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Resumo

Estudos relacionados & Biologia, Algebra e Cédigos Corretores de Erros estdo em grande desenvol-
vimento nas ultimas décadas, sendo um amplo assunto de pesquisa com varias possibilidades de
aplicacoes. Devido a isso, é possivel relacionar Algebra e Biologia aos Cédigos Corretores de Erros,
uma vez que estruturas algébricas estao presentes em sua construcao. Uma classe importante desses
codigos, sao os coédigos BCH, que possuem caracteristicas simples e um alto poder de deteccao de erros,
que podem ser utilizados para a reproducao de sequéncias de DNA. Desse modo, o objetivo deste
trabalho é aplicar os c6digos BCH no processo de geracao de proteinas pelo algoritmo desenvolvido
por Rocha, Faria e Palazzo Jr., a fim de reproduzir a sequéncia de DNA Homo sapiens T cell receptor
beta chain (BV6S4-BJ2S3) mRNA e analisar possiveis mutagoes que podem acarretar em doengas
genéticas. A metodologia adotada consiste nas etapas de revisao de literatura, estudo do algoritmo de
geragdo de proteinas, andlise de uma sequéncia de DNA obtida no NCBI e sua aplicacao no algoritmo
estudado. Com este estudo, espera-se contribuir na andalise das relagoes existentes entre Algebra e

Biologia, por meio dos Cédigos Corretores de Erros, além de direcionar novos pesquisadores na area.

Palavras-chaves: codigos corretores de erros; sequéncia de DNA; estruturas algébricas.



Abstract

Studies related to Biology, Algebra and Error Correcting Codes have been under great development in
the last decades, being a broad subject of research with several possibilities of applications. Because
of this, it is possible to relate Algebra and Biology to the Error Correcting Codes, since algebraic
structures are present in their construction. An important class of these codes are the BCH codes,
which have simple characteristics and a high power of error detection, which can be used for the
reproduction of DNA sequences. Thus, the objective of this work is to apply the BCH codes in the
process of generating proteins by the algorithm developed by Rocha, Faria and Palazzo Jr., in order
to reproduce a DNA sequence and analyze possible mutations that can lead to diseases genetics. The
methodology consists of the steps of literature review, study of the protein generation algorithm,
analysis of a DNA sequence obtained from the NCBI and its application in the studied algorithm.
With this study, it is expected to contribute to the analysis of the existing relationships between
Algebra and Biology, through Error Correcting Codes, in addition to directing new researchers in the

area.

Keywords: error correcting codes; DNA sequence; algebraic structures.
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1 Introducao

A tecnologia é uma importante ferramenta que surgiu em meio a Revolucao Industrial e se
tornou fundamental no século XXI, estando presente entre outras coisas, nas redes sociais, por meio
do envio de mensagens. Este processo é realizado através de um sistema de comunicacao digital,
onde podem ser utilizados os codigos corretores de erros, que tém a capacidade de detectar e corrigir

possiveis erros que possam ocorrer durante a transmissao ou armazenamento de mensagens.

Este sistema de comunica¢ao pode ser relacionado ao sistema de transmissiao de informacao
genética. A partir disso, é possivel relacionar as sequéncias de DNA com as estruturas algébricas
através dos codigos corretores de erros, sendo os erros as mutagoes genéticas. Uma classe importante
desses codigos sao os cédigos BCH, que possuem caracteristicas simples e um alto poder de deteccgao

de erros, podendo ser aplicados em problemas biologicos.

De acordo com [1] e [2], pesquisadores da drea de exatas, preocupados com a importancia da
reducao de tempo para obter resultados e a reducao de custos para a realizagao de experimentos
laboratoriais, buscam métodos cientificos capazes de reproduzir dados bioldgicos, por meio de modelos

matematicos de forma mais rapida e como consequéncia geram um menor custo.

Em [3], é realizado um trabalho com a proposta da modelagem matematica dos rotulamentos
associados ao mapeamento do codigo genético para identificar suas caracteristicas e propriedades.
Tal modelagem, para o rotulamento A, é feita por meio do critério de complementaridade biologica,
que coincide com a complementaridade algébrica, e nos casos dos rotulamentos B e C, utiliza-se a
complementaridade algébrica. Para esta construcao dos modelos, sao utilizados os diagramas de Hasse

e reticulados booleanos, que sao associados a cada um dos rotulamentos do c6édigo genético.

Em [4] é apresentada a relevancia dos c6digos corretores de erros no processo de transmissao
e/ou armazenamento de informagoes de forma confidvel, que nao altere a informagao por meio dos
erros. Um dos objetivos é mostrar a aplicacao de polindmios nos cédigos BCH sobre os corpos finitos,
ja que através desta estrutura é realizada a construgao desses cddigos, formando uma classe ciclica dos

c6digos corretores de erros e admitindo uma representacao em termos de polindomios sobre extensoes

de ZQ.

Em [5] tem-se o estudo da estrutura algébrica de um cédigo BCH e a reproducao de uma
sequéncia de DNA relacionada a proteina mitocondrial ATP6 utilizando esse c6digo, a fim de localizar
mutagoes e suas implicagoes biologicas causadas. Para isso, utilizou-se o algoritmo de geracao de
proteinas proposto em [6] e [2] e a construcao de um c6digo BCH sobre anéis, relacionando a presenga

de uma estrutura matematica presente no cédigo genético por meio dos codigos corretores de erros.

Neste contexto, segundo [6], as estruturas algébricas, sdo um dos elementos fundamentais
presentes no desdobramento do codificador genético e determinante dos codigos BCH expressos por

anéis e por corpos, que sao responsaveis pela identificacao e reproducao das sequéncias de DNA.
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Deste modo, a partir dos estudos e trabalhos desses pesquisadores e outros, ainda ha diversas
questoes a serem analisadas, pesquisadas e respondidas. Assim, o objetivo desta monografia é apresentar
a aplicacao dos codigos BCH no processo de geracao de proteinas pelo algoritmo desenvolvido por
Rocha, Faria e Palazzo Jr., além de validar hipoteses levantadas, como a importancia dos codigos
BCH no algoritmo de geracao de proteinas e uma aplicacao no estudo de mutacoes que podem causar

malformacoes oculares graves.

Este trabalho esté estruturado da seguinte forma: no Capitulo 2 serdo apresentados os principais
conceitos teéricos fundamentais utilizados ao longo deste trabalho, referentes a Biologia, & Algebra
e aos Codigos Corretores de Erros. Na Secao 2.1 relacionada a Biologia, sera apresentada desde a
estrutura de uma célula até as mutagoes genéticas, sendo este tltimo um dos alvos principais do
estudo realizado. Na Secao 2.2 serao apresentadas as estruturas algébricas, além do processo de
construcao de Corpos de Galois. Posteriormente na Secao 2.3, serdao apresentados os elementos de um
sistema de comunicagao, os Codigos Corretores de Erros, em especial os Codigos BCH. Na Sec¢ao 2.3
serda apresentada a descri¢ao do algoritmo de geracao de proteinas, por meio do detalhadamento de
seus passos. Ja no Capitulo 3, serd apresentada a geracao da sequéncia de DNA Homo sapiens T cell
receptor beta chain (BV6S4-BJ2S3) mRNA via cédigos corretores de erros, bem como a andlise dos

resultados obtidos. Por fim, no Capitulo 4 sdao apresentadas as consideragoes finais do trabalho.
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2 Conceitos Tedricos Fundamentais

Neste capitulo serao apresentados os principais conceitos tedricos fundamentais utilizados no

trabalho, referentes a Biologia, & Algebra e aos Cédigos Corretores de Erros.

2.1 Biologia

Nesta secao serdo apresentados os principais elementos de Biologia utilizados neste estudo. As
definicOes, teoremas, propriedades e aspectos tedricos apresentados nesta se¢ao podem ser encontradas
em [7], [8], [9], [10], [11], [12], [13], [14].

2.1.1 Estrutura de uma célula

As células surgiram ha mais de trés bilhoes de anos, através da evolugao e a formagao de
moléculas, que com o auxilio do meio aquoso foram envolvidas por uma membrana, formando as
células, que sdo uma unidade que forma o corpo de todos os seres vivos, sendo capaz, individualmente,

de obter energia, crescer e se reproduzir.

A célula possui trés componentes basicos, a membrana plasmaética, o citoplasma e o material
genético. A membrana plasmatica é uma membrana que envolve o citoplasma, um material fluido
localizado no seu interior, e o material genético, responsavel por carregar a informacao genética dos

seres Vvivos.

Diante destes componentes, é possivel classificar as células em dois tipos principais: procariontes,
onde o material genético fica disperso sobre o citoplasma e eucariontes, em que o material genético fica
separado do citoplasma, por meio da carioteca, uma estrutura membranosa. Devido a esta delimitacao
do material genético, sera estudada com mais detalhes a classe celular eucariotica que forma o corpo

de todos os multicelulares, como os fungos, as plantas, os animais e os seres humanos.

A estrutura de uma célula eucariética é formada além dos componentes basicos, por estruturas
citoplasméticas, tais como: as organelas (delimitadas por membranas), os ribossomos e os centriolos.
Outra importante estrutura pertencente a este tipo de célula é o nicleo, formado através da carioteca,
e estao presentes os cromossomos, composto basicamente por DNA (dcido desoxirribonucleico), que
uma molécula que contém toda a informagao genética de um ser vivo. A Figura 1 a seguir apresenta

um exemplo de célula eucarionte e procarionte.
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Figura 1 — Célula eucarionte, a esquerda, e procarionte, a direita.

Fonte: https://brasilescola.uol.com.br /biologia/celulas-procariontes.htm e
https://brasilescola.uol.com.br/biologia/celulas-eucariontes.htm.

2.1.2 Nucleotideos e acidos nucleicos

As células possuem uma composi¢ao quimica, formada por substancias inorgénicas, tendo
origem mineral, como a agua e os sais minerais. E por substancias organicas, com origem vegetal ou
animal, sendo os carboidratos, lipidios, proteinas e acidos nucleicos. Esta ultima é uma importante
substancia relacionada a transmissao de caracteristicas hereditarias presentes na informagao genética
do organismo, formadas por nucleotideos, além de comandar e controlar todas as atividades das

células.

Os acidos nucleicos sao uma repeticao de moléculas menores, compostos por um grupo de
fosfato (&cido fosférico), uma molécula de agticar (pentose) e uma base nitrogenada, como pode ser
visto na Figura 2. Estas bases sao divididas em bases puricas, que sdo adenina(A) e guanina(G) e

bases pirimidicas, que sdo citosina(C), timina (T) e uracila(U).

Base
nitrogenada

Figura 2 — Componentes quimicos que formam um nucleotideo.

Fonte: Proprio autor.

Desse modo, podem ser formados dois tipos de acidos nucleicos: acido desoxirribonucleico
(DNA) e 4cido ribonucleico (RNA). Tanto o DNA como o RNA sdo polimeros, isto é, moléculas

formadas por varias unidades menores ligadas entre si de modo organizado.

O DNA funciona como um banco de informacgoes genéticas, uma espécie de codigo, que
transfere essas informagoes, com o objetivo de garantir a integridade da informacao genomica e

funcionando como molde para a sintese da molécula de RNA.
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A determinacao da estrutura do DNA por James Watson e Francis Crick em 1953 é, em
geral, aceita como o marco do surgimento da biologia molecular moderna. A molécula de DNA é
formada por uma fita dupla de varios nucleotideos (dupla hélice), que sao formados por um grupo de
fosfato, uma pentose (desoxirribose, que é um agiicar composto por cinco atomos de carbono ligados,
formando uma cadeia fechada) e uma base nitrogenada. As quatro bases nitrogenadas sao: adenina
e timina (purinas - maiores), citosina e guanina (pirimidinas - menores). As caracteristicas de uma

molécula de DNA sao definidas por:

e Duas cadeias polinucleotidicas circundam um eixo comum formando a dupla hélice.

« Duas fitas de DNA sdo antiparalelas (possuem diregoes opostas), mas cada uma forma uma

hélice para o lado direito.

» Bases ocupam o centro da hélice, e as cadeias de agucar-fosfato estao dispostas na borda. A
superficie da dupla hélice forma dois sulcos de largura desigual: a cavidade maior e a cavidade

menor.

o (Cada base esta ligada a uma base da fita oposta por meio de pontes de hidrogénio. Adenina
liga-se a timina e vice-versa, e a guanina liga-se com a citosina e vice-versa. Essas interacoes por
pontes de hidrogénio (pareamento das bases complementares), resultam na associacao especifica

das duas cadeias da fita dupla (Regra de Chargaff).

Uma molécula de DNA pode ser vizualizada na Figura 3 a seguir.

A ‘g n._g=° r ?H
Ligagtes gl . 3 c]u
Estrutura do DNA T QD ogiric e S ;E-Z‘ .
/ 0 2 n-g—v
EaaTTs o—r=0 ¥ ?
—— 0 s | . |
Cadeia principal X ¥ = Foutet *| : ’i +
agiicar- I;;slat;:: o lal Fosfato "L l o=t-a

Bases nitrogenadas

n complementares

F« r

...;la\"_.

E{""‘L

[ Adenina (&) 7| Timina (T) [ Guanina (G)[__% Citosina (C)

Q#
.y -
oS

Figura 3 — Modelo da estrutura do DNA.
Fonte: https://brasilescola.uol.com.br/biologia/dna.htm.

Esse modelo sugere que cada fita de DNA pode atuar como um molde para a sintese de sua
fita complementar e, consequentemente, a informacao hereditaria esta codificada na sequéncia de

bases em qualquer fita. A dupla hélice de DNA forma espirais quando compactada dentro da célula.
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A molécula de RNA (4cido ribonucleico) é formada a partir da molécula de DNA em um
processo chamado de transcri¢do, onde a informacao genética do DNA ¢é transferida para uma
molécula de RNAm, que veremos com mais detalhes no decorrer desta se¢ao. Essa molécula apresenta
informagoes com as quais é possivel coordenar a producao de proteinas. Assim sendo, o RNA também

participa do fluxo de informagoes genéticas pelos individuos.

O RNA ¢é uma molécula composta por uma tunica fita de nucleotideos ligados entre si, gerada
pelo rompimento das pontes de hidrogénio da molécula de DNA, onde a pentose do RNA ¢é sempre
a ribose e as quatro bases nitrogenadas sao: adenina, guanina, citosina e uracila, sendo a ultima

exclusiva do RNA, como pode ser observado na Figura 4.

Aglcar-fosfato

= Adenina
= Timina
= Guanina
== Citosina
= Uracila

nitrogenadas

Figura 4 — Modelo da estrutura do RNA.
Fonte:https://www.significados.com.br/rna/

As moléculas de RNA sao, geralmente, constituidas de uma tnica fita que se enrola entre
si devido ao emparelhamento entre as bases complementares: a uracila liga-se com a adenina e a
guanina liga-se com a citosina, seguindo a Regra de Chargaff. Elas sao classificadas de acordo os

papéis que desempenham no processo de transferéncia de informacao. Existem trés tipos de RNA:

RNA mensageiro (RNAm), RNA transportador (RNAt) e RNA ribossémico (RNAr).

O RNA mensageiro é uma copia das fitas de DNA, ficando responsavel em levar as informagoes
obtidas do DNA até o citoplasma, onde as proteinas serao produzidas. Como o RNA é uma cépia fiel
de uma das fitas de DNA, é a partir dessa informacao que o RNA mensageiro ird determinar quais
sao os aminoacidos necessarios para a formagao de determinada proteina, pois ele possui as trincas

(c6édons) de bases nitrogenadas que definem cada aminoécido.

O RNA transportador é encarregado de transportar os aminodcidos que serao usados na
formacao das proteinas até o ribossomo, enquanto, que o RNA ribossomico faz parte da constituicao
dos ribossomos. E nos ribossomos que a sequéncia de bases do RNA mensageiro ¢é interpretada e a

proteina, de fato, sintetizada.
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2.1.3 A sintese proteica e o cddigo genético

As proteinas sao polimeros formados de mondmeros chamados de aminoacidos, que serao
produzidas atraves das informacoes contidas na sequéncia de nucleotideos que forma uma molécula
de DNA, a qual sera responsavel por exercer diversas fungdes do nosso organismo. A sintese proteica

pode ser dividida em duas fases, a transcri¢do e a traducao, como apresentado na Figura 5 a seguir.

*“--..

- wocieo

WVW\

( Transcrig3o
RNA ™
A 1 ,/
\ MA’“W //
“'Lx\__l_e_‘p_"f?m‘ CITOPLASMA
ABA
1 Traducdo

RNAmM

Fe

Cadeia
polipeptidica l Dobramento

Proteina

Figura 5 — Representagao do processo de sintese proteica.

Fonte: https://www.todamateria.com.br /sintese-proteica/.

A transcri¢ao consiste na conversao de DNA em RNA. Esse processo acontece por meio da
enzima RNA polimerase, que se posiciona no inicio do gene separando as duas fitas de DNA, onde
uma destas servira como cadeia molde para que os seus nucleotideos sejam emparelhados com os
novos nucleotideos de RNA (A,U,C,G) livres, desenvolvendo ao final o RNAm. J4 a fase de tradugao,
consiste na conversao dos nucleotideos do RNAt em aminoacidos, formando com a unido destes

aminoacidos uma cadeia polipeptidica.

Nessa fase o RNA migra para o citoplasma das células, onde guia a producao das proteinas no
processo de tradugao ou sintese proteica, que é realizado pelos ribossomos e envolve “decodificar'um
RNA mensageiro (RNAm) e unir aminodcidos equivalentes a trés sequéncias de bases nitrogenadas.
Essas trincas de bases nitrogenadas sao denominadas c6dons, cada um codificando um aminoacido
especifico da proteina. Existem 64 possiveis trincas, agrupadas trés-a-trés, que correspondem a 20
aminoacidos, sendo que mais de um cédon pode corresponder ao mesmo aminoacido. Os aminoacidos
sdo, portanto, as unidades basicas que formam as proteinas e a correspondéncia de um determinado

aminoacido com um cédon se d& por meio do codigo genético, como apresentado na Figura 6.

Os cddons de parada ou terminagao (stop), como os cddons UAA, UAG e UGA, sao utilizados
para mostrar a interrupg¢ao da sintese de uma proteina e nao determinam nenhum aminoacido. O
codon de iniciagdo AUG utilizado para representar a iniciagao da sintese do polipeptideo (e também
codifica a metionina). O DNA que abrange o c6don de iniciagao e vai até o codon de terminagao
¢ chamado de sequéncia codificadora. Além disso, os cédons que determinam um aminoacido sao

semelhantes quimicamente, distinguindo-se somente em relagao a uma base nitrogenada, o que faz
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Trinca na fita Trinca na fita
de DMA Cadon do de DMA Cédon do
codificador’  mRMNA Aminodcido® codificador’ mRMA Aminoacido?®
TTT uuuy Fenilalanina TAT uay Tirosina
TTc uuc {Fhe: F} TAC UAC [Tyr: ¥}
TTA UuUA TAA UAA
TG uuc TAG UAG TERMIMM}AG
CTT cuu Leucina CAT Cal Histidina
CTC cuc {Leu; L) CAC CAC (Hie; H)
CTA CUA CAA CaA Glutamina
CTG CUG CAG CAG (Gin: Q)
ATT AUU Iscleucina (lIé; I) AAT AAU Asparagina
ATC AUC AAC AAC (Asn; M)
ATA AUA ARA ARA Lisina (Lys; K)
ATG INICIAGAD / AAG AAG

Metionina (Mat; M)
GTT GUU GAT GAU Acido aspérico
GTC GUC Valina (Val; V) GAC GAC (Asp: D)
GTA GUA GAA Acido
GTG GUG GAG GAG glutdmico (Glu; E)
TCT ucu TGT UGy Cistaina (Cys; C)
TCC ucc Sarina (Ser; S) TGC UGC
TCA UCA TGA UGA TERMINACAD
TCG UcG GG UGG Triptofano (Trp: W)
CCT cCcu CGT cGU
CCC CCC Prolina (Pro; P) CGC CGC Arginina (Arg; R)
CCA CCA CGA CGA
CCG CCG CGG CGG
ACT ACU AGT AGU Serina (Ser; S)
ACC ACC Treonina (Thr; T) AGC AGC
ACA ACA AGA AGA Arginina (Arg: R)
ACG ACG AGG AGG
GCT GCU CGT GGU
GCC GCC Alanina (Ala; A) GGC GGC Glicina (Gly; G)
GCA GCA GGA GGA
GCG GCG GGG GGG

' Conforme a convencao usual, as seguéncies de DMNA sdo0 escritas em DNA equivelents ao RMA, que tem a
sequéncia da fita que néo & molde (& a fita codificadora] '

2 0g simbolos entre parénteses depois do nome de cada aminodcido séo as abreviaturas padréo, em trés letras
& em uma letra.

Figura 6 — Cédigo genético e as 64 possiveis combinagoes das bases nitrogenadas.

Fonte: [12].

com que as células se tornem mais resistentes a mutagoes, pois o aminodcido codificado é o mesmo,

ainda que ocorra a troca da terceira base do codon.

2.1.4 Mutacoes

Mutagoes podem ser definidas como alteragoes que ocorrem no material genético, ou seja, na
sequéncia de nucleotideos que formam as cadeias do DNA. No processo de mutacao esses nucleotideos
podem ser substituidos, perdidos ou acrescentados, modificando a sequéncia original. Essas mutacoes
podem ocorrer espontaneamente, por meio de erros durante a copia do material na divisao celular ou
serem provocadas por agentes mutagénicos, como substancias quimicas, por exemplo drogas e bebidas

alcodlicas. Além disso, a radiacao solar também pode influenciar na geracao de mutacoes.

Essas alteragoes no material genético podem trazer beneficios, prejuizos ou nao se manifestarem

no organismo e ocorrerem de forma aleatéria. As mutacoes podem ser classificadas em: génicas ou
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cromossomicas.

As mutagoes génicas se desenvolvem a partir da alteracao da sequéncias de nucleotideos do
DNA. Como exemplo, temos a Heterocromia, uma mutacao na coloragao dos olhos, que causa um olho
de cada cor. A Heterocromia pode nao agregar prejuizo na vida da pessoa, mas talvez o olho mais
claro receba mais iluminacao durante determinado horario do dia, possibilitando uma dificuldade

para enxergar.

Outro tipo de mutacgao existente sao as mutacgoes cromossomicas, que sao alteragoes da
estrutura ou do nimero de cromossomos. Como exemplo de mutacdes cromossomicas, temos a
Sindrome de Turner, mutagdo que ocorre no nimero de cromossomos, surgindo somente em mulheres.
Esta sindrome é uma monossomia do par 23, ou seja, do par sexual, onde o cariétipo de mulheres com
essa sindrome serd 45,X0, ou seja, tendo a auséncia de outro X de caracterizacao do sexo feminino ou

do Y que caracteriza o sexo masculino.

Em relacao a estrutura, as mutagoes podem ser classificadas em mutacoes de pequena escala,
as quais afetam um gene em um ou poucos nucleotideos, como mutacao de ponto, insercao e delegao,
e mutacoes de grande escala como duplicacao, delecao de regides cromossdémicas, translocacao e

inversao.

As mutacoes de pequena escala como a mutacao de ponto, que ocorre quando somente uma
base nitrogenada é alterada, podem ser classificadas como mutagao "silenciosa', em que a base é
modificada, no entanto, devido a caracteristica de redundancia do cédigo genético, acaba por codificar
0 mesmo aminoacido; “missense” (sentido trocado), sendo feita a alteracao de uma das bases do
DNA, tendo como consequéncia a substituicdo de um aminoacido por outro diferente e por fim a
mutacao "sem sentido", onde produz um cédon de STOP que impede que a proteina seja produzida

integralmente.

Além disso, a mutagdo de pequena escala pode gerar a insercao que ocorre devido a adi¢ao de
um ou mais nucleotideos no DNA. Por fim, na delegao é retirado um ou mais nucleotideos, alterando
a composicao da proteina e ¢é aleatéria. Um exemplo de mutacao de pequena escala pode ser visto na

Figura 7.

As mutagoes de grande escala, como a duplicagdo (amplificacdo), ocorrem pela criagdo de
varias cépias de uma regiao cromossomica, aumentando a dosagem dos genes dentro dela. A delegcao
de regioes cromossomicas ocorre quando o cromossomo ¢ desprovido de uma parte, ocasionando na
perda dos genes nessas regioes. Translocacao é a transferéncia do segmento de um cromossomo preso
a outro cromossomo que nao ¢ homoélogo ao seu. Na inversao ocorre a troca da orientacao de um

segmento do cromossomo. Um exemplo de mutacao de grande escala pode ser visto na Figura 8.

As mutacgdes podem afetar a funcao de uma proteina, gerando perda ou ganho de funcao
ou até a morte do organismo que a possui. Por garantir variabilidade genética, as mutacoes sao
consideradas o mecanismo que permite a selecdo natural. Desse modo, é por meio das mutacoes que
caracteristicas vantajosas serao multiplicadas nas geragoes subsequentes ou caracteristicas deletérias

irao desaparecer.
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Mutagdc de ponto

[wer] ] sen ] [wer] a] sen ][] aal s ] o[ wer] me] aw ] e

Mutacio silenciosa Mutacdo “missense” Mutacdo sem sentido

Insergio

Delegio
Figura 7 — Mutagoes de pequena escala.
Fonte: Proprio autor.
Cromossomo Original | Duplicagéo Delecgéo Translocacéo Inverséo
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Figura 8 — Mutagoes de grande escala.

Fonte: Proprio autor.

2.2 Estruturas Algébricas

Nesta secao serao apresentadas as principais estruturas algébricas utilizadas neste trabalho,
com algumas propriedades mais relevantes identificadas no estudo. As referéncias utilizadas sao [3],
[15] e [16].
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2.2.1 Grupos

Definicao 1. Uma operacio binaria * sobre um conjunto S é uma regra que associa algum elemento de

S a cada par ordenado (a,b) de elementos de S (axb denotard o elemento associado a (a,b) através de *).

Defini¢ao 2. Um conjunto G nao vazio, ou seja, que possui elementos e uma operagao (a,b) — a *b

sobre G, sera um grupo se satisfazer os sequintes axiomas:

e associatividade: a * (b*c) = (a *b) % ¢, quaisquer que sejam a,b e ¢ € G;

e existéncia do elemento neutro: existe um elemento e € G tal que a x e = e x a = a, qualquer que

seja a € G

o existéncia de simétricos: para todo a € G existe um elemento o' € G tal que axa’' =a' *xa = e.

Além dessas propriedades, se a operacao satisfazer a propriedade de comutatividade: axb = bxa,

quaisquer que sejam a,b € GG, o grupo receberda o nome de grupo comutativo ou abeliano.

Teorema 1. O elemento neutro é unico.

Demonstragcdo. Suponha que existam dois elementos neutros, e,e¢’ € G. Assim temos:

e=¢xe=e,
ou seja, € = e.

Logo, existe um tnico elemento neutro em G.

Teorema 2. O elemento inverso € unico.

Demonstragdo. Suponha que existam dois elementos inversos, a’,a” € G para algum elemento a € G.

Assim temos:

n " i

d=dxe=dx(axd")=(d*a)xad" =exa’ =d"

Ou seja, a’ = d”.

Desse modo, existe um 1nico inverso para o elemento a em G.

Definicao 3. Seja G um grupo. O nimero de elementos de G é chamado de ordem de G, denotada
por |G|. Um grupo de ordem finita é chamado grupo finito. Caso contrdrio, é denominado de grupo

infinito.

Definicao 4. As operacoes entre os elementos de um grupo finito podem ser representadas em uma

tabela de operacoes conhecida como Tabua de Cayley, conforme apresentado na Tabela 1.
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Tabela 1 — Representagao do grupo (G, %), em que G= {e,...,b,a}.

Definicao 5. Grupos aditivos de classes de restos sao para qualquer inteiro m > 1 o conjunto das
classes de resto modulo m, ou seja, Zy={0,1,2,...,m — 1} € o conjunto quociente de Z pela relag¢io
de congruéncia, modulo m. Este grupo € representado por (Zmp,+),chamado grupo aditivo das classes

de resto modulo m, onde sua ordem é m.

Teorema 3. (Z,,+) é um grupo abeliano.

Demonstragcdo. A operacao + é associativa:

Dados @, b, € € Z,,, temos :

a+(b+c)=a+ (b+c)=a+(b+c)=(a+b)+c=(a+b)+c=(a+b) +zc

O elemento neutro e = 0:
De fato,

para todo @ € Z,, , temos que a + 0 = a + 0 = a.

Do mesmo modo,

<l
+
Q|
I
el
+
IS
I
Ql

Por fim,

De fato,

Assim como,

Além disso,

, para todo @, b € Z,,.

+
)
I
(ol
+
Q|

+ é comutativa em Z,,, poisa@ + b =a+b=1>
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Exemplo 1. (Z4,+) € um grupo.

De fato, sabemos que Z4={0,1,2,3}. Sendo assim, dados 1, 2, 3 € Z,, temos pelo Teorema 3 que:
+ € associativa.

Além disso, temos e =0, o elemento neutro.

Por fim, temos a existéncia de simétrico.

Portanto, (Z4,+) € um grupo.

Definigao 6. Um grupo multiplicativo de classes de restos, representado por (Zmy,-) goza das propri-
edades associativa e comutativa. Além disso, a classe 1 é o seu elemento neutro. No entanto, devido
0 de Z,, nao possuir inverso e o restante do conjunto nem sempre ser um grupo multiplicativo, hd

uma restricdo da multiplicacao maodulo m, que serd apresentada no Teorema 4 a sequir.

Teorema 4. Se p é um inteiro primo positivo, entdo (Z,-) € um grupo abeliano.

Demonstracao. - é uma operagao associativa, pois:

a-(b-e)=a-(b-c)=a-(b-c)=(a-b)-c=(a-b)-c=(a-b)-c
vV a,becc Zy. Além disso, o elemento neutro de - é e = 1, pois:
a-l=a-1=ael-a=1-a=a.

Finalmente, dado @ € Z5, com p primo, segue que mdc(a,p) = 1. Entdo, pelo Teorema de Bezout,*

existem r, s € Z, tais que ar + ps = 1. Assim, ar + ps =1
@)+ (p-5)=T
. @-7 =1, ou seja, todo elemento de Zj é invertivel. Portanto, (Zy,-) ¢ um grupo. Como
a-b=a-b=b-a="0-a,Va,bc Z,,

concluimos que (Zy,-) ¢ um grupo abeliano.

2.2.2 Anéis

Definicao 7. Um conjunto nao vazio R juntamente com duas operacoes bindrias + e -, recebe o

nome de anel, denotado por (R,+,-), quando satisfazer as sequintes condigoes:

i) (R,+) é um grupo abeliano, ou seja:

e Associatividade: a + (b+c¢) = (a+b) + ¢, Ya,b,c € R;

1 Teorema de Bezout: Sejam a, p inteiros, ndo ambos nulos e seja d = mdc(a,p). Entdo existem inteiros r, s tais que

d = ar + ps.
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e Elemento neutro: 30 € R; tal que, qualquer que seja a € R,a+0=04a = a;
e Elemento oposto:Va € R, 3—a € R; a+ (—a) =0= (—a) + a.
e Comutatividade: Ya,b € R, entdo a+b=">0b+ a;

ii) A multiplicagao satisfaz a propriedade associativa, ou seja, Ya,b,c € R, a-(b-c) = (a-b)-c.

iii) A multiplicacao € distributiva em rela¢io da adigao, a direita e a esquerda, ou seja, Ya,b,c € R,
a-(b+c)=(a-b)+(a-c)e(b+c)-a=(b-a)+ (c-a).

Defini¢ao 8. Um anel (R,+,-) em que o conjunto R ¢é finito chama-se anel finito. Se R é um anel
finito, as tdbuas da adi¢ao e da multiplicagdo podem ser instrumentos tuteis para visualizar algumas

de suas propriedades.

Exemplo 2. Considere as tabuas do anel Zs = {0,1,2,3}, apresentadas na Tabela 2.

Tabela 2 — Tabuas da adicao e da multiplicagao do anel Z,.

+1011]2|3 101123
01011]2]3 0[0[010|0
11112130 110(1]2]3
212131011 21012102
31310112 31013121

Exemplo 3. Vm € Z, com m > 1, temos que (Zy,+,-) € um anel, que recebe o nome de anel dos

inteiros médulo m, sendo - uma operagdo comutativa e 1 é o elemento neutro desta operacao.

Exemplo 4. (Z3,+,-) é um anel.
De fato, sabemos que Zs = {0,1,2}. Sendo assim, 0,1,2 € Zz. Com isso, da Defini¢ao 7-i): (Z3,+) é

um grupo abeliano. + € comutativa:

0+1=04+1=1+0=14+0=1

+ € associativa:

0+(1T+2)=0+1T+2)=0+(1+2)=0+1)+2=0+1)+2=(0+1)+2.

Existéncia de elemento neutro. Dado 2 € Zs, temos que 2 € Z. Também sabemos que 0 € Z e
04+2=2+0. Entao:

2=240=240e2=0+2=0+2.

Isto é, 0 ¢ o elemento neutro de Zs.

Existéncia de elemento simétrico. Dado 2 € Zs, temos que 3 € Z. Também —2 € Z ea—a = —a+a = 0.
Entao:
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0=(2)+2="2+2¢0=2_-2=2+(-2).

Isto €, (—2) € o simétrico de 2. Da Defini¢ao 7-ii)a multiplica¢do é associativa:

0-(1-2)=0-(1-2)=0-(1-2)=(0-1)-2=(0-1)-2=(0-1) - 2.

Da Definicao 7-iii) a multiplicagao é distributiva em relagio d adigao:

+2)=0-T+2)=0-(1+2)=0-1F0-2=0-140-2=0-T+0-2.

Portanto, (Z3,+,-) é um anel.

2.2.3 Corpos

Definig¢ao 9. Seja (R, +,-) um anel. Dizemos que (R, +,-) € corpo se (R—{0},+) é um grupo abeliano.
Teorema 5. (Z,,+,-) com p primo, é um corpo.
Demonstragio. Vejamos se (Z, — {0}, ) é um grupo abeliano.

- é associativa e comutativa, pois (Z,, +,-) é um anel comutativo.
1€ Z,— {0} e dado @ € Z, — {0}, temos que,

l-a=a=ua-1.

*. 1 é elemento neutro para -.
Dado @ € Z, — {0}, entdo a # 0.
Logo, a € Z e p ra. Assim, mdc(a,p) = 1 o que implica pelo Teorema de Bezout que existem r, s € Z,

tais que ar 4+ ps = 1. Entao,

ar+ps=1,(a-7)+(p-5) =1
=1, ousejaT = (a)'.

Portanto,(Z,, +, -) ¢ um corpo. |

Definigao 10. Um anel (R, +,-) tal que:

i) a operagao - é comutativa, recebe o nome de anel comutativo.

ii) - tem elemento neutro, recebe o nome de anel com unidade, ou simplesmente, anel com 1. Tal

elemento serd indicado por 1 ou 1g.

Definicao 11. Um dominio ou anel de integridade, é um anel comutativo com 1 e sem divisores de
zero, ou seja, um (R,+,+) comutativo com 1 é dominio < Va,b € R, tais que a-b =0, entio a =0
oub=0.
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Defini¢ao 12. Um anel (R, +,-) é um anel com divisio, ou um quase corpo, se (R —{0},-) € um

grupo, ou seja, 31 € R eVa € R,a#0,3b € R— {0}, tal que a-b="b-a = 1. O elemento b recebe o

nome de inverso de a e é denotado por a™!.

Teorema 6. Todo corpo é um dominio, mais ainda, todo anel com divisao ndao tem divisores de zero.

Demonstragio. Se F' é um corpo, entao (F' — {0}, -) é um grupo abeliano. (F' é um anel comutativo

com 1, no qual todo elemento nao nulo tem inverso multiplicativo.) Se a,b € F, sdo tais que:

a-b=0ea#0,

'=1=a"1a. Assim,

entdo Ja~t € FF — 0, tal que a - a~
b=1-b=(a'a)-b=a't-(a-b)=at-0=0.

. F nao tem divisores de zero = F' é um dominio. [ |

Definicao 13. Um corpo K que apresenta um numero finito de elementos, sendo esse nimero sua

ordem, é chamado de corpo finito.
Exemplo 5. O conjunto Z, = {1,...,p — 1}, para todo p primo é um corpo finito.

Definicao 14. Um corpo de Galois é um corpo com numero finito de elementos e é representado por

GF(p), onde p é nimero primo.

Para qualquer inteiro positivo m é possivel estender um corpo primo GF(p) com p elementos para um
corpo estendido GF'(p™) com p™ elementos. A ordem de qualquer corpo finito estendido é poténcia
de um primo. Podemos construir cédigos a partir de GF(2) ou GF(2™) e, consequentemente, a

aritmética usada é binaria.

Defini¢ao 15. Um polindmio p(z) de grau m sobre GF(2) é dito irredutivel se ele ndo é divisivel por

nenhum outro polinomio sobre GF(2) de grau menor que m mas maior que zero.

Para qualquer m > 1 existe um polindémio irredutivel de grau m.

Defini¢ao 16. Um polindmio irredutivel p(x) de grau m é dito primitivo se o menor positivo inteiro
n para p(x) divide X™ + 1 forn =2" —1.

Construgao de Corpos de Galois GF(2™)

Em [5] é apresentado um método para construcao de um corpo de Galois sobre GF'(2) com 2™
elementos, sendo m > 1. Sejam 0 e 1 os elementos de GF'(2), o simbolo « e a operacao de multiplicagao

- definida da seguinte forma:
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al - ad =al ol = ol
Assim, temos um conjunto de elementos sobre o qual a operacao “-” é definida:
_ 2 3 j
F={0,1,a,a% a% ....a7, ...}

Vamos estabelecer uma condi¢ao sobre o elemento o para considerar que o conjunto F' tenha 2™
elementos, sendo fechado para a operagdo de multiplicacao definida anteriormente. Seja p(x) um

polindémio primitivo de grau m sobre GF(2) e seja o uma raiz de p(z), ou seja, p(a) = 0.

Como p(z) divide 22"~ + 1 temos que:

2"+ 1 = q(a) - p(a),

em que ¢(z) é um polinémio qualquer sobre GF'(2).

Substituindo x por a:
"+ 1 =¢g(a) pla) =t +1=¢qa) - 0=a*"1+1=0.
Adicionando 1 em ambos lados da igualdade, obtemos:

m__
2l =,

Portanto, existe um elemento a?"~1 # 0 a partir do qual os elementos do conjunto F' tornam-se

. . mo__ ’ .
finitos. Assim, F = {0,1,a,a? a3, ...,a*" 72} é um corpo de Galois com 2™ elementos.

No processo de construgao de GF(2™) a partir GF(2), os elementos nao nulos de GF'(2™)

podem ser representados por poténcias, polinémios ou vetores.

Exemplo 6. Seja m = 5 e considere o polinémio primitivo sobre GF(2), p(x) = 1+ 2*> + 2°. O

conjunto F' serd dado da sequinte forma:
F=10,1,a,a? a3, ...,a25*2} = F={0,1,a,a2 a3, ...,a}.
Admitindo que o seja uma raiz desse polindmio, ou seja, p(a) = 0, temos:
0=1+a?+a°=a’=1+a

A partir dessa relagio podemos construir GF(2°):
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ab=a"-a=(1+4+a*) a=a+a?
a’=a’ a=(a+a®)-a=a®+at
B=a"-a=(C@+at) - a=at+a’=a+1+a’=1+a’+a?
d=adta=1+a*+a%)-a=a+a’+a
= a=(a+ad+at)-a=a’+a'+a’ =’ +at+1+a?=1+0at
a'=a’ a=(1+aY) a=a+d’=a+1+a*=1+a+a?
a?=al a=(1+a+a*) - a=a+a*+a?
aB=a2.a=(a+a®+a?) - a=a?+a’+at
adt=a a=(*+aP+at) a=at+at+ad =P+t +1+at=1+a2+a*+ ot
a=aMt a=(14+a*+*+at) - a=a+a’+a*+a’ =a+P+at+1+a? =1+a+a’+a* +a
al® = al%a = (1+a+a?+a*+at)-a = a+a?+ad+at+a’ = a+a?+ad+at+1+a? = 1+a+a3+a?
ad"=a'% a=(1+a+a*+a*)-a=a+a’+a*+a’=a+a’+a*+1+a?=1+a+a*
a®=al"a=(1+a+a') - a=a+a?+a’=a+a’+1+a’=1+a
a=a® a=(1+a) - a=a+d?
a?® =a¥ . a=(a+a?) - -a=a*+a?
=0 a=(?+a*)-a=a’+a!
a2 =o' a=(C+at)-a=al+a’=a'+1+a*=1+a*+at
aB =02 a=(1+a’+at) - a=a+aP+P=a+a+1+a’?=1+a+a?+a?
=B a=1+a+a’+a®)-a=a+a’+a+a!
a® =0 a=(a+a’+P+at) a=a?+P+at+a’ =+l +at+1+at=1+a+a!
a®=a% . a=(1+a*+at) - a=a+al+a’=a+a’+1+a?=14+a+a?+a!
?T=a" a=(1+a+a’+a*)-a=a+a’+aP+a’=a+a’+P+1+a?=1+a+a?
a® =" a=(1+a+c*) - a=a+a*+a*
P =a® a=(a+a’+at)-a=adt+aP+a’ =+t +1+at=1+0°

As representagoes vetoriais, polinomiais e por poténcia de GF(2°)sdo apresentadas na Tabela 5.

2.3 Codigos Corretores de Erros

Nesta secao serao apresentados os conceitos fundamentais referentes aos cédigos corretores de
erros, utilizados neste trabalho. As referéncias utilizadas foram [1], [2], [3], [4], [5], [6], [17], [18], [19],
20, [21], [22], [23].

2.3.1 Elementos de um sistema de comunicacao

Definicao 17. Um sistema de comunicagcdo é um conjunto de mecanismos que tem como objetivo
transmitir informagoes de uma fonte a um destinatdrio via um canal de comunicagdo. FE pode ser

dividido em dois sistemas:
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Tabela 3 — GF(2°) gerado por p(z) =1 + 2% + 2°.

Representacgoes
Por Poténcia Polinomial Vetorial | Por Poténcia Polinomial Vetorial

0 0 (00000) al® l+a+a*+a’+a* | (11111)
a¥=1 1 (10000) o't l+a+a’+al (11011)
a ! (01000) al? I+a+at (11001)
o? a? (00100) als 1+ o (11000)
o? o? (00010) al? a+a? (01100)
ot ot (00001) o o +a? (00110)
o’ 1+ a? (10100) a?! a® +at (00011)
ab o+ a? (01010) a?? 1+a?+at (10101)
o’ a® +at (00101) a® l+a+a+a? (11110)
a® 1+a?+a? (10110) ot a+a’+ o’ +at (01111)
a’ a+a’+ ot (01011) a®® 1+a®+at (10011)
oty 1+a* (10001) o’ l+a+a®+at (11101)
all 1+ a+a? (11100) a®’ 1+a+a? (11010)
a'? a+a’+ao? (01110) a®® a+a?+at (01101)
a'? o+ + ot (00111) a® 1+a? (10010)
att 1+a?+a’+a* | (10111) a0 a+al (01001)

e sistemas analogicos: contém dispositivos que manipulam quantidades fisicas, podendo variar ao

longo de uma faiza continua de valores, onde sao representadas na forma analdgica.

o sistemas digitais: sao aqueles que sofrem ruidos durante o processo de transmissdo da informagdo,
podendo causar erros e por consequéncia impede que a informagdo seja reproduzida fielmente ao

destinatdario.

Um sistema de comunicagao possui os seguintes elementos:

1. Transmissor: responsavel por gerar a informagao, no qual localizam-se :

« Fonte: local em que gera o sinal.
o Codificador de fonte: realiza a conversao do sinal da saida da fonte em uma sequéncia de
digitos binarios, que sao os c6digos.

2. Canal: regiao em que ¢é transmitida a informacao e onde podem ser introduzidos os ruidos.

o Codificador de canal: transforma a sequéncia da saida do codificador de fonte em uma
palavra-codigo (digitos binarios), através da redundéncia para eliminar os efeitos ruidosos

adquiridos no canal.

e Modulador: converte a saida do codificador de canal para uma forma adequada para ser

transmitida.
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e Demodulador: com o sinal recebido do canal, se estima sua versao digital e é enviada para

o codificador de canal.

o Decodificador de canal: realiza uma tentativa de corrigir alguns erros que possam aparecer
nos digitos fornecidos pelo demodulador, estimando os digitos na saida do codificador da

fonte.
3. Receptor: representa o usuario que vai receber a informagao.

e Decodificador de fonte: é o local que transforma a sequéncia estimada na saida do decodifi-

cador de canal em uma estimativa na saida da fonte.

o Destinatario: ¢ quem recebe a informagao transmitida.

A Figura 9 apresenta um diagrama de blocos de um sistema de comunicagao.

Canal

Modulador Demodulador

Codificador
do canal

Decodificador

do canal

Transmissor Receptor

Codificador
da fonte

Decodificador

da fonte

Destinatario

Figura 9 — Diagrama de blocos de um sistema de comunicacao.

Fonte: Préprio autor.

2.3.2 Codigos corretores de erros

A utilizacao dos codigos para correcao de erros se desenvolveu por volta de 1947, através de
Richard W. Hamming no laboratoério Bell de Tecnologia, onde ele trabalhava na analise dos erros que
surgiam na transmissao de informacoes. Neste local, Hamming foi capaz de desenvolver uma teoria,

que possibilita nao s6 detectar os erros, mas corrigi-los.

Posteriormente com o auxilio de Shannon (1948) e Golay(1949), Hamming desenvolveu os

primeiro trabalhos com os c6digos corretores de erros, que possibilitou por meio de pesquisas e estudos,
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um grande avanc¢o na area de comunicac¢ao movel, aparelhos de armazenamento de dados, internet,

comunicag¢ao via satélite, entre outras.

Com isso, os codigos corretores de erros sao utilizados no processo de transmissao e armazena-
mento de dados, sendo capazes de detectar e corrigir possiveis erros que possam surgir, garantindo a

confiabilidade durante esses processos.

Atualmente, os codigos corretores de erros podem ser divididos em dois grupos: codigos de
blocos e codigos convolucionais, sendo que cada um dos grupos possui diversos codigos, para as mais

diversas aplicagoes.

Os codigos convolucionais possuem carater probabilistico, pois a principio, alguns matematicos
procuraram estimar a probabilidade de erros das “melhores” familias de cédigos de blocos e tinham
o objetivo de compreender a codificacdo e a decodificagao de um ponto de vista probabilistico,
considerando a noc¢ao de decodificacao sequencial. Nesse contexto, a decodificacao sequencial exigiu a
criagao de uma nova classe de codigos sem blocos, com comprimento indefinido, representaveis por

uma arvore em que a decodificacdo é feita percorrendo toda a extensao dessa arvore.

Os cédigos de bloco sdo caracterizados pelo fato do processo de codificagao ser feito sobre
blocos de bits ou bloco de simbolos, isto é, uma sequéncia de bits ou simbolos é segmentada em
blocos de k bits ou simbolos, a partir dos quais sao geradas palavras-codigo com n bits ou simbolos.

A taxa de codificacao de um cédigo de bloco é caracterizada como a relagdo entre o ntimero de bits

de informagao e o nimero de bits da palavra-codigo, ou seja, R =—.
n

Definigao 18. Um cddigo de bloco C' de comprimento n sobre um alfabeto A € qualquer subconjunto
do conjunto A" das sequéncias ¢ = {¢;|1 < i < n}. Um cddigo de bloco é caracterizado por trés

parametros: comprimento, dimensdo e distancia minima, ou seja, (1, k, dpin)-

Definicao 19. O peso de Hamming de um vetor x = {$x;,...,x,} € o nimero de coordenadas

ndo-nulas de x; e denotado por wy(x).

Exemplo 7. Seja a palavra-cédigo x = (1010011).

O peso de Hamming dessa palavras-cddigo é w(x) = 4.

Defini¢ao 20. A distancia de Hamming, denotada por dist(x,y), é definida como o nimero de
elementos em que dois vetores x = {$xy,....,x,} ey = {$wn,...,yn} se diferem. Para o caso bindrio, a
distancia de Hamming pode ser determinada facilmente pela propriedade de adicao modulo-2, pois ela

¢ igual ao numero de digitos "1” contidos no vetor resultante da operacao v + x.
dist(z,y) = w(r +v).

Exemplo 8. Determine a distancia de Hamming entre os vetores x = 10101 e y = 10110.

dist(z,y) = w(r +y) = w(10110 4+ 10101) = w(00011) = dist(z,y) = 2.

Definigao 21. A distincia minima d,;, de um codigo de blocos C, é a menor distancia de Hamming

entre dois vetores distintos quaisquer desse cddigo. Ou seja, dpim = {dist(x,y) : x,y € C,x # y}.
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Exemplo 9. Determine a distancia minima do cédigo C' = {(01011), (11110)} e {(01101)}.

dmin = dist((01011), (11110), (01101)) = w(01011 + 11110 + 10101) = w(11000) = 2.

Definicao 22. A capacidade de correcao de erros é o nimero mdximo de erros que podem ser
corrigidos por palavra-cédigo, e é dada por: t = (dyin — 1)/2, onde t é o maior inteiro ndo superior a
(dmin — 1) /2.

A capacidade de corregao de erros, t, estd relacionada a distancia minima do cédigo da sequinte

maneira: dpy;, < 2t+1, ou seja, quanto maior a capacidade de correcao de erros de um codigo, maior

a sua distancia minima.

Definicao 23. Um cédigo de bloco de comprimento n e 2% palavras-cédigo, é um cédigo linear se, e
s6 se, as suas 2F palavras-cédigo formam um subespaco de dimensdo k em relacdo ao espaco formado

pelas 2™ n-uplas possiveis em GF(2).

Definicao 24. Sejam C(n, k) um cddigo linear sobre F, (ou GF(q)) um corpo finito com q elementos
e 8={90, 91, gp_1} uma base de C. A matriz G de ordem k X n cujas linhas $io go, g1, .-, Gk—1, €
denominada matriz geradora do codigo linear C'. Uma matriz geradora, G, € aquela que permite obter

0s vetores codigos, c;, correspondentes as mensagens m;, a partir do produto interno determinado por:

Cj = mZG
, onde
90 goo go1 Jo2 < Gon—1
q gio g11 g2 -« Gin-1
G p— =
| Jk—1 | | 9k-10 Gk-11 Gk-12 - Gk-1,n-1 |

e go, g1, ---» Jk—1, SA0 0s vetores geradores.

Defini¢ao 25. Associada a matriz geradora, G, eziste uma outra matriz de dimensdo (n — k) x n,
chamada matriz de verificacdo de paridade, que é denotada por H, com n — k linhas linearmente

independentes, de forma que as linhas da matriz G sejam ortogonais as linhas da matriz H.

Ou seja, G- HT =0, em que HT é a matriz transposta de H. Com isso, podemos descrever
um c6digo linear (n, k) gerado por G de uma forma diferente, pois uma palavra-codigo v do cédigo

gerado por G é palavra codigo se somente se v - H = 0, sendo 0 o vetor nulo.
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hO hOO hOl h02 e hO,n—l
hl th hll h12 hl,nfl
H pu— pu—
i hn—k—l ] L hn—k—l,O hn—k—Ll h’n—k—l,2 hnk—l,n—l |

23.3 Cédigos BCH

Os codigos ciclicos formam uma importante subclasse dos codigos de bloco lineares. Um c6digo
de bloco C' é denominado ciclico se qualquer deslocamento de uma palavra codigo resulta em uma
outra palavra codigo. Estes codigos possuem grandes possibilidades de aplicagoes praticas, como no

compact disc (CD) e no Nasa Deep Space Standard para a comunicagoes via satélite.

Seja um cédigo linear C' e v = (vg, vy, Ve, ...,v,—1) um vetor de C. Se as componentes do
vetor v forem deslocadas uma posicao para a direita e a iltima componente v,_; for deslocada para
primeira posi¢ao a esquerda, obtemos o seguinte vetor: v(1) = (v,,_1, Vo, V1, V2, ..., Un_2). Esse processo

de deslocamento das componentes de um vetor é chamado de descolamento ciclico de v.

Defini¢ao 26. Um cdidigo linear C(n, k) é um codigo ciclico se qualquer deslocamento ciclico de uma

palavra-codigo de C' resulta em uwma outra palavra-cédigo do codigo C.

Podemos representar a palavra cédigo v = (vg, vy, v, ..., Un—1) pelo polindmio-codigo v(x) =

2 -1
Vo + NI+ vx” + ... + U2

Definicao 27. Os cédigos de Hamming sao codigos de blocos lineares, desenvolvidos por Richard
Hamming, baseados na adicdao de bits de paridade. Assim, € possivel detectar erros por meio da adigao

de bits de paridade a um determinado numero de bits de dados.

Os codigos BCH (Bose, Chaudhuri e Hocquenghen) sdo uma importante classe ciclica de
cbdigos corretores de erros, em que sao utilizados corpos finitos em sua construgao, admitindo
representagao em termos de polinémios sobre GF'(p). Os c6digos BCH binarios sdo uma generalizagao

dos cédigos de Hamming e podem corrigir multiplos erros.

Definicao 28. Para qualquer inteiro m > 3 et < 2™~ existe um cédigo BCH bindrio com capacidade

de correcao det erros, com os sequintes parametros:

e Comprimento do bloco: n = 2™ — 1;
e Numero de digitos de verificacao de paridade: n — k < mt;

e Distancia minima: d,n;, > 2t + 1.

O codigo BCH definido anteriormente é gerado por um polindémio que ¢é especificado em termos

de suas raizes no corpo finito GF(2™).
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Definicao 29. Seja g(x) = 1+ gi1x+ g22® + ... + Gn_p_12" 1+ gz "

um polindomio nao nulo de
grau minimo n — k de um cédigo ciclico bindrio C(n, k). O polinomio g(x) é chamado de polinémio

gerador de C(n, k).

Defini¢ao 30. Seja f(x) um polinémio com coeficientes em GF(2). Se um elemento  de GF(2™)
¢ uma raiz de f(x), entdo o polinomio f(x) também tem como raizes BQZ para qualquer | > 0. Este

elemento € chamado de conjugado de [3.

O polindémio gerador de um coédigo BCH é o polinomio de menor grau sobre o corpo de Galois

2t

GF(2™) que tem «,a? a3, ...,a* e seus conjugados como todas suas rafzes. Se a é um elemento

primitivo de GF(2™), entao o c6digo BCH resultante é um c6digo BCH primitivo.

Definicao 31. O polinémio minimo ¢(x) de um elemento 5 em GF(2™) é dado por:

t—1

¢(z) = [[(=+ 8*) .

i=1

Seja ¢(z) o polindmio minimo de a’. Entao o polindémio gerador g(z) ¢ dado pelo minimo

multiplo comum dos polindmios minimos {¢1(x), ¢o(x), ..., dos(x) }:

g(x) = MMC{QS:[(.Z’),QSQ(.Z’), "'7¢2t(x)} .

Defini¢ao 32. O polinomio gerador g(x) de um cédigo BCH bindrio com comprimento 2™ — 1 e

capacidade de correcao de t erros € dado por:

g(x) = MMC{$1(x), p3(), ..., par—1(z)}.

Um cédigo BCH de comprimento 2™ — 1, com capacidade de corre¢ao ¢t = 1 (um tnico erro)
é gerado por g(z) = ¢1(z), no qual ¢;(x) é um polindémio primitivo de grau m, e é um codigo de

Hamming.

Exemplo 10. Considere o Exemplo 7 e realize a construgao de um polinomio gerador do codigo BCH

com capacidade de correcio de cinco erros a partir de GF(2°), gerado por p(z) = 1+ 2% + 2°.

Primeiramente obtemos todos elementos de GF(2°) gerado por p(x) = 1+ x>+, apresentados

na Tabela 3 no Fxemplo 7.

Em sequida, admitindo um dado elemento B de GF(2°), encontramos as suas raizes conjugadas,

BQZ , com | > 0. Por exemplo, admitindo que B = «, temos as sequintes raizes conjugadas referentes:

do mesmo modo, encontramos as raizes conjugadas para B =o?; B=0a; B=a"; f=a'le f =al?,

encontradas na Tabela 4. Com isso, construimos os polinomios minimos referentes as raizes conjugadas

encontradas anteriormente, por meio do sequinte produtorio:
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Tabela 4 — Raizes conjugadas de GF(2°) geradas por p(z) = 1 + 22 + 2°.

B B2 Raizes conjugadas
0 0 0
1 1 1
o a2 ot of, ol a o ot af, ol
o3 POz — .o a2 ol o7
b a0 020 010 = 09 50 — T8 a5 o, a0 418, o2
o EAEI e s ——_ ool ol B o7
AT | 0 o = o o5 = o o0 = o2l | o1 o8 o2 o2 0%
Al | 0%, oW = 0B, o100 = 77 G0 Z (3 [ G5 (B G2 (20

1 ,

¢(x) = [[(x+5%).
=0

Devemos encontrar 2t — 1 polinomios minimos, pois o polinomio gerador é dado pelo produto
dos polinomios minimos ¢1(x), ¢3(x), ..., ¢pou_1(x). Deste modo, como o cédigo em questio tem

capacidade de corregio de 5 cinco erros (t =5),
20—-1=2-5—-1=09.

Como ¢g(x) nao corresponde a nenhuma raiz conjugada, vamos calcular os sequintes polinémios

minimos referentes das raizes que encontramos: ¢1(x), p3(x), ¢s(x) e ¢7(x).

Para ¢1(x), temos a sequinte relagao:
é1(2) = (7 + a)(z + a?)(z + a*)(z + a®)(z + a'®).
Efetuando os calculos, obtemos:

1(z) =2+t + P+ at+al+a)+ (@ +aP + ¥ +a T+ o+’ +aP +al + o’ +af) +
?2(a® +a? +a® + a2+ + o+t +a® + ol + ") + (0 + a® + ¥ + a® + o) + 3!
¢1(z) = 25+ 22(0) + 23(0) + 2%(1) + z(0) + 1
é1(x) = 2° + 2% + 1.

Para ¢3(x), ¢5(x) e ¢7(x) o processo é andlogo, atentando-se sempre ds raizes conjugadas

referentes a cada polinomio minimo. Os polindomios minimos sao apresentados na Tabela 5.

Para obter o polinomio gerador, dado por g(z) = MMC{¢1(x), p3(z), ..., pu—1(z)}, efetuamos

o produto dos polinomios minimos ¢1(x), ¢3(x), ..., ¢a—1(x), encontrados anteriormente.

Neste caso, o polinomio gerador pode ser descrito da sequinte forma:

g9(x) = MMC{p1(x), ¢3(x), ds(x), ¢7(2)}
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Tabela 5 — Polindmios minimais de GF(2°) gerados por p(x) = 1 + 2% + 5.

Raizes conjugadas || Polindmios minimos

0 o(z) ==
1 do(z) =z +1
a,a?,at, a® alb ¢1(z) = (z + a)(z + o®)(z + o) (z + o) (z + ')
oy d1(z) =2+ 22+ 1
3 6 12 17 24 ¢3(z) = (z + o) (2 + a®)(z + ') (z + o7 (z + )

gx) =@+ +1)- (@ +a2* +22 + 27+ 1) - P+t + 2t + 1) (@ + 2+ 27 o+ 1),

e obtemos:
gx) =20 +2® + 2"+ 2B 420 + 2% 2"+ 2% + 2t + 27+ 1,

gerando um codigo BCH ciclico com d;, > 11.

E possivel estabelecer uma relacio entre o grau do polindmio gerador e os pardmetros do
codigo BCH. Dado o polinomio gerador g(x) e sendo seu grau gr(g(x)) = 20, podemos encontrar os

parametros do codigo BCH com capacidade de corregio de cinco erros através da sequinte iqualdade:

gr(g(x)) =n—k. (I)

O parametro n de um cédigo BCH (n, k) é dado por n =2™ — 1. Como m =5, pois o cédigo é

gerado por p(x) =1+ x? + 2° a partir de GF(2°), temos que:
n=2"-1=n=2"-1=n=31. (1)
De (I) e (II), seque que:
20=n—k=20=31—-k=k=11.

Portanto, o cédigo em questao é o codigo BCH(31,11).

2.4 Algoritmo de Geracao de Proteinas

Nesta secao serao apresentados os passos referentes ao algoritmo de geracao de proteinas

utilizado neste trabalho. As referéncias utilizadas foram [1], [2], [3], [4], [5], [6].
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2.4.1 Descricao do algoritmo de geracdo de proteinas

O algoritmo de geragao de proteinas, proposto por [6] e [2], identifica e reproduz diferentes
sequéncias de DNA por meio dos codigos BCH, possibilitando o reconhecimento de uma estrutura de
c6digos corretores de erros em sequéncias de DNA, além de permitir uma nova classificacao dessas
sequéncias sob um ponto de vista matematico. Esse algoritmo pode ser descrito em 17 passos, conforme
foi detalhado em [5].

Passo 1: Especifica-se a estrutura matematica e o alfabeto do cédigo. Tem-se um alfabeto 4-
ario do codigo genético, que ¢ composto pelas bases nitrogenadas e denotado pelo conjunto N =
{A,C,G, T/U}. Assim, ele é relacionado com o alfabeto 4-ario dos CCE’s sobre uma estrutura de

anel indicado por Z, = {0, 1, 2, 3}, seguindo as operagoes de adigdo e multiplicagdo mddulo 4.

Passo 2: Determina-se a extensao de Galois. O comprimento da sequéncia de DNA deve obedecer a

restricao de n = 2" — 1, sendo r o grau da extensao.

Passo 3: Determina-se todos os polinémios primitivos p(x) relacionados a extensao de Galois,

determinada no passo anterior.

Passo 4: Determina-se a extensao do corpo GF(2). Para isso, considera-se uma extensao do corpo
GF(2) e um polindmio primitivo p(z). Entdo toma-se um elemento o como raiz desse polinémio e a
partir disso, determina-se todos os elementos desse conjunto, que sao representados por poténcias de
a. O dltimo elemento que compde esse conjunto é dado pela seguinte relacio: a?” 2.

Passo 5: Determina-se a extensao do anel Z4, que ¢ dada pelo quociente do conjunto de todos os
polinémios com coeficientes em Z4 pelo ideal gerado pelo polinémio primitivo p(z) encontrado no
Passo 3. Como os coeficientes dos polindmios estdo em Z,4, realiza-se uma operacao modulo 4 e

obtém-se todos os elementos nao nulos e invertiveis do grupo ciclico.

Passo 6: Determina-se o grupo das unidades, que é a construcao do subgrupo ciclico, a partir do

grupo ciclico gerado no Passo 5.

Passo 7: Determina-se o polinémio gerador da matriz G, g(x). Para cada valor de ¢, que é a quantidade

de erros, tem-se um polindmio gerador g(x) diferente, e consequentemente um novo cédigo. Entéao, sao

consideradas todas as possibilidades relacionadas a distancia minima dg < 2t 4+ 1, para 1 <t < (”2;1)

Para obter o polindmio gerador g(x), primeiro calcula-se as raizes dos polindmios minimais, em

seguida encontra-se os polindémios minimais M;(z) para i = 1,2, ...,2t e, por ultimo, calcula-se os

polinémios geradores para 1 <t < @ O polinémio gerador do cdédigo BCH de comprimento n tem

como raizes os elementos (3;), (5;)p, ..., (B;)p"—1( modn

) e é dado por:
g(x) = mme(M;(x), Ma(x), ..., My (z)).

O polinémio gerador g(z) do codigo é relacionado a matriz geradora G' do cdédigo BCH sobre

o anel Z,, com parametros (n, k,dy).
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Passo 8: Determina-se o polindmio gerador da matriz verificagdo de paridade H, h(x), obtido por

meio do quociente de "~ ! pelo polindmio gerador obtido no Passo 7.

Passo 9: A matriz geradora G, relacionada ao polindmio gerador encontrado, serd determinada.

Sendo o polindmio g(z) = go + 12 + gz + ... + g,_12" 1 + g,2", tem-se a matriz geradora do c6digo

dada pelo deslocamento dos coeficientes da esquerda para direita, com dimensoes k X n.

Passo 10: Determina-se a matriz H e a sua transposta H”. Dado o polindmio verificacdo de paridade
h(z) = ho+ hix + ... + hyz®, tem-se a matriz H dada pelo deslocamento dos coeficientes do polindmio

gerador h(x) da direita para a esquerda, com dimensoes (n — k) X n. A matriz H? de dimensao

n x (n — k) é obtida realizando a troca das linhas pelas colunas.

Passo 11: A sequéncia de DNA é rotulada utilizando o Passo 1. E analisado se o cédigo BCH
pode reproduzir a sequéncia, fazendo uma analogia entre o alfabeto 4-ario do cddigo genético e o
alfabeto 4-ario do cdédigo BCH para estrutura de anel, para realizar o mapeamento entre o conjunto
N ={A,C,G,T/U} e Zs = {0,1,2,3}. Toda sequéncia de DNA seréd considerada como uma das 24
permutacoes entre N — Z4 que podem ser divididas entre trés grupos de oito permutagoes, chamados
rotulamento A, rotulamento B e rotulamento C. As permutacoes do rotulamento A caracterizam um
mapeamento em Z, — linear e toda sequéncia de DNA reproduzida serd nao linear, pois o mapeamento
Z, — linear é nao linear enquanto o cédigo BCH sobre estrutura de anel é linear. Os mapeamentos
Zio X7y € Klein — linear, relacionados aos rotulamentos B e C, respectivamente, sao lineares e como o
c6édigo BCH também é linear as sequéncias de DNA reproduzidas serao lineares. As permutagoes da

sequéncia sao dispostas nas 24 linhas de uma matriz P e podem ser descritas conforme a Tabela 6.

Tabela 6 — Relagao entre as linhas da matriz P e as 24 permutagoes.

Fonte: [5]

Linha = Caso N — 7y Linha = Caso N — 7y

L1=Cas001 | (A,C, G, T)=(0,1,2,3) | L13=Caso 13 | (A, C, G, T) = (2,0,1,3)
L2=Cas002 | (A,C, G, T)=(0,1,3,2) | L14=Caso 14 | (A, C, G, T) =(2,0,3,1)
L3=Cas003 | (A,C,G,T)=(0,2,1,3) | L15=Caso 15| (A, C, G, T) =(2,1,0,3)
L4=Caso04 | (A,C,G,T)=(0,2,3,1) | L16 =Caso16 | (A, C, G, T) = (2,1,3,0)
L5=Cas005 | (A,C, G, T)=(0,3,2,1) | L17=Caso 17 | (A, C, G, T) = (2,3,0,1)
L6=Cas0o06 | (A,C, G, T)=(0,31,2) | L18=Caso18 | (A, C, G, T) =(2,3,1,0)
L7=Cas007 | (A,C,G, T)=(1,0,2,3) | L19=Caso 19 | (A, C, G, T) = (3,0,1,2)
L8=Caso08 | (A, C,G,T)=(1,0,32) |L20=Caso20| (& C,G,T) =(30,21)
L9=Cas009 | (A, C, G, T)=(1,20,3) | L2l =Caso21 | (A,C, G, T)=(3,1,0,2)
L 10=Caso 10 | (A, C, G, T) = (1,2,3,0) | L22 =Caso 22 | (A, C, G, T) = (3,1,2,0)
L 11 = Caso 11 | (A, C, G, T) = (1,3,0,2) | L 23 = Caso 23 | (A, C, G, T) = (3,2,0,1)
L12=Caso 12 | (A,C, G, T) =(1,3,2,0) | L24 =Caso 24 | (A, C, G, T) = (3,2,1,0)

Passo 12: Verifica-se se a sequéncia de DNA é palavra-cédigo de acordo com os padroes de erros

estabelecidos: D(a,b) =0, D(a,b) =1 e D(a,b) = 2.

Passo 13: Sao comparadas todas as palavras-codigo armazenadas no passo anterior com a sequéncia
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de DNA original, mostrando onde os erros ocorreram. As palavras-cédigo armazenadas no passo 12
em forma do alfabeto do codigo Z4 = {0, 1,2, 3} serdo convertidas em nucleotideos usando o alfabeto
do cédigo genético N = {A,C,G, T/U} . Em seguida, as palavras-cddigo sao comparadas, uma a

uma, com a sequéncia de DNA original, mostrando onde os nucleotideos diferem.

Passo 14: Volta-se para o Passo 7 e determina-se outro g(z), sendo determinada outra distancia

minima e em seguida calcula-se o polinémio gerador relacionado a esta nova distancia.

Passo 15: Repete-se os Passos 8 ao 12 para o polindémio gerador g(x) obtido no passo 14, até que se
esgote todas as possibilidades de g(x). O algoritmo determina todas as palavras-c6digo encontradas

com 0, 1 e 2 nucleotideos de diferenca, com todos os polinémios geradores.

Passo 16: Volta-se para o Passo 3 para escolher outro p(z), e entdo, repete-se os Passos 4 ao 14 até

que se esgotem todos os p(z) do Passo 3.

Passo 17: Chega-se ao fim apods esgotarem todos os polindmios primitivos.

A Figura 10 apresenta um fluxograma com o detalhamento do algoritmo descrito anteriormente.
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Figura 10 — Fluxograma do algoritmo de geracao de proteinas.

Fonte: Proprio autor.
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3 Resultados

Neste capitulo serao apresentados os resultados obtidos durante o estudo realizado neste
trabalho de conclusdo de curso. As referéncias utilizadas foram [1], [5],[24], [25], [26], [27], [28], [29],
130], [31], [32] e [33].

3.1 Analise da sequéncia de DNA Homo sapiens T cell receptor beta chain

(BV654-BJ253) mRNA

Nesta secao sao apresentadas a reproducao e a andlise da sequéncia de DNA Homo sapiens
T cell receptor beta chain (BV6S4-BJ2S3) mRNA, por meio do algoritmo de gera¢ao de proteinas,
descrito na Se¢ao 2.4 do Capitulo 2.

3.1.1 Geracdo da sequéncia de DNA Homo sapiens T cell receptor beta chain (BV6S4-
BJ2S3) mRNA

A sequéncia Homo sapiens T cell receptor beta chain (BV6S4-BJ2S3) mRNA foi escolhida para
ser reproduzida pelo algoritmo de geracao de proteinas por possuir comprimento n = 63 nucleotideos,
levando em consideracao as restri¢oes relacionadas ao comprimento para andlise, que é expressa por

n = 2" — 1. Além disso, devido a mutacao acarretar doencas genéticas, como veremos adiante.

Para identificar possiveis mutacoes, foi executado o algoritmo de geracao de proteinas proposto
por [2] e [6], com a finalidade de verificar se a sequéncia poderia ser identificada e reproduzida por

meio dos cbédigos corretores de erros, em especial os codigos BCH.

Para essa execucao do algoritmo foi necessario percorrer os 17 passos apresentados na Subsecao
2.3.4. Considere entao a construcao do coédigo BCH primitivo sobre a estrutura de anel com parametros

(n,k,dg) = (63, k,dy) como é apresentado a seguir.
Passo 1 - Especificar a estrutura matematica e o alfabeto do cédigo

O alfabeto 4-ario do cédigo genético ao conjunto formado por nucleotideos, representado por
N ={A,C,G,T/U} que corresponde respectivimente a adenina, citosina, guanina e timina/uracila.
Ja o alfabeto 4-ario dos cédigos corretores de erros, denotado por Z, = {0, 1,2, 3}. Todas as operagoes
algébricas necessarias irao obedecer as operagoes de adi¢ao e multiplicagao modulo 4, apresentadas
na Tabela 2.

Passo 2 - Determinar a extensao de Galois
Para o algoritmo ser executado, o comprimento (n) da sequéncia de DNA deve obedecer a

seguinte restricao:

n=2"—1,
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onde r é o grau da extensao do corpo de Galois. Como n = 63, temos que:
63=2"—-1=2"=64=1r=0.

Logo, o grau dos polindmios primitivos a ser usado na extensdo de Galois do corpo GF(2°) ¢ 6.

Passo 3 - Determinar todos os polindmios primitivos p(z), relacionados a extensao de

Galois

Nesta etapa temos o armazenamento de todos os polinémios primitivos p (z) de grau igual a

r = 6, os quais estao apresentados na Tabela 7.

1+ 1t + 122+ 1t + 1 | 1S+ 125+ 12t + 12t + 1

1+ 15+ 122+ 122+ 1 | 18+ 125+ 1

128 + 121 4+ 1 18 + 125 + 122 + 12t + 1

Tabela 7 — Polinémios primitivos p (z) de grau 6.

Passo 4 - Determinar a extensao do corpo GF(2)

Considere o corpo GF(2") = GF(2°) = GF(64) dado por:

F2 ~ F2 [I] B N 5 /
(p(2)) - (126 4 124 + 123 + 12t 4 1) _{a0+a1x+@2$ et asT aiseFQ},

Vamos construir um corpo dotado de 64 elementos, sendo formado a partir das classes residuais
de polindmios (sobre GF (2)), médulo 12° + 12* 4+ 12® + 1z + 1, como realizado no Exemplo 11. A

Tabela 8 apresenta as representacoes por poténcia e vetorial.
Passo 5 - Determinar a extensao do anel 7Z,

Consideremos agora o anel GR (pk, r) = GR (4,6), dado por:

Zy x| Zy [z ) .
@) = i+ 1 g a1y~ o T it bbb s €2,

Agora estamos aptos a construir a extensao do anel em GR (4,6), sendo formado a partir das
classes residuais de polindmios sobre GR (4, 6) médulo p (z) (ou 12® + 12 + 123 + 12! + 1 por ser o

nosso exemplo em questao).
Seja 8 uma raiz de p (z). Entdo, 86+ p*+ 3+ Bt +1=0levando a 3% = —3* — 33 — 8t — 1.
Porém, note que agora estamos trabalhando em Z4. Sendo assim, devemos adequar os coeficientes dos

polindmios. Logo: 5% = 38* + 3% + 38 + 3.

Para calcular o valor de (3;, com ¢ > 6, é necessario fazer uma composicao dos indices anteriores,

por exemplo: para se obter 3; é necessario fazer a composicao:
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Tabela 8 — Elementos de GF(64).

Representagoes

Por Poténcia | Vetorial | Por Poténcia | Vetorial | Por Poténcia | Vetorial
0 (000000) a?t (111010) a (001101)
1 (100000) o (011101) a*t (101011)
al (010000) a® (100011) a® (111000)
o? (001000) ot (111100) a’t (011100)
o? (000100) a®® (011110) at’ (001110)
o’ (000010) a?® (001111) a® (000111)
a® (000001) a?’ (101010) a? (101110)
ab (101101) a® (010101) a®? (010111)
a’ (111011) a® (100111) a’t (100110)
ab (110000) a0 (111110) a2 (010011)
a’ (011000) a3t (011111) a3 (100100)
at? (001100) a’? (100010) a®? (010010)
at! (000110) a’? (010001) a® (001001)
at? (000011) o’ (100101) a®® (101001)
at? (101100) a’® (111111) a’’ (111001)
att (010110) a0 (110010) a’® (110001)
at? (001011) a7 (011001) a®? (110101)
at® (101000) a’® (100001) a0 (110111)
at’ (010100) o (111101) ab! (110110)
at® (001010) at? (110011) ab? (011011)
at? (000101) att (110100) ab (100000)

a? (101111) at? (011010)

resultantes). Para os demais casos o raciocinio é andlogo ao apresentado para os calculos de a’s.

Br =B x Bs = x (38" +38° + 35" +3) =36° + 38" + 35” + 38.

O que resultaria em 3; — (033033) (considerando a leitura, da direita para a esquerda, dos coeficientes

Bs = [ X
Bo = [ X3

Pras = [ X Pras="-""

De maneira analoga ao calculo da extensao do corpo, o processo de composicao dos novos 3’s

¢ apresentado nos trabalhos [2, 6, 1].

A Tabela 9 apresenta todos os elementos nao nulos e inversiveis do grupo ciclico do grupo

GR* (4,6):
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Tabela 9 — Elementos do grupo ciclico do grupo GR* (4,6) em notagao de r-uplas.

Representacgoes

Por Poténcia | Vetorial | Por Poténcia | Vetorial | Por Poténcia | Vetorial
1 (100000) Bt (010000) 32 (001000)
33 (000100) B4 (000010) 3° (000001)
3° (303303) 37 (030330) 38 (302132)
39 (133312) 310 (011333) B (100032)
B (010003) B (300303) B (030032)
B (201003) 316 (321203) B (032322)
B8 (201032) B (220301) 320 (321333)
B2 (032131) 3% (003211) 3% (301020)
5% (333001) 3% (233100) 3% (023110)
B2 (202111) 3% (020011) 3% (301102)
33 (333013) 331 (033103) 332 (100011)
333 (212201) B3 (320123) 339 (030012)
3% (102100) B (111311) 338 (312030)
% (132100) 310 (112113) B4 (213011)
312 (023103) 313 (103211) B (111022)
B (312201) 316 (231220) B (223320)
318 (222132) 349 (020013) 3% (202203)
31 (323321) 352 (032132) 353 (001213)
35 (000323) 30 (103133) 3°6 (113210)
BT (310220) 38 (332123) 39 (233212)
% (122222) 351 (311123) 352 (233110)
393 (023113) 3% (000311) 3% (011132)
3% (103311) 37 (011030) 368 (233301)
3% (122031) 37 (212201) 31 (021220)
B (013021) CiE (130201) B (332321)
e (000331) 376 (133130) BT (312012)
B (231203) B (030023) 380 (121002)
i (220300) 382 (310232) 383 (111223)
s (201120) 3% (123213) 386 (223222)
B (133023) 358 (121300) 3% (310330)
3% (021233) 391 (130123) 392 (100313)
%3 (320033) 3% (332203) 3% (012323)
3% (031030) B (111103) 3% (333310)
B (232232) 3100 (222320) BoL (210232)
102 (122120) 3103 (201113) 31od (322313)
3105 (002031) 3106 (301300) 37 (210330)
[1o8 (232130) B9 (112310) 310 (303031)
[ (101002) 12 (102102) 313 (121111)
g (131210) B (002220) 3116 (320020)
BT (211101) B8 (002211) B (003322)
3120 (223231) B (010121) 3122 (113210)
BB (302020) B (311301) 312 (011330)

[ (203133)
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Passo 6 - Determinar o grupo das unidades

Nesta etapa do algoritmo serd construido o subgrupo ciclico, sendo formado por elementos da
extensao do anel e serda baseado no pardmetro d. Como d = 2 teremos um subgrupo formado por 63
elementos com f? — (001000) sendo este considerado como o elemento primitivo que gera o subgrupo

ciclico Ggz. A Tabela 10 apresenta os elementos constituintes do subgrupo:

GR*(4,6) | (aa'aada’a®) | GR*(4,6) | (aa'a2ada’a®) | GR*(4,6) | (aPata?adata’)
(f2)' =52 | (001000) (f2)° =p5* | (000010) (f2)° =5° | (330330)
(f3)' =5 | (113013) (f2)° = B | (302031) (f2)° = 82 | (102123)
(f2)"=p" | (232212) (f2)° = 510 | (310230) (12)° = 5 | (113212)
()" = 52 | (313000) (fH" = 52 | (003130) (f)" = g | (110101)
(f2)" =% | (030130) (f2)" =5 | (110011) (f2)° = % | (320023)
(/2)'° =% | (230031) (f2)'" =B | (101003) (/%) = % | (012021)
(f)" =p% | (213333) (f2)%° = B | (123210) ()% = g2 | (331122)
(f2)* = B* | (201113) (f2)* =B | (303312) (f2)* = p* | (311301)
(/2 =B | (032102) (f2)% =B | (022303) (f2)°" =B | (011230)
(f2)* =B | (110222) (f2)* =B | (203300) (/2™ = B% | (002033)
(f2)° = p% | (121101) (f2)%2 = % | (030200) (f2)® = g% | (000302)
(f3)* =% | (022021) ()% = 5™ | (213033) ()% = 57 | (123211)
(F2)°" = g™ | (320111) (f2)* = g™ | (322120) (F)% = p™ | (223001)
(/)" = 8% | (031223) (/5" =p% | (231103) (/)™ =% | (013322)
(f2)" = p% | (202331) (f)" =p% | (101122) (f2)" =P | (203213)
(f2)* = 892 | (303333) (f2)" = B | (120110) (f2)*® = p% | (331131)
(/2" =B | (102010) (2 = 51 | (331310) (f2)"" = B2 | (333203)
(f2)* = B | (010303) (f2)* = 4% | (011110) (f2)™ = B | (330001)
(f2)” = B0 | (032333) (f2)” = 412 | (121000) (f2)°" = " | (001210)
(f2)™ = 1% | (330302) (f2) = 8 | (021321) (/2% =20 | (213022)
(/3 =812 | (200332) (f2)% = B2 | (130131) (/%)* = B2 | (100000)

Tabela 10 — Elementos de Ggs.

Passo 7 - Determinar o polinémio gerador da matriz G, g(x)

Neste passo serd obtido o polindmio gerador g (x). Para isso devemos determinar o polinémio
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(¢ (x)), comum a todos os polindémios primitivos, utilizando o subgrupo ciclico Ggs, especifico de cada

polinémio primitivo.

Para podermos resolver este polinémio devemos primeiro isolar todos os indices de [ para um

dado grau do polinémio.

¢<x):x6+(3632+3ﬂl6+368+354+352+351)'x5+(1548+1640+1524+1536"’_1620
+1512+1534+1518+1510+156+1533+1517+159+155+153)'$4+(3556+355Q
+344 4 3828 + 38%Y + 3312 + 3326 + 3338 + 3322 + 3814 + 3810 + 384 + 3B% + 337
+3521+3613+3535+3B19+3511+367)'x3+(1ﬁ60+1658+1654+1546+1630+1ﬂ57
+1553+1545+1B2Q+1551+1543+1527+1539+1523+1/615).x2+(3662+3561+3559
+34% 4+ 3817 + 3831 - xl 4 18%.

Desta forma, o polinomio gerador é dado por:

g(z) =12°% +32° + 12% + 127 + 22" + 1.

Passo 8 - Determinar o polindémio gerador da matriz H, h(x)

Para a obtengao do polindémio h(z), o calculo é realizado por meio da seguinte relagao:

" —1 2% —1

g () T 125+ 325 + 123 + 12? + 221 + 1

h(x) = 1257 4+ 120 4 12 4 2% 4 2252 4 22°1 4 12°0 + 327 + 1% + 322 + 324 + 323 + 2278 +
1218 4+ 2217 4 32 4+ 2213 + 122 + 3210 4+ 22% 4 228 + 327 + 12% + 32° + 32* + 12° + 122 4 22 + 3.

Passo 9 - Determinar a matriz G

De acordo com o Passo 7, foi obtido o polinémio gerador g(x) = 12°+32° + 12% + 12% + 22! + 1.
Assim pode-se encontrar a matriz G' com dimensao k x n, através dos deslocamentos dos coeficientes
do polinémio g(z) da esquerda para a direita. Como n = 63, k serd dado pelo seguinte método:
k=n—r=k=063—6= k=>57. Desta forma, a matriz G possui dimensao 57 x 63:
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121103100000000000000000000000000000000000000000000000000000000]
012110310000000000000000000000000000000000000000000000000000000
001211031000000000000000000000000000000000000000000000000000000
000121103100000000000000000000000000000000000000000000000000000
000012110310000000000000000000000000000000000000000000000000000
000001211031000000000000000000000000000000000000000000000000000

000000000000000000000000000000000000000000000000000121103100000
000000000000000000000000000000000000000000000000000012110310000
000000000000000000000000000000000000000000000000000001211031000
000000000000000000000000000000000000000000000000000000121103100
000000000000000000000000000000000000000000000000000000012110310
000000000000000000000000000000000000000000000000000000001211031

Passo 10 - Determinar a matriz H e a sua transposta H'
Neste passo sera construida a matriz verificagdo de pariedade H por meio do polinémio h(x).

Assim pode-se encontrar a matriz H com dimensao r X n, através dos deslocamentos dos
coeficientes do polindmio h(z) da direita para a esquerda . Como n = 63 e = 6,0btemos desse modo,

a matriz H com dimensao 6 x 63:

000003211331322301230021102133123110323103023303100030012220111]
000032113313223012300211021331231103231030233031000300122201110
000321133132230123002110213312311032310302330310003001222011100
003211331322301230021102133123110323103023303100030012220111000
032113313223012300211021331231103231030233031000300122201110000
321133132230123002110213312311032310302330310003001222011100000

Passo 11 - Rotular a sequéncia de DNA utilizando o Passo 1

Nesse passo sera verificado se o cédigo BCH primitivo sobre anel é capaz de reproduzir a
sequéncia de DNA Homo sapiens T cell receptor beta chain (BV6S4-BJ2S3) mRNA. Essa sequéncia

deve ser rotulada com as 24 permutacoes, de acordo com a Tabela 6, resultando na matriz P.

Seja a sequéncia do NC'BI igual a:

TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTATTTTGGCCCAGGCACCCGG

Desta forma, obtém-se a matriz P, dada por:
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323211021021330013021222022211022203012102303333221110221011122]
232311031031220012031333033311033302013103202222331110331011133
313122012012330023012111011122011103021201303333112220112022211
131322032032110021032333033322033301023203101111332220332022233
121233023023110031023222022233022201032302101111223330223033322
212133013013220032013111011133011102031301202222113330113033311
323200120120331103120222122200122213102012313333220001220100022
232300130130221102130333133300133312103013212222330001330100033
303022102102331123102000100022100013120210313333002221002122200
030322132132001120132333133322133310123213010000332221332122233
202033103103221132103000100033100012130310212222003331003133300
020233123123001130123222122233122210132312010000223331223133322
313100210210332203210111211100211123201021323333110002110200011
131300230230112201230333233300233321203023121111330002330200033
303011201201332213201000200011200023210120323333001112001211100
030311231231002210231333233311233320213123020000331112331211133
101033203203112231203000200033200021230320121111003332003233300
010133213213002230213111211133211120231321020000113332113233311
212100310310223302310111311100311132301031232222110003110300011
121200320320113301320222322200322231302032131111220003220300022
202011301301223312301000300011300032310130232222001113001311100
020211321321003310321222322211322230312132030000221113221311122
101022302302113321302000300022300031320230131111002223002322200
010122312312003320312111311122311130321231030000112223112322211

Passo 12 - Verificar se a sequéncia de DNA ¢ palavra-c6digo de acordo com os padroes
de erros estabelecidos: D(a,b) =0, D(a,b) =1 e D(a,b) =2

Neste passo é analisado se as sequéncias sao palavras-codigo dos codigos (n, k, dy) usando a

equacao v - HT = 0, da seguinte maneira:

o Para a analise de sequéncias de DNA com até 1 nucleotideo de diferenga da sequéncia de DNA
original, consideramos as 4356 possiveis palavras-codigo para cada sequéncia de DNA analisada.

Todas as palavras-cédigo identificadas serao armazenadas.

o Ja para a analise de sequéncias de DNA com até 2 nucleotideos de diferenca da sequéncia de
DNA original, serao considerados todas as combinacoes 2 a 2 dos n nuclelotideos de comprimento

da sequéncia para as 24 permutacoes. Todas as palavras-codigo identificadas serdo armazenadas.

Os demais passos seguirao a estrutura apresentada na Subsecao 2.4.1.

Como resultado das simulagoes da sequéncia de DNA Homo sapiens T cell receptor beta chain
(BV6S4-BJ2S3) mRNA, para D(a,b) = 1, diferindo em um nucleotideo da sequéncia do NCBI, foram

obtidas 8 palavras cédigo, listadas a seguir.
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Oaa:
Ont:
OLb:
GLb:
Gnt:

Goo:

Oaa:
Ont:
OLb:
GLb:
Gnt:

Goo:

Oaa:
Ont:
OLb:
GLb:
Gnt:

Goo:

Daa:
Ont:
OLb:
GLb:
Gnt:

Goo:

Oaa:
Ont:
OLb:

Palavra cédigo: 3 de rotulamento B:: (A =0,C=1,G=2,T = 3)

.C..A..S..8..L..T..S..G..R..A..R..D..T..Q..Y..F..G..P..G..T..R.
TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTATTTTGGCCCAGGCACCCGG
323211021021330013021222022211022203012102303333221110221011122
323211021021330013021222022211022203012102300333221110221011122
TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTAATTTGGCCCAGGCACCCGG
.C..A..S..S..L..T..8..G..R..A..R..D..T..Q. .. .F..G..P..G..T..R.

Palavra cédigo: 3 de rotulamento B:: (A=0,T=1,G=2,C =3)

.C..A..S..8..L..T..S..G..R..A..R..D..T..Q..Y..F..G..P..G..T..R.
TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTATTTTGGCCCAGGCACCCGG
121233023023110031023222022233022201032302101111223330223033322
121233023023110031023222022233022201032302100111223330223033322
TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTAATTTGGCCCAGGCACCCGG
.C..A..S..8..L..T..S..G..R..A..R..D..T..Q..*%..F..G..P..G..T..R.

Palavra c6digo: 3 de rotulamento B :: (C=0,A=1,T =2, G = 3)

.C..A..S..S..L..T..8..G..R..A..R..D..T..Q..Y..F..G..P..G..T..R.
TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTATTTTGGCCCAGGCACCCGG
232300130130221102130333133300133312103013212222330001330100033
232300130130221102130333133300133312103013211222330001330100033
TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTAATTTGGCCCAGGCACCCGG
.C..A..S..8..L..T..8..G..R..A..R..D..T..Q. .. .F..G..P..G..T..R.

Palavra c6digo: 3 de rotulamento B :: (T =0, A=1,C =2, G = 3)

.C..A..S..S..L..T..S..G..R..A..R..D..T..Q..Y..F..G..P..G..T..R.
TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTATTTTGGCCCAGGCACCCGG
030322132132001120132333133322133310123213010000332221332122233
030322132132001120132333133322133310123213011000332221332122233
TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTAATTTGGCCCAGGCACCCGG
.C..A..S..8..L..T..S..G..R..A..R..D..T..Q..*..F..G..P..G..T..R.

Palavra cédigo: 3 de rotulamento B :: (G=0,C=1,A=2 T = 3)
.C..A..S5..S..L..T..S..G..R..A..R..D..T..Q..Y..F..G..P..G..T..R.

TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTATTTTGGCCCAGGCACCCGG
303011201201332213201000200011200023210120323333001112001211100
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GLb: 303011201201332213201000200011200023210120322333001112001211100
Gnt: TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTAATTTGGCCCAGGCACCCGG
Goo: .C..A..S..8..L..T..S..G..R..A..R..D..T..Q..*..F..G..P..G..T..R.

Palavra cédigo: 3 de rotulamento B :: (G=0,T=1,A =2 C=3)

Oaa: .C..A..S..S..L..T..S..G..R..A..R..D..T..Q..Y..F..G..P..G..T..R.
Ont: TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTATTTTGGCCCAGGCACCCGG
OLb: 101033203203112231203000200033200021230320121111003332003233300
GLb: 101033203203112231203000200033200021230320122111003332003233300
Gnt: TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTAATTTGGCCCAGGCACCCGG
Goo: .C..A..S..5..L..T..S..G..R..A..R..D..T..Q..*..F..G..P..G..T..R.

Palavra c6digo: 3 de rotulamento B :: (C=0,G=1,T =2, A = 3)

Oaa: .C..A..S..8..L..T..S5..G..R..A..R..D..T..Q..Y..F..G..P..G..T..R.
Ont: TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTATTTTGGCCCAGGCACCCGG
OLb: 212100310310223302310111311100311132301031232222110003110300011
GLb: 212100310310223302310111311100311132301031233222110003110300011
Gnt: TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTAATTTGGCCCAGGCACCCGG
Goo: .C..A..S..8..L..T..S..G..R..A..R..D..T..Q..*..F..G..P..G..T..R.

Palavra cédigo: 3 de rotulamento B :: (T =0,G=1,C =2, A =3)

Oaa: .C..A..S..S..L..T..S..G..R..A..R..D..T..Q..Y..F..G..P..G..T..R.
Ont: TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTATTTTGGCCCAGGCACCCGG
OLb: 010122312312003320312111311122311130321231030000112223112322211
GLb: 010122312312003320312111311122311130321231033000112223112322211
Gnt: TGTGCCAGCAGCTTAACTAGCGGGAGGGCCAGGGATACGCAGTAATTTGGCCCAGGCACCCGG
Goo: .C..A..S..5..L..T..S..G..R..A..R..D..T..Q..*..F..G..P..G..T..R.

rotulamento A 0
rotulamento B &

rotulamento C 0

Total de palavras-cédigo: 8.

Com a analise de apenas uma diferenca, observe que, na posi¢ao da trinca 15 houve uma troca
do nucleotideo timina (TAT) por um nucleotideo adenina (TAA), ocasionando a troca de aminoécido

nesta posigao, sendo a tirosina (Tyr) substituida pelo cédon de parada (stop).
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3.1.2 Analise da mutac3o identificada na sequéncia de DNA

Biologicamente, a troca de tnico nucleotideo, T—A , realiza uma transversao , que ocasiona
a codificagdo de um aminoécido diferente, no caso a tirosina (TAT) é substituida por um cédon de
parada (TAA). Temos entdo uma mutagao sem sentido na sequéncia de DNA, no qual a substituigao
do nucleotideo resulta em um c6don de parada (stop), que altera uma trinca de bases nitrogenadas e

a substituicdo de um aminoacido por outro.

Tal mudanga de acordo com [24], gera uma mutagao no gene OTX2, que é necessrio no
anterior do cérebro e principalmente do olho, para a formacao de fotorreceptores, que é responsavel
por converter imagens em impulsos elétricos [25]. Além disso, OTX2 esta presente na expressao da
rodopsina, composto quimico encontrado na retina dos olhos, tendo a fun¢ao de conversao das luzes

nos impulsos elétricos que o cérebro é capaz de interpretar como visao [26].

Em [24], foi realizada uma pesquisa em uma familia que possui essa mutagao hereditéria,
gerando uma mutacao na proteina Y179X. Esta mudancga foi analisada através de exames clinicos,
como ressonancia magnética e testes neuropsicométricos de OTX2 em dois irmaos, representados por

pacientes 4A, 4B e da mae dos pacientes, a paciente 4C'.

Esta alteracao causa malformagcao ocular grave, pode afetar nao s6 fenétipos oculares, acar-
retando principalmente a microftalmia, mas também os fendtipos neurolégicos, variando de grave
atraso de desenvolvimento cognitivo. Como pode ser observado na Tabela 11 a seguir, que apresenta

as caracteristicas clinicas identificadas nos paciente 4A e 4B, sendo o foco do estudo.

Tabela 11 — Caracteristicas clinicas.

Fonte: [26].
4A 4B
Sexo Feminino Masculino
Idade 33 anos 25 anos
Fenotipo da mae Pigmentar retinopatial Pigmentar retinopatia
Visao Nenhuma 6/60
Microftalmia? Bilateral Bilateral leve
Diametro da cérnea (mm) D=4 ; E=4 D=11; E=11
Anomalias oculares Corectopia® , Coloboma* Sinéquias®
Catarata® Olho E, inicio tardio. Nao
Pigmentar retinopatia Nao Aglomerados no centro do olho
Dificuldade de aprendizagem Grave Suave
Convulsoes A partir dos 14 anos de forma severa Nao
Outras caracteristicas Falas atrasadas Nistagmo’

Nota: D= direita e E= esquerda; 1 doenga localizada na retina dos olhos que causa perda de visdo progressiva [27]. 2
anomalia ocular, que causa volume ocular reduzido[28]. 3 deslocamento da pupila [29]. 4 alteracdo na estrutura do olho,
com auséncia de parte da palpebra e iris [30]. 5 aderéncias entre a iris e a cdpsula anterior do cristalino (elemento do ocu-
lar) [31]. 6 doenga ocular que afeta o cristalino do olho, reduzindo a visdo [32]. 7 movimentos involuntarios dos olhos [33].

A Figura 11 apresenta os pacientes 4A e 4B mencionados anteriormente.
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Figura 11 — Paciente 4A a esquerda e paciente 4B a direita.

Fonte:[26].

Como foi destacado anteriormente, esta mutacao na sequéncia identificada nos irmaos foi
herdada da méae (paciente 4C'), que possui distrofia retiniana progressiva. No entanto, existem menos
defeitos oculares estruturais do que seus filhos. Essa diferenca ocular entre o filho 4B e sua mae, pode

ser identicada na Figura 12 a seguir.

Figura 12 — Imagem ocular mais recente dos pacientes 4B e 4C.

Fonte: [26].

Nota: Paciente 4B aos 28 anos: fundo direito (A) e fundo esquerdo (B), ambos com discos épticos pélidos, maculas
atréficas e vasos retinianos finos (pontas de seta); iris direita (C) e iris esquerda (D). A iris esquerda possui sinéquias
anteriores periféricas (seta). Paciente 4C' (mosaico mée dos pacientes 44 e 4B) aos 51 anos: fundo direito (E) e fundo

esquerdo (F), mostrando retinopatia com aglomerados de pigmento acumulados (seta) [24].
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4 Consideracoes Finais

O estudo realizado nesta monografia se baseia na utilizagao dos coédigos BCH na reproducao de
uma sequéncia de DNA via um algoritmo de geragao de proteinas, para identificar possiveis mutagoes
genéticas. Para isso, foi estudada a construgao deste c6digo, que ocorre por meio da estrutura algébrica
de corpos finitos e que admitem representagoes em termos de polindémios sobre extensoes de corpos
de Galois. Além disso, foram analisados todos os passos da descricao do algoritmo e uma pesquisa

mais detalhada sobre mutagoes, para melhor realizacao do trabalho.

Como resultado, foi possivel reproduzir a sequéncia de DNA Homo sapiens T cell receptor beta
chain (BV6S4-BJ2S3) mRNA através do algoritmo de geracao de proteinas, onde foi identificada uma
mutacao do tipo sem sentido, que ocasiona a codificacdo de um aminoacido diferente, no caso o cédon
de parada (TAA) é codificada no lugar da tirosina (TAT). Tal mutagdo apresenta uma implicagao
biologica, neste caso relacionado com malformagdes oculares graves, que causa nos pacientes problemas

oculares e neurologicos.

Essas aplicagoes foram importantes no processo de conectar a Matematica, Biologia e a
Engenharia por meio do estudo da utilizacao de estruturas algébricas na construcao de c6digos BCH
e suas aplicagoes nos estudos mutacionais, através do algoritmo. Este Trabalho de Conclusao de
Curso surgiu como extensao de uma Iniciagao Cientifica, desenvolvida de forma remota, devido a
pandemia gerada pelo virus SARS-CoV-2, de setembro de 2020 a agosto de 2021, por meio de reunioes

e apresentacoes de seminarios, realizados na plataforma Google Meet.

Durante a Iniciacao Cientifica foram apresentados cinco trabalhos nos eventos: X Encontro
Regional de Matematica Aplicada e Computacional do Rio Grande do Sul - X ERMAC RS, XL
Congresso Nacional de Matematica Aplicada e Computacional (CNMAC 2021), IT Workshop em
Corpos Finitos e Aplicagoes, VII Simposio Integrado UNIFAL-MG e Encontro Regional de Matemética
Aplicada e Computacional - ERMAC RJ 2021. Além disso, foi submetido um resumo sobre a pesquisa
realizada neste Trabalho de Conclusao de Curso para o evento 4° Encontro de Biomatematica, a ser

realizado de 26 a 29 de abril 2022, para uma possivel apresentagao no formato de poster.

Esta pesquisa contribuiu de maneira significativa na minha formacao, proporcionando um
crescimento pessoal e profissional, além da oportunidade de participar de eventos, que auxiliam na

divulgagao da pesquisa e no direcionamento de novos pesquisadores na area.
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