e a isoleucina (I) é
um aminodcido hidrofébico. Os c6dons AAU e AAC codificam o aminoécido asparagina (N),
que ¢ hidrofilico. Na Tabela [I9]a distdncia média entre esses c6dons e o cddon que codifica
o aminodcido triptofano (W) € igual a 4,5. Os c6dons GCU, GCC, GCA, GCG codificam o
aminodcido alanina (A), e a sua distancia média com o c6don que codifica o aminoécido tripto-
fano (W) € igual a 4. A alanina (A) possui cadeia alifética, sendo este diferente do aminoacido
triptofano (W). Nas Figuras [20]e 2] sua distancia pode ser observada nos diagramas de Hasse,
nos quais, além dos cédons estarem separados, hd uma distancia entre os cédons. Os cédons
ACU, ACC, ACA e ACG codificam o amino4cido treonina (T), sendo uma hidroxila. A sua
distancia média com o cédon do aminodcido triptofano (W) € igual a 5. Os c6dons CCU, CCC,
CCA e CCG codificam o aminécido prolina (P), que possui cadeia alifatica e a distancia média
com o cédon do aminodcido triptofano (W), baseado na Tabela[I9|¢é igual a 4. Os c6dons UGU
e UGC codificam o aminodcido cisteina (C), que tem como carateristica sulfidrila ou tiol. A
distancia média com o cédon que codifica o aminoécido triptofano (W) € igual a 1,5 (Tabela
[19). Note que, nos diagramas de Hasse, eles estdo préximos um do outro, podendo assim, ter
caracteristicas comuns entre eles.

Os cédons GGU, GGC, GGA e GGG codificam o aminodcido glicina (G), que possui
como caracteristica de hidrogénio e o c6dons CAA e CAG codificam o aminoécido glutamina
(Q) que € hidrofilico. Pode-se notar que a média da distancia entre os cddons desses amino4ci-
dos na Tabela[I9|¢é igual a 4. Os cédons CAU e CAC codificam o aminodcido histidina (H), que
possui a mesma caracteristica do aminodcido glutamina (Q), sendo eles hidrofilicos. A distan-
cia média dos cédons do aminodcido histidina (H) entre os cédons do aminoéacido glicina (G) é
igual a 4 (Tabela[19). Os c6dons ACU, ACC, ACA e ACG codificam o aminoécido treonina (T)
que € uma hidroxila. Devido as suas diferencas de caracteristicas com o aminacido glicina (G),
pode-se notar que a distancia média entre os cddons desses aminodcidos na Tabela[19|€ igual a
4. Os coédons CCU, CCC, CCA e CCG codificam o aminécido prolina (P), que possui cadeia
alifatica e a distdncia média com os c6dons do aminoécido glicina (G), baseado na Tabela [19]
¢ igual a 5. Os c6édons GUU, GUC, GUA e GUG codificam o aminodcido valina (V), que sao
classificados como hidrofébicos. A distancia média com os cddons que codificam o aminoa-

cido glicina (G), na Tabela [I9] é igual a 2. Note que nos diagramas de Hasse, os c6dons estdo
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préximos, o que justifica o valor da sua média.

Os cédons CGU, CGC, CGA, CGG, AGA e AGG codificam o aminodcido arginina
(R), que sdo classificados como bésicos e os cddons GCU, GCC, GCA e GCG que codificam
o aminodcido alanina (A), tem cadeia alifatica. Pode-se notar que a distancia média entre os
cddons desses aminoacidos na Tabela@ ¢ igual a 4,67.

O c6don UGG codifica o aminoécido triptofano (W) e os cddons UGA, UAA e UAG
codificam o aminoacido STOP, sendo este utilizado para interromper a proteina antes de seu
término. Na Tabela[19] a distincia média entre esses aminodcidos é 1,33. Podemos notar no
diagrama que os cddons UAA e UAG possuem caracteristicas hidrofilicas, sendo diferente do
aminodcido triptofano, que € um anel aromatico. Porém o cédon UGA, estd localizado perto
do cédon UGG, o que justifica o fato da média entre os cédons ter sido 1,33. Um outro caso
€ o cédon AUG que codifica o aminodcido metionina (M) e os cddons AUU, AUC e AUA que
codificam o aminoécido isoleucina (I). Ambos os aminoécidos sao semelhantes, pois possuem
caracteristicas hidrofilicas. Nos diagramas (Figuras 20| e 2I)) podemos observar que os c6dons
estdo préximos um do outro, justificando o fato de que na Tabela[19] a distdncia média entre os
aminoacidos metionina (M) e isoleucina (I) é 1,33.

Pode-se observar os outros casos na Tabela (19| com os diagramas (Figuras e
construidos. Em todos os casos, as distancias que foram maiores ou iguais a 4 os aminodcidos
apresentam diferencas significativas entre si, e isso se reflete na distincia entre eles nos diagra-
mas de Hasse primal e dual, da mesma forma que as distancias com valores menores refletem

as semelhancas dos aminodcidos e refletem na distancia nos diagramas construidos.

3.2 ROTULAMENTO B

Para o estudo do Rotulamento B, serd utilizada a permutacdo 1032, para o reticulado
primal, nesse caso obtemos a associagdo apresentada na Tabela[20] Como consequéncia, a per-
mutagdo 3210 do Rotulamento B sera utilizada para a construgdo do reticulado dual. Na Tabela
[21] serd apresentada a associagdo estabelecida. Neste caso, ndo foi utilizada a complementari-
dade biol6gica das bases, mas sim, a complementaridade algébrica, na qual 00 - 11 e 01 - 10.
Desta forma, as bases nitrogenadas referentes a essa complementaridade algébrica sdo: A- G e

C - U, ou vice-versa.
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Tabela 20 — Associagdo estabelecida pela permutacao 1032 primal do Rotulamento B.

A|lC|G]|U
1 0 3 2
10 00 01 11

Fonte: Da autora.

Tabela 21 — Associacdo estabelecida pela permutagdo 3210 dual do Rotulamento B.

AlC|G]|U
32 1 0
01 11 10 00

Fonte: Da autora.

A seguir serd apresentado o procedimento para a constru¢do dos reticulados booleanos

primal e dual associados as permutacdes selecionadas para o Rotulamento B.

3.2.1 Procedimento para a construcdo dos reticulados booleanos

Utilizando as operagdes da dlgebra booleana (Tabelas[I1]e[I2)) e a permutagio 1032 do
Rotulamento B (primal), obtemos os dados das Tabelas [22]e

Tabela 22 — Operacdo primal A (e) do Rotulamento B.

A00]o01]10]11 A|C|G|A|U
00 00 00 00 00 cC C C C C
01 00 01 00 oO1 G C G C G
10 00 00 10 10 A C C A A
11 00 01 10 11 Uu Cc G A U
Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.
Tabela 23 — Operacdo primal V (ou) do Rotulamento B.

v [00]01]10]11 viCc|G|A|U
00 00 01 10 11 c C G A U
01 01 01 11 11 G G G U U
10 10 11 10 11 A AU AU
1 11 11 11 11 U U U U Uu
Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.

Utilizando as operacdes da dlgebra booleana (Tabelas[IT|e[I2)) e a permutagdo 3210 do
Rotulamento B (dual), obtemos os dados das Tabelas [24] e 23]
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Tabela 24 — Operagdo dual A (e) do Rotulamento B.

A o001 ]10]11 ANUJA|G]|C
00 00 00 00 00 U U U U Uu
01 00 01 00 oO1 A U A U A
10 00 00 10 10 G U U GG
11 00 01 10 11 C U A G C
Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.
Tabela 25 — Operagdo dual V (ou) do Rotulamento B.
vV [00]01]10]11 VIU|JA|G]|C
00 00 01 10 11 U U A G C
01 01 01 11 11 A A A C C
10 10 11 10 11 G G C G C
11 11 11 11 11 c C C C C
Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.

O reticulado booleano primal sera obtido a partir da Tabela [23] Observe que:

a) A base C' (citosina) se liga as bases GG (guanina), A (adenina) e U (uracila).
b) A base GG (guanina) se liga a ela mesma e a base U (uracila).
c) A base A (adenina) se liga a ela mesma e a base U (uracila).

d) A base U (uracila) se liga apenas a ela mesma.

A construcdo é realizada seguindo o caminho que as bases percorrem. O reticulado
booleano dual serd obtido de maneira andloga a constru¢do do reticulado primal, sendo ele a

partir da Tabela [25] Assim, obtemos as representacoes das Figuras[22]e [23]

Reticulados primal e dual associados ao Rotulamento B.

Figura 22 — Reticulado primal (1032). Figura 23 — Reticulado dual (3210).
G 01 > U 11 A01 > C'11
C 00 > A 10 U 00

Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.
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3.2.2 Procedimento para a constru¢do dos Diagramas de Hasse

Para a constru¢do dos diagramas de Hasse associados ao Rotulamento B, seguiremos o
mesmo procedimento do Rotulamento A. Ao contrario do Rotulamento A, onde foi utilizada a
complementaridade biol6gica das bases, no Rotulamento B serd considerada a complementa-
ridade algébrica, sendo assim, A - G e C' - U. Novamente, iremos construir os diagramas de
Hasse, a fim de analisar as propriedades dos aminoécidos e classificar os cddons de acordo com
a sua hidropacidade e outras caracteristicas.

No diagrama de Hasse primal (Figura [24) na 1* linha, estd o c6don que apresenta seu
elemento méaximo, sendo ele UUU <> 111111. No diagrama de Hasse dual (Figura [25)), o
elemento maximo é o CCC <+ 111111.

Na 7* linha, nos diagramas de Hasse (Figuras 24] e 25)), estdo os cédons que possuem
elemento minimo, sendo eles, na Figura[24] o cédon CCC < 000000 e na Figura 25| o c6don
UUU <« 000000.

As outras linhas dos diagramas de Hasse, seguem o mesmo procedimento utilizado no
Rotulamento A. Porém, levando em consideracao o complementar algébrico de cada c6don. Nos
diagramas, o numero de cddons existentes em cada linha, se da devido a representacdo algébrica
de cada cédon, estando relacionada ao nimero de zeros (0) ou uns (1) existente em cada cédon.
Além disso, assim como no Rotulamento A, no Rotulamento B, determinamos as médias das
distancias de Hamming entre os codons através das arestas, que podem ser observadas nas
construgdes (Figuras [24] e [25).

A Figura [24] apresenta o diagrama de Hasse primal para a permutacdo 1032 do Rotu-
lamento B, escolhida de forma aleatéria. O padrao mencionado anteriormente pode ser visto
através da andlise da legenda, a qual apresenta as caracteristicas dos aminodcidos, dispostos de
forma organizada no diagrama de Hasse. A Figura[25|apresenta o diagrama de Hasse dual para
a permutacdo 3210 do Rotulamento B. Sua construcdo € andloga a constru¢do do diagrama de

Hasse primal.
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3.2.3 Andlise do diagrama primal

Figura 24 — Diagrama de Hasse primal referente a permutacido 1032 do Rotulamento B.
uuu
111111

UGU GUU UUG UUA AUU UAU
111101 110111 011111 101111 111011 111110

110101 011101 101101 111001 010111 100111 110011 101011 001111 011011 111100 110110 101110 011110 111010

Nl N A= —
(gl o [ =]
7S
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GC CUA GUC CUG AUC GCU UCA ACU UCG CAU UAC GAG GAA AAG AAA
010101 100101 011001 101001 110001 001101 100011 000111 010011 001011 110100 101100 111000 011100 110010 001110 010110 100110 011010 101010

C

000101 100001 010001 001001 000011 100100

0000 010100 001100 011000 101000 000110 010010 100010 001010

Legenda

W Hidrofobicos B Hidrofilicos
000001 000100 010000 100000 001000 000010
W cadeia Alifatica I Anel aromético
M suifidrila ou Tiol Hidrogénio
. Hidroxila Bésicos
ccc
MsTor

000000

Fonte: Da autora.

A construgdo do diagrama de Hasse primal para a permutacdo 1032 apoiou-se na com-
plementaridade algébrica das bases nitrogenadas associadas ao mapeamento algébrico no Ro-
tulamento B.

Na Figura[24] podemos perceber que a unido das bases se dd por meio da complementa-
ridade algébrica. Se tomarmos como exemplo a cadeia UGU, GUU, UUG, UUA, AUU, UAU,
sua imagem serd a anti-cadeia CGC, GCC, CCG, CCA, ACC, CAC. Temos que a primeira ca-
deia é lida no sentido 5’ — 3’ e a imagem ¢é lida no sentido 3’ — 5’ ¢ a complementaridade das
bases é realizada da seguinte forma: adenina (A) com guanina (G) e citosina (C') com uracila
0).

De acordo com a legenda, diferente do diagrama de Hasse do Rotulamento A, o c6don
que codifica um aminodcido hidrofébico (c6dons com U na segunda posi¢do, representados em
vermelho) ndo é complementar de um cédon que codifica um aminodcido hidrofilico (c6dons

com A na segunda posicdo, representados em azul). Os cédons hidrofilicos e hidrofébicos
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ficaram separados no diagrama. Os cddons hidrofilicos estdo presentes na cadeia lateral direita
do diagrama e os cédons hidrofébicos estido presentes no centro do diagrama.

Na lateral esquerda do diagrama da Figura [24] estdo dispostos os cédons que codificam
os aminodcidos hidrogénio, bésicos, anel aromatico e STOP. Além disso, o cédon UGG (verde)
que codifica o aminoécido triptofano ficou ao lado do c6édon UGA (preto) sendo este utilizado
para interromper a proteina antes de seu término. No centro do diagrama, estdo os cédons que

codificam os aminoacidos hidroxila e cadeia alifatica.

3.2.4 Andlise do diagrama dual

Figura 25 — Diagrama de Hasse dual referente & permutacdo 3210 do Rotulamento B.
cce
111111

CAC ACC CCA cCcCG cGcc
111101 110111 011111 101111 111011 111110

AAC CAG CAA GAC ACA ACG UCC GCG ccu GCA cCcuc AGC
110101 101101 011101 111001 010111 110011 101011 001111 011011 111100 110110 101110 011110 111010

010101 100101 011001 101001 110001 001101 100011 000111 010011 001011 110100 101100 111000 011100 110010 001110 010110 100110 011010 101010
N -

AAU UAG UAA GAU UCU AUG
000101

010001 001001 100001 000011 100100

Legenda

W Hidrofobicos B Hidrofilicos
000001 000100 010000 100000 001000 000010
. Cadeia Alifética O Anel aromatico
M sufidrila ou Tiol Hidrogénio
. Hidroxila Bésicos
Uuu
Mstor

000000

Fonte: Da autora.

A construgdo do diagrama de Hasse dual para a permutacao 3210 apoiou-se na comple-
mentaridade algébrica das bases nitrogenadas associadas ao mapeamento algébrico no Rotula-
mento B. Assim como no Rotulamento A e no diagrama de Hasse primal (Figura [24), na Figura

25] pode-se observar um padrdo na distribui¢do dos cédons.
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Na Figura[25] pode-se perceber que a unido das bases se dd por meio da complementa-
ridade algébrica. Se tomarmos como exemplo a cadeia CAC, ACC, CCA, CCG, GCC, CGC,
sua imagem serd a anti-cadeia UAU, AUU, UUA, UUG, GUU, UGU. A primeira cadeia € lida
no sentido 5" — 3’ e a imagem ¢é lida no sentido 3’ — 5’ e a complementaridade das bases é da
seguinte forma: adenina (A) com guanina (G) e citosina (C') com uracila (U).

De acordo com a legenda, diferente do diagrama de Hasse do Rotulamento A, o c6don
que codifica um aminodcido hidrofébico (c6dons com U na segunda posi¢ao, representados em
vermelho) ndo é complementar a um cédon que codifica um aminodcido hidrofilico (cédons
com A na segunda posi¢ao, representados em azul). Os cédons hidrofilicos e hidrofébicos fi-
caram separados no diagrama. Na Figura [24| os c6dons hidrofilicos estdo presentes na cadeia
lateral direita do diagrama e os c6dons hidrofébicos estdo presentes no centro superior do di-
agrama. Porém, na Figura [25] os c6dons hidrofilicos estdo presentes na lateral esquerda e os
codons hidrofébicos estdo presentes no centro inferior do diagrama.

Na lateral direita do diagrama da Figura[25] estdo os cédons que codificam os aminodci-
dos hidrogénio, basicos, anel aromatico e STOP. Além disso, o cédon UGG (verde) que codifica
o aminodcido triptofano ficou ao lado do cédon UGA (preto) sendo este utilizado para inter-
romper a proteina antes de seu término. Pode-se notar, que nesse diagrama, ele estd presente na
lateral direita inferior. No centro do diagrama, estdo os cddons que codificam os aminoécidos
hidroxila e cadeia alifética.

Comparando os diagramas de Hasse (Figuras 24]e pode-se notar que o digrama de

Hasse primal (Figura [24) foi rotacionado em relagdo ao diagrama de Hasse dual (Figura[25]).

3.2.5 Andlise das diferencas e semelhangas fisico-quimicas dos aminodcidos por meio das

distancias de Hamming

Conforme a proposta de Sanchez, Morgado e Grau (2004), serdo apresentadas a seguir as
médias das distancias de Hamming entre os pares de aminoécidos, como as distancias médias
entre os seus respectivos cédons (Tabela [26). Pode-se notar que os valores das médias das
distancias de Hamming maiores ou iguais a 4 aparecem em negrito, pois sdo considerados
valores altos para essas distancias, de acordo com Sdnchez, Morgado e Grau (2004), conforme

mencionado na analise realizada no Rotulamento A.
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Tabela 26 — Médias das distancias de Hamming entre pares de aminodcidos do Rotulamento B.

* G W C R S v L F M I E D Y K N Q H A T P STOP
G 1 2 2 233 283 2 3 3 4 4 3 3 4 5 5 4 4 2 4 3 3,33
w 2 0 1 1 2 3 333 2 2 333 4 4 3 4 4 5 5 3 3 4 2,67
C 2 1 1 2,67 2 3 333 2 3 3 4 4 3 4 4 5 5 3 3 4 2,33
R 233 267 267 144 3 333 2778 3,67 267 267 433 433 467 367 367 333 333 333 267 233 4
S 283 2 2 3 1,94 383 376 283 3,18 3,17 383 383 283 3,17 3,17 417 417 283 217 3,17 2,5
v 2 3 3 333 194 1 2 2 3 3 2 2 3 4 4 3 3 3 5 4 3
L 3 333 333 278 372 2 1,89 258 2 2 3 3 333 3 3 2.5 2,67 4 4 3,67 3,33
F 3 2 2 367 283 2 258 1 2 2 3 3 2 3 3 4 4 4 4 5 2
M 4 2 3 2,67 3,18 3 2 2 0 1,33 4 4 3 2 2 3 3 5 3 4 3,33
1 4 333 3 2,67 3,18 3 2 2 1,33 1,11 4 4 3 2 2 3 3 5 3 4 2,89
E 3 4 4 433 383 2 3 3 4 4 1 1 2 3 3 2 2 2 4 3 2,67
D 3 4 4 433 383 2 3 3 4 4 1 1 2 3 3 2 2 2 4 3 2,67
Y 4 3 3 4,67 283 3 333 2 3 3 2 2 1 2 2 3 3 3 3 4 1,67
K 5 4 4 367 317 4 3 3 2 3 3 2 2 1 1 2 2 4 2 3 2,67
N 5 4 4 367 3,17 4 3 3 2 2 3 3 2 1 1 2 2 4 2 3 2,67
Q 4 5 5 333 417 3 2,5 4 3 3 1 2 3 2 2 1 1 3 3 2 3,67
H 4 5 5 333 417 3 2,67 4 3 3 2 2 3 2 2 1 1 3 3 2 3,67
A 2 3 3 333 283 3 4 4 5 5 2 2 3 4 4 3 3 1 3 2 3
T 4 3 3 2,67 217 5§ 4 4 3 3 4 4 3 2 2 3 3 3 1 2 3
P 3 4 4 233 317 4 367 5 4 4 3 3 4 3 3 2 2 2 2 1 4
STOP 333 2,67 233 4 2,5 3 333 2 333 289 267 267 1,67 267 267 367 367 3 3 4 1,33

Fonte: Da autora.
Nota: *Representacao dos aminoacidos por um tinico simbolo. A - Alanina, C - Cisteina, D - Ac. Aspadrtico,
E - Ac. Glutamico, F - Fenilalanina, G - Glicina, H - Histidina, I - Isoleucina, K - Lisina, L - Leucina,
M - Metionina, N - Asparagina, P - Prolina, Q - Glutamina, R - Arginina, S - Serina, T - Treonina, V -
Valina, W - Triptofano, Y - Tirosina.

As distancias médias entre o cddons que codificam o aminodcido glicina (G) e os c6dons
que codificam os aminacidos metionina (M), isoleucina (I), tirosina (Y), lisina (K), asparagina
(N), glutamina (Q), histidina (H) e treonina (T) foram maiores ou iguais a 4. Entre os c6dons
associados ao triptofano (W) e os cédons associados dcido glutamico (E), dcido aspartico (D),
lisina (K), asparagina (N), glutamina (Q), histidina (H) e prolina (P) foram maiores ou iguais a
4. Entre os c6dons associados a cisteina (C) e os cédons associados a dcido glutamico (E), 4cido
aspartico (D), lisina (K), asparagina (N), glutamina (Q), histidina (H) e prolina (P) também fo-
ram maiores ou iguais a 4. Entre os cddons associados a arginina (R) e os cdédons associados
ao 4cido glutamico (E), acido aspartico (D), tirosina (Y) e STOP foram maiores ou iguais a 4.
Entre os cédons associados ao aminodcido serina (S) e os cédons que codificam os aminod-
cidos glutamina (Q) e histidina (H) foram maiores ou iguais a 4. Os outros casos podem ser
observados na Tabela

Com base nas caracteristicas de cada aminodacido codificado pelos seus respectivos c6-
dons, serdo apresentados alguns exemplos da andlise de algumas diferencas e semelhangas bio-
l6gicas acerca dos célculos obtidos na Tabela [26]e associd-los assim com o diagrama de Hasse
primal (Figura[24) e o diagrama de Hasse dual (Figura[25]).

O cédon UGG codifica o aminoécido triptofano (W) e os cddons GAA e GAG codificam
o aminodcido 4cido glutamico (E). A distancia média entre o cédon UGG e os c6dons GAA e

GAG ¢ 4. O triptofano (W) € um anel aromadtico e o dcido glutamico (E) é um aminoécido
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hidrofilico. Os c6dons GAU e GAC codificam o aminodcido 4cido aspértico (D), que € hidrofi-
lico. Na Tabela [26]a distancia média entre esses cddons e 0 aminoécido triptofano (W) é igual
a 4. Os cédons AAA e AAG codificam o aminodacido lisina (K), e a sua distancia média com
o cddon que codifica o aminodcido triptofano (W) é igual a 4. A lisina (K) € hidrofilico, sendo
este diferente do aminodcido triptofano (W). Os c6dons AAU e AAC codificam o aminoédcido
asparagina (N), sendo um aminoécido hidrofilico. A sua distancia média com o cédon do ami-
noécido triptofano (W) € igual a 4. Os cédons CAA e CAG codificam o aminoacido glutamina
(Q), que possui caracteristica hidrofilica e a distdncia média com o cédon do amino4cido trip-
tofano (W), baseado na Tabela[26]¢é igual a 5. Os cédons CAU e CAC codificam o aminoécido
histidina (H), que € hidrofilico e a distancia média com o cddon do aminodcido triptofano (W)
¢ igual a 5. Os cédons CCU, CCC, CCA e CCG codificam o aminécido prolina (P), que possui
cadeia alifatica e a distancia média com o cddon do aminodcido triptofano, baseado na Tabela
@] € igual a 4. Ja os c6dons CGU, CGC, CGA, CGG, AGA e AGG codificam o aminoacido
arginina (R), que sdo c6dons com caracteristicas basicas. A distdncia média com o cddon de
aminodcido triptofano (W) € igual a 1.Nos diagramas, esses codons aparecem préoximos um do
outro.

Os codons CGU, CGC, CGA, CGG, AGA e AGG codificam o aminodcido arginina (R),
que possui como caracteristica basico e os cddons GAA e GAG codificam o aminodcido 4cido
glutamico (E) que € hidrofilico. Pode-se notar que a média da distincia entre os cddons desses
aminodcidos € igual a 4,33. Os c6dons GAU e GAC codificam o aminodcido acido aspartico
(D), que € hidrofilico. A distincia média dos cédons do aminodcido arginina (R) entre os
coédons do aminodcido dcido aspartico (D) € igual a 4,33. Os c6dons UAU e UAC codificam o
aminodcido tirosina (Y), que também possui caracteristicas hidrofilicas. A distancia média com
os codons do aminodcido arginina (R), € igual a 4,67. Os c6dons UAA, UGA e UAG codificam
o aminodcido STOP, um aminodcido importante, que € utilizado para interromper a proteina
antes de seu término. Além disso, os cdédons UAA e UAG possuem caracteristicas hidrofilicas.
A distancia média dos cddons do aminodcido arginina (R) entre os cédons do aminodcido STOP
¢ igual a 4. Nas Figuras [24] e 25] podemos observar que o cédon UGA estd localizado perto
dos cédons que codificam o aminodcido arginina, porém, os cddons UAA e UAG aparecem
distantes dos codons CGU, CGC, CGA, CGG, AGA e AGG devido as suas caracteristicas, o
que explica o fato da média entre eles ser igual a 4.

Os cédons UCU, UCC, UCA, UCG, AGU e AGC codificam o aminoacido serina (S),
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classificado como hidroxila e os c6dons CAA e CAG que codificam o aminodcido glutamina
(Q), hidrofilico. A distancia média entre os cédons desses aminodcidos € igual a 4,17. Os
cddons CAU e CAC codificam o aminoacido histidina (H), sendo ele classificado como hidrofi-
lico. Também, pode-se notar que a distancia média entre os cddons que codificam o aminoacido
serina (S) e os cédons que codificam o aminodcido histidina € 4,17.

O c6don UGG codifica o aminoécido triptofano (W) e os cddons UGA, UAA e UAG
codificam o aminoacido STOP, sendo este utilizado para interromper a proteina antes de seu
término. Na Tabela [26] a distincia média entre esses aminoécidos é 1,33. Podemos notar
no diagrama que os cddons UAA e UAG possuem caracteristicas hidrofilicas, sendo diferente
do aminodcido triptofano, que € um anel aromdtico. Porém o cédon UGA, estd localizado
préximo do cédon UGG, o que justifica o fato da média entre os cédons ter sido 1,33. Um
outro caso é o cddon AUG que codifica o aminodcido metionina (M) e os cédons AUU, AUC e
AUA que codificam o aminoécido isoleucina (I). Ambos os aminodcidos sdo semelhantes, pois
possuem caracteristicas hidrofilicas. Nos diagramas (Figuras [24] e [25) nota-se que os c6dons
estdo préximos um do outro, justificando o fato de que na Tabela [26] a distdncia média entre os
aminoacidos metionina (M) e isoleucina (I) ser 1,33.

Pode-se observar a conexdo entre os outros casos na Tabela 26| com os diagramas (Fi-
guras [24] e 25)) construidos. Se realizarmos a andlise de todos os casos, nos quais, as distancias
médias entre as distdncias de Hamming foram maiores ou iguais a 4 ou valores menores, as suas
distancias estdo refletidas nos diagramas de Hasse, com base nas diferencgas bioldgicas entre os

codons.

3.3 ROTULAMENTO C

Para o estudo do Rotulamento C, serd utilizada a permutacao 2031, para o reticulado
primal, obtendo a associagdo apresentada na Tabela Como consequéncia, a permutacao
0213 do Rotulamento C serd utilizada para a constru¢do do reticulado dual. Na Tabela 28 é
apresentada a associacdo estabelecida. Neste caso, assim como no Rotulamento B, nao foi
utilizada a complementaridade bioldgica das bases, mas sim, a complementaridade algébrica, na
qual 00 - 11 e O1 - 10. Desta forma, as bases nitrogenadas referentes a essa complementaridade

algébrica sdo: A-C' e GG - U, ou vice-versa.
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Tabela 27 — Associagdo estabelecida pela permutacao 2031 primal do Rotulamento C.

A|lC|G]|U
2 0 3 1
11 00 01 10

Fonte: Da autora.

Tabela 28 — Associacdo estabelecida pela permutagdo 0213 dual do Rotulamento C.

AlC|G]|U
0 2 1 3
00 11 10 01

Fonte: Da autora.

A seguir serd apresentado o procedimento para a constru¢do dos reticulados booleanos
primal e dual associados ao Rotulamento C, analogamente ao que foi realizado para os rotula-

mentos A € B.

3.3.1 Procedimento para a constru¢do dos reticulados booleanos

Utilizando as operagdes da algebra booleana (Tabelas|11|e e a permutacdo 2031 do
Rotulamento C (primal), obtemos os dados das Tabelas [29]e [30]

Tabela 29 — Operacdo primal A (e) do Rotulamento C.

A ]00]01]10] 11| AlC|G|U|A
00 00 00 00 00 CcC C C C C
01 00 01 00 O1 G C G C G
10 00 00 10 10 u Cc C U Uu
11 00 01 10 11 A C G U A
Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.
Tabela 30 — Operacdo primal V (ou) do Rotulamento C.
v [00]01]|10]11 v|iCc|G|U|A
00 00 01 10 11 C C G U A
01 01 01 11 11 G G G A A
10 10 11 10 11 U U A U A
11 11 11 11 11 A A A A A
Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.

Utilizando as operagdes da dlgebra booleana (Tabelas[I1]e[I2)) e a permutagio 0213 do
Rotulamento C (dual), obtemos os dados das Tabelas [31]e [32]
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Tabela 31 — Operagao dual A (e) do Rotulamento C.

A 100]01]|10] 11| ANAJU|G]|C
00 00 00 00 00 A A A A A
01 00 01 00 O1 U A U A U
10 00 00 10 10 G A A GG
11 00 01 10 11 C A UG C
Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.
Tabela 32 — Operagdo dual V (ou) do Rotulamento C.
vV [00]01]10]11 VIA|U|G]|C
00 00 01 10 11 A A U G C
01 01 01 11 11 U U U C C
10 10 11 10 11 G G C G C
11 11 11 11 11 c C C C C
Fonte: Da autora. Fonte: Da autora

O reticulado booleano primal serd obtido a partir da Tabela [30} Observe que:

a) A base C' (citosina) se liga as bases GG (guanina), U (uracila) e A (adenina).
b) A base GG (guanina) se liga a ela mesma e a base A (adenina).

¢) A base U (uracila) se liga a ela mesma e a base U (uracila).

d) A base A (adenina) se liga apenas a ela mesma.

Os reticulados primal e dual sdo apresentados nas Figuras [26]e

Reticulados primal e dual associados ao Rotulamento C.

Figura 26 — Reticulado primal (2031). Figura 27 — Reticulado dual (0213).
G 01 > A1l U 01 > (' 11
C 00 > U 10 A 00

Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.
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3.3.2 Procedimento para a constru¢do dos Diagramas de Hasse

Para a construcdo dos diagramas de Hasse do Rotulamento C, seguiremos 0 mesmo pro-
cedimento dos rotulamentos A e B. Lembrando que, no Rotulamento A foi considerada a com-
plementaridade bioldgica das bases e no Rotulamento B foi considerada a complementaridade
algébrica, sendo A - G e C - U. Ja no Rotulamento C também iremos utilizar a complementa-
ridade algébrica, sendo assim, A-C'e G- U.

Na 1? linha, estd o cédon que apresenta seu elemento méaximo, sendo ele AAA <«
111111. No diagrama de Hasse dual (Figura[29), o elemento maximo é o CCC <> 111111.

Na 7* linha, estdo os cédons que possuem elemento minimo, sendo eles, na Figura [28]
o cédon CCC < 000000 e na Figura[29] o cédon AAA <+ 000000.

As outras linhas do diagrama de Hasse, seguem o mesmo procedimento dos rotulamen-
tos A e B, levando em consideragdo o complementar algébrico de cada codon. Nos diagramas,
o nimero de cédons existentes em cada linha, se d4 devido a representacdo algébrica de cada
codon, estando relacionada ao ndmero de zeros (0) ou uns (1) existente em cada cédon. Além
disso, assim como nos rotulamentos A e B, no rotulamento C, determinamos as distincias de
Hamming entre os cédons através das arestas, que podem ser observadas nas construcdes (Fi-
guras 28] e [29).

A Figura[28] apresenta o diagrama de Hasse primal para a permutagido 2031 do Rotula-
mento C, escolhida de forma aleatdria. A Figura [29| apresenta o diagrama de Hasse dual para
a permutacdo 0213 do Rotulamento C. Sua constru¢@o € andloga a construciao do diagrama de

Hasse primal.
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3.3.3 Anadlise do diagrama primal

Figura 28 — Diagrama de Hasse primal referente a permutacdo 2031 do Rotulamento C.
AAA

GAA AAG AAU UAA AUA
111101 110111 011111 101111 111011 111110

SSS
S

110 111010

== &

UGG UGU AGC CAU GAC CAG UAC GCA ACU UCA ACG CUA AUC GUG GUU UUG Uuu
010101 100101 011001 101001 110001 001101 100011 000111 010011 001011 110100 101100 111000 011100 110010 001110 010110 100110 011010 101010

= Legenda
GCC CCG CCu ucCc cuc

W Hidrofébicos W Hidrofilicos
000001 000100 010000 100000 001000 000010
W cadeia Alifatica .Anel aromatico
M suifidrila ou Tiol Hidrogénio
W Hidroxila Baésicos
ccc
MsTor

000000

Fonte: Da autora.

Analisando a complementaridade das bases nitrogenadas do Rotulamento C, notamos
a unido das bases adenina (A) com citosina (C) e guanina (G) com uracila (U). Vamos tomar
como exemplo a cadeia CUC, UCC, CCU, CCG, GCC, CGC tem como imagem a anti-cadeia
AUA, UAA, AAU, AAG, GAA, AGA, seguindo a complementaridade algébrica dos cédons.
Na lateral direita podemos encontrar os cédons hidrofébicos (vermelho) e no centro superior no
diagrama, podemos encontrar os cdédons hidrofilicos (azul). Diferente dos c6dons hidrofébicos
nao vemos uma regularidade na distribui¢do dos cédons hidrofilicos.

O c6don UGG (anel aromatico), neste diagrama, ficou distante do cédon UGA (STOP),
com relacdo aos diagramas dos rotulamentos A e B, e podemos encontrd-los na cadeia lateral
direita. Os cddons com caracteristica cadeia alifatica estdo no centro inferior do diagrama e
os cddons com caracteristica hidroxila, no centro do diagrama. Na lateral direita, encontra-
mos os cédons com caracteristica hidrogénio, bdsicos, sulfidrila ou tiol e alguns c6dons com

carateristica hidroxila.
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3.3.4 Andlise do diagrama dual

Figura 29 — Diagrama de Hasse dual referente a permutagdo 0213 do Rotulamento C.
CCC

CUC UCC CCU cCCG Gcc

111101 110111 011111 101111 111011 111110
LA

IRSASEISH

,—Ilsq‘!!ii,4li==s

A

UUC CUG CUU GUC UCU UCG ACC GCG CCA GCU CAC UGC
110101 101101 011101 111001 010111 100111 110011 101011 001111 011011 111100 110110 101110 011110 111010

Y,
CA UAC CAG GAC CAU AGC
001011

@

uGU
010110

110100 101100 111000 011100 110010 001110 100110 011010 101010

010100 001100 011000 101000 000110 100010 010010 001010

Legenda

AUA UAA AAU AAG GAA

W Hidrofébicos W Hidrofilicos
000001 000100 010000 100000 001000 000010
W cadeia Alifatica .Anel aromatico
M suifidrila ou Tiol Hidrogénio
W Hidroxila Baésicos
AAA
MsTor

000000

Fonte: Da autora.

Na cadeia lateral direita estdo os cddons hidrofébicos, representados em vermelho e no
centro inferior do diagrama os cddons hidrofilicos, representados em azul. Da mesma forma
que o diagrama primal, ndo vemos uma regularidade na distribuicdo dos c6dons hidrofilicos.

O c6don UGG (anel aromatico), neste diagrama, ficou distante do cédon UGA (STOP),
com relacdo aos diagramas dos rotulamentos A e B. Os cédons com caracteristica cadeia ali-
fatica estdo no centro superior do diagrama. Também, temos os cédons com caracteristica hi-
droxila no centro do diagrama. Na lateral esquerda, encontramos os cddons com caracteristica

hidrogénio, bésicos, sulfidrila ou tiol e alguns cédons com carateristica hidroxila.
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3.3.5 Andlise das diferencas e semelhancas fisico-quimicas dos aminodcidos por meio das

distancias de Hamming

A Tabela [33] apresenta a média das distdncias de Hamming entre os pares de aminodci-
dos. Da mesma forma que os casos analisados para os rotulamentos A e B, pode-se notar que
os valores das médias das distdncias de Hamming maiores ou iguais a 4 aparecem em negrito,

pois sdo considerados valores altos para essas distancias, de acordo com Sdnchez, Morgado e

Grau (2004).
Tabela 33 — Médias das distancias de Hamming entre pares de aminoécidos do Rotulamento C.

* G W C R S v L F M I E D Y K N Q H A T P STOP
G 1 3 3 2 333 3 433 5 4 4 2 2 4 3 3 3 3 2 3 3 3,67
w 3 0 1.5 183 217 § 35 35 3 433 35 45 2,5 2,5 35 2,5 35 4 3 3 1,33
C 3 1.5 0,5 2,17 183 § 383 25 4,5 383 45 35 1,5 35 2,5 35 2,5 4 3 3 2,17
R 2 183 217 18 28 4 367 417 417 439 28 317 317 317 35 25 28 3 333 267 25
S| 333 217 183 283 183 267 339 25 317 294 45 417 28 35 317 417 38 3 2 267 283
v 3 5 5 4 2,67 1 233 3 2 2 2 2 4 3 3 3 3 2 3 3 4,33
L 433 35 383 367 339 233 139 183 25 2,67 3,17 35 283 35 383 217 25 333 3,67 238 2,83
F 5 35 2,5 4,17 25 3 183 05 2,5 1,83 45 35 1.5 35 2,5 35 2,5 4 3 3 2,83
M 4 3 45 417 317 2 2,5 2,5 0 1,33 25 35 35 1.5 2,5 35 35 3 225 4 3
1 4 433 383 439 294 2 2,67 183 133 089 3,17 283 283 2,17 183 417 38 3 2 3,92 3,44
E 2 35 45 2,83 45 2 3,17 45 2,5 3,17 05 1,5 35 1,5 2,5 1.5 2,5 3 4 4 2,67
D 2 4,5 35 3,17 417 2 35 35 35 283 15 0,5 2,5 2,5 1,5 2.5 1.5 3 4 4 3,83
Y 4 2,5 1,5 317 283 4 2,83 1,5 35 283 35 2,5 0,5 2,5 1,5 2,5 1,5 5 4 4 1,83
K 3 2,5 35 3,17 35 3 35 35 1,5 2,17 15 2,5 2,5 0,5 1.5 2,5 35 4 3 5 1,83
N 3 35 2,5 35 317 3 383 25 2,5 183 25 1.5 1.5 1.5 0,5 35 2,5 4 3 5 2,83
Q 3 2,5 35 2,5 417 3 2,17 35 35 4,17 15 2,5 2,5 25 35 0,5 1.5 4 5 3 1,83
H 3 35 2,5 283 383 3 2,5 2,5 35 383 25 1.5 1.5 35 2,5 2,5 0,5 4 5 3 2,83
A 2 4 4 3 3 2 333 4 3 3 3 3 5 4 4 4 4 1 2 2 4,67
T |3 3 3 33 2 3 36 3 225 2 4 4 4 3 3 3 5 2 1 3 3,67
P 3 3 3 2,67 267 3 238 3 4 392 4 4 4 5 5 5 3 2 3 1 3,67

STOP 367 1,33 217 25 283 433 283 283 3 344 267 383 183 1,83 283 283 283 4,67 367 3,67 0,89

Fonte: Da autora.

Nota: *Representagio dos aminodcidos por um tinico simbolo. A - Alanina, C - Cisteina, D - Ac. Aspértico,
E - Ac. GlutAmico, F - Fenilalanina, G - Glicina, H - Histidina, I - Isoleucina, K - Lisina, L - Leucina,
M - Metionina, N - Asparagina, P - Prolina, Q - Glutamina, R - Arginina, S - Serina, T - Treonina, V -

Valina, W - Triptofano, Y - Tirosina.

Pode-se notar que aminodcidos com grandes diferencas em suas propriedades apresen-
taram altos valores de distancias de Hamming, da mesma forma dos casos analisados para os
rotulamentos A e B. Por exemplo, as distancias médias entre o c6dons que codificam o ami-
nodcido glicina (G) e os cddons que codificam os amindcidos leucina (L), fenilalanina (F),
metionina (M), isoleucina (I) e tirosina (Y) foram maiores ou iguais a 4. Os codons associados
ao aminodcido triptofano (W) e os cédons associados ao aminoécido valina (V), isoleucina (1),
acido aspartico (D) e alanina (A) foram maiores ou iguais a 4. Os cddons associados a cisteina
(C) e os codons associados a valina (V), metionina (M), 4cido glutamico (E) e alanina (A) tam-
bém foram maiores ou iguais a 4. Os cddons associados a arginina (R) e os cédons associados
a valina (V), fenilalanina (F), metionina (M) e isoleucina (I) foram maiores ou iguais a 4. Os

cddons associados ao aminoécido serina (S) e os cddons que codificam os aminodcidos dcido
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glutdmico (E), 4cido aspartico (D) e glutamina (Q) foram maiores ou iguais a 4. Os outros casos
podem ser observados na Tabela[33]

A seguir serdo apresentados alguns exemplos com algumas diferengas e semelhancgas
biolégicas acerca dos cdlculos obtidos na Tabela [33] e associd-los assim com o diagrama de
Hasse primal (Figura[28)) e o diagrama de Hasse dual (Figura [29).

O c6don UGG codifica o aminoécido triptofano (W) e os cddons GUU, GUC, GUA e
GUG codificam o aminodacido valina (V). A distancia média entre o cédon UGG e os cddons
GUU, GUC, GUA e GUG é igual a 5. O triptofano (W) € um anel aromético e a valina (V) € um
aminoacido hidrofébico. Os c6dons AUU, AUC e AUA codificam o aminoacido isoleucina (I),
que € hidrofébico. A distincia média entre esses codons e o codon do aminodcido triptofano
¢ igual a 4,33. Os cdédons GAU e GAC codificam o aminodcido dcido aspértico (D), e sua
distancia média com o cédon que codifica o aminodcido triptofano (W) € igual 4,5. O &4cido
aspartico (D) € hidrofilico, sendo este diferente do triptofano. Os c6dons GCU, GCC, GCA e
GCG codificam o aminodacido alanina (A), sendo uma cadeia alifatica. A sua distdncia média
com o c6don do aminodcido triptofano € igual a 4. J4 os cédons UGU e UGC codificam o
aminodcido cisteina (C), que sdo codons com caracteristicas sulfidrila ou tiol. A distancia média
com o cddon de aminodcido triptofano € igual a 1,5. Podemos observar que nos diagramas
das Figuras [28] e [29] esses codons estdo préximos do cédon do aminoécido triptofano (W),
concluindo assim, que eles possuem caracteristicas em comum.

Os c6dons UGU e UGC codificam o aminoécido cisteina (C), que sdo cddons com ca-
racteristicas sulfidrila ou tiol e os cddons GUU, GUC, GUA e GUG codificam o aminoacido
valina (V), que possui caracteristica hidrofobica. Pode-se notar que a média da distancia entre
os cddons desses aminodcidos € igual a 5. O cédon AUG codifica o aminodcido metionina (M),
sendo este hidrofobico. A distancia média dos cédons do aminodacido cisteina (C) e os codons
do aminoicido metionina (M) € igual a 4,5. Os c6dons GAA e GAG codificam o aminoédcido
acido glutamico (E), que possuem caracteristicas hidrofilicas. A distdncia média com os c6dons
do amino4cido cisteina (C), € igual a 4,5. Os c6dons GCU, GCC, GCA e GCG codificam o ami-
nodcido alanina (A), sendo uma cadeia alifdtica. Pode-se notar que a média das distancias entre
os cddons do aminoécido cisteina (C) na € igual a 4. J4 os cédons CGU, CGC, CGA, CGG,
AGA e AGG codificam o aminodcido arginina (R), que sdo cddons com caracteristicas basicas.
A distancia média com o c6don do aminodcido cisteina (C) € igual a 2,17. Pode-se observar

que nos diagramas das Figuras [28] e [29] esses codons estdo proximos do céddon do aminodcido
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triptofano (W), concluindo assim, que eles possuem caracteristicas em comum.

Os c6dons CGU, CGC, CGA, CGG, AGA e AGG codificam o aminodcido arginina (R),
que sdo codons classificados como bésicos e os codons GUU, GUC, GUA e GUG codificam
o aminodcido valina (V), que possui caracteristica hidrofébica. Pode-se notar que a distancia
média entre os codons desses aminodcidos € igual a 4. Os c6dons UUU e UUC codificam o
aminodcido fenilalanina (F). Como € um aminodcido com caracteristica hidrofébica, pode-se
notar que a sua distancia média entre o aminodcido arginina (R) € igual a 4,17. O c6don AUG
codifica o aminoacido metionina (M), sendo este hidrofébico. A distancia média dos cddons
do aminoécido arginina (R) entre os cédons do aminodcido metionina (M) € igual a 4,17. Ja os
cddons GGU, GGC, GGA e GGG codificam o aminoécido glicina (G), que sd@o cédons que tem
hidrogénio como caracteristica. A distancia média com o c6don do aminodcido arginina (R) é
igual a 2. Pode-se notar que tanto os cédons que codificam o aminoécido arginina (R) quanto
os codons que codificam o aminodcido glicina (G) estdo proximos um do outro, nos diagramas
(Figuras 28| e [29)), concluindo assim que eles possuem caracteristicas em comum.

Os c6édons ACU, ACC, ACA e ACG codificam o aminoécido treonina (T), que € clas-
sificado como hidroxila. A distdncia média com o c6édon do aminodcido serina (S) é igual a 2.
Como os aminodcidos serina (S) e treonina (T) sdo classificados como hidroxila, possuindo as
mesmas caracteristicas, faz sentido o fato delas estarem tdo préximas uma da outra nos diagra-
mas (Figuras @ e @[) Assim, justifica o valor da média entre eles ser menor.

Pode-se observar os outros casos na Tabela [33] com os diagramas (Figuras e 29)
construidos. Em todos os casos, as distancias que foram maiores ou iguais a 4 os amino4aci-
dos apresentam diferencas significativas entre si, e isso se reflete na distancia entre eles nos

diagramas de Hasse primal e dual.
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4 CONCLUSOES E SUGESTOES PARA TRABALHOS FUTUROS

As ferramentas matematicas abordadas neste trabalho podem ser utilizadas em estudos
relacionados ao cédigo genético, em particular a fendmenos mutacionais, auxiliando na mode-
lagem dos mesmos. Ha tempos que diversos pesquisadores buscam representar o que mundo
bioldgico realiza, a fim de identificar suas caracteristicas, propriedades, funcdes e implicacdes
do modelo estudado. Além disso, a modelagem matematica associada ao codigo genético €
uma 4area de pesquisa que estd em constante expansao e aprimoramento de técnicas, pois va-
rios autores procuram estruturar € modelar o cédigo genético, com o intuito de validar suas
hipdteses.

Este trabalho mostra algumas aplicacdes de estruturas matematicas aplicadas ao c6digo
genético, em particular o diagrama de Hasse, que permite uma melhor visualizacao dos c6dons
do cddigo genético, possibilitando analisar as propriedades dos aminodcidos e classificar os
cddons de acordo com a sua hidropacidade e outras caracteristicas, tornando-se uma ferramenta
eficaz na andlise de diversos fendmenos biolégicos, em particular, estudos envolvendo andlises
mutacionais.

Neste estudo, percebe-se uma interessante caracterizacdo algébrica acerca das constru-
coes realizadas. Com os diagramas de Hasse foi possivel uma anélise bioldgica de cada rotula-
mento, de acordo com as caracteristicas dos aminodcidos. Apenas no Rotulamento A podemos
destacar que o cddon que codifica um aminodcido hidrofébico é sempre complementar a um
cddon que codifica um aminoécido hidrofilico. No Rotulamento A foi utilizada a complementa-
ridade bioldgica e nos rotulamentos B e C foram utilizadas as complementaridades algébricas.
Nessas construgdes foi possivel observar que tanto no Rotulamento A quanto no Rotulamento
B houve um equilibrio na distribui¢cdo dos cédons de acordo com suas caracteristicas fisico-
quimicas. Além disso, os cddons com as mesmas caracteristicas permaneceram juntos. Ja no
Rotulamento C ndo houve uma regularidade na distribui¢ao dos cédons hidrofilicos e os c6dons
UGG e UGA, com relacao aos diagramas dos rotulamentos A e B, estdo distantes um do outro,
0 que nos motiva a estudos futuros sobre este Rotulamento para analisar essas diferencas com
os rotulamentos A e B.

Conforme a proposta de Sdnchez, Morgado e Grau (2004) foram calculadas as médias
das distancias de Hamming entre os pares de aminodcidos para cada um dos rotulamentos. Com

base nas caracteristicas de cada aminoécido, foi realizada um anélise das diferencas e semelhan-
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cas bioldgicas acerca dos célculos obtidos, relacionando com as construgdes realizadas. Como
mencionado no Capitulo [3] para as diferencas foram consideradas como parametro as médias
maiores ou iguais a 4, pois segundo Sanchez, Morgado e Grau (2004) quando se obtém esses
valores nas médias das distancias de Hamming entre pares de cédons, pode-se alterar as pro-
priedades dos aminodcidos e as funcdes bioldgicas das proteinas, acarretando riscos de grandes
mutagdes genéticas. Um fato a ser destacado, é que no rotulamento A, os valores obtidos das
médias sdo iguais ao caso proposto por Sanchez, Morgado e Grau (2004), porém utilizou-se
outra permutacdo. Como em cada rotulamento utilizamos um tipo de permutacio, temos que as
associacdes geradas em cada caso foram diferentes, ou seja, os valores das tabelas obtidos fo-
ram diferentes, entretanto hé alguns casos em que os resultados foram iguais. Ao associar cada
rotulamento com suas respectivas construgcdes, notamos que em todos os casos, as distancias
estdo refletidas nos diagramas de Hasse, com base nas diferencas e semelhangas bioldgicas en-
tre os codons. Portanto, os diagramas de Hasse refletem de forma significativa as caracteristicas
fisico-quimicas dos aminodcidos baseadas nos cdlculos das distdncias de Hamming, de forma a
poder utilizar esse resultados em estudos de fendmenos mutacionais.

Pode-se observar a interdisciplinaridade presente neste estudo, uma vez que foi possivel
relacionar elementos de Matematica, Biologia e Codigos Corretores de Erros, que torna-se rele-
vante em diversas dreas de pesquisa, como engenharia genética, uma vez que pode servir como

base para estudos relacionados a fendmenos mutacionais.

4.1 SugestOes para Trabalhos Futuros

A seguir serdo apresentadas algumas sugestdes para trabalhos futuros, como forma de

dar continuidade a este trabalho.

a) Relacionar as constru¢des dos diagramas de Hasse para os rotulamentos A, B ¢ C com

codigos corretores de erros, em particular, os cddigos de subespaco;

b) Apresentar a conexdo entre as estruturas dos diagramas de Hasse e os elementos de uma

extensdo de Galois GF(2°);

c) Estudar as conexdes entre as construcdes realizadas e a estrutura de um hipercubo relaci-

onado ao codigo genético;
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d) Efetuar andlises mutacionais acerca das distancias médias de Hamming obtidas para os

rotulamentos A, B e C.
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