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RESUMO

A teoria dos cddigos corretores de erros tem como objetivo desenvolver métodos capazes
de detectar e corrigir erros que possam surgir durante a transmissao ou armazenamento de
dados. Embora nao apresente relacao aparente, estudos recentes evidenciam a utilizacao
dos codigos corretores de erros também na transmissao e armazenamento de informacoes
genéticas, verificando a existéncia de uma estrutura matematica relacionada com a estru-
tura do DNA. Desse modo, sequéncias de DNA podem ser identificadas e reproduzidas
como palavras codigo de codigos corretores de erros sobre a extensao de um anel de Ga-
lois. Para a reproducao dessas sequéncias de DNA utiliza-se os codigos BCH, os quais
possuem caracteristicas simples, porém com alto poder de detecgao de erros, tornando es-
ses codigos eficientes para serem aplicados no contexto bioldgico. Este trabalho tem como
objetivo um estudo da estrutura algébrica de um coédigo BCH, além da reproducao de
uma sequéncia de DNA relacionada a proteina mitocondrial ATP6, por meio dos codigos
BCH, a fim de identificar onde ocorre a troca de nucleotideo na sequéncia gerada. Na
reproducao dessa sequéncia foi possivel observar que ocorre a troca de um nucleotideo na
posicao da trinca 17, acarretando em uma mutacao nao silenciosa. Assim, sera analisado
como essa alteragao pode modificar a arquitetura biologica da sequéncia gerada. Os re-
sultados dessas analises poderao ser titeis no estudo de mutagoes genéticas, pois a troca
de um aminoacido na enzima ATP6 pode acarretar em algumas doencas genéticas.

Palavras-chave: Algebra. Cédigos BCH. DNA. Enzima ATP6.



ABSTRACT

The error-correcting codes theory aims to develop methods capable of to detect and correct
errors that may arise during the transmission or storage of data. Although there is no
apparent relationship, recent studies has shown the use of error-correcting codes also in the
transmission and storage of genetic information verifying the existence of a mathematical
structure related to the DNA structure. In this way, DNA sequences can be identified and
reproduced as codewords for error-correcting codes about the Galois field extension. For
the reproduction of these DNA sequences, the BCH codes are used, which have simple
features, but with high error detection power, making these codes efficient to be applied
in the biological context. This work aims to study the algebraic structure of a BCH code,
in addition to the reproduction of a DNA sequence related to the mitochondrial protein
ATPG6, through the BCH codes, in order to identify where the nucleotide exchange occurs
in the generated sequence. In the reproduction of this sequence, it was observed that a
nucleotide is exchanged at the position of crack 17, resulting in a non-silent mutation.
Thus, it will be analyzed how this change can modify the biological architecture of the
generated sequence. The results of these analyzes may be useful in the study of genetic
mutations, since the exchange of an aminoacid in the enzyme ATP6 can lead some genetic
diseases.

Keywords: Algebra. BCH codes. ADN. ATP6 enzyme.
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1 INTRODUCAO

A necessidade de se garantir que uma mensagem seja armazenada ou transmitida de
forma confiavel pelos diversos meios existentes, exige o uso da teoria dos codigos corretores
de erros. Propostos inicialmente por R. W. Hamming, no final da década de 40, os codigos
corretores de erros sao atualmente utilizados desde o processo de comunicacao via satélite
até o processo de comunicagao celular em um sistema bioldgico.

Embora o processo de transmissao de informagcao seja considerado, na comunicacao
digital, como um processo que realiza a passagem de sinais através dos meios fisicos de
comunicagao, a transmissao de informagao também pode ser considerada no contexto
genético. Nesse contexto, a transmissao de informacao é realizada por meio do processo
de transcricao, em que a informagao obtida no DNA é transformada em proteinas. Desse
modo, é natural questionar se existe uma estrutura intrinseca de codigos corretores de
erros na transmissao de informagao genética, isto é, se sequéncias de DNA podem ser
reproduzidas mediante a utilizacao de codigos corretores de erros.

Rocha (2010) e Faria (2010) apresentam uma resposta afirmativa para esse questiona-
mento. Eles apontaram a existéncia de um codigo matematico que transcreve a sequéncia
de DNA, bem como formas de reproduzir e classificar matematicamente essas sequéncias,
utilizando uma analogia entre um modelo de um sistema de comunicacao digital e um
modelo de sistema de comunicacao de informacao genética. Essa correspondéncia possi-
bilitou o desenvolvimento de um algoritmo de geracao de proteinas sobre as estruturas
algébricas de corpos e anéis, que auxilia no processo de analise de fendmenos mutacionais.

Desde entao, alguns pesquisadores tém aprofundado seus conhecimentos no estudo da
identificagao de sequéncias de DNA via codigos corretores de erros, a fim de demonstrar
propriedades e fatos que foram obtidos em Rocha (2010) e Faria (2011) e que nao foram
provados; bem como o de otimizar o algoritmo de geragao de proteinas, para que esse
programa seja capaz de reproduzir sequéncias de comprimentos maiores.

Utilizando o modelo de sistema de comunicagao genética, proposto por Rocha (2010) e
Faria (2011), Gonzalez (2017) validou as hipéteses que o ribossomo age como o modulador
do sistema biologico e que as proteinas possuem uma estrutura similar a estrutura de um
codigo corretor de erros. Para validar as hipoteses, foram mostrados que as sequéncias
mRNA podem ser codificadas por um co6digo BCH sobre Z, ou F4 e que o ribossomo age
como o mapa sobrejetor de cédons para os aminoacidos, além de verificar que as proteinas
podem ser codificadas por um codigo ciclico sobre Zsyg ou Fy x Zs, construido através de
codigos BCH.

O desenvolvimento do algoritmo de geracao de proteinas por Rocha (2010) e Faria
(2011) mostrou os beneficios de se associar tecnologias computacionais com as anélises da

biotecnologia para o estudo de analises mutacionais, no entanto, devido & complexidade
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computacional do algoritmo, sequéncias de comprimentos extensos eram inviaveis de serem
geradas. Assim, Pereira (2014) propos a criagdo de um banco de dados que calcula
diversos polinomios geradores que serao usados por um outro programa que se utiliza
destes polinomios geradores para realizar analises em sequéncias de DNA e identificar
palavras codigo na forma de novas sequéncias de DNA, possibilitando o aprimoramento
computacional do algoritmo de geracao de proteinas sobre a estrutura algébrica de anel.

Diferentes sequéncias de DNA, com funcionalidades biolégicas diversas, podem ser
reproduzidas pelo algoritmo. No entanto, elas devem atender a duas restrigoes: 1) a
sequéncia de DNA deve ter comprimento n = 2" — 1, onde r denota o grau da extensao e
2) é preciso obter uma sequéncia de DNA original postada no NCBI (National Center for
Biotechnology Information).

A enzima mitocondrial ATP sintase, também conhecida como complexo V, esta loca-
lizada na parte interna da mitocondria e a sua principal fungao é sintetizar a maior parte
do ATP (adenosina trifosfato) que é a principal forma de energia quimica, viabilizando
a maioria das reagoes metabolicas que ocorrem no interior das células. Essa enzima é
composta por diferentes subunidades proteicas, dentre elas a subunidade a da membrana
de ATP sintase, ATP6, que possui comprimento de 2 — 1 = 63 nucleotideos, e atende as
restricoes do algoritmo. A importancia da anéalise dessa sequéncia, via c6digos corretores
de erros, reside no fato que alteragoes na sequéncia ATP6 acarretam em doencas mitocon-
driais graves como, por exemplo, a doenga de NARP, o diabetes mellius e o hipogonadismo
hipergonadotroépico.

Por meio deste trabalho, temos como propoésito apresentar um estudo da estrutura
algébrica de um codigo BCH e gerar a sequéncia de DNA associada ao ATP6, por meio
do algoritmo de geracao de proteinas, a fim de localizar onde ocorreu uma mutacao, de
efeito maléfico, nessa molécula de DNA e analisar como essa alteracao pode interferir
na producao de ATP, pela proteina ATP6. Por meio dessa analise é possivel mostrar
algebricamente a mutacao que ocorre nessa sequéncia e as consequéncias bioquimicas
acerca dessa mutagao.

Este trabalho esta estruturado da seguinte forma: no Capitulo 2 serao apresentados,
de forma sucinta, conceitos basicos dos quais depende este trabalho como um todo. Sao
conceitos elementares relacionados a élgebra abstrata, codigos corretores de erros e bio-
logia. No Capitulo 3 sera apresentado o algoritmo de geracao de proteinas que auxilia na
identificagao de possiveis mutacoes em sequéncias de DNA, por meio dos codigos correto-
res de erros. E mostrada ainda a aplicacao desse algoritmo em um exemplo da construcio
do codigo BCH sobre anéis e a analise das sequéncias reproduzidas pelo algoritmo de
geracao de proteinas. No Capitulo 4 serd apresentada a geragao da sequéncia de DNA
relacionada a enzima mitocondrial ATP6 via codigos corretores de erros, bem como a
analise dos resultados obtidos por meio da simulagao. No Capitulo 5 serao apresentadas

as conclusoes deste trabalho e indicac¢oes de alguns topicos para estudos futuros.
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2 REFERENCIAL TEORICO

Em virtude da interdisciplinaridade desta pesquisa, este capitulo introduz conceitos
relacionados a algebra abstrata, codigos corretores de erros e biologia molecular.

O presente capitulo esta organizado da seguinte forma: Na Secao 2.1 sao apresentados
os principais conceitos e defini¢oes das estruturas algébricas de grupos, anéis, corpos e
extensoes de Galois. Essas estruturas sao fundamentais na teoria dos codigos corretores de
erros, pois facilitam o processo de codificagao e decodificacao. Na Secao 2.2 é apresentada
uma breve introdugao a teoria dos codigos corretores de erros, codigos ciclicos, codigos
ciclicos sobre anéis residuais e os elementos principais dos coédigos BCH sobre anéis. Na
Secao 2.3 é realizada uma breve introducao dos principais conceitos referentes ao DNA,
com o objetivo de compreender o processo de geragao de proteinas, sendo esse processo
fundamental para entender como ocorrem as mutagoes no sistema biolégico. Por fim, na
Secao 2.4 sao apresentadas as conexoes existentes entre a teoria de comunicacao padrao

e a teoria de comunicacao da informacao genética.

2.1 ALGEBRA

Nesta segao serao apresentados os conceitos de algumas estruturas algébricas, tais
como grupos, anéis, corpos e corpos de Galois, utilizados ao longo do trabalho. Esses
conceitos sao fundamentais na teoria de codigos corretores de erros, pois facilitam os
processos de codificagao e decodificacao de uma palavra transmitida, e estao detalhados
da seguinte forma: na Subsecao 2.1.1 sao apresentados a defini¢ao, teoremas, conceitos
e exemplos de grupos. Na Subsecao 2.1.2 sao apresentados a definicao de anéis, bem
como os principais teoremas relacionados a essa estrutura algébrica. Na Subsecao 2.1.3
¢ apresentada a estrutura de corpos e suas propriedades, com exemplos, e finalmente
nas Subsecoes 2.1.4, 2.1.5 e 2.1.6 é apresentada a estrutura de corpos de Galois e suas
propriedades, com foco nos corpos de Galois binérios.

Os conceitos, definigdes e exemplos podem ser encontrados em Costelo e Lin (1983) e

Domingues e Iezzi (2003).

2.1.1 Grupos

Definigao 2.1.1. Um conjunto ndo vazio G e uma operagao (x,y) — x *xy sobre G €

chamado de grupo, se essa opera¢do satisfazer as sequintes propriedades:
a) associatividade: a * (b*c) = (a xb) * ¢, quaisquer que sejam a,b,c € G;
b) existéncia de elemento neutro: existe um elemento e € G tal que exa = axe = a,

qualquer que seja a € G;
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c) ezisténcia de elemento inverso: para todo a € G existe um elemento a’ € G,

tal que axa’ = a' *xa = e.

Se, além disso, a propriedade da comutatividade for valida para o grupo G, isto é,
a*x b = bxa para quaisquer a,b € G, entao esse grupo é chamado de grupo abeliano ou
comutativo.

Os teoremas a seguir decorrem da definigao de grupo.
Teorema 2.1.1. O elemento neutro de um grupo € inico.

Demonstragao. Suponhamos que existem dois elementos neutros e, e’ € G, assim temos

que,
ef=¢exe=e,

ou seja, € = e.

Portanto, existe um tunico elemento neutro em G. |
Teorema 2.1.2. O elemento inverso de um grupo € unico.

Demonstracao. Suponhamos que para cada a € G que existem dois elementos inversos
a,a” € G. Entao,

ou seja, a’ = a”.

Isto implica que a’ e a” sao iguais e existe um unico inverso para o elemento a. |

Exemplo 2.1.1. O conjunto Z dos inteiros é um grupo comutativo sob a adi¢do. Assim,
o elemento neutro é o 0 e o inteiro —a € o oposto de a, para todo a € Z. Porém, o
conjunto Z nao € um grupo sob a multiplicacao, pois nem todos os elementos pertencentes

a esse conjunto possuem elemento inverso.

Definicao 2.1.2. O nimero de elementos de um grupo é chamado de ordem de um grupo.
Um grupo de ordem finita € chamado grupo finito. Caso contrdrio, € denominado de grupo

mfinito.

Definicao 2.1.3. As operacoes entre elementos de um grupo finito podem ser represen-

tadas em uma tabela de informagoes, conhecida como Tdbua de Cayley.

Exemplo 2.1.2. Considere G = {e,a} um grupo sob a operagio *, de ordem 2. Para
satisfazer as propriedades 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 contradiria a sua unicidade. Este

grupo € representado pela tdbua, ilustrada na Tabela 1:
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Tabela 1 — Tabua de G = {e,a}

a

Q | *
Q ™

Fonte: Da autora.

2.1.2 Anéis

Definicao 2.1.4. Um conjunto nao vazio A e um par de operagoes sobre A, respectiva-
mente uma adicdo (x,y) — x +y e uma multiplicagdo (x,y) — x -y, é chamado de anel
se for munido das propriedades a sequir.

Para a adicao:

a) associatividade: a+ (b+ ¢) = (a + b) + ¢, quaisquer que sejam a,b,c € A;

b) comutatividade: a +b=0b+ a, quaisquer que sejam a,b € A;

c) existéncia de elemento neutro: existe um elemento neutro 04 € A tal que,
qualquer que sejaa € A, a+ 04 =a =04+ a;

d) existéncia de elemento inverso: qualquer que seja a € A, existe um elemento

em A, indicado por —a, tal que a + (—a) = 04 = (—a) + a.
Para a multiplicacao:

e) associatividade: a - (b-c) = (a-b) - ¢, quaisquer que sejam a,b,c € A;
f) a multiplicacao é distributiva em relagdo a adigdo, a direita e a esquerda: se

a,b,ce A, entioa-(b+c)=a-b+a-ce(b+c)-a=b-a+c-a.

Quando em um anel a propriedade da comutatividade for valida para a multiplicagao,
dizemos que ele é um anel comutativo. Pelas propriedades postas anteriormente, em um
anel nao é necessario ter o elemento neutro da multiplicacdo, porém quando um anel A
tiver este elemento, denotado por 14, dizemos que A é um anel com unidade. Os elementos
nao nulos de um anel nao necessitam ter inversos multiplicativos, mas quando um anel A

os possuir, estes elementos sao chamados de invertiveis de A.

Exemplo 2.1.3. O conjunto Z dos inteiros € um anel, onde + e - sao as operagoes de
adi¢cao e multiplicacao usuais dos inteiros. E temos ainda, que a operacao de multiplicacao
€ comutativa e 1 € 7 € o elemento neutro dessa operacao. Sendo assim, o conjunto dos

mteiros € um anel comutativo com unidade.

As propriedades listadas no teorema a seguir sao consequéncias do fato de que A é um

grupo comutativo sob adicao.

Teorema 2.1.3. Sejam a,b e ¢ elementos de um anel A. Entao:
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. Valem as leis do cancelamento para a adi¢ao, ou seja, se a+b=a+c, entio b= c

eseb+a=c+a, entao b= c;

2. O elemento neutro da adi¢ao € unico;
3. Para todo a, o inverso aditivo de a € inico;
4.a-0=0=0-a;
5 a-(=b)=(—a)-b=—(a-b);
6. Se A é um anel com unidade, entao 14 € unico.
Demonstracgao.
1. Como A € um grupo abeliano sob a adig¢ao, seque que para todo elemento a € A

existe um inverso —a. FEntao,

a+b=a+c = (—a)+a+b=(—a)+a+c
= b=c

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

b=c.

Suponhamos que existem dois elementos neutros 04,0, € A, tais que,
04 =04+0, =0,

ou seja, 04 = 0'y.

Logo, existe somente um elemento neutro em A.

Suponhamos que existem dois elementos inversos —a,—a' € A, para um elemento

a € A. Assim,
a+(—a)=0=a+ (—d).

Segue entao pela lei do cancelamento, provada na propriedade 1, —a = —a’. Por-

tanto, existe apenas um elemento inverso aditivo para cada elemento a.
Para todo a € A, temos que

a-04+04 = a-04
= a-(0A+OA)
= a-04+a-04.

Seque pela lei do cancelamento que 04 = a - 04.
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5. Note que,
a-(=b)+a-b=a-(=b+b)=a-04 =04 (2.1)

Logo, a - (=b) = —(a-b). Do mesmo modo,
(—a)-b+a-b=(—a+a)-b=04-b=04. (2.2)

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

6. Suponhamos que existem dois elementos neutros da multiplicagao 14,1’y € A, entdo,
la=14-1,=1,,
Logo, se A é um anel com unidade, entiao 14 € unico.

Um anel (A, +,-) em que o conjunto A é finito chama-se anel finito. Se A é um anel
finito, as tabuas da adicao e multiplicacao podem ser tteis para a visualizacao de algumas

de suas caracteristicas.

Exemplo 2.1.4. O subconjunto dos niimeros inteiros no qual todos os elementos possuem
o mesmo resto quando divididos por m € chamado classe residual modulo m do elemento a
de Z, e é denotado por: [a| ={z € Z;x =a (mod m)}. O conjunto de todas as classes
restduats modulo m € representada por Zuy,.

Os anéis da classe de resto modulo m, Zy,, (m > 1), sao exemplos importantes de anéis

finitos. As suas operagoes sao definidas da sequinte forma:

a+b=a+bea-b=a-b.

As operagoes de soma e poduto entre os elementos de Z,, estao bem definidas. Pois,

seay = ag € L, eE:EeZm, entao:
a; = az(mod m) e by = by(mod m).
Seque das propriedades de congruéncia que:
a; + by = as + by(mod m) e ay-by = ay-by(mod m).

Isto é,

a1+b1:a2+b2 6@1'[)1:&2'62.

Logo, @y + by =az + by e ay - by =@z - by.

Agora, considere as tdbuas do anel Zy = {0,1,2,3} apresentadas nas Tabelas 2 e 3.
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Tabela 2 — Téabua da adigao de Zy Tabela 3 — Tabua da multiplicagao de Z4
+10 1 2 3 0 1 2 3
00 1 2 3 00 0 0 O
111 2 3 0 110 1 2 3
212 3 0 1 210 2 0 2
313 0 1 2 310 3 2 1
Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.

2.1.3 Corpos

Definicao 2.1.5. Um conjunto nao vazio K e um par de operacoes sobre K, respectiva-
mente uma adi¢ao (x,y) — x+y e uma multiplicagao (x,y) — x -y, é chamado de corpo,
se verificar as sequintes propriedades:

Para a adicao:

a) associatividade: a+ (b+ ¢) = (a + b) + ¢, quaisquer que sejam a,b,c € K;

b) comutatividade: a + b= b+ a, quaisquer que sejam a,b € K;

c) existéncia de elemento neutro: existe um elemento neutro 0 € K tal que,
qualquer que sejaa € K, a+0=a=0+4 a,

d) existéncia de elemento inverso: qualquer que seja a € K, existe um elemento

em K, indicado por —a, tal que a + (—a) = 0 = (—a) + a.
Para a multiplicagao:

e) associatividade: a - (b-c) = (a-b) - ¢, quaisquer que sejam a,b,c € K;

f) comutatividade: a-b="0-a, quaisquer que sejam a,b € K;

g) existéncia de elemento neutro: existe um elemento neutro 1 € K tal que,
qualquer que sejaa € K, a-1=a=1"-a;

h) existéncia de elemento inverso: qualquer que seja a € K, existe um elemento
em K, indicado por a™', tal quea-a ' =1=a"'-q;

i) a multiplicagao € distributiva em relagao a adi¢ao, a direita e a esquerda: se

a,b,ce K, entioa-(b+c)=a-b+a-ce(b+c)-a=b-a+c-a.

Exemplo 2.1.5. O conjunto R dos nimeros reais € um corpo sob a adi¢do e a multipli-

cacao usuais.

Exemplo 2.1.6. O conjunto Q(\/2) ¢ o conjunto formado por todos os elementos da
forma a + bv/2, em que a,b € Q. Q(v/2) é um corpo, com as operagoes de adicio e

multiplicagao definidas da sequinte forma:
1. (a+bv2) + (c+dv2) = (a+c)+ (b+d)V?2;

2. (a+bv2)-(c+dv2) = (a-c+2b-d)+(a-d+b-c)V2.
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Um corpo K com um numero finito de elementos é chamado um corpo finito. Esses
corpos também sao conhecidos como Corpos de Galois, em honra ao matemético francés
Evariste Galois, seu descobridor. Os Corpos de Galois sdo uma estrutura algébrica espe-
cial, pois representam a base sobre a qual grande parte da teoria de codificacao algébrica,

construcao de codigos e decodificagao é construida.

2.1.4 Corpos de Galois

Definicao 2.1.6. Um Corpo de Galois é um corpo com um numero finito de elementos

representado por GF(p™), onde p é um nimero primo e m um inteiro positivo.

Exemplo 2.1.7. Considere o conjunto Zy = {0,1} com a adigao e multiplicagao definidas
nas Tabelas 4 e 5.

Tabela 4 — Tabua da adicao de Zs Tabela 5 — Tabua da multiplicagao de Zs
+10 1 -0 1
010 1 0]0 1
111 0 171 0

Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.

Por meio das Tdbuas de Cayley, pode-se verificar que o conjunto Zs = {0,1} € um
corpo sob a adi¢cao e multiplicagao modulo 2, constituido de dois elementos, e este corpo

¢ usualmente chamado de corpo bindrio, denotado por GF(2).

Geralmente, podemos construir cédigos com simbolos de qualquer Corpo de Galois
GF(p™), porém os codigos com simbolos binérios sdo os mais utilizados em transmissao
de dados digitais e sistemas de armazenamento.

Em seguida, para a construgao de embasamentos tedricos importantes, considere cal-
culos com polindmios cujos coeficientes estdo no corpo binério. Polindmios sobre GF'(2)
podem ser somados, multiplicados ou divididos, de forma usual. Entretanto, na aritmé-
tica binéria sob os coeficientes é utilizada adicao e multiplicacao modulo 2, conforme as
Tabelas 4 e 5, assim, nesta aritmética consideramos 2 igual a 0 ( 1 + 1 = 2 = 0), ou seja,

1 = -1. Com isso, temos que na aritmética binéaria a subtracao é igual a adicao.

Exemplo 2.1.8. Sejam a(z) =1+ x+2* +2° eb(x) =1+ 2> + 2% + 2% + 27, em que
0s coeficientes dos polindmios a(x) e b(x) sao elementos de GF(2). Entao,
a(z) +bz) = QI4+z+2°+2°)+ 1 +22+2° +2* +27)
= I+ +a+22+ 0 +D2® +2* +2° + 27
= 24242t +22% 4t 2%+ o
= 0+a+2>+02°+ 2" +2° 4+ a7

= x+x2+x4+x5+x7.
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Se na divisdo de um polinémio d(z) sobre GF(2) de grau n por um polinémio e(x)
sobre GF'(2), de grau menor ou igual n, o resto for igual a zero dizemos que d(x) é divisivel
por e(z). E o polinémio d(z) pode ser escrito como produto de e(x) com o quociente.
Contudo, se um polindémio sobre GF'(2) de grau m nao é divisivel por qualquer polindémio
sobre GF(2) de grau menor que m, este polinémio é chamado de irredutivel. No que

sucede, é dado um importante teorema a respeito dos polinémios irredutiveis.

Definicao 2.1.7. Um polinémio € denominado monico se o termo de maior poténcia tem

coeficiente 1.

Teorema 2.1.4. (COSTELO; LIN, 1983) Qualquer polindomio irredutivel sobre GF(2) de

grau m dwide x>~ + 1.

Um outro conceito importante utilizado nos corpos de Galois é o de polinémio primi-

tivo, definido da seguinte forma:

Definigao 2.1.8. Um polinémio p(x) irredutivel de grau m € primitivo se o menor inteiro

positivo n para o qual p(x) divide z™ + 1 for n = 2™ — 1.

Pela Definicao 2.1.8 segue que todos os polinomios primitivos sao irredutiveis. Pode-se
verificar, por exemplo, que p(x) = z* + x + 1 divide 25 + 1 e, pelo Teorema 2.1.4, temos
que p(x) é um polindmio irredutivel. Além disso, p(x) = z* + z + 1 é um polindémio
primitivo, pois nao divide nenhum outro polinémio 2" + 1 com 1 < n < 15.

Nao é uma tarefa muito simples identificar polinémios primitivos, até porque para um
dado m pode existir mais do que um polinémio irredutivel de ordem m. No entanto,
existem tabelas que indicam quais sao os polinémios irredutiveis, associados a uma ordem

especifica, e destes quais sao primitivos.

2.1.5 Construgao de Corpos de Galois GF(2™)

Sera apresentado a seguir um método para construir corpos de Galois de 2™ elementos,
com m > 1, sobre o corpo binario GF'(2). Para isso, considere os dois elementos de GF'(2),

W »

0 e 1, e um novo simbolo . A multiplicacao “-” é definida da seguinte forma:

0.0/ = o/.0=0
lod = od1=d
= (2.3)

ol.ad = od.at=at.

[T

Forma-se assim um conjunto F' de elementos no qual a operacao de multiplicacao

esta definida:
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F={0,1,a,0?% ...,07,...}.

Agora, estabelece-se uma condic¢ao sobre o elemento «, de modo que o conjunto F
contenha apenas 2™ elementos e seja fechado sobre a multiplicagao, definida em (2.4).
Seja p(z) um polinémio irredutivel de grau m sobre GF'(2), e suponha que p(«) = 0, ou
seja, a é raiz de p(z). Como qualquer polinémio irredutivel de grau m divide 2" 1 + 1,

segue que:
P = () )
em que ¢(z) é um polinémio qualquer sobre GF'(2). Substituindo x por «, obtemos
a®" 11 = g(a) - p().
Porém, como « é raiz de p(z), temos:
"+ 1=¢(a) 0= 1 +1=0.

Adicionando 1 a ambos os lados da igualdade, obtemos:

2m—1 _q

Portanto, sob a condi¢gdo de que p(a) = 0, o conjunto F' se torna finito e contém os
seguintes elementos F™* = {0, 1,a,02, ... ,azm*2}.

Pode-se mostrar que os elementos nao nulos de F'* forma um grupo de ordem 2™ ! em
relagao a operacgao de multiplicagdo definida em (2.4), onde 1 é o elemento identidade.

O inverso multiplicativo de o, onde 0 < i < 2™ — 1, é dado por a*"~'~%, pois:

% 2Mm—1—1¢ 2M—1—i+1

m__
e’ =« 2n-l—

(0% =

Logo, os elementos nao nulos de F* formam um grupo comutativo de ordem 2 — 1
sobre a multiplicagdo, definida em (2.4).

Define-se a adicao “+” sobre F* do seguinte modo:

04+0=0, (2.4)
epara 0 <4, 7 <2™ —1,
0+a'=a'+0=d, (2.5)
e
Al = ap+aga+ apa’+ ..+ apnoa™ T+ ajo + ajo + ajgaz + ...+ ajm_lam_l

= (aio —+ ajo) + (Clil + Cljl)Oé + ..+ (aim,1 -+ ajm,l)o/"*l. (26)

Assim, (2.6) deve ser a expressao polinomial para algum of em F*. Com isso, pode-se

verificar que F™* é um grupo comutativo sob a adi¢ao e sob a multiplicag¢ao.
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Usando a representacao polinomial para os elementos em F*, averigua-se facilmente
que a multiplicacao sobre F* ¢é distributiva em relacao a adi¢ao sobre F*. Portanto,
F*={0,1,a,0?...,a*" 7%} ¢ um corpo de Galois de 2™ elementos.

No processo de construgao de GF(2™) a partir de GF'(2), os elementos nao nulos de
GF(2™) podem ser representados por poténcias de uma raiz de um polinémio irredutivel

em GF(2) de grau m, polindmios ou vetores.

Exemplo 2.1.9. Seja m = 3. O polinémio p(x) = 1+ x + 2 € primitivo sobre GF(2).
Estabelecendo p(a) = 0, temos o® = 1+ a. Usando essa relagio, podemos construir
GF(2%). Os elementos de GF(23) sio apresentados na Tabela 6.

Tabela 6 — Representagoes do corpo GF(23)

POTENCIA | POLINOMIAL | VETORIAL

0 0 (0,0,0)
a0 1 (1,0,0)
ol al (0,1,0)
a? a? (0,0,1)
o? 1+ a (1,1,0)
ot o+ ao? (0,1,1)
o® l+a+a? (1,1,1)
a’ 1+ a? (1,0,1)

Fonte: Da autora.

2.1.6 Propriedades basicas dos Corpos de Galois GF(2)

Na algebra usual, alguns polinémios com coeficientes reais possuem raizes que perten-
cem ao conjunto dos nimeros complexos. Essa mesma condi¢ao também pode ocorrer
para polinémios com coeficientes em GF'(2). Nesse caso, um polinémio com coeficientes
em GF(2) podera ter raizes em uma extensao de GF(2).

Os proximos teoremas indicam como encontrar todas as raizes de um polindémio com

coeficientes em GF'(2) a partir de uma raiz conhecida.

Teorema 2.1.5. Seja p(x) um polindmio com coeficientes em GF(2) e  um elemento
em uma extensao do corpo GF(2) que seja raiz de p(x). Entao, para todo i > 0, 52

também € raiz de p(x).

Demonstragao. Considere f(x) um polinémio de grau n com coeficientes em GF(2).
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Vamos provar, primeiramente, que [p(x)|* = p(x®) € vdlido para t > 0. De fato, pois:

p(x) = (po+pix+poa® + -+ paa”)’
= [po+ (P17 + pox® + - + ppa™)]?
= P+ po(pix +por’ 4o+ par”) + po(prx + par’ 4o+ par”) +
(P12 + poa® + -+ + pua™)?
= po+ (m 4 por® + -+ + pu™)?.
Ezxpandindo a equacao anterior repetidamente, obtemos:

PX(x) = po + (pix)? + (pa?)® + -+ - + (pua™)*.

Como os coeficientes p;, i = 0,...,n, sio 0 ou 1, implica em p? = p; e temos
() = po+pia’ +pa(a®)? 4o 4 pa(a®)”
= pa?).
Logo, para algum t > 0,
[p(a)]* = p(z*). (2.7)
Agora, substituindo B na equagao (2.7), obtemos
[p(8)]* = p(5*),

desde que p(f) =0, p(B8*) = 0. Portanto, 3% também ¢ raiz de p(x). [

O elemento 5% ¢ denominado conjugado de 8. Considere o polinémio x4 + 23 + 1. E

7

facil verificar que se o elemento o’ é uma raiz desse polindémio. Entao,

sao também raizes.
Outra propriedade dos Corpos de Galois que é importante destacar diz respeito aos
polindomios minimais de 3. Define-se polindmio minimal de 5 como o polinémio de menor

grau para o qual 3 é raiz. Dessa propriedade decorrem os seguintes teoremas:

Teorema 2.1.6. Se p(z) for um polinomio em GF(2) e ¢(x) for o polindmio minimal de

B, se [ também for raiz de p(x), entdo, p(x) também € divisivel por ¢(x).
Demonstragao. Dividindo o polindmio p(x) pelo polindmio minimal ¢(z), obtemos:
p(x) = a(z)d(z) + r(z),

em que o grau do polinémio r(x) € menor do que o grau de ¢(x).
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Por hipdtese, temos que ¢ € polindmio minimal de 5 e B € raiz de p(x), utilizando
esse fato, seque que:

p(B) = ¢(8) = 0.

Consequentemente, r(x) = 0, pois se r(x) # 0, r(x) seria um polindmio com grau menor
que o grau de ¢(x), que tem B como raiz. No entanto, isso nao pode acontecer pois ¢(x)
¢ o polinomio minimal de 5. Portanto, r(z) tem que ser 0 e ¢(x) divide p(z).

|

Teorema 2.1.7. Sejam p(x) um polinémio irredutivel sobre GF(2) e B um elemento em
GF(2™). Considere ¢(x) polinémio minimal de 5. Se p(5) =0, entiao ¢(z) = p(z).

Demonstragao. Pelo Teorema 2.1.6 temos que ¢(x) divide p(x). Sendo ¢(z) # 1, p(x)

um polindmio irredutivel e p(5) = 0, seque que:

O Teorema 2.1.7 diz que se um polinémio irredutivel tem S como raiz, entao ele é o

polinémio minimal de f.

Teorema 2.1.8. Seja ¢(x) o polindmio minimal de um [ em GF(2™). Seja e o menor

inteiro para o qual B*° = B, entado:

s—1

o(x) = [[(x+5%).
i=0
Demonstragao. Considere:
e—1 ) 2 e—1 )
b)) = |[[=+58%)| =]]@+8*)>
i=0 i=0

Desde que, (l‘—i—ﬁ%)Q — x2+252z‘x+ﬁ2i+1 _ x2+ﬁ2ix+62ix—i—6%“ — :L'2—|—:L'(52i+52i)+
52i+1 = 72 + ﬁQHl; assim,

Bl = [+ 7 = [[a* + %) = [ﬁw 57| @+ ).

=0 =1 i=1

Sendo 8 um elemento de GF(2™), tal que 3*° = B, entdo

[6(2))* = [6(2)7]. (2.8)
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Seja ¢(x) = ¢o + P14+ ... + ez, onde ¢p. = 1. Expandindo

[B(2))* = (Po+ 17 + ... + dea®)? = Y pFa?. (2.9)
1=0

De (2.8) e (2.9), obtemos:

e e
>t = Yot
i=0 i=0

Entao, para 0 <1 < e, temos:
2
b = ¢;.

Sendo isso verdade apenas quando ¢; = 0 ou 1. Portanto, os coeficientes de ¢; € GF(2).
Agora suponha que ¢(x) nao seja irredutivel sobre GF(2) e ¢(x) = a(x)b(x). Seja
#(B) =0, entao a(B) =0 oub(f) =0. Sea(B) =0, a(x) tem como raizes 3, 3¢, --- , 71,
entao a(x) tem grau e e a(x) = ¢(x). Da mesma forma podemos ter b(x) = ¢(x). Logo,

o(z) € irredutivel.
|

3

Exemplo 2.1.10. Considere p(x) = z* + z + 1, pode-se notar que o é uma raiz de p(z).

Se B = a?, os conjugados sdo:
2 6. 22 12, 285 9
ﬁ =« i /8 =« ) ﬁ =a.
O polinémio minimal de 3 = o entdo é dado por:

d(x) = (z+a*) (x4 (z+a'?)(z+a?)
= [+ (@®+ %z + 272 + (o' + )z + o?!)
= 24+ +22+r+ 1

2.2 CODIGOS CORRETORES DE ERROS

Um canal de comunicagao pode manifestar uma série de perturbacoes que dificultam
o entendimento dos dados enviados, essas perturbacgoes podem ser ruidos, interferéncias,
etc (OLIVEIRA, 2012). Podemos considerar que um sistema de comunicag¢do é um con-
junto de mecanismos que possibilita a transmissao da informagao de um transmissor para
um determinado receptor, através de um canal de comunicacio. E desejavel que essa
transmissao seja efetuada com alta confiabilidade, permitindo que a mensagem recebida
seja igual a original, portanto, existe uma grande preocupagao em relagao ao controle de

perturbagoes.
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Um sistema de comunicagao possui os seguintes elementos, sendo representado através
de um diagrama de blocos, apresentado na Figura 1. Cada um dos blocos constituintes

desse sistema sao definidos da seguinte forma:
a) transmissor: responsavel por gerar a informacao a ser transmitida através de
mensagemn.

b) canal: é o meio fisico que conecta o transmissor ao receptor, através do qual a
mensagem sera transmitida. No entanto, o sinal enviado sofre agao de ruidos, contribuindo

para que a mensagem chegue ao seu destino com erros.

c) receptor: é o usuério que recebe a mensagem transmitida pelo canal.

Figura 1 — Diagrama de blocos do sistema de comunicagao

Receptor

Ruido

Fonte: Da autora.

Quando se deseja transmitir ou armazenar dados, a teoria dos codigos é utilizada.
O estudo dessa teoria foi iniciado no final da década de 40 com os trabalhos de Golay,
Hamming e Shannon (TRANCOSO, 1995). No entanto, segundo Rocha (2010), a grande
descoberta da época surgiu principalmente de Shannon, que demonstrou que se a taxa
da mensagem enviada for menor que a capacidade do canal utilizado, é possivel garantir
através de técnicas adequadas de codificagao e decodificacao que a mensagem destinada
chegara com uma quantidade de erros pequena ao receptor. Desde entao, ha um grande
esforco para desenvolver codigos eficientes com controle de erros, em sistemas de comuni-
cagao passiveis de ruidos.

Atualmente, os cddigos 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 diferentes aplicagoes.

Os co6digos convolucionais possuem carater probabilistico, pois a principio, alguns
matematicos procuraram estimar a probabilidade de erros das “melhores” familias de
codigos de blocos, além do mais, tinham o objetivo de compreender a codificacao e a
decodificacao de um ponto de vista probabilistico, levando-se a no¢ao de decodificacao
sequencial. A decodificacao sequencial exigiu a criacao de uma nova classe de cédigos sem
blocos, com comprimento indefinido, representéaveis por uma arvore em que a decodificacao
¢ feita percorrendo toda a extensao dessa arvore. Os codigos convolucionais costumam

ser mais comuns do que os codigos de blocos por serem melhores estruturados e mais
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faceis de serem implementados, porém sao codigos relativamente mais dificeis de serem
decodificados.

Jé& os codigos de bloco sao denominados dessa forma, pois o processo de codificacao é
realizado sobre blocos de bits. Sao cddigos que operam sobre fortes estruturas algébricas,
conhecidas como corpos algébricos e isso permite encontrar varias técnicas de decodificacao
(ROCHA, 2010).

Nesta segao serao introduzidos os conceitos basicos de codigos de bloco, codigos de
bloco lineares, codigos ciclicos e também de uma importante familia de codigos, os codigos
BCH. Esses conceitos podem ser encontrados em Barbosa (2000), Costelo e Lin (1983),
Faria (2011), Gonzalez (2017), Interlando (1994), Rocha (2010) e Trancoso (1995).

2.2.1 Codigos de bloco

Definigao 2.2.1. Um cddigo de bloco C de comprimento n sobre um alfabeto A € qualquer

subconjunto do conjunto A™ das sequéncias ¢ = {c;|1 <i < n}.
Um codigo de bloco é caracterizado por trés parametros: comprimento, dimensao e
distancia minima. Estes dois tltimos sao definidos a seguir.
Definigao 2.2.2. A dimensao de um codigo C é dada por:
k = log4)|C|,
em que |.| € a cardinalidade do conjunto.

Definigao 2.2.3. A distdancia de Hamming, denotada por d(u,v), € definida como o

numero de elementos em que dois vetores u e v se diferem.

Definicao 2.2.4. A distdncia minima d,;, de um codigo de bloco C € a menor distdancia

de Hamming entre dois vetores distintos quaisquer desse codigo, ou seja,
dpin = {d(u,v) : u,v € C,u # v}.

Assim, representamos um codigo de bloco pela terna ordenada (n, k, dpn). E impor-
tante destacar outro importante parametro dos codigos de blocos que é a capacidade de
correcao de erro, sendo definida como o nimero maximo de erros que podem ser corrigidos

por palavra-codigo, e é dada por:
t = [(dmin —1)/2],

isto é, t & o maior inteiro nao superior a (d,;, — 1)/2. A capacidade de corregao de erro,

t, esta relacionada a distancia minima do codigo da seguinte forma:

Anin < 2t 41,
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consequentemente, quanto maior a capacidade de correcao de erros de um codigo, maior

a sua distancia minima.

2.2.2 (Cobdigos de blocos lineares

Nessa subsecao, serao abordados os conceitos béasicos de uma subclasse de codigos
de bloco, conhecida como cédigos de blocos lineares. No entanto, como a maioria dos
computadores e sistemas de comunicacao utilizam a codificacao binaria, iremos tratar

apenas de codigos de bloco com simbolos no corpo binario GF'(2).

Definicao 2.2.5. Um cddigo de bloco de comprimento n e 2% palavras-codigo é um codigo
linear se e s se as suas 2% palavras-codigo formam um subespaco vetorial de dimensdo k

em relagdo ao espago formado pelas 2™ n-uplas possiveis em GF(2).

Pela Definigao 2.2.5 um codigo de bloco é linear se a soma modulo 2 de quaisquer
duas palavras do cédigo resultar em uma palavra-coédigo também. Uma vez que a soma
de duas palavras-c6digo ¢ uma palavra-cédigo, temos que uma palavra-cédigo v pode ser
escrita como combinagao linear das outras palavras-codigo.

Assim, se o codigo em questao tiver k palavras-cédigo independentes, go, g1, - - -, gp_1,

v pode ser escrito da seguinte maneira:
U = Upgo + U1g1 + -+ Uk—10k—1,

com u; variando entre O ou 1, para 0 < < k — 1.
Se definirmos com essas k palavras-codigo independentes uma matriz de dimensao

k x n, obtemos:

goo do1 go2 <o+ gon—1
d1o0 g11 gi2 - Gin—1
G=|". . . .
Jk—-1,0 Gk-11 Gk-12 --- Gk—1n—1

As linhas da matriz G geram o codigo linear (n, k). Por isso, a matriz G é denominada

de matriz geradora.

Exemplo 2.2.1. O cddigo linear (7, 4), listado na Tabela 7, tem a sequinte matriz gera-

dora:

1101000
0110100
1110010
1010001
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Tabela 7 — Codigo de bloco linear com k=4 en =17.

MENSAGEM | PALAVRA CODIGO

(0000) (0000000)
(1000) (1101000)
(0100) (0110100)
(1100) (1011100)
(0010) (1110010)
(1010) (0011010)
(0110) (1000100)
(1110) (0101110)
(0001) (1010001)
(1001) (0111001)
(0101) (1100101)
(1101) (0001101)
(0011) (0100011)
(1011) (1001011)
(0111) (0010111)
(1111) (1111111)

Fonte: Da autora.

Se u = (1101) for a mensagem a ser codificada, a palavra cédigo correspondente serd:

vo=

1.(1101000) + 1.(0110100) 4 0.(1110010) + 1.(1010001)
= (1101000) + (0110100) + (1010001)
= (0001101),

onde as somas sao realizadas modulo 2.

Associada a matriz geradora G, existe uma outra matriz de dimensao (n — k) x n,
chamada matriz de verificacao 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 H” é a matriz transposta de H. Com isso,
podemos descrever um codigo linear (n, k) gerado por G de uma forma diferente, pois
uma palavra-codigo v do codigo gerado por G é palavra codigo se somente se v - HT = 0,

sendo 0 o vetor nulo.

Exemplo 2.2.2. A matriz de verificacao de paridade H, associada a matriz G do Exemplo

2.2.1 ¢
1001011

H = {0101110
0010111
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E podemos verificar que v = (0001101) pertence ao cidigo, pois

100
010
001
v- H" = (0001101) {110| = (000).
011
111
101

Agora, considere um codigo linear (n, k) com matriz geradora G e matriz de verificagao
de paridade H. Suponha que uma palavra-codigo v = (vg, vy, ..., v,—1) seja codificada e
transmitida por um canal ruidoso. Esse canal ruidoso atribuira a essa palavra cédigo um
certo erro, denotado por e = (eg,e1,...,e,_1), € fard com que a mensagem recebida pelo

transmissor, r, seja composta pela palavra-codigo v e pelo erro e, ou seja,
r=v+e.

Depois disso, é necessério verificar se a palavra r pertence ou nao ao codigo. Para essa

verificagao, determina-se a sindrome s da palavra recebida r, que é dada por:
T
s=v-H ={s0,81, -+, Sn—k_1}-

Tem-se que s = 0 se e somente se r ¢ uma palavra do co6digo e s # 0 se e somente se

r nao ¢ uma palavra do codigo.

2.2.3 Codigos ciclicos

Os codigos ciclicos formam uma importante subclasse dos codigos de bloco lineares.
Estes codigos se tornam interessantes devido ao fato de terem uma forte estrutura algé-

brica, o que facilita o processo de decodificacao.

Defini¢ao 2.2.6. Um cddigo linear C(n, k) é um cddigo ciclico se qualquer deslocamento

ciclico de uma palavra-codigo de C resulta em uma outra palavra-codigo do codigo C.

Como citado anteriormente, os codigos ciclicos possuem muitas propriedades algé-
bricas que facilitam seus processos de codificacao e decodificagao. Para desenvolver
tais propriedades dos codigos ciclicos, considere as componentes de uma palavra-codigo

v = (vg, V1, ...,V,_1) como os coeficientes de um polindémio:

v(x) = v + V1T + vex® + - F v

Com isso, cada vetor ou palavra-codigo corresponde a um polindémio de grau menor

ou igual a n — 1.
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Os teoremas a seguir caracterizam propriedades importantes dos codigos ciclicos, além

de serem relevantes para a compreensao de que forma esses coédigos sao gerados.

Teorema 2.2.1. O polinémio nao nulo de grau minimo de um codigo ciclico C € tinico.

Demonstragao. Seja g(x) = go+ g1z +- -+ gr12" 42" um polinémio nao nulo de grau
minimo de um codigo ciclico C. Suponhamos que g(x) ndo € unico. Entdao existe outro
polinémio de graur do cddigo C, denotado por ¢'(x) = gh+gix+---+g._2" ' +2". Como
C, em particular, € um codigo linear, temos que a soma de dois polindomios do codigo C

resulta em outro polindomio do codigo C, ou seja,

9(x)+ 9 () = (g0 +g0) + (g1 + gz + -+ (gro1 + gh_q)2""

€ também um polinémio de grau r — 1.
Se g(z)+¢'(z) # 0, entdo g(x)+g'(x) é um polindmio nao nulo de grau minimo r —1,
porém isso nao € verdade. Entio g(x) + ¢'(x) = 0, isso implica que g(x) = ¢'(z). Logo,

g(x) € unico. |

Teorema 2.2.2. Seja g(x) = go + 17 + -+ + o127 ' + 2" um polinémio diferente de
zero de grau minimo em um codigo ciclico C. Entao o termo constante gy deve ser igual
a l.

Demonstragao. Suponhamos que go = 0. Entao,

g(x) = g+ ga® + -+ goax" 42’
= (g1 +gpr+---+ Gro1x" 2 + :E’”_l).

Se deslocarmos ciclicamente o polindmio g(x) n — 1 vezes a direita, obteremos um
polinémio de codigo diferente de zero, gy + gox + -+ -+ gr_12" 2+ 2", que possui um grau
menor que r. Isso é contraditorio com a suposi¢ao de que g(x) é o polinémio de cidigo

diferente de zero com grau minimo. Entdao, go = 1. [ |

Desse modo, em um codigo ciclico existirda apenas um polinémio nao nulo, com grau
menor que todos os outros. Temos ainda, que esse polinémio possui necessariamente o
coeficiente do termo constante igual a 1. Se g(x) for esse polindmio, entdo sera da forma

(considerando 7 como grau):

g(x) =1+ g+ 92132 + ...+ gr_lxr_l + 2

Teorema 2.2.3. Seja g(x) =1+ g1z + gox® + ... + g,_12" "1 + 2" 0 polinémio de menor
grau, nao nulo, de um cédigo ciclico C(n,k). Um polinémio bindrio de grau menor ou

igual a n — 1 € um polinémio do cddigo se e somente se for um maltiplo de g(x).
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Demonstragao. Seja v(x) um polinémio bindrio de grau n — 1 ou menor. Suponha que

v(x) seja um maltiplo de g(x). Entao

v(z) = (ap+ax+ -+ ayr1z" " g(z)
= aog(x) + arg(z)x + - + ap_p12" " g(z).
Como v(x) € uma combinagao linear dos polinémios do cédigo C, g(z),..., " " 1g(z)

também sao polinémios do codigo C. Com isso, temos que se um polinomio de grau n — 1
ou menor for um maultiplo de g(x), ele também é um polindmio do cddigo.

Agora, seja v(x) um polindmio do cidigo C. Dividindo v(z) por g(x), obtemos:

v(x) = a(r)g(x) + b(z),

em que b(x) € igual a 0 ou possui grau menor que o grau do polindmio g(x). Rearranjando

a equacao anterior, temos:

b(x) =v(x) + a(z)g(x).
Logo, seque que a(x)g(x) também é um polindémio do cdodigo. Desde que v(z) e a(x)g(z)
sejam polindomios do cddigo, entdo b(x) também é. Se b(x) # 0, entdo b(x) € um polindmio
do codigo diferente de 0, cujo grau € menor do que o grau de g(x). Isso contradiz a hipdtese
de que g(x) € o polinémio diferente de 0 de grau minimo. Assim, b(x) = 0. Portanto,

provamos que um polindmio do cddigo é maltiplo de g(x). [ |

Isto é, se v(z) é um polindémio do c6digo, ele pode ser escrito na forma:

Logo, um codigo ciclico (n, k) pode ser identificado pelo seu polinomio g(x). Este

polinémio g(z) é denominado de polinémio gerador do cddigo.

Teorema 2.2.4. (INTERLANDO, 1994) Em um cédigo ciclico (n, k), existe um e apenas

um polindomio de codigo de grau n — k,

g(x) =1+ gz + g2’ + ...+ gpgax" " 42"k

Todo polinéomio do codigo ciclico (n, k) é um maltiplo de g(x) e todo polindémio bindrio de

graun — 1 ou menos que € multiplo de g(x) € um polinémio de cidigo ciclico (n, k).

Teorema 2.2.5. O polinémio gerador g(z) de um cddigo ciclico (n,k) é um divisor de
" + 1.
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Demonstracao. Considere o polinomio gerador g(x) de um cddigo ciclico (n, k). Agora,
multiplique g(z) por x*. Isso resulta no polinémio x*g(x) de grau n. Dividindo z™ + 1
por ¥, obtemos

hg(w) = (" + 1) + ¢"(2), (2.10)

em que g°(x) € o resto da divisio. Seque que g*(z) é o polinémio do cddigo ciclico (n, k)
obtido deslocando g(z) para a direita k vezes. Consequentemente, g*(x) é um muiltiplo de
g(x), ou seja,

g (x) = a(z)g(2). (2.11)

Usando (2.10) para reescrever (2.11), temos

#hg(x) = (2" +1) +alz)g(x)
"+ 1 = aFg(x) + a(x)g(x)
" +1 = (2" +al2))g().

Portanto, g(x) € um divisor de ™ + 1. |

Teorema 2.2.6. Se um polinémio g(x) de grau n—k for fator de x"+1, entao g(x) gera

um codigo ciclico (n, k).

k-1

Demonstracao. Considere os k polinomios g(x), xg(x),...,x" 'g(x), os quais possuem

graun — 1 ou menor. Uma combinacao linear dos k polindmios

v(z) = ag(x)+arzg(z) + -+ ap_12" g(x)
= (ap+ax+---+ ak—ﬂk_l)g(x)

também € um polinémio de grau n — 1 ou menor e é miltiplo de g(x). Assim, temos um
total de 2% e eles formam um codigo linear (n, k).

n—1

Seja v(r) =vo+viz+ -+ v, 97 um polindmio pertencente a este codigo. Multi-

plicando v(x) por x, obtemos:

vv(z) = ver +vir? 4+ -+ Vo™ v 2"
= Vp1 (2" + 1) 4 (Vne1 + 00T + - -+ Vp_gz™ )
= v, (2" + 1) +0'(z),

em que v'(x) é um deslocamento ciclico de v(z). Se zv(x) e 2™ + 1 sdo divisiveis por

g(z), entio v'(x) também é divisivel por g(x). Como v'(z) é um mailtiplo de g(z), logo

k—1

ele é uma combinagdo linear de g(z),xg(x),...,x" 1g(x). Entao, v'(x) é um poliné-

mio do codigo. Pela definicao de cddigo ciclico seque que o codigo linear gerado por

g(x),zg(x),..., 28 1g(x) € um cddigo ciclico (n,k). |
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Ou seja, um polindémio g(x) ¢ um polinémio gerador do codigo ciclico (n, k) se ele for
um fator £ 4+ 1. A matriz geradora para um codigo ciclico gerado pelo polinémio gerador
g(z) =1+ g+ gx®+ ...+ g,_12" ' + 2" pode ser obtida realizando o deslocamento dos
termos do polinomio g(z) da esquerda para a direita, obtendo-se a matriz geradora de C

de dimensao k x n:

do 91 92 In—k-1  Gn—k 0
0 90 91 9o On—k—1  Gn—k
G=10 0 g0 o 92 In—k—1 Gn—k  --- 0
i 0 0 0 9o g1 In—k—1  YGn—k |

Exemplo 2.2.3. O cddigo ciclico (7,4) definido a partir do polinémio gerador g(z) =

1+ a + a2, tem a sequinte matriz geradora:

1101000

0110100
G =

0011010

0001101

Pelo Teorema 2.2.6 temos que o polindémio gerador g(z) é um fator de ™ + 1, desse

modo pode-se escrevé-lo da seguinte forma:
2" + 1= g(x)h(z),
onde h(z) é de grau k e tem a seguinte forma:
h(z) = ho + hix + ... + hya”,

com hg = hy = 1. A partir do polinémio h(z) pode-se obter a matriz de verificacao de
paridade H, com dimensao (n — k) X n, em que qualquer palavra-codigo do codigo C é

ortogonal a qualquer linha da matriz H. Essa matriz possui a seguinte forma:

hi,
0
0

0

By
hu,
0

0

hi—2 ho
hi—1  hi—s
hi  hi—1 hi—o
0

0
ho

D,

0
0
ho

hi—1

hi  ho

Vale destacar que a matriz de verificacao de paridade H, é determinada a partir do

polinémio gerador g(z), pois essa matriz é obtida com base no polinomio de verificagao

de paridade h(z) = (2" —1)/g(x).
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Exemplo 2.2.4. Considere o cédigo ciclico (7,4) com polinémio gerador g(x) = 1+z+23.

O polinémio de verificacao de paridade é:

T+ 1

Troga —Lrote+d

2.2.4 Cobdigos ciclicos sobre anéis

Nesta subsecao, apresentamos defini¢oes e teoremas relacionados a codigos ciclicos
sobre Z, (¢ > 4 € Z), onde ¢q ¢ uma poténcia de um primo, ¢ = p*, k > 2. Em particular,
os resultados aqui enunciados também sao validos para p = 2. Os conceitos apresentados

servirao de base para a construgao de codigos BCH.

Definicao 2.2.7. Seja R um anel. Um R-mddulo consiste de um grupo abeliano G e uma
operacao de multiplicacao de cada elemento de G por cada elemento de R pela esquerda,

tal que para todo o, b € G er,s € R, as sequintes condi¢oes sao satisfeitas:

a) (ra) € G;
b) r(a+pB) =ra+rp;
c) (r+s)a=ra+sa;

d) (rs)a =r(sa).

Um R-moédulo assemelha-se com um espago vetorial exceto que os escalares precisam
somente formar um anel. Temos ainda que, se R é um anel, nem todos os R - mddulos
possuem uma base. Mais especificadamente, podem ter vetores gerando um R - mo6dulo
e que, entretanto, nao sao independentes. Aqueles R - médulos que sao gerados por um

conjunto de vetores linearmente independentes sao chamados de médulos livres.

Definicao 2.2.8. Um cddigo linear (n,k) sobre Z, € definido como um mddulo livre de

dimensao k no espago de todas as n — uplas de Z,.

Definicao 2.2.9. Um cddigo linear C com parametros (n,k) sobre Z, € ciclico se, para
v = (Vo, V1, V2, . ..,Un_1) € C todo deslocamento ciclico v = (v,_1,v0,1,...,0n_2) € C,
comv' € Zy, 0 <i<n-—1.

Os codigos ciclicos sao geralmente representados na forma polinomial. Dessa forma,

considere a palavra codigo v = (vg,v1,va,...,v,-1) € C, representada pelo polindmio

v(x) = v + V1T + vex® + - F v

Se fizermos o produto z.v(x)(mod ™ — 1), o resultado sera:

U(l) (-T) = Up—1 + VT + 'Ull'2 + -+ ’Un_QfL’n_l,
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que corresponde a palavra codigo:
1
v = (Vn—1,v0, 01, - - - 7Un—2) .

Portanto, v(!)(z) ¢ obtido por meio do produto . v(x) no anel R, = Z,[z]/ < 2" —1 >

de comprimento n, onde < 2™ — 1 > representa o ideal gerado por z" — 1.

Teorema 2.2.7. Um conjunto S de elementos em R, € um codigo ciclico se, e somente

se, S € um ideal em R,,.

Demonstracao. Seja S um cidigo ciclico. Se vi(x) e va(x) sao palavras cédigo do cddigo
S, a soma entre eles também é. Pela definicao de cddigo ciclico, se v(x) pertence a S,
entao zv(z) também pertence a este cédigo. Logo se w(zr) = wo+wix+- - -+w, 12" ' € R,
e v(z) € S entio w(z)v(z) = wov(z) + wiv(x)r + - - - + w,_qv(z)a™t € S, pois cada um
dos termos isoladamente pertencem ao codigo S, caracterizando S como sendo um ideal
de R,. Assim provamos a primeira parte do teorema.

Agora, se S € um ideal em R,, entdo a soma de dois elementos em S € um elemento

em S e se v(x) € S entdo xv(z) € S. Assim, conclui-se que S é um cddigo ciclico. |

Teorema 2.2.8. Seja C' um ideal em R, isto €, um cddigo ciclico de comprimento n. Se
o coeficiente dominante do polinémio gerador, g(x), € um elemento inversivel, entio g(x)

divide 2™ — 1.

Demonstracao. Suponha que g(x) seja o polinomio de menor grau de C. Entao existem
a(x) er(x), tais que:

2" —1 = g(@)a(x) + r(2),
em que o grau do polinomio r(x) € menor do que o grau do polindmio g(x). Disto seque
que:

—g(z)a(z) = r(z) — (2" = 1).

Portanto, r(x) estd em < g(x) > e tem grau menor que g(z). Isto é uma contradi¢io

a menos que r(x) = 0. Isso implica que g(z) divide ™ — 1. |

O Teorema 2.2.8 fornece um método de construgao de codigos ciclicos sobre anéis de

inteiros residuais, através da fatoragao do polinémio ™ — 1 sobre o anel de interesse.

2.2.5 Codigos BCH sobre anéis

Os codigos BCH (Bose, Chaudhuri e Hocquenghen) sdo uma extensa familia de codigos
ciclicos com uma alta capacidade de correcao de erros. Esses codigos sao uma extensao
dos co6digos de Hamming para correcao de erros multiplos. A construgao destes codigos

utiliza a estrutura algébrica dos corpos finitos, e por ser uma classe dos codigos ciclicos
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permite uma representagao em termos de polinémios, o que simplifica os processos de
codificacao e decodificagao dos codigos BCH.
Define-se um co6digo BCH de comprimento n e distancia de projeto ¢, como sendo um

codigo ciclico cujo polindbmio gerador tem como raizes:

b b+l b+6—2
a’, o’ ,

onde v € GF(2™) é uma raiz primitiva de 2™ — 1, b é um inteiro ndo negativo e m ¢é tal
que n/2™ — 1. Quando n = 2™ — 1, temos um c6digo BCH primitivo.

Nesta Subsec¢ao iremos descrever a construcao de coédigos BCH sobre anéis da forma
Z,(q>4€7Z),q=2" k> 2 aqual se assemelha a construgao de codigos BCH sobre
corpos. A principal diferenca na construcao desses dois codigos esta no fato de que as
raizes do polinémio gerador dos cédigos BCH sobre anéis Z,, encontram-se na extensao
do anel Z,.

Vamos assumir que a ordem do anel e o comprimento do co6digo sejam relativamente
primos, assim garantimos que ™ — 1 nao apresentara fatores quadraticos. Seja Z,[z]
o anel de polindmios na variavel = sobre Z, e p(z) um polindémio primitivo de grau r.

Representamos por GR(p*,r) o quociente Z,[z] pelo ideal gerado por p(x), ou seja,

el

GR(p*,r) ) >

12

Assim, o anel R consiste de todos os polindmios de grau r — 1 cujas operagoes de
adigdo e multiplicagao sao realizadas modulo p(x).

Considere, agora, o grupo dos elementos inversiveis de R, R*. Como R* é um grupo
abeliano multiplicativo, ele pode ser expresso como produto de grupos ciclicos. Uma vez
identificado este grupo, o problema da construcao desses codigos se reduz a escolher certos
elementos do mesmo para serem raizes do polindémio gerador, g(z), o qual serd um divisor
de z" — 1.

Os teoremas enunciados a seguir auxiliarao na construc¢ao de G,, o subgrupo ciclico

de R*. Os teoremas que seguem Sao expressos para um p primo, em particular valem para

p=2.

Teorema 2.2.9. (INTERLANDO, 1994) R* tem um e somente um subgrupo ciclico de

ordem relativamente prima a p. Este subgrupo ciclico tem ordem p" — 1.

Teorema 2.2.10. (INTERLANDO, 1994) Suponha que f gere um subgrupo de ordem n
em R*, onde (n,p) = 1. Entdo, o polinomio ™ — 1 pode ser fatorado como z" — 1 =
(= f)x—f?)...(x— f") se, e somente se, a redugio de f mddulo p denotado por R,(f)

tem ordem n em um grupo multiplicativo de GF(p").

Teorema 2.2.11. (INTERLANDO, 1994) Suponha que f = R,(f), em que f representa

a redugao de f modulo 2, gere um subgrupo ciclico de ordem n em um grupo multiplicativo
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de GF(p"). Entao, f gera um subgrupo ciclico de ordem n.d em R*, onde d é um inteiro

maior ou igual a 1 e f gera o subgrupo ciclico G, em R*.

O Teorema 2.2.11 é 1util na determinagao do polindmio gerador sobre G,. O polino-
mio minimal de 3* sobre R*, onde 8 ¢ um primitivo em G, terd como raizes todos os
elementos distintos na sequéncia 3%, (8°)?, (8°)*%,...,(8)P"1. Assim, um codigo BCH
de comprimento n sobre Z,[z| pode ser especificado em termos das raizes do polinémio
gerador sobre G,,. Seja 8 um elemento primitivo de G,,. Se 8¢, 8¢, ..., 3¢ sao raizes de

g(z), entdo podemos gerar um codigo BCH sobre Z,[z] se g(x) for:
g(x) = mme(Me, (v), Me, (), ..., M, (x)),
onde M,,(z) € o polinémio minimal de 5¢'.

Exemplo 2.2.5. Considere um codigo BCH sobre o anel Zg. Assim, temosp =2 ek = 3.
Seja ¢(x) = '+ 2 +1 um polindmio irredutivel sobre Zg. O corpo k = GF(2%) é formado
por 16 elementos.

O anel R (extensio de Galois de Zg) ¢ formado por R = GR(8,4) = Zg[z]/ < x* +
x4+ 1 >. Seja agora f = (0100) € R*; f = Ro(f) = (0100) = a gera um subgrupo de
ordem n* — 1 = 15 no corpo inversivel K*. Assim, f deverd gerar um grupo de ordem
15d em R*. Como neste caso as operacoes sao realizadas modulo x* + x + 1, seque que
' =x+1="Tr+7. Entao, sendo f = (0100) = x encontramos que f%° = (1000).

Portanto, d = 4 e f gera um grupo de ordem 60 em R* e disto seque que f* = z* =
Tx 4+ 7 gera um subgrupo de ordem 15. Com isso, temos que 3 = Tx + 7 € um elemento
primitivo de Gys.

Agora, iremos determinar o polinémio g(x) para especificar o codigo BCH sobre o anel
Zg de comprimento n = 15. O polinémio gerador g(x) serd o minimo maltiplo comum

dos polinémios minimais dos elementos 3, 32, 33, B*.

Logo, o polinémio minimal de 3 € dado por:
M, (z) = 2" + 42® + 62 + 32 + 1.
Esse também € o polinomio minimal de 3% e . E o polinémio minimal de 53 € dado por
Ms(z) =a* + 2% +2® + 2+ 1.
E assim, g(z) = mmc(M(x), M3(z)) = 28 + 527 + 325 4 62° + T2* +62° + 22° + dx + 1

gera um codigo BCH de comprimento 15.

2.3 BIOLOGIA

Nesta secao serao apresentados conceitos bioldgicos necessarios para a compreensao

deste trabalho. Na Subsec¢ao 2.3.1 s@o mostradas as principais caracteristicas das células.
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Na Subsecao 2.3.2 o estudo se refere aos acidos nucléicos. Nas Subsecoes 2.3.3, 2.3.4
e 2.3.5 os processos de duplicacao, transicao e sintese, respectivamente, sao explicados.
Na Subsecao 2.3.6 sao apresentadas as proteinas e os principais aminoéacidos. O codigo
genético é apresentado na Subsec¢ao 2.3.7. E por fim, na Subsecao 2.3.8 é apresentado um
estudo sobre as mutagoes e suas consequéncias no organismo.

Os conceitos apresentados a seguir podem ser encontrados de forma detalhada em
Alberts et al. (2010), Hib e Robertis (2006) e Griffits et al. (2006).

2.3.1 Célula

As células podem ser definidas como a unidade fundamental da vida. Representam,
também, o primeiro nivel de organizagao dos seres vivos e a menor por¢ao do organismo,
sendo capaz, sozinha, de obter energia, crescer e se reproduzir. Além de tudo, essas
estruturas sao responsaveis por carregar informagoes genéticas que poderao ser propagadas
durante a divisao celular.

De acordo com a Teoria Celular, todos os seres vivos sao formados por células, porém,
elas se diferenciam em relacao ao formato e a funcao que exercem em cada organismo.
Além disso, as principais atividades que definem a vida ocorrem no interior das células.
Logo, para compreender a “maquina da vida” é necessario conhecer as células.

As células desempenham fungoes diferentes e possuem formatos diversos, assim, mor-
fologicamente, elas apresentam caracteristicas bem distintas. No entanto, em relacao a
sua organizacao interna manifestam semelhancas, sendo possivel dividi-las em dois tipos
béasicos: procariontes e eucariontes. As células procariontes possuem como caracteristica
principal a auséncia de um nicleo definido, isto é, o material genético nao esta coberto
por uma membrana nuclear e, portanto, fica disperso em um conteido que delimita a
membrana celular, conhecido como citoplasma. No entanto, as células procariontes nao
se diferenciam apenas pela inexisténcia de um nicleo, essas células também sao despro-
vidas de estruturas como mitocondrias, reticulos endoplasmaticos, complexo golgiense e
vacuolos. Como representantes de organismos procariontes, é possivel citar as bactérias e
algas azuis.

J& as células eucariontes formam os organismos unicelulares ou pluricelulares mais
comuns do planeta, como por exemplo: os fungos, as plantas e os animais. As células
eucariontes, se comparadas com as procariontes, sao mais complexas. A principal carac-
teristica que as difere é a presenca de um ntcleo definido nas células eucariontes. Além do
mais, essas células possuem reticulos endoplasmaticos, complexo golgiense, mitocondrias
e cloroplastos. A Figura 2 ilustra um exemplo de célula procarionte e eucarionte.

E importante destacar, que o ntcleo comanda as atividades celulares e no seu interior
estao presentes os cromossomos, que sao sequéncias do DNA que possuem genes e nucle-
otideos. Diante de tal informacgao, o nosso estudo baseia-se nas células eucariontes por

possuirem ntcleo.
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Figura 2 — Célula procarionte, a esquerda, e eucarionte, a direita

Fonte: ALBERTS et al., 2010, p. 86.

2.3.2 Acidos Nucleicos

Os acidos nucleicos sao denominados dessa forma por possuirem caracteristica acida,
além de serem descobertos no interior das células. Sao macromoléculas de suma impor-
tancia, pois estao relacionados ao funcionamento das células e constituem os genes que
sao responsaveis pela heranca genética.

Existem dois tipos de acidos nucleicos: o acido desoxirribonucleico e o acido ribonu-
cleico, conhecidos pelas siglas DNA e RNA, respectivamente. Tanto o DNA quanto o RNA
sao compostos essencialmente de trés componentes: glicerideos, do grupo das pentoses,
sendo desoxirribose no DNA e ribose no RNA; écido fosforico e bases nitrogenadas. Den-
tre os cinco tipos de bases nitrogenadas que podem ser encontradas nos acidos nucleicos,
trés acometem o DNA bem como o RNA, sdo elas: adenina (A), citosina (C) e guanina
(G). A base nitrogenada timina (T) ocorre somente no DNA e a uracila (U) apenas no
RNA. Os trés componentes dos acidos nucleicos organizados formam o que denominamos
de nucleotideo, como pode ser visto na Figura 3. Os nucleotideos sao moléculas presentes
nas células que participam de importantes reacoes do metabolismo celular, dentre as quais
podemos destacar, a titulo de exemplo, a transferéncia de energia na forma de ATP e o

armazenamento e transmissao da informagao genética.

Figura 3 — Componentes quimicos que formam um nucleotideo

Pentose

«— [Base
nitrogenada

Fonte: Da Autora.
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As moléculas de DNA sao formadas por uma fita dupla de polinucleotideos, vérios
nucleotideos ligados, que possuem formato similar a de uma escada helicoidal. Essas duas
fitas sao unidas por meio de pontes de hidrogénio, que estao localizadas entre pares de
bases especificas: a timina emparelha-se com a adenina e a guanina une-se com a citosina,
respeitando a complementariedade da Regra de Chargaff, que pode ser vista na Figura 4.

J& 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 emparelha-
se com a adenina e a guanina une-se com a citosina, seguindo a Regra de Chargaff.
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
responséavel em levar as informagoes obtidas do DNA até o citoplasma, onde as proteinas
serao produzidas. O RNA transportador é encarregado de transportar os aminoacidos que
serao usados na formagao das proteinas até o ribossomo, enquanto, que o RNA ribossémico
faz parte da constituicao dos ribossomos. A estrutura do RNA pode ser observada na

Figura 4.

Figura 4 — Diferenca estrutural entre o RNA e o DNA, em ordem
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Fonte: GRIFFITHS et al., 2006, p. 174.
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2.3.3 Duplicagcao do DNA

A duplicagao ou replicagao do DNA é um processo que assegura a autoduplicacao de
informagoes genéticas, sendo importante para a propagacao de caracteristicas heredita-
rias, ou até mesmo para a regeneracao de algum tecido lesionado. Watson e Crick, em
1953, apresentaram um mecanismo de duplicagdo da molécula de DNA e isso auxiliou
os cientistas a compreenderem, hoje, de forma detalhada como a duplicacao ocorre nas
células.

De acordo com o modelo proposto por Watson e Crick, para que ocorra esse processo,
é necessario que ocorra alguns eventos na molécula de DNA. Primeiramente, ocorre o
rompimento das pontes de hidrogénio, que ligam as bases nitrogenadas, assim as fitas se
afastam, gerando duas cadeias de nucleotideos moldes. Sobre cada uma dessas cadeias
de nucleotideos molde vao se emparelhando novos nucleotideos que estavam dispersos no
ntcleo, este emparelhamento ocorre de maneira que as bases nitrogenadas sejam comple-
mentares: nucleotideos com timina (T) ligam-se a adenina (A), nucleotideos com citosina
(C) emparelham-se com guanina (G), nucleotideos com guanina (G) emparelham-se com
citosina (C) e nucleotideos com adenina (A) emparelham-se com timina (T).

Ao final do processo, quando as duas fitas originais tiverem sido completadas por novos
nucleotideos, existirao duas moléculas de DNA idénticas. Este processo é esquematizado

pela Figura 5.

Figura 5 — Esquema do processo de duplicagao de uma molécula de DNA

Fonte: Da Autora.

Vale ressaltar, que o processo de duplicagao do DNA s6 ocorre mediante a presenca
de uma enzima, chamada de DNA polimerase, sendo ela responsével pela quebra das
pontes de hidrogénio e por orientar o emparelhamento dos novos nucleotideos com as fitas

rompidas.

2.3.4 Transcricao génica

A transcricdo génica é o processo pelo qual é sintetizada uma molécula de RNA, a

partir de uma molécula de DNA. Por meio desse processo, sao obtidos os trés tipos de
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RNA (RNAm, RNAt e RNAr). E importante destacar, que o processo de transcricdo sé
ocorre mediante a presenca da enzima RNA polimerase.

A sintese de RNA se inicia com a separagao das duas fitas de DNA, sendo que uma
dessas fitas sera utilizada como molde para a formacao do RNA, enquanto que a outra
fita permanecerd inativa durante todo esse processo. Apoés a separagao das fitas, a en-
zima RNA polimerase orienta o emparelhamento dos ribonucleotideos livres na fita de
DNA molde. Esse emparelhamento segue a seguinte regra: uracila (U) se emparelha a
adenina (A) da fita de DNA molde, adenina (A) emparelha-se com uracila (U), citosina
(C) emparelha-se com guanina (G) e guanina (G) emparelha-se com citosina (C).

A medida que ocorrem esses emparelhamentos, os ribonucleotideos se unem, formando
a molécula de RNA. Ao final desse processo, a molécula de RNA separa-se do DNA molde

e esta volta a se unir com a outra fita inativa. Este processo é ilustrado na Figura 6.

Figura 6 — Esquema do processo de transcri¢ao

LR
e

Fonte: Da Autora.

2.3.5 Sintese proteica

O processo de sintese proteica, também conhecido como traducao, baseia-se na leitura
de um RNA especifico, o RNAm, e na uniao de aminoacidos equivalentes, a trés sequén-
cias de bases nitrogenadas presentes no RNAm. Essas trincas de bases nitrogenadas sao
denominadas codons.

Para que ocorra o processo de traducao, é necessério a participagao de um RNAr, um
RNAm, varios RNAt, aminoacidos e enzimas, que possuem papéis bem especificos nesse
processo. O RNAr é encarregado de formar o ribossomo, que sao estruturas nas quais sao
produzidas as proteinas, o RNAm possui a sequéncia de bases nitrogenadas que orientara
a sintese e 0 RNAt é responsavel por carregar os aminoéacidos para a formacgao da molécula
de proteina.

A sintese proteica é realizada da seguinte forma: um ribossomo encaixa-se em uma
das extremidades do RNAm e percorre toda a sua extensao. Conforme o ribossomo vai se
deslocando, os RNAt vao encaixando os aminoacidos em uma ordem definida por trincas
de bases nitrogenadas do RNAm. Desse modo, as informagoes inscritas no RNAm vao

sendo traduzidas como uma sequéncia de aminoacidos na proteina.
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2.3.6 Proteinas e aminoacidos

As proteinas sao as macromoléculas de maior abundéancia nos seres vivos, estando pre-
sentes em todas as células, além disso, desempenham fungoes vitais dos seres vivos. Essas
macromoléculas assumem fungoes bioldgicas distintas, tendo suas propriedades presentes
nos musculos, cabelos, unhas, anticorpos, entre outros. E conhecido também, que a falta
ou modificagao de alguma proteina pode gerar algumas doengas e erros no metabolismo,
como por exemplo, os portadores da doenca fenilcetoniria, que é causada pelo acimulo
da proteina fenilalanina.

As proteinas s@o polimeros constituidos basicamente de aminoécidos. Estes, por sua
vez, sao moléculas organicas, de modo geral sao denominadas dessa forma as moléculas
que possuem carbono e hidrogénio em sua estrutura. Assim, os aminoédcidos sao qui-
micamente estruturados por um atomo de carbono, um atomo de hidrogénio, um grupo
amina, um grupo carboxilico e uma cadeia lateral (grupo-R), que varia de acordo com
cada aminoédcido. Essa cadeia lateral é responsavel por diferenciar os aminoacidos em
tamanhos, fungoes e solubilidade em &dgua.

A uniao de dois aminoécidos gera um dipeptideo, a juncao de trés aminoacidos forma
um tripeptideo, e assim segue sucessivamente, sendo que quando ocorre a uniao de va-
rios aminoacidos temos uma cadeia polipeptidica. Essas estruturas sao formadas por no
méximo 20 tipos diferentes de aminoacidos, sendo possivel agrupé-los em quatro classes

diferentes, de acordo com os seus grupamentos: hidrofébicos, hidrofilicos, bésicos e acidos.

a) aminoacidos hidrofébicos: sdo os menos soltveis, em decorréncia da au-
séncia de grupamento hidrofébico. Sao eles: alanina, leucina, isoleucina, valina, prolina,

fenilalanina, triptofano, metionina e glicina;

b) aminoacidos hidrofilicos: possuem grupamentos hidrofilicos que nao se

ionizam. Sao eles: serina, treonina, tirosina, asparagina, glutamina e cisteina.

¢) aminoacidos basicos: possuem grupamentos com 6 carbonos e a carga po-
sitiva é localizada em um atomo de hidrogénio presente no grupo lateral. Sao eles: lisina,
arginina e histidina.

d) aminoacidos acidos: se ionizam em pH fisiologico adquirindo carga negativa

no grupamento carboxila. Sao eles: acido aspartico e dcido glutamico.

2.3.7 Codigo genético

O codigo genético pode ser compreendido como a relagao das trincas de bases nitro-
genadas encontradas no RNAm (A, U, G, e C) e os aminoacidos presentes nas proteinas.
Esse codigo ¢ universal, sendo o mesmo para todos os seres vivos da Terra e degenerado,

porque mais de um cédon pode codificar um mesmo aminoéacido.



44

O codigo genético possui 64 codons, onde somente 61 codificarao os 20 tipos diferentes

de aminoécidos. Os 64 coédons sao apresentados no Quadro 1.

Quadro 1 — 64 codons pertencentes ao codigo genético

segunda posigao
U C A G
UUU UCU UAU UGU
U UuC UCC UAC UGC
UUA UCA UAA UGA
UUG UCG UAG UGG
CUU CCU CAU CGU
C CUC CCC CAC CGC
CUA CCA CAA CGA
CUG CCG CAG CGG
AUU ACU AAU AGU
A AUC ACC AAC AGC
AUA ACA AAA AGA
AUG ACG AAG AGG
GUU GCU GAU GGU
G GUC GCC GAC GGC
GUA GCA GAA GGA
GUG GCG GAG GGG

primeira posicao extremidade 5’) terceira posicao extremidade 3’

QrFracaracaracars=adc

Fonte: OLIVEIRA, 2012, p. 35.

Os codons UAA, UAG e UGA nao especificam nenhum aminoacido e sao usados para
indicar a interrupg¢ao da sintese de uma proteina, sao conhecidos como cédons de parada.
O c6don AUG, possui dupla funcao, além de codificar a proteina metionina também marca

o inicio da sintese proteica.

2.3.8 Mutacoes

Biologicamente, mutacoes podem ser compreendidas como mudancas na sequéncia
dos nucleotideos do material genético. Essas mutagoes podem ser provocadas por erros
durante a copia do material na divisao celular, por exposicao a fatores quimicos e fisicos,
ou virus.

As mutacgoes podem ser benéficas, maléficas ou neutras e ocorrem de forma aleatoéria.
Isto quer dizer que uma mudanga no DNA pode proporcionar melhorias no organismo,
como por exemplo, uma borboleta pode produzir uma prole com mutagoes que mudem
a cor dos descendentes desse individuo, tornando-os mais dificeis de serem vistos pelos
predadores, com isso as chances dessa prole sobreviver e se reproduzir sera maior; podem
nao causar nenhuma vantagem, isto é, as mutagoes nao influenciam na aptidao dos indi-
viduos; ou podem ainda desencadear prejuizos e problemas, como é o caso das doencas
genéticas causadas pela alteracao de alguma proteina, como no caso do albinismo, onde
ocorre a auséncia parcial ou total da melanina.

As mutagbes podem ocorrer em dois niveis distintos: génicas ou cromossomicas. As

mutagoes cromossomicas traduzem-se em alteragoes da estrutura ou do ntimero de cro-
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mossomos. Ja as alteragoes génicas alteram a sequéncia de nucleotideos do DNA. Estru-

turalmente, as mutacoes podem ser classificadas em:

1. Mutagoes de pequena escala, como aquelas que afetam um gene em um ou poucos

nucleotideos; como mutacao de ponto, insercao e delecao.

a)

mutacao de ponto: essas mutagoes ocorrem quando apenas uma base nitro-
genada é alterada, o que leva o cdédon a ficar diferente da sequéncia normal.
Mutacoes pontuais podem ser classificadas em trés tipos: mutagao silenciosa,
“missense” e mutacao sem sentido. As mutacoes silenciosas sao aquelas em que
uma base é modificada, no entanto devido & caracteristica de redundéancia do
codigo genético, acaba por codificar o mesmo aminoacido. Ja nas mutagoes
missense ocorre alteracao de uma das bases do DNA, tendo como consequéncia
a substituicao de um aminoécido por outro na proteina codificada. Por sua vez,
a mutacao sem sentido produz um cédon de STOP que impede que a proteina

seja produzida integralmente.

insergao: este tipo de mutagao ocorre devido a adicao de um ou mais nu-
cleotideo no DNA. Inser¢oes na regiao codificadora de um gene pode causar

mudanca na leitura de um cdédon ou podem alterar o corte do RNAm.

delecao: nas mutacoes por delecao, retira-se um ou mais nucleotideos, al-
terando a composicao da proteina. Vale destacar ainda, que mutacoes por
delegao nao é o oposto de inser¢ao, pois enquanto que a delecao é aleatoria,
insercao consiste em uma sequéncia especifica sendo inserida em locais que nao

sao completamente aleatorios.

2. Mutagoes de grande escala da estrutura do cromossomo, como duplicagao, delecao

de regioes cromossomicas, translocacao e inversao.

a)

b)

c)

d)

duplicagao: este tipo de mutacao é dado pela criagao de varias copias de uma

regiao cromossomica.

delecao de regioes cromossdmicas: ja esse tipo de mutagao ocorre quando
o cromossomo ¢ desprovido de uma parte, levando & perda dos genes presentes

nessas regioes.

translocacao: é representada pela transferéncia do segmento de um cromos-

somo preso a outro cromossomo que nao ¢ homologo ao seu.

inversao: ocorre a inversao da orientacao de um segmento do cromossomo.

Por garantir variabilidade genética, isto é, que individuos tenham DNA diferentes,

as mutacgoes sao consideradas o mecanismo que permite a selecao natural, tornando-se
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um ponto importante da evolugao dos seres vivos. E por meio delas, que caracteristicas
vantajosas serao multiplicadas nas geragoes subsequentes ou caracteristicas deletérias irao

desaparecer.

2.4 ANALOGIA ENTRE O SISTEMA DE COMUNICACAO DIGITAL E O SISTEMA
DE COMUNICACAO DE INFORMACAO GENETICA

Os processos de replicacao, transcrigao e replicacao, mostrados nas Subsecgoes 2.3.3,
2.3.4, 2.3.5, respectivamente, também sao conhecidos como dogma central da biologia e
definem os passos em que a informagao passa de cédigo genético para a proteina. Ja o
diagrama de blocos comentado na Secao 2.2 e ilustrado pela Figura 1 é definido como
dogma central da teoria das comunicagoes. O objetivo dessa secao é relacionar as se-
melhancas existentes entre o dogma central da biologia e o dogma central da teoria das
comunicagoes. Por meio das informagoes obtidas nas subsegoes citadas anteriormente é

possivel realizar as seguintes associacoes:

a) em um sistema de comunica¢ao o responsavel pela geracao das informagoes a

serem transmitidas é o transmissor. Biologicamente quem exerce esta fungao é o DNA.

b) o processo de transcrigao tem como objetivo a transmissdo da informagao.
Durante este processo podem ocorrer alguns erros que irao interferir na informacao, como
por exemplo, a nao leitura de um cédon. Do ponto de vista da comunicagao, o processo
de transcricao é tido como sendo o canal de um sistema de comunicagao, e os eventuais

erros cometidos durante este processo como sendo o ruido introduzido no canal.

¢) o receptor pode ser modelado como o local onde a informagao esta sendo enviada.

Neste caso especifico, a nossa informacao é a proteina.

Assim, pode-se relacionar cada bloco do sistema de comunicagao digital com cada

bloco do sistema de comunica¢ao de informagao genética, como mostra a Figura 7.

Figura 7 — Analogia entre o sistema de comunicacao digital e o sistema de comunicacao
de informacao genética

DNA Transcrigido Proteina
(Transmissor) (Canal) (Receptor)
Mutagio
(Ruidos)

Fonte: ROCHA, 2010, p. 13.

Rocha (2010) apresentaram uma proposta de analogia de um modelo de sistema de

comunicagao para a importacao de proteinas organelares que se baseia em um sistema de
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comunicagao digital, conforme Figura 8, com o objetivo de identificar nas sequéncias de

DNA estruturas matemaéticas associadas.

Figura 8 — Modelo de um sistema de comunicacao de informacao genética

Modulador genético

4 I

Codigo
genético

{RNA
Codificador genético I
ool . mRNA _ .
Fonte — Rotulamento —_— Cédigo BCH e Ribossomo —— proteinas

Fonte: ROCHA, 2010, p. 16.

Este modelo é constituido por um codificador genético e um modulador genético.
O codificador é o responsavel pelas mudancas das bases nitrogenadas adenina, citosina,
guanina e timina em um alfabeto matemaético, estabelecendo o mapeamento utilizado
pelo codigo. O codigo BCH refere-se a palavra-codigo na saida do codificador que esta
relacionada & sequéncia de direcionamento em termos de nucleotideos, enquanto que o
modulador consiste do codigo genético, do RNAt e do ribossomo e a palavra cédigo na
saida se refere a sequéncia de direcionamento em termos de aminoécidos.

No entanto, para verificar a validade desse modelo, isto é, mostrar que é possivel
identificar sequéncias de DNA por meio dos codigos BCH foi necessério o desenvolvimento
de um algoritmo para a geracao de sequéncias de DNA que, por meio da codificagao,

identifica e reproduz tais sequéncias.
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3 ALGORITMO DE GERACAO DE PROTEINAS

Neste capitulo, sera apresentado o algoritmo de geracao de proteinas, proposto por
Rocha (2010) e Faria (2011) que identifica e reproduz diferentes sequéncias de DNA por
meio dos coédigos BCH. Esse algoritmo possibilita o reconhecimento de uma estrutura de
c6digos corretores de erros em sequéncias de DNA, além de permitir uma nova classificagao
dessas sequéncias sob um ponto de vista matemaético.

Na Secao 3.1 sera apresentada a descricao do algoritmo e, na Secao 3.2, sera apresen-
tada uma aplicagao da execugao do programa, por meio de um exemplo, que reproduz
uma sequéncia de DNA relacionada a uma proteina mitocondrial. Na Secao 3.3 serao
apresentadas algumas consideragoes acerca da existéncia de codigos corretores de erros

relacionados a sequéncias de DNA.

3.1 DESCRICAO DO ALGORITMO DE GERACAO DE SEQUENCIAS DE DNA

Um dos maiores desafios da codificagao genética é identificar uma estrutura de codigos
corretores de erros na estrutura de DNA (ROCHA, 2010). No entanto, Rocha (2010) e
Faria (2011) mostraram a existéncia dos codigos corretores de erros associados as sequén-
cias de DNA e que elas sao identificadas como palavras codigo de um codigo BCH sobre
a extensao de um anel de Galois ou sobre a extensao de um corpo de Galois, sendo que
a principal diferenca entre a geragao dos cdédigos BCH sobre essas duas extensoes reside
no fato de que as raizes do polinémio gerador dos cdédigos BCH sobre anel encontram-se
na extensao do anel Z,. Em particular, neste capitulo sera considerada a construcao dos
c6digos BCH sobre as extensoes do anel de Galois da classe de restos Zj.

O algoritmo de geragao de proteinas, proposto por Rocha (2010) e Faria (2011) realiza,
exaustivamente, a construgao de coédigos BCH sobre estrutura de anel com parametros
(n, k,dy), capaz de reproduzir sequéncias de DNA de comprimento n = 2"—1, com até dois
nucleotideos de diferenga da sequéncia de DNA disponivel no NCBI. Além disso, possui a
capacidade de correcao de erros dada por meio da relacao dy = 2t + 1, em que t indica a
quantidade de erros. Os parametros do cédigo BCH desse algoritmo sao caracterizados da
seguinte forma: n = comprimento das sequéncias de DNA; k = comprimento da sequéncia
de informacao responsavel pela geragao da sequéncia de DNA e dy = o menor niimero de
posicoes em que quaisquer duas palavras codigo diferem.

No algoritmo, os cédigos BCH sobre anéis serao construidos em todas as distancias
minimas e em todos os polinémios primitivos e geradores de cada extensao de Galois de
grau r, com o objetivo de encontrar um codigo capaz de gerar as sequéncias de DNA.
Como para cada um dos casos teremos um novo cédigo BCH, devemos considerar cada

um destes coédigos como um novo codigo a ser analisado.
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Esse algoritmo pode ser descrito, passo a passo, da seguinte forma:
Passo 1 - Especificar a estrutura matematica e o alfabeto do cédigo.
Passo 2 - Determinar a extensao de Galois.
Passo 3 - Determinar todos os polindmios primitivos p(z) relacionados a ex-
tensao de Galois.
Passo 4 - Determinar a extensao do corpo GF(2).
Passo 5 - Determinar a extensao do anel Z,.
Passo 6 - Determinar o grupo das unidades.
Passo 7 - Determinar o polinémio gerador da matriz G, g(z).
Passo 8 - Determinar o polinémio gerador da matriz H, h(z).
Passo 9 - Determinar a matriz G.
Passo 10 - Determinar a matriz H e a sua transposta H'.
Passo 11 - Rotular a sequéncia de DNA utilizando o Passo 1.
Passo 12 -Verificar se a sequéncia de DN A é palavra-cédigo de acordo com os
padrées de erros estabelecidos: D(a, b) = 0, D(a, b) =1 e D(a, b) = 2.
Passo 13 - Comparar todas as palavras cédigo armazenadas no Passo 12 com
a sequéncia de DNA original e mostrar onde os erros ocorreram.
Passo 14 - Voltar para o Passo 7 e determinar outro g(z).
Passo 15 - Repetir os Passos 8 ao 12 para o g(x) obtido no Passo 14, até que
se esgote todas as possibilidades de g(z).
Passo 16 - Voltar para o Passo 3 e escolher outro p(r), e entao, repetir os
Passos 4 ao 14 até esgotar todos os p(z) do Passo 3.
Passo 17 - Fim.
A Figura 9 a seguir apresenta um fluxograma com o detalhamento do algoritmo des-

crito anteriormente.

3.2 EXEMPLO: CONSTRUGAO DO CODIGO BCH (n, k,dy) SOBRE GR(4, 6)

A fim de ilustrar como é feita a construgao do codigo BCH sobre o anel Z, pelo
algoritmo de geragao de proteinas, seré apresentado um exemplo da reprodugao de uma
sequéncia de direcionamento de uma proteina mitocondrial - GI ntimero 832917 com
comprimento n = 63 nucleotideos, por meio dos 17 passos listados na Secao 3.1. Esse

exemplo pode ser visto em Rocha (2010).

Passo 1 - Especificar a estrutura matematica e o alfabeto do cédigo

O codigo genético é composto pela combinacao das 4 bases nitrogenadas: adenina
(A), citosina (C), guanina (G) e timina (T) ou uracila (U), assim, o alfabeto 4-ario do
codigo genético pode ser denotado pelo conjunto N = {A,C, G, T/U}. Como a estrutura
algébrica do alfabeto do cddigo genético é desconhecida, o conjunto N pode ser relacionado

ao alfabeto 4-ario dos cédigos corretores de erros sobre uma estrutura de anel, indicado por
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Figura 9 — Fluxograma do algoritmo de geragao de proteinas

Determinar todos Determinar a Determinar o
os polindmios extensdo do polindmio
. primitivos . anel Determinar o gerador
Determinar a Determinar a grupo das
extensac de extensao do unidades para o
Galois corpo codigo BCH

Determinar o
Passo Passo Passo polindmio
4 6 2 gerador de H

Determinar a

Especificar o
alfabeto do
cadigo

Passo
Passo Passo Passo Determinar
16 14 10 a matriz H
Fim Repetir do Comparar todas Rotular a
Passo T ao as palavras- sequéncia
11, para o codigos de DNA

Voltar para o Verificar se a

passo 3 e novo g{x) [:Jﬂ:frrom?xa]r armazenadas sequéncia de
determinar g DMNA & palavra-
outro p(x) codigo

Fonte: Da autora.

Z, ={0,1,2,3}, que obedece as operagoes de adigao e multiplicagao modulo 4, conforme
as Tabelas 8 € 9. A escolha dos elementos que constituem o conjunto Z, ¢ justificada por

ser a mais simples estrutura de anel, a qual confere ao algoritmo uma menor complexidade

computacional.

Tabela 8 — Adicao modulo 4 Tabela 9 — Multiplicacao médulo 4
+(0 1 2 3 0 1 2 3
00 1 2 3 00 0 0 O
111 2 3 0 110 1 2 3
212 3 0 1 210 2 0 2
313 0 1 2 310 3 2 1

Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.

Passo 2 - Determinar a extensao de Galois

Uma das condigoes para a execugao do algoritmo é que o comprimento da sequéncia
de DNA obedeca a restricado n = 2" — 1, onde o r denota o grau da extensao do corpo
de Galois, pois assim garantimos que a fatoracdo de ™ — 1 na extensao GR(4,r) seja
tnica. Aqui, sera analisada a sequéncia de DNA cujo comprimento é n = 63 nucleotideos.

Assim, o grau da extensao do corpo de Galois é r = 6, poisn =2" — 1 =25 — 1 = 63.

Passo 3 - Determinar todos os polindmios primitivos p(z) relacionados a ex-

tensao de Galois
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Neste passo, sdo informados todos os polindémios primitivos p(z) relacionados ao grau
de extensao do corpo de Galois r = 6, como mostra o Quadro 2. Estes polinomios

primitivos podem ser encontrados em Costelo e Lin 1983.

Quadro 2 — Polinémios primitivos da extensao de Galois de grau r = 6

Polin6émios primitivos p(x)

m(r) =2+2+1 pa(x) =2+ 2" + 22+ +1
p@)=a8+ 2t + 23 +2+1 ps(r) =28+ 25+ 23+ 22 +1
p3(z) = 2%+ 2%+ 1 pe(z) =28+ 2%+t + 2 +1

Fonte: Da autora.

E importante destacar que, quanto maior o grau da extensao de Galois, maior serd
a quantidade de polinébmios primitivos associados, aumentando assim, a complexidade

computacional para a realizacao dos calculos.

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

Neste passo, é obtida a extensao do corpo GF'(2) por meio de um polinémio primitivo
de grau r = 6. Considere o corpo de Galois GF(2") = GF(2°) = GF(64) = Fg, e assuma
que o polinémio primitivo p(z) utilizado é o py(z) = 2%+ z + 1.

Seja a um elemento primitivo em Fgy, assim a é uma raiz do polindmio primitivo

6 — —a — 1. No entanto, como os

2% + 2 4 1, ou seja, a® + a + 1 = 0, implicando em «
coeficientes dos elementos que formam o conjunto Fgs pertecem a [y, realizamos a reducao
modulo 2 desses coeficientes obtendo a® = a + 1. Os elementos de Fg4 sdao mostrados na

Tabela 10.

Tabela 10 — Elementos de Fgy

Poténcia ‘ Vetorial ‘ Poténcia | Vetorial ‘ Poténcia ‘ Vetorial

0 (000000) a?t (110111) ot (111011)
a® (100000) a?? (101011) ot (101101)
ol (010000) o (100101) a*? (100101)
o? (001000) o (100010) a6 (010011)
ol (000100) a® (010001) a7 (111001)
ot (000010) o (111000) o (101100)
o’ (000001) o’ (011100) at? (010110)
a® (110000) o (001110) o™ (001011)
o’ (011000) o (000111) a’t (110101)
a® (001100) o (110011) a’? (101010)
ol (000110) ot (101001) a3 (010101)
atf (000011) o?? (100100) ot (111010)

Continua
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Tabela 10 — Elementos de Fgy

Poténcia | Vetorial | Poténcia | Vetorial | Poténcia | Vetorial

all (110001) o3 (010010) a’? (011101)
at? (101000) a3t (001001) a8 (111110)
all (010100) a® (110100) a7 (011111)
alt (001010) o (011010) a’s (111111)
al? (000110) a7 (001101) o (101111)
alf (110010) o (110110) o (100111)
al’ (011001) o (011011) af! (100011)
als (111100) ot (111101) af? (100001)
ot (011110) att (101110)

a? (001111) at? (010111)

Fonte: Da autora.

Passo 5 - Determinar a extensao do anel 7,
A extensao do anel GF'(4,6) ¢ dada pelo quociente do conjunto de todos os polindémios
com coeficientes em Z,4 pelo ideal gerado pelo mesmo polinémio primitivo p(z), usado na

extensao do corpo, realizada no Passo 4, ou seja,

Ly
ﬁ:{bo+b1m+...—|—b5x5:b;S€Z4}.

Como no Passo 4, consideramos a como sendo um elemento primitivo. Temos que «

6= —a—1.

¢ uma raiz do polinomio 2% + x + 1, isto ¢, a® + o + 1 = 0, implicando em «
Como os coeficientes dos polindomios em GF'(4,6) estao em Zg4, ao realizar a operagao
modulo 4 obtemos a® = 3a+ 3. Considerando f = (010000) = «, todos os elementos nao
nulos e invertiveis do grupo ciclico do grupo GR*(4,6) sao determinados, como mostra a

Tabela 11.

Tabela 11 — Elementos do grupo ciclico GR*(4, 6)

GR*(4,6) ‘ Vetorial ‘ GR*(4,6) | Vetorial ‘ GR*(4,6) ‘ Vetorial

1 (100000) f4 =a* (131011)  f% =0  (100303)
f=a (010000) f*=a* (303101) f8 =a8"  (120030)
f2=a? (001000) f¥ =a* (320310) f¥=a% (012003)
fP=a% (000100) f¥%=a (032031) f¥=a% (111200)
fA=a* (000010) f47=a (333203) P =a" (011120)
fP=a® (000001) f¥=a*® (103320) fo'=a" (001112)
fo=ab% (330000) f¥=a? (010332) [ =a"% (220111)
fT=a" (033000) f0=a% (221033) fB=a" (312011)

Continua
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Tabela 11 Elementos do grupo ciclico GR*(4,6)

Vetorial

GR*(4,6)

Vetorial

GR*(4,6)

Vetorial

GR*(4,6)

(321201)

f94 = o™

(132103))
(123210)

(012321)

f51 = !

(003300)

f8:a8

(322120)

£95 — 95

f52 = a2

(000330)

f9 =af
flO

(032212)

F96 — 96

(000033)  f33 = o’

alO

(222221)

F9T = o7

(331232)
(213123)

f54 — &54

(110003)
(121000)
(012100)

Fl = gl

(312322)
(211232)
(201123)

£55 — 55 F98 — 98

£12 = 12

£99 = o9

(131312)
(233131)

£56 = 56

F18 = 13

F100 — 100

F57 = o7

(001210)

Fl4 = g

(130112)

flo1 — 01

(313313)
(101331)

(300133)

£58 — 58

(000121)

f15 — 0415

(232011)

f102 — 102
f103

£59 = 59

(330012)

f16 — OzlG

(313301)

a103

— 50

f60

(213001)

g

(321330)
(032133)

f1o4 — 104

(100013)

f61 = !

(311300)
(031130)

f18 _ 0518

F105 — 105
£106

(120001)

f62 = /%2

f19 — Ozlg

(113213)
(121321)
(302132)

alOﬁ

63 =a%  (302000) =
(030200)

(003113)

£20 = (20

F107 — 107

f64 — 0464

(110311)

F2L = o2t

F108 _ 108
£109

(003020)

£65 — 65

(301031)

122 = 22

F66 = af  (000302) =al®  (210213)

(320103)

28 = o2

(131021)
(303102)

FL0 = 110

(220030)
(022003)
(112200)
(011220)
(001122)

F67 = o7

(102010)
(010201)

F24 = o2

— ol

flll

F68 — 68

f25 — 0425

a'2(210310)

f112

£69 = 69

(331020)
(033102)

F26 = 26

(021031)

F70 = 70 FU8 = 113

-

(332103)

fua 1

f?l =o't

(223310)

f28 — a28

(103210)

fU5 = 115

(220112)

f72 =

(022331)

f29 — 0529

(010321)

F116 — o116

(202011)

F73 = 73

(332233)

£30 = 30

(331032)
(213103)

FUT 17

(310201)
(321020)
(032102)

f74 = o™

(103223)
(120322)
(232032)

f31 = 3!

£75 = o5 fU8 = 118

f32 = 32

(131310)
(013131)

£76 = 76 FL19 — 119

f33 — a33

f77 — &77 (223210) f120 — a120
f121

(203203)

f34 — 0434

(331313)

05121

(022321) =

F78 — o8

(130320)
(013032)
(221303)
(132130)
(0132213)
(111321)
(301132)

£35 — 35

(332232)  f2=a'2  (103131)

f79 — a79

£36 = 36

(300313)

£128 = 123

(213223)
(131322)
(231132)

£80 = 80

— a5
£38 — (38

37

o' (100031)

f124

f81 = o8t

(300003)

182 = 82 F125 = 125

£39 = 39

(010000)

F126 — (126

(203313)

83 = 83

F40 = 20

(130331)
(303033)

f84 = o™

J

£85 — 85

(210113)

F12 = 42

Fonte: Da autora.
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Ao determinar a extensao do anel Z,, o elemento f!?° & igual ao elemento f!. Logo,

f gera um grupo ciclico de ordem 126.

Passo 6 - Determinar o grupo das unidades

Do Passo 5, temos que f gera um grupo ciclico de ordem n.d em GR*(4,6), com d > 1
€ Z e f% gera um subgrupo ciclico cuja ordem é 63 em GR*(4,6). Como f gera um grupo
de ordem 7 - d, onde n = 63 (comprimento da sequéncia), temos que n - d = 63 - d = 126,
implicando em d = 2.

Logo, f? = (001000) = «? gera um subgrupo ciclico de ordem 63 em GR*(4,6),
como apresentado na Tabela 12. Considere 3 = a? o elemento primitivo que gera esse
subgrupo ciclico. Esse elemento primitivo sera utilizado na construgao do c6digo BCH de

comprimento 63 sobre Z,.

Tabela 12 — Elementos de Ggs

GR*(4,6) ‘ Vetorial ‘ GR*(4,6) | Vetorial ‘ GR*(4,6) ‘ Vetorial

B=a® (001000) p*2=a* (303101) p*3=a% (100303)
B2 =a* (000010) B#=a (032031) p*=a% (012003)
B2=ab (330000) pB*=a'® (103320) BB =a" (011120)
Br=a® (003300) pB*=a% (221033) p5=a" (220111)
B =al® (000033) B%=a"2 (123210) BT =a"* (321201)
B =al?  (121000) B2" =’ (331232) B =a% (032212)
BT =a'  (001210) B2 =a" (131312) B =a%® (312322)
B =al® (330012) pB¥ =a"® (313313) B =l (201123)
B =al® (311300) B* =af (300133) B =al?? (232011)
B =a? (003113) B3 =a% (120001) p52 =l (321330)
B =a? (301031) B2 =a% (030200) f°%=a!% (113213)
Bl =a?  (102010) B3 =a (000302) B> =al%® (302132)
B3 =a%  (331020) B3 =a% (022003) B°° =0 (131021)
pf =a® (223310) B¥ =a™ (011220) B¢ =al'? (210310)
Bl =a%0  (332233) B3 =a™ (220112) B =l (332103)
B =a%  (120322) B¥ =a™ (310201) p3°% =al® (010321)
BT =a3t (203203) B3 =a™ (032102) B =al® (213103)
B =a®  (013032) B =a™ (022321) B =a!? (013131)

=% (132130) B =% (213223) % =a'??2 (103131
B ( ) B ( ) B ( )
P =t (111321) pH =0 (231132) B2 =a!* (100031)
B =a* (210113) B2 =% (130331 3% =a!%  (010000)

Fonte: Da autora.
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Passo 7 - Determinar o polindmio gerador da matriz G, g(x)

Depois de realizar o Passo 6, podemos construir coédigos BCH de comprimento n
sobre GR(4,6). Considerando que a distdncia minima de um c6digo é menor ou igual
ao comprimento da sequéncia, o algoritmo iré4 analisar todas as possibilidades para a
distancia minima, dy < 2t 4+ 1, que estao relacionadas com a capacidade de correcao de
erros. Assim, todos os valores de 1 < ¢ < (n — 1)/2 serao examinados. Para cada valor
de t, teremos um polindmio gerador g(x) diferente e, consequentemente, um novo codigo.

O polinémio gerador do c6digo BCH de comprimento n tem como raizes os elementos

{(Bi), (BIYP, ..., (B }, e é dado por:
g(x) = mme(M,(x), Ma(x), ..., My(z)),

em que M;(z) é o polindmio minimal associado ao elemento primitivo 3%, ¢ = 1,2,...,2t,
e mmc denota o minimo multiplo comum.

No caso da palavra codigo que estamos considerando, a qual possui comprimento de
n = 63 nucleotideos, os valores de 1 <t < 31 serao examinados. Para cada valor de t,
teremos uma distancia equivalente e seus referentes polindmios minimais envolvidos no

célculo dos polindomios geradores. O polinomio g(x) ¢ calculado por meio de trés etapas:

19) Calculo das raizes dos polinémios minimais:

Para cada polinémio minimal M;(x) = M;, com i = 1,2,...,62, temos:

Mi(@) = {(BHEY2 . BT S ) = {(8), (8, (8Y), (8%), (8. (8™}
My(e) = {8, (8%, (897" o M) = {(82),(8Y), (8%), (8"), (5), (8)}

Miap(w) = {(B%), (8%, (8% "™ ™k o Maa(a) = {(8%2), (8), (8%). (8%), (8'), (5°)}.

29) Calculo dos polindmios minimais M;(z), para todo i = 1,2, "*. | 62:
Os polinémios minimais M;(z), para todo i = 1,2,...,62, sdo calculados realizando-
se o produtoério das suas respectivas raizes minimais. Desse modo, o polinémio minimal

M, (x) ¢ obtido da seguinte maneira:

Mi(z) = {(z—p)x—B)(x - )z - )= - ) (@ - )}
M(z) = 2°+22°+ 32+ 1.

De maneira analoga, os outros polindmios minimais sao calculados. No entanto, ob-
serve que nao sera preciso calcular os 62 polindmios minimais, pois alguns desses polind-

mios possuem as mesmas raizes e, consequentemente, sao iguais.

39) Calculo dos polinémios geradores para 1 < ¢ < 31:
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O polinémio gerador g(x) para cada valor de ¢ é dado pelo minimo multiplo comum
formado pelos polinémios minimais diferentes entre si.

Considerando que a distancia minima do codigo seja dy = 3, entao o polinémio gerador
do codigo ¢ dado por g;(z) = 25 +22%+ 32+ 1 que esta relacionado com a matriz geradora
G do coédigo BCH sobre Z4, com parametros (n, k,dy) = (63,57,3). Da mesma forma, os

demais polinémios geradores para as outras distancias minimas sao determinados.

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

O polindémio gerador da matriz verificagao de paridade H é obtido por meio da relagao:

" —1 8 —1

g(x) T 2525+ 32+ 1
h(l‘) — 1’57+2$54+1‘52 —|-3ZL‘51 +l’47 +2$46 +$45 +2$44+3l'42 +ZE41 —|—3£L'40 —l—31’39 +SB37—|—
2070 4 2% 4+ 1% 4 1% 4 301 4 2070 + 1% 4 20°0 4 307 + 227 + 32 + 2 + 222 + 320 +
o942 43210 4 325 42014+ 22183 + 12 - Bt + 2% + 228+ 327+ 2P 4+ 3t 423+ 322 + 32+ 3,

onde os coeficientes do polinémio h(x) pertencem a Zg.

Passo 9 - Determinar a matriz G
Determinado o polinémio gerador no Passo 7, podemos construir a matriz geradora G

relacionada ao mesmo. Seja o polinomio:
g(l') =go+ g1 + 923:2 4+ 4 gr—le_l + QZ‘T,

entao a matriz geradora do codigo é dada por:

go 91 92 -+ Gn-k-1 Gn—k 0 0 . 0

0 90 91 92 cor On—k-1  Gn—k 0 . 0

G=10 0 g9 o 92 cor On—k-1 Gn—k .- 0
_0 0o ... 0 - 9o g1 o Un-k-1 Gn—k |

Considere o polindomio gerador g;(x) = x°+ 223+ 3z + 1. Realizando os deslocamentos
dos coeficientes do polindémio g(x) da esquerda para a direita, obtemos a matriz geradora

GG com dimensao 57 X 63 :

130200100000000000000000000000000000000000000000000000000000000
013020010000000000000000000000000000000000000000000000000000000
001302001000000000000000000000000000000000000000000000000000000
000130200100000000000000000000000000000000000000000000000000000

000000000000000000000000000000000000000000000000000001302001000
000000000000000000000000000000000000000000000000000000130200100
000000000000000000000000000000000000000000000000000000013020010
000000000000000000000000000000000000000000000000000000001302001

Passo 10 - Determinar a matriz H e a sua transposta H'
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Dado o polinémio de verificaciao de paridade h(z), h(x) = ho+hiz + - - -+ hpx®, temos

a matriz H:

hi hp—1 hi—o ho 0O
0 hy hyp-1r hio ho
H=10 0 he hp_1 hi_o hg
0 0 0 he Py hy o

Determinado o polinomio h(x) no Passo 8, realizamos os deslocamentos dos coefici-
entes do polinomio gerador h(z) da direita para a esquerda e obtemos a matriz geradora
H com dimensao 6 x 63 :
100201300012120313301022113021023231231103322130123013133300000
010020130001212031330102211302102323123110332213012301313330000
001002013000121203133010221130210232312311033221301230131333000
000100201300012120313301022113021023231231103322130123013133300

000010020130001212031330102211302102323123110332213012301313330
000001002013000121203133010221130210232312311033221301230131333

A matriz HT de dimensdo 63 x 6 é obtida realizando-se a troca dos elementos das

linhas pelos elementos das colunas.

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

Neste exemplo, analisaremos se o c6digo BCH primitivo sobre GR(4,6) é capaz de
reproduzir a sequéncia de direcionamento (SD) de uma proteina mitocondrial.

No Passo 1 especificamos o alfabeto utilizado no cédigo, em que foi determinada
uma analogia entre o alfabeto 4-ario do conjunto de nucleotideos denotado por N =
{A,C,G,T/U} e o alfabeto 4-ario matematico, denotado por Zs = {0,1,2,3}. Essa
analogia é necessaria para realizar o mapeamento entre o conjunto N = {A,C, G, T/U} e
o conjunto Z, = {0, 1,2,3} ou vice-versa. No entanto, o melhor mapeamento entre esses
dois conjuntos ainda é desconhecido, dessa maneira todas as possibilidades de associacao
dos elementos serao analisadas para verificar qual delas é a melhor.

Assim, toda sequéncia de DNA sera considerada como uma das 24 permutagoes entre
N — 7Z,. Essas permutagoes podem ser divididas em trés grupos contendo oito permuta-
¢oes cada. Esses grupos sao chamados de Rotulamento A, Rotulamento B e Rotulamento
C, como apresentado na Figura 10.

Para analisarmos estes rotulamentos, é necessario considerar a complementaridade das
bases nitrogenadas, de modo que, a adenina (A) se liga com a timina (T) ou a uracila
(U) (ou vice-versa) e a guanina (G) se liga a citosina (C) (ou vice-versa). No caso do
Rotulamento A, para que qualquer um dos nucleotideos alcance o seu complementar é
necessario caminhar duas arestas, enquanto que no outros rotulamentos basta deslocar em
uma aresta. Todas as permutacoes contidas no rotulamento A caracterizam o mapeamento

em Z, - linear, ou seja, toda sequéncia de DNA reproduzida por esse codigo sera nao linear,
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Figura 10 — Rotulamentos A, B e C

Mapeamento £y

A ceT|[la cc T ceT|ll[acerT|[acerT]la ce T
0132|/2130]lo123||2103]j0213]|]2013
A cerT|llacerT cerll[acer|lacer|lacer
o 31 2|j12310]|o321f|]2301||o2 31|20 3 1]
A ceT|la c e T ceT|ll]acerT|l]acerT]la cec T
102330211 032|[3012|[1302|310 2]
A cecT|[Aa c c T cerTl[Acer|[acer|ace Tl
1 203/|3201|i 230[[3210||1320[312 0]
|
' v 1

Kotulamento A HRotulamenio B Rotulamento
acer|llacerr aAcer|llacer acer|]lace 7]
0132|2130 o012 3||l2103 0213|2013
aceT|lace T (a ceT]lacerT (a c e 7]l[a ¢ & 7]
0312|221 0] 0321]|22 01| 0 23 1]|2 03 1]
acer|lace 7l acerT]lacer a cerllacerT
102 3|[302 1) 103z2||3012 1302|310 2]
acerT]lacerT aceT]lacer [a cerll[acerT
.1203..3201. _1230__3210_ L132ﬁ__312ﬂ_
Forma Geométrica Forma Cseomét rfica Forma Geométrica

- - .
i I '

7, B - T3 7 Kein

Fonte: ROCHA, 2010, p. 74.

pois o mapeamento Z, - linear é nao linear, enquanto que o cdédigo BCH sobre estrutura
de anel é linear. Ja para os mapeamentos Zs X Zsy e Klein - linear, sao lineares e o cédigo
BCH também é linear, entao toda sequéncia de DNA reproduzida por eles também sera

linear.
Seja a sequéncia de direcionamento do NC'BI, a qual analisaremos, igual a:

GCCGTTCATGTTTACTCTGGGTTGCCTTGGTGGGGAACTATCGCGGCCACCACCATCCTCATT

As 24 linhas da matriz P correspondem as 24 permutacoes da sequéncia de direciona-



mento.

~122100230100032020111001220011011113320302121122322322302202300~

233103233301313222332113322322220013031212211011011031131033
322102322201212333223112233233330012021313311011011021121022
133203133302323111331223311311110023032121122022022032232033
311201311102121333113221133133330021012323322022022012212011

200233013233310303222332003322322221103130202200100100130030133
300322012322210202333223002233233331102120303300100100120020122
022033213033312323000330223300300001123132020022122122132232133
322300210300012020333003220033033331120102323322122122102202100
033022312022213232000220332200200001132123030033133133123323122
233200310200013030222002330022022221130103232233133133103303100
100133023133320303111331003311311112203230101100200200230030233
300311021311120101333113001133133332201210303300200200210010211
011033123033321313000330113300300002213231010011211211231131233
311300120300021010333003110033033332210201313311211211201101200
033011321011123131000110331100100002231213030033233233213313211
133100320100023030111001330011011112230203131133233233203303200
100122032122230202111221002211211113302320101100300300320020322
200211031211130101222112001122122223301310202200300300310010311
011022132022231212000220112200200003312321010011311311321121322
211200130200031010222002110022022223310301212211311311301101300
022011231011132121000110221100100003321312020022322322312212311
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No Quadro 3 mostramos como as linhas da matriz P estao relacionadas com as 24

permutacoes N — Z,4, onde cada uma das 24 permutagoes foi definida como um caso.

Quadro 3 — Relagao entre as linhas da matriz P e as 24 permutagoes

Linha = Caso | N =74 | Linha = Caso | N = 7,4

L1=Cas0o0l (A, C,GT)=1(0,1,2,3) L13=Caso13 (A, C, G, T)=(20,1,3)
L2=Cas002 (A, C,G T)=1(0,1,3,2) L1l4=Casol4d (A, C, G, T)=(20,3,1)
L3=Cas003 (A, C,G,T)=1(0,2,1,3) L15=Casol5 (A C G, T)=(21,0,3)
L4=Cas004 (A, C, G T)=1(0,2,3,1) L16=Casol6 (A, C G, T)=(21,3,0)
L5—Caso05 (A, C G T)=(0,321) LI17=Casol7 (A, C G, T)=(23,0,1)
L6= Caso06 (A, C,G T)=(0,312) LI18=Casol8 (A C, G, T)=(231,0)
L7=Cas007 (A C G T) =(1,023) L19=Casol9 (A C G, T)=(301,2)
L8=Cas008 (A, C,G,T)=(1,0,3,2) L20=Caso20 (A, C, G, T)=(3,0,2,1)
L9=Cas009 (A, C,G T)=1(1,2,0,3) L21=Cas0o21 (A C G, T)=(310,2)
L10=Caso10 (A, C,G,T)=(1,2,3,0) L22=Cas022 (A, C, G T)=(31,2,0)
L11=Caso1l (A, C,G,T)=(1,3,0,2) L23=Cas023 (A, C, G T)=(32,0,1)
L12=Caso12 (A, C, G, T)=(1,320) L2=Cas0o24 (A C G, T)=(321,0)

Fonte: Da autora.

Passo 12 -Verificar se a sequéncia de DNA é palavra-codigo de acordo com os

padroes de erros estabelecidos: D(a, b) = 0, D(a, b) =1 e D(a, b) = 2

O procedimento usado para determinar quais das sequéncias sao palavras-codigo dos

codigos (63, k,dy) é o seguinte:

a) para analisarmos as sequéncias de DNA com até 1 nucleotideo de diferenga

da sequéncia de DNA do NCBI, D(a,b) = 1, consideramos as 4356 possiveis palavras

codigo para cada sequéncia de DNA analisada e entdo usamos a relaciao v - HY = 0.

As palavras cédigo encontradas sao armazenadas. Essa quantidade de possiveis palavras

codigo foi obtida considerando as sequéncias de DNA diferindo em um nucleotideo, ana-

lisando as 3 outras possibilidades de nucleotideos em cada posi¢ao na sequéncia para as

24 permutagoes.
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b) ja para analisarmos as sequéncias de DNA com até 2 nucleotideos de diferenca
da sequéncia de DNA do NCBI, D(a,b) = 2, consideramos todas as combinagoes 2 a 2
dos n nucleotideos de comprimento da sequéncia para as 24 permutagoes, resultando em
17577 possiveis palavras codigo para cada sequéncia de DNA analisada e, entao usamos

a relacdo v - HT = 0. As palavras codigo encontradas sdo armazenadas.

Passo 13 - Comparar todas as palavras c6digo armazenadas no Passo 12 com
a sequéncia de DNA original e mostrar onde os erros ocorreram

Neste passo, todas as palavras coédigo armazenadas no passo anterior estao rotuladas
na forma alfabeto do codigo Z4 = {0, 1,2, 3}, e serdo convertidas em nucleotideos usando
o alfabeto do codigo genético N = {A, C, G, T}. Em seguida, as palavras codigo sao com-
paradas, uma a uma, com a sequéncia de DNA original, mostrando onde os nucleotideos

diferem.

Passo 14 - Voltar para o Passo 7 e determinar outro ¢(z)
Neste passo, determinamos outro valor da distdncia minima, e utilizamos o mesmo
procedimento, apresentado no Passo 7, para calcular o polinomio gerador relativo a esta

distancia.

Passo 15 - Repetir os Passos 8 ao 12 para o g(x) obtido no Passo 14, até que
se esgote todas as possibilidades de g(x)
Neste passo, o algoritmo determina todas as palavras c6digo encontradas com 0, 1 e

2 nucleotideos de diferenca, com todos os polindémios geradores.

Passo 16 - Voltar para o Passo 3 e escolher outro p(z) e entao, repetir os Passos

4 ao 14 até esgotar todos os p(zr) do Passo 3

Passo 17 - Fim.

Como resultado para o algoritmo de geracao de sequéncia de DNA para D(a,b) = 1
nucleotideo de diferenga da sequéncia do NC'BI, foram obtidos 8 palavras codigos, per-
tencentes ao Rotulamento C. Essas palavras codigo eram diferentes no alfabeto do cédigo
Zy = {0,1,2,3}, no entanto sao iguais quando realizado o rotulamento para o alfabeto
do codigo genético N = {A,C,G,T/U}. Assim, tem-se apenas uma Unica sequéncia de
DNA gerada pelo algoritmo, a ser analisada para D(a,b) = 1, como mostra a Figura 11.

A Figura 11 mostra a sequéncia reproduzida pelo cédigo Klein-linearidade com pa-
rametros (63,57,3), por meio do polinémio primitivo p;(z) = 2%+ 2 + 1 e do polinémio
gerador g;(z) = 2% + 223 + 3z + 1. Pode-se observar que na posigao da décima trinca
ocorreu uma troca de nucletideo ocasionando a troca do aminoacido Triptofano (W) pelo
aminoacido Glicina (G).

Como resultado do algoritmo de geragao da sequéncia de DNA para D(a,b) = 2

nucleotideos de diferenca da sequéncia do NCBI, foram obtidos 5 palavras codigo em



Figura 11 — Sequéncia de DNA com 63 nucleotideos e D(a,b) =1

Seq.36| 5. cererisiae - OXA 1= Sinal interno = GI nimero 832917

L v H v Y s G L F
: GCC GTT CAT GTT TAC TCT GGG TTG
: 122 133 203 133 302 323 111 331
3: 122 133 203 133 302 323 111 331
23 GCC GTT CAT GTT TAC TCT GGG TTG
aaG: A L' H v Y 5 G L F

W

CCT TGG
223 311
223 111
CCT GGG

G

W G T I B e T
TGG GGA ACT ATC GCG GCC
311 110 023 032 121 122
311 110 023 032 121 122
TGGE GGA ACT ATC GCG GCC

W G T I B e T

022

ACC ACC

022 Q22
ACC ACC

Codigo klein-linearidade((63,57,3) BCH primitivo sobre GR(4,6), rotulamento C)

Py () =x"+x+1 - g, (x)=x"+2x"+3x+1 - Caso 3-(a,C,G,T)=(0,2,1,3)

T I L I
ATC CTC ATT
032 232 033
032 232 033
ATC CTC ATT
T I L I

022

Fonte: ROCHA, 2010, p. 157.
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cada caso de permutagao para os Rotulamentos A e B, e 93 palavras c6digo em cada caso

de permutacao no Rotulamento C. Essas palavras codigo sao diferentes nos 24 casos de
permutagoes para o alfabeto do cédigo Z, = {0, 1,2, 3}, mas quando rotuladas usando o

alfabeto = {A, C, G, T/U}, as palavras codigos sao iguais nos 8 casos dos Rotulamentos

A, B e C, respectivamente.

Figura 12 — Sequéncia de DNA com n = 63 nucleotideos e D(a,b) = 2

Cédigo Z,;-linearidade((63,57,3) BCH primitivo scbre GR(4,6), rotulamentoc A)

P. (%) =x%+x+1 - g, (x)=x°+2x"+3x+1 - Case 2-(A,C,G,T)=(0,1,3,2)

pr () =x"+x+1 - g;(x)=x"+2x"+3Ix+1

aal: A A H W Y 3 G L P W
ntd: GCC GTT CAT GTT TAC TCT GGG TTG CCT TGG
RtO: 311 322 102 322 201 212 333 223 112 233
RtG: 311 321 102 322 201 212 333 223 112 233
ntG: GCC GTC CAT GTT TAC TCT GGG TTG CCT TGG
aalG: A \ H WV b 4 3 G L P W

aa0: A ¥ H ¥ ¥ 5 6 L P W W 6 T I A A T T I L I

nt0: GCC GTT CAT GTT TAC TCT GGG TTG CCT TGG TGG GGA ACT ATC GCG GCC ACC ACC ATC CTC ATT
RtO: 211 233 103 233 301 313 222 332 113 322 322 220 013 031 212 211 011 011 031 131 033
RtG: 211 233 103 233 311 333 222 332 113 322 322 220 013 031 212 211 011 011 031 131 033
ntG: GCC GTT CAT GTT TCC TTT GGG TTG CCT TGG TGG GGA ACT ATC GCG GCC ACC ACC ATC CTC ATT
aaG: A VWV H v 5 F G L P W G T 1 A A T T 1 L 1

Cédigo Z, x Z,-linearidade((63,57,3) BCH primitivo scbre GR(4,6), rotulamentoc B)

- Caso 1-(A,C,G,T)=(0,1,2,3)

W G T T A A T T T L T
TGG GGA ACT ATC GCG GCC ACC ACC ATC CTC ATT
233 330 012 021 313 311 011 011 021 121 022
233 330 012 021 313 311 011 010 021 121 022
TGG GGA ACT ATC GCG GCC ACC ACA ATC CTC ATT

L} G T I A A T T I L I

P () =x"+x+1 - g, (x)=x"+2x7+3Ix+1

Cédigo Klein-linearidade ((63,57,3) BCH primitivo sobre GR(4,6), rotulamento C)

- Caso 3-(A,C,G,T)=(0,2,1,3)

aal: & A H WV Y T T A A T T T L T
ntd: GCC GTT CAT GTT TAC ACT ATC GCG GCC ACC RCC ATC CTC ATT
RtO: 122 133 203 133 30 10 023 032 121 122 022 022 032 232 033
s: 122 133 203 131 30 10 023 032 123 122 022 022 032 232 033
CC GTT CAT GTG T ACT ATC GCT GCC ACC ACC ATC CTC ATT

A A H W T T A A T T T L T

Fonte: ROCHA, 2010, p. 159.

A Figura 12 mostra a sequéncia reproduzida pelos codigos: Z,-linearidade ((63,57,3)
BCH primitivo sobre GR(4, 6), rotulamento A); Zy X Zs-linearidade ((63,57,3) BCH pri-
mitivo sobre GR(4, 6), rotulamento B) e Klein-linearidade ((63,57,3) BCH primitivo sobre
GR(4,6), rotulamento C), por meio do polinémio primitivo p;(z) = z° +z + 1 e do po-
linémio gerador gy(x) = 2° + 223 + 3z + 1 com D(a, b) = 2 nucleotideos diferindo da
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sequéncia do NCBI.

Nas posicoes das trincas cinco e seis da sequéncia reproduzida no rotulamento A
foram alterados, ocasionando a troca dos aminoacidos nestas posi¢oes. No entanto, as
mudancas nas posigoes dois e dezoito da sequéncia reproduzida no rotulamento B, bem
como as alteragoes de nucleotideos nas posi¢oes quatro e quinze da sequéncia reproduzida

no rotulamento C, nao ocasionaram as trocas dos aminoécidos nessas trincas.

3.3 ANALISE DAS SEQUENCIAS REPRODUZIDAS

O exemplo exposto na Secao 3.2, referente a reproducao de uma proteina mitocondrial
foi apenas uma das 92 sequéncias reproduzidas e analisadas por Rocha (2010) e Faria
(2011) por meio do algoritmo de geragao de proteinas. Dentre as sequéncias reproduzidas
pelos codigos BCH estao sequéncias com os seguintes comprimentos: 21, 39, 45, 51,
63, 93, 105, 195, 255, 511, 1023 e 2047 nucleotideos e com as seguintes caracteristicas
biolégicas: sequéncias de direcionamento, sequéncias de direcionamento ambigua, enzima,
sinal interno, hormonio, intron, DNA repetitivo, miRNA, proteinas de virus e de bactérias,
proteinas, gene e genoma procariotico. Com isso, foi possivel verificar alguns padroes
existentes na reproducao dessas sequéncias, além de averiguar padroes bioldgicos que se
mantiveram no algoritmo de geragao de proteinas.

Na reproducao das sequéncias foi possivel verificar que todas elas possuem uma estru-
tura matematica, e portanto, podem ser identificadas e classificadas através de codigos
corretores de erros. Um outro ponto observado, foi de que na reproducao de sequéncias de
DNA por c6digos corretores de erros, apesar dos codigos BCH serem construidos em todas
as distancias minimas, somente alguns dos codigos com dy = 3 foram capazes de repro-
duzir as sequéncias correspondentes, implicando assim, que o grau do polinémio primitivo
e do polinémio gerador devem ser iguais. Como consequéncia desse fato, a redundéncia
esta associada com o grau desses polinomios. Entao, uma pequena redundancia resulta
em um codigo de taxa alta.

Ja em relacao a quantidade de palavras cdédigos reproduzidas pelos rotulamentos A, B
e C para D(a,b) =1 e D(a,b) = 2, observou-se que no caso das palavras codigos repro-
duzidas pelos codigos BCH primitivos com D(a,b) = 1, para cada um dos 3 rotulamentos
existem 8 palavras codigos diferentes, no entanto, quando empregado o rotulamento gené-
tico essas 8 palavras codigos s@o iguais em termos dos nucleotideos. E para D(a,b) = 2,
sempre existem varias palavras codigo para cada uma das 24 permutacoes e quando apli-
cado, nessas sequéncias, o rotulamento reciproco do cédigo genético o resultado final sao
varias sequéncias de DNA reproduzidas nos rotulamentos A, B e C.

Sob o ponto de visto algébrico, em sistema de comunicacao digital, a construcao de
um coédigo corretor de erro nao depende do polinémio primitivo do grau r usado na

extensao de Galois. No entanto, na reproducao das sequéncias de DNA verificou-se que
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existe uma dependéncia na existéncia de alguns codigos corretores de erros com alguns
polindémios primitivos. Para D(a,b) = 1 apenas alguns polindmios primitivos associados
a alguns rotulamentos foram capazes de reproduzir algumas sequéncias de DNA, assim,
a escolha da estrutura algébrica, o alfabeto, o rotulamento, o mapeamento, o polinémio
primitivo e o polindémio gerador sao fundamentais. Ja para D(a,b) = 2 nao exite relagao
de dependéncia entre os codigos corretores de erros e os polindémios primitivos, pois nao
importa o polindomio primitivo de grau r a ser usado no processo de geracao do codigo,
todo e qualquer polindmio primitivo serd capaz de identificar e reproduzir as sequéncias
de DNA.

Além disso, alguns aspectos bioldgicos puderam ser observados nas sequéncias de DNA
geradas pelo algoritmo de geracao de proteinas. Apesar de no Passo 12, cada uma das
posicoes do codon foram consideradas com probabilidades iguais de terem erros, a maio-
ria das sequéncias de DNA apresentaram trocas de nucleotideos na primeira posi¢ao ou
na terceira posicao. Isto infere entao, que a segunda posicao foi mais protegida contra
erros durante a reprodugao das sequéncias de DNA pelos codigos BCH, o que faz sentido
biologicamente, ja que a troca de nucleotideo nessa posi¢ao acarreta na troca de aminoa-
cido e, consequentemente, ha uma maior possibilidade de suceder em uma mutacao nao

silenciosa.
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4 ANALISE MUTACIONAL DA ENZIMA MITOCONDRIAL ATP6 POR
MEIO DO ALGORITMO DE GERACAO DE PROTEINAS

Neste capitulo serao apresentadas a reproducao e a analise da sequéncia de DNA
relacionada a enzima mitocondrial ATP6, por meio do algoritmo de geragao de proteinas.

Segundo Rocha (2010), existe um grande numero de sequéncias de DNA que podem
ser geradas por esse algoritmo. Contudo, ha uma dificuldade em encontrar sequéncias que
atendam as suas restrigoes. Apods procurar uma sequéncia de nucleotideos relacionada a
patologias importantes, a enzima mitocondrial ATP6 foi escolhida para ser reproduzida.
Essa escolha se deve ao fato dela possuir comprimento de n = 63 nucleotideos, sendo este o
comprimento minimo que atende a restri¢ao e, biologicamente, mutagoes no ATP6 podem
estar associadas a doenca de Leber, a doenca de NARP e a necrose estriada bilateral.

Apesar de algumas doengas mitocondriais estarem relacionadas com mutagoes no
ATP6, os mecanismos pelos quais as alteragdes nessa proteina interferem na sintese do
ATP ainda precisam ser elucidados (DUNO et al., 2013; SENIOR; WEBER, 2003). Como
o algoritmo de geracao de proteinas possibilita a realizacao de estudos mutacionais, futu-
ramente, esses estudos poderao contribuir para uma melhor compreensao dos processos
naturais que envolvem doengas mitocondriais na proteina ATP6. Com isso, consideramos
de vital importancia a analise dessa sequéncia por meio dos codigos corretores de erros.

Na Secao 4.1 serd apresentada uma breve introdugao sobre as mitocondrias e a sua
importancia para as atividades metabolicas que ocorrem dentro das células. Além disso,
apresentamos o complexo proteico ATP sintase, responsavel pela sintetizacao da maior
parte de ATP, e em especial a subunidade proteica ATP6. Na Secao 4.3 foi gerada e
reproduzida a sequéncia de DNA relacionada a proteina ATP6, por meio do algoritmo de
geracao de proteinas. Nessa Se¢ao apresentamos alguns passos da execucao do algoritmo
para essa sequéncia. Na Se¢ao 4.4 foram analisados os resultados obtidos nas simulagoes
da Secao 4.3.

Os conceitos apresentados a seguir podem ser encontrados em Afonso et al. (2006),
Ballmoos; Dimroth e Meier (2006), Blanco-Grau et al. (2013), Duno et al. (2013),
Komulainen et al. (2016), Lyra et al. (2006), Nasser et al. (2001), Sgarbi et al. (2006),
Senior e Weber (2003) e Tuset et al. (2006).

41 MITOCONDRIAS

A mitocondria é uma das mais importantes organelas celulares e esté presente em todas
as células eucaridticas dos animais e plantas, e também em alguns micro-organismos. A
principal funcao atribuida & mitocondria é a de transformar energia quimica encontrada

no citoplasma em energia acessivel a célula. Essa energia é acumulada principalmente em
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forma de ATP (adenina trifosfato), que sera utilizada para atividades que ocorrem dentro
da célula.

Estruturalmente, essas organelas possuem formato esférico ou alongado e sao envoltas
por duas membranas: uma mais interna e outra mais externa. A membrana externa é
semelhante & de outras organelas, ou seja, possui textura lisa e é composta por lipideos
e proteinas, que controlam a entrada de moléculas. E a membrana interna apresenta
numerosas dobras, chamadas de cristas mitocondriais.

Juntas, essas duas membranas definem dois compartimentos mitocondriais separados:
0 espaco intermembranoso e a matriz mitocondrial. O espago intermembranoso estéa loca-
lizado na regiao entre a membrana interna e a membrana externa e possui permeabilidade
a fons e a outras moléculas menores. A matriz mitocondrial é o espaco situado dentro
das duas membranas e é preenchida por uma substancia viscosa onde se encontram as
enzimas respiratorias que participam da respiracgao celular.

A respiracao celular é um processo que tem como objetivo a geracao de energia em
forma de ATP. Esse processo é dividido em trés etapas: glicolise, Ciclo de Krebs e cadeia
respiratoria. A primeira etapa acontece no citoplasma das células, ja as outras duas
etapas sao realizadas dentro da mitocondria de forma separada, isto é, o Ciclo de Krebs é
realizado na matriz mitocondrial e a cadeia respiratéria ocorre nas cristas mitocondriais.

A glicolise é o processo em que a glicose é quebrada em moléculas menores de acido
pirtivico ou piruvato, liberando energia. Apoés a glicolise, inicia-se a segunda etapa da
respiracao celular denominada de reagoes do Ciclo de Krebs em que é promovida a degra-
dacao de produtos finais dos carboidratos, lipideos e de aminoacidos. A tdltima etapa da
respiracao celular, denominada por cadeia respiratoéria, é responséavel pela maior parte do
ATP produzido.

A cadeia respiratoria mitocondrial é composta por cinco complexos enziméticos: Com-
plexo I (NADH coenzima @ oxido-redutase), Complexo II (succinato-ubiquinona oxirre-
dutase), Complexo III (ubiquinona-citocromo-c oxirredutase), Complexo IV (citocromo-c
oxidase- COX) e o Complexo V (ATP sintase). O Complexo I oxida os elétrons do ni-
cotinamina adenina dimunucleotideo reduzida (NADH) gerados na glicolise e no Ciclo de
Krebs e, os transfere para a ubiquinona, que é um transportador de elétrons e prétons.
O Complexo II catalisa a oxidacao de elétrons do succinato, levando elétrons também a
ubiquinona. O Complexo III recebe elétrons do ubiquinona e os transfere para o Com-
plexo IV que realiza a reducao de moléculas de Oy para H,O. Depois disso, esse fluxo de
protons entra no Complexo V, e ao passarem por esse complexo, os protons sao capazes
de mudar sua conformacao, produzindo moléculas ATP, de ADP e fosfato.

Esse mecanismo de producao de ATP também é chamado de fosforilagao oxidativa.
Assim, esses cinco complexos devem funcionar em perfeita harmonia para que a geracao
de energia celular supra a demanda de energia dos mais diversos 6rgaos e tecidos do corpo.

A quantidade de enzimas mitocondriais em cada 6rgao é variavel, sendo geralmente maior
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naquelas com maior atividade metabodlica. Os tecidos que mais demandam requerimento
energético sao os do cérebro, musculo esquelético e o cardiaco.

Em 1966, foi descoberto por Van Bruggen, Sinclair e Stevens Nass que as mitocondrias
possuem sua propria carga genética, denominado como DNA mitocondrial (mtDNA).
No entanto, foi apenas em 1981 que Anderson et. al sequenciou totalmente o genoma
mitocondrial. Com isso, foi possivel identificar alguns padroes gerais no mtDNA, como
por exemplo, que os principais TRNAs sao sempre codificados pelo genoma mitocondrial
e que o mtDNA é de heranga materna, pois durante a fecundagao as mitocondrias do
espermatozoide sao degradadas, restando apenas as do 6vulo. Além disso, verificou-se
também que existem diferencas entre o mtDNA das leveduras e o mtDNA dos mamiferos.

Nos mamiferos, o mtDNA é uma molécula compacta de formato circular fechado,
sendo que a regiao codificante é constituida de 15.447 bases pareadas e 37 genes codifi-
cadores de 13 subunidades proteicas, de 22 RNA transportadores e de dois genes para o
RNA ribossémico. Ja a regiao nao codificante denominada de D-Loop, apresenta aproxi-
madamente 1.122 bases pareadas. A regiao D-Loop apresenta grande variabilidade entre
os individuos e por ser a regiao onde se inicia o processo de duplicacao do mtDNA, é a
regiao mais suscetivel de ocorrer mutagoes. Além disso, se compararmos o mtDNA com
o acido desoxirribonucleico nuclear (nDNA), o primeiro apresenta maior probabilidade
de acontecer mudanca nas bases, pois nao possui enzima reparadora da DNA polimerase
mitocondrial.

Cada célula do corpo possui de 5 a 10 mitocondrias, cada uma com o seu proprio ma-
terial genético. Assim, quando existe uma mutacao no mtDNA, a célula pode apresentar
100% de mtDNA mutado, 100% de mtDNA normal ou a mistura de mtDNA mutado e
mtDNA normal. A mutacao do mtDNA gera um defeito na producao de energia, havendo
uma grande probabilidade de ocorrer um comprometimento no funcionamento do 6rgao
que esta presente. No entanto, o que define se o tecido ou célula apresentara deficiéncia
em sua funcao é a proporcao de mutante e o limiar do tecido ou célula. A func¢ao anormal
de proteinas acarretada por mutagoes no mtDNA podem resultar em doencgas mitocon-
driais que comprometem principalmente os processos de fosforilagao oxidativa, reduzindo
assim a taxa de producao de ATP.

O estudo da mitocondria bem como do DNA mitocondrial, atualmente, possui grande
aplicabilidade no contexto cientifico, pois estao relacionados a variados processos que
acontecem nas células, como o envelhecimento celular e a deterioracao programada de
células, além da relagao de defeitos no mtDNA com doengas em érgaos que exijam alta

capacidade energética e em doengas metabolicas.
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4.2 ATP SINTASE E ATP6

O complexo V, também conhecido como ATP sintase, é a enzima final da fosforilagao
oxidativa responséavel por sintetizar ATP. A ATP sintase ¢ um complexo proteico de
grandes dimensoes, sendo composta por duas regioes rotativas, sendo cada uma delas
constituida de varias cadeias polipeptidicas.

A primeira regiao conhecida como fator de acoplamento 1, F}, é uma porcao esférica
e hidrofilica, responsavel pela sintese de ATP e localizada em associagao com a face
matricial da membrana interna mitocondrial. A segunda regiao, F, possui caracteristica
hidrofébica e é um canal localizado dentro da membrana mitocondrial por onde passa o
fluxo de prétons. Para que a enzima de ATP sintase funcione, as regioes Fi e F, devem

estar adequadamente associadas. Essa estrutura pode ser vista na Figura 13.

Figura 13 — Estrutura do ATP sintase

Fonte: SENIOR; WEBER, 2003, p. 3.

A regiao F} é constituida das subunidades «,, 3,6 e €. Ja a regiao F, é composta
pelas subunidades a,b e ¢. As subunidades « e # de F} contém o ntucleo catalitico que
sintetiza o ATP. Ja a subunidade v de F; consiste em um eixo proteico que penetra nas
subunidades a e 3. A subunidade ¢ faz parte do eixo periférico que sustenta o centro
catalitico e liga a subunidade a da regiao F, com a regiao F}, e a subunidade € forma os
talos do centro catalitico. A subunidade ¢ possui forma de anel e é o compartimento onde
estao presentes os protons. A subunidade a é um conjunto de quatro hélices mais uma
hélice transmembranar, onde essa subunidade se associa a duas hélices transmembranares
da subunidade b que conecta F, as subunidades « e 5 de Fj.

Conforme os protons atravessam a membrana por meio da ATP sintase, F, entra em

movimento de rotagao. O anel ¢ é cercado pelas subunidades a e b e interage com a
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subunidade v, formando o conjunto do motor que gira os protons. Esta rotacao é causada
por mudancas no estado de ionizagao de aminoacidos na subunidade c¢. Essa subunidade
entra em movimento de rotacdo, e por sua vez, forca a rotacdo da subunidade v. E o
movimento da subunidade vy que providencia a energia necessaria para que as subunidades
a e (3 sofram modificacoes, e produzam ATP.

As subunidades a e ¢ da regido F, também conhecidas como ATP6 (ou MT-ATP6) e
ATP8 (ou MT-ATPS), sdo codificadas pelo mtDNA, enquanto que as outras subunida-
des sao codificadas pelo nDNA. Uma caracteristica incomum na proteina MT-ATP6 é a
sobreposicao de 46 nucleotideos de seus primeiros cédons com o final da proteina MT-
ATPS8. Nos seres humanos, mutagoes na subunidade ATP6 geram distturbios complexos
com expressao e gravidade diferenciadas, afetando da infancia até a vida adulta, com
grau de manifestagao diferenciadas. A primeira mutacao ATP6 relatada foi a troca de um
nucleotideo timina por uma guanina, em que se faz a substituicao do aminoacido leucina
por arginina, acarretando na doenca de NARP.

As manifestagoes clinicas dessa mutacao estao associadas ao atraso do desenvolvi-
mento neuropsicomotor, hipotonia, crises convulsivas, ataxia, sinais piramidais, cardio-
patia hipertrofica, niveis elevados de lactato de alanina no sangue e/ou urina e retinite
pigmentosa.

Porém, apesar de alguns distirbios neurodegenerativos e cardiovasculares estarem re-
lacionados com mutacoes no ATP6, os mecanismos pelos quais as alteracoes nessa proteina
interferem na sintese do ATP ainda precisam ser elucidados. As principais suposicoes sao
de que mutagoes no ATP6 poderiam impedir a translocacao de prétons na regiao F,,
impedindo a rotacao da subunidade ATP6. Outra alternativa é a de que as mutagoes po-
dem causar mudancas estruturais no ATP6, resultando em acoplamento ineficiente entre

o transporte de protons e o ATP sintese

4.3 GERACAO DA ENZIMA MITOCONDRIAL ATP6

A sequéncia de DNA associada ao ATP6 foi escolhida para ser reproduzida pelo al-
goritmo por possuir uma regiao codificante com comprimento de 63 nucleotideos, sendo
este o menor comprimento de sequéncia encontrado que satisfaz n = 2" — 1. Escolhemos
essa sequéncia também, devido ao fato de que mutagoes nessa regiao podem acarretar em
doengas genéticas.

Nesta secao foi executado o algoritmo de geracao de proteinas, a fim de identificar
se a enzima mitocondrial ATP6 poderia ser identificada e reproduzida por meio dos c6-
digos corretores de erros. Uma vez observada e determinada a estrutura algébrica nessa
sequéncia, pode-se realizar anélises mutacionais identificando possiveis mutagoes que po-
dem ocorrer na sequéncia ATP6 e estudar como essas alteragoes podem modificar propri-

edades fisico-quimicas de um aminoacido.
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Os passos do algoritmo sao determinados de maneira anéloga ao procedimento adotado
no exemplo da construcao de codigos BCH sobre anel Z,, apresentado na Secao 3.2, do
Capitulo 3. Considere a construcao do cdédigo BCH primitivo sobre a estrutura de anel
com parametros (n, k,dg) = (63, k,dy ) capaz de gerar e reproduzir sequéncias de DNA

com comprimentos n = 63 nucleotideos.

Passo 1 - Especificar a estrutura matematica e o alfabeto do cédigo

O alfabeto 4-ario do codigo genético esté relacionado ao conjunto formado pelos nu-
cleotideos denotados por N = {A,C,G,T/U} que corresponde, respectivamente, a ade-
nina, citosina, guanina e timina/uracila. Adotaremos o alfabeto 4-ario denotado por
Z, = {0,1,2,3}. Todas as operagoes algébricas obedecerao as operagoes de adigao e

multiplicagao modulo 4, Tabelas 13 e 14, respectivamente.

Tabela 13 — Adi¢gao modulo 4 Tabela 14 — Multiplicagao médulo 4
+10 1 2 3 -10 1 2 3
010 1 2 3 00 0 0 O
111 2 3 0 110 1 2 3
212 3 0 1 210 2 0 2
313 0 1 2 310 3 2 1
Fonte: Da autora. Fonte: Da autora.

Passo 2 - Determinar a extensao de Galois

Aqui, utilizaremos uma sequéncia de DNA formada por 63 nucleotideos. Logo, o grau
dos polinémios primitivos a ser usado na extensao de Galois do corpo GF (27) é r = 6,
poisn =2"—-1=20—-1=63.

Passo 3 - Determinar todos os polinémios primitivos p(z), relacionados a ex-
tensao de Galois
Para o grau da extensao de Galois r = 6, sao obtidos seis polinémios primitivos,

listados no Quadro 4 a seguir:

Quadro 4 — Polinémios primitivos da extensao de Galois de grau r = 6

Polindémios primitivos p(x)

pi(r) =28+ +1 pa(r) =28+ 25 + 2% F 2+ 1
pE@) =2+t +23+z2+1 ps(r) =2+ 25+ 23+ 2% +1
ps(x) =a®+2°+1 pe(z) =2+ 25+ 2t + 2+ 1

Fonte: Da autora.

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

Seja o um elemento primitivo em Fgy, o é uma raiz de 2% + 2 + 2% + 2 +1 = 0,

entao temos a® +a* +a® +al+1=0o0uaf = —a* —a® — a' — 1. Porém, como os
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coeficientes dos polindmios que formam o conjunto dos elementos de Fg4 pertencem a Iy

devemos fazer a reducao modulo 2. Portanto, a® = a* + a3 + o' + 1. Os elementos de

g4 sao mostrados na Tabela 15.

Tabela 15 — Elementos de Fgy

Poténcia ‘ Vetorial ‘ Poténcia | Vetorial ‘ Poténcia ‘ Vetorial

0 (000000) 1 (100000) al (010000)
o? (001000) o? (000100) at (000010)
a® (000001) al (110110) o’ (011011)
a® (111011) o’ (101011) atf (100011)
all (100111) al? (100101) all (100100)
alt (010010) al? (001001) alt (110010)
al? (011001) als (111010) at? (011101)
a? (111000) a?t (011100) a?? (001110)
a? (000111) ot (110101) o (101100)
a2t (010110) a7 (001011) a8 (110011)
o (101111) o (100001) a’! (100110)
o (010011) a3 (111111) o (101001)
a’? (100010) a0 (010001) a7 (111110)
o (011111) o (111001) ot (101010)
at! (010101) at? (111100) a3 (011110)
att (001111) a® (110001) ot (101110)
at? (010111) o’ (111101) at? (101000)
o™ (010100) as! (001010) as? (000101)
a’? (110100) ot (011010) a’? (001101)
st (110000) a7 (011000) a8 (001100)
as? (000110) a0 (000011) as! (110111)
af? (101101) a3 (100000)

Fonte: Da autora.

Passo 5 - Determinar a extensao do anel Z,
Consideremos agora o anel GR (p*,r) = GR* (4,6), dado por:
Z4 [13] Z4 [LL’] 2 5 ,
= ={bg+b b oot by’ bis €L
(p(z))  (1ab4 1zt + 123 + 1ot 4 1) {0+ b1z +boa® + -+ bsa s € Zuj,
Seja 8 uma raiz de p(z). Entdo, 8 + B4+ 32 + 81 +1 = 0 levando a 5 = —p* —

3 — Bt — 1. Porém, note que agora estamos trabalhando em Z,. Sendo assim, % =

384+ 3B+ 36 +3. A Tabela 16 apresenta todos os elementos nao nulos e inversiveis do

grupo ciclico do grupo GR* (4, 6):



Tabela 16 — Elementos do grupo ciclico GR* (4, 6)

GR*(4,6) ‘ Vetorial ‘ GR*(4,6) | Vetorial ‘ GR*(4,6) ‘ Vetorial

1
BZ&
66
59
ﬁ12
515
518
BZI
524
627
ﬁSO
533
536
539
ﬁ42
545
ﬁ48
ﬁ51
554
557
ﬁGO
563
566
569
572
575
B78
ﬁSl
584
687
BQO
593
596
BQQ

5102

(100000)

51

64

57

610
513
616
619
522
625
628
631
634
637
640
643
646
649
552
655
658
661
664
667
570
673
676
679
582
685
688
691
694
697
ﬁlOO
6103

(010000)

52

55

68

ﬁll
B14
Bl?
BQO
523
B26
629
632
535
538
541
B44
B47
550
553
B56
/659
662
565
/668
ﬁ?l
574
BW
ﬁSO
583
ﬁ86
/689
692
595
/698
5101
B104

(001000)
(000001

Continua
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Tabela 16 — Elementos do grupo ciclico GR" (4,6)
GR*(4,6) | Vetorial | GR*(4,6) | Vetorial | GR*(4,6) | Vetorial

B0 (111100) B9 (011110) BT (001111)
B8 (330001) B (323330) B0 (032333)
AU (113303) M2 (121000)  BM3 (012100)
B4 (001210) B (000121)  BMS (330302)
YT (213210) /M8 (021321) /M9 (332022)
B0 (213022)  B2Y 0 (201122) B2 (200332)
B2 (200213) B/ (130131)  B'»  (303303)
B126 (100000)

Fonte: Da autora.

Passo 6 - Determinar o grupo das unidades

Nesta etapa do algoritmo iremos construir o subgrupo ciclico, sendo formado por
elementos da extensao do anel e sera baseado no parametro d. Como f gera um subgrupo
de ordem 63.d = 126, temos que d = 2.

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 17 apresenta os elementos constituintes do subgrupo:

Tabela 17 — Elementos de Ggs

GR*(4,6) ‘ Vetorial ‘ GR*(4,6) ‘ Vetorial ‘ GR*(4,6) ‘ Vetorial
(f3)' =% (001000) (f2)*=p*  (000010) (f?)° =43  (330330)

(/)" =55 (113013) ()7 =" (302031) (f2)°=p"2  (102123)
(f2) =" (232212)  (f2)°=p4'  (310230) ()’ =/ (113212)
(/)" =20 (313000) ()" =p2 (003130) (f2)7 =424 (110101)
(fH)7 =52 (030130) (f2)"=p%  (110011) (f3)"° =5 (320023)
(f2)"° =p%2  (230031) ()7 =p%  (101003) (f2)"° =% (012021
(/)7 =% (213333) (fH)"=p"0 (123210) (/)" =B (331122)
(f2)2 = B4 (201113)  (f2)* =p  (303312) (f2)* =B% (311301
(f3)% =% (032102) (f)* =52 (022303) (f2)* =4 (011230)
(f2)° =% (110222) (f2)* =p%  (203300) (f2)* =5 (002033)
(f2)° =% (121101)  (F2)* =%  (030200) (f2)* =% (000302)
(f2)* =% (022021) (f2)* =p" (213033) (f2)* =472 (123211
(F2)% =™ (320111) (f)® =p"  (322120) (f2)¥ =4 (223001)
(f)% =% (031223)  (fO)" =452 (231103) (f)% =% (013322)
(F)% =% (202331) (FO)M =p5%  (101122) (f)* =42 (203213)
(f9)%° =p%2  (303333) (fH)7 =p% (120110) (f2)® =% (331131

Continua
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Tabela 17 — Elementos de Ggs
GR*(4,6) | Vetorial | GR*(4,6) | Vetorial | GR*(4,6) | Vetorial

()Y =p" (102010) (f2)7 =" (331310) (f?)" =p5" (333203)
(f)™ =1 (010303) (f2)7 =" (011110) (f2) = 5" (330001)
(f3)7 =10 (032333) (f2)™ =" (121000) (f)° =" (001210)
(F)™ = B0 (330302) (f2)7 = pUF (021321) (f)™ =50 (213022)
(f2)61=ﬁ122 (200332) (f2)62—5124 (130131) (f2)63:5126 (100000)

Fonte: Da autora.

Passo 7 - Determinar o polinémio gerador da matriz G, g(x)
Neste passo, iremos obter o polindémio gerador ¢ (). O polindémio gerador do codigo
BCH de comprimento n tem como raizes os elementos {(Bi), (8P, ..., (B }, eé

representado por:
g(x) = mme(M;(x), My(x), . .., My (z)),

em que M;(z) é o polindmio minimal associado ao elemento primitivo 8%, i = 1,2,...,2t,
e mmc denota o minimo multiplo comum.

O polinémio g(z) é calculado por meio de trés etapas:

1. Calculo das raizes dos polindmios minimais;

2. Calculo dos polinémios minimais M;(z), para todo i = 1,2, - ,62;
3. Calculo dos polindmios geradores para 1 <t < 31.

O polinémio gerador g(z) para cada valor de ¢t ¢ dado pelo minimo multiplo comum
formado pelos polindmios minimais diferentes entre si. Considerando que a distancia
minima do codigo seja dy = 3, entdo o polindémio gerador do codigo é dado por g (x) =
20+ 225 + ot + 23 4+ 32t + 1

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

Para a obtengao do polinémio h (z) realizamos o célculo da seguinte relagao:

" —1 2% —1
T g(x) a5+ 205 +at+ad 132l +1
h(x) = 1257 4 2250 4 30%° 4 32°* + 12°% + 12°% + 32 + 120 + 224 + 22% + 1247 + 324 +
204 + 123 4 2240 + 3239 + 3238 + 2230 4 323° + 134 + 1233 4 3232 + 2230 + 1230 4 322 +
3228 4+ 1226 + 222 + 1224 + 3223 + 1221 + 2219 + 128 + 1217 + 12'° + 32 + 1219 + 327 +
225 + 22° + 22* + 322 + 32! + 3.

Passo 9 - Determinar a matriz G
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Considerando o polinémio gerador g;(x) = 2 + 22° + 2% + 23 + 32! + 1, realizando os
deslocamentos dos coeficientes do polindmio g(x) da esquerda para a direita, obtemos a

matriz geradora GG, com dimensao 57 x 63 :

130112100000000000000000000000000000000000000000000000000000000
013011210000000000000000000000000000000000000000000000000000000
001301121000000000000000000000000000000000000000000000000000000
000130112100000000000000000000000000000000000000000000000000000

000000000000000000000000000000000000000000000000000001301121000
000000000000000000000000000000000000000000000000000000130112100
000000000000000000000000000000000000000000000000000000013011210
000000000000000000000000000000000000000000000000000000001301121

Passo 10 - Determinar a matriz H e a sua transposta H'

Neste passo, teremos a construgao da chamada matriz verificagao de paridade H por
meio do polinémio h(z). A primeira linha da matriz serd constituida pelos coeficien-
tes do referido polindmio. Para a composicao das linhas subsequentes deve-se fazer um

deslocamento da direita para esquerda dos elementos formadores da primeira linha.

123311312210321002330231132133012130102110130001003222033300000
012331131221032100233023113213301213010211013000100322203330000

g — |001233113122103210023302311321330121301021101300010032220333000
— 1000123311312210321002330231132133012130102110130001003222033300
000012331131221032100233023113213301213010211013000100322203330
000001233113122103210023302311321330121301021101300010032220333

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

Vamos verificar se o codigo BCH primitivo sobre anel é capaz de reproduzir a sequéncia
de DNA Homo sapiens [P30049 - 12587|, ATP synthase subunit delta, mitochondrial
precursor, inner membrane 6 com 63 nucleotideos. Essa sequéncia deve ser rotulada com

as 24 permutacoes apresentadas no Quadro 5, resultando na matriz P.

Quadro 5 — Relagao entre as linhas da matriz P e as 24 permutagoes

Linha = Caso | N7, | Linha = Caso | N7,

L1=Cas0o01 (A, C, G T)=1(0,1,2,3) L13=Cas0o1l3 (A, C G, T)=(20,1,3)
L2=Cas002 (A, C,G,T)=(0,1,3,2) L1l4=Casold (A, C G, T)=(203,1)
L3=Cas003 (A, C,G,T)=1(0,2,1,3) L15=Casol5 (A, C G, T)=(2103)
L4=Cas004 (A, C G, T)=1(0,2,31 L16=Casol6 (A, C, G T)=(213,0)
L5=Cas005 (A, C, G T)=1(0,3,2,1) L17=Cas0ol7 (A, C G, T)=1(23,0,1)
L6= Caso06 (A C G T)=(0,312) L18=Casol8 (A, C, G, T)=(231,0)
L7-=Caso07 (A C G T) =(1,023) L19-Cas0ol9 (A, C G, T)=(301,2)
L8=Cas008 (A,C, G, T)=(1,0,3,2) L20=0Cas020 (A, C,G,T)=(30,2,1)
L9=Cas009 (A, C G, T)=(1,203 L2l=Cas0o21 (A, C G, T)=(310,2)
L10=Cas0o10 (A, C,G,T)=(1,2,3,0) L22=Cas022 (A,C, G, T)=(31,2,0)
L1l = Casoll (A, C, G, T)=(1,30,2) L23-Cas023 (A C G, T)=(3201)
L12=Caso12 (A, C, G, T)=(1,3,20) L24=Cas0o24 (A, C G T)=(321,0)

Fonte: Da autora.

Seja a sequéncia do NC'BI igual a:
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CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCACGCCCGTGCCTAT

entao obtemos a matriz P:

132111211212132131121121112220133221121131231121101211123211303
123111311313123121131131113330122331131121321131101311132311202
231222122121231232212212221110233112212232132212202122213122303
213222322323213212232232223330211332232212312232202322231322101
212333233232312313323323332220311223323313213323303233321233101
321333133131321323313313331110322113313323123313303133312133202
032000200202032030020020002221033220020030230020010200023200313
023000300303023020030030003331022330030020320030010300032300212
230222022020230232202202220001233002202232032202212022203022313
203222322323203202232232223331200332232202302232212322230322010
320333033030320323303303330001322003303323023303313033302033212
p— |[302333233232302303323323332221300223323303203323313233320233010

031000100101031030010010001112033110010030130010020100013100323
013000300303013010030030003332011330030010310030020300031300121
130111011010130131101101110002133001101131031101121011103011323
103111311313103101131131113332100331131101301131121311130311020
310333033030310313303303330002311003303313013303323033301033121
301333133131301303313313331112300113313303103313323133310133020
021000100101021020010010001113022110010020120010030100012100232

111011010120121101101110003122001101121021101131011102011232
111211212102101121121112223100221121101201121131211120211030
222022020210212202202220003211002202212012202232022201022131
222122121201202212212221113200112212202102212232122210122030

—

Passo 12 -Verificar se a sequéncia de DNA é palavra-co6digo de acordo com os

padroes de erros estabelecidos: D(a, b) = 0, D(a, b) =1 e D(a, b) = 2
Vamos analisar se as sequéncias (sem diferenga, com 1 ou com 2 nucleotideos de

diferenca da sequéncia postada no NCBI) sao palavras codigo dos codigos (n, k, djy) usando

a equacao v.HT = 0, da seguinte maneira:

a) para analisarmos as 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. As palavras codigo encontradas sao armazenadas.

b) ja para analisarmos as sequéncias de DNA com até 2 nucleotideos de diferenga
da sequéncia de DNA original, consideramos todas as combinacoes 2 a 2 dos n nucleotideos
de comprimento da sequéncia para as 24 permutacoes. As palavras coédigo encontradas

sao armazenadas.

Como os demais passos do algoritmo sao analogos ao apresentado no exemplo do

Capitulo 3, passemos aos resultados desse algoritmo.

Como resultado das simulagoes da enzima ATP6 para D(a,b) = 1, diferindo em um
nucleotideo da sequéncia do NC'BI, foram obtidas 8 palavras codigo, listadas a seguir:
Palavra codigo: 3 de rotulamento C :: (A =0,G=1,C =2, T = 3)

Qaa: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..H..A. .R..A..Y.
Ont: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCACGCCCGTGCCTAT
OLb: 231222122121231232212212221110233112212232132212202122213122303
GLb: 231222122121231232212212221110233112212232132212201122213122303



Gnt: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCAGGCCCGTGCCTAT
Goo: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..Q..A..R..A..Y.

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

Qaa: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..H..A..R..A..Y.
Ont: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCACGCCCGTGCCTAT
OLb: 213222322323213212232232223330211332232212312232202322231322101
GLb: 213222322323213212232232223330211332232212312232203322231322101
Gnt: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCAGGCCCGTGCCTAT
Goo: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..Q..A..R..A..Y.

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

Qaa: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..H..A..R..A..Y.
Ont: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCACGCCCGTGCCTAT
OLb: 320333033030320323303303330001322003303323023303313033302033212
GLb: 320333033030320323303303330001322003303323023303310033302033212
Gnt: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCAGGCCCGTGCCTAT
Goo: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..Q..A..R..A..Y.

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

Oaa: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..H..A. .R..A..Y.
Ont: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCACGCCCGTGCCTAT
OLb: 302333233232302303323323332221300223323303203323313233320233010
GLb: 302333233232302303323323332221300223323303203323312233320233010
Gnt: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCAGGCCCGTGCCTAT
Goo: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..Q..A..R..A..Y.

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

Qaa: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..H..A..R..A..Y.
Ont: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCACGCCCGTGCCTAT
OLb: 031000100101031030010010001112033110010030130010020100013100323
GLb: 031000100101031030010010001112033110010030130010021100013100323
Gnt: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCAGGCCCGTGCCTAT
Goo: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..Q..A..R..A..Y.

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

76
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Oaa: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..H..A. .R..A..Y.
Ont: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCACGCCCGTGCCTAT
OLb: 013000300303013010030030003332011330030010310030020300031300121
GLb: 013000300303013010030030003332011330030010310030023300031300121
Gnt: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCAGGCCCGTGCCTAT
Goo: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..Q..A..R..A..Y.

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

Oaa: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..H..A. .R..A..Y.
Ont: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCACGCCCGTGCCTAT
OLb: 120111011010120121101101110003122001101121021101131011102011232
GLb: 120111011010120121101101110003122001101121021101130011102011232
Gnt: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCAGGCCCGTGCCTAT
Goo: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..Q..A..R..A..Y.

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

Oaa: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..H..A. .R..A..Y.
Ont: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCACGCCCGTGCCTAT
OLb: 102111211212102101121121112223100221121101201121131211120211030
GLb: 102111211212102101121121112223100221121101201121132211120211030
Gnt: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCAGGCCCGTGCCTAT
Goo: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..Q..A..R..A..Y.

Essas palavras codigo sao diferentes em termo do alfabeto do codigo Z4 = {0, 1, 2, 3},
no entanto quando as rotulamos para o alfabeto do codigo genético N = {A,C, G, T/U}
elas sao iguais, resultando em tnica sequéncia de DNA. Como as sequéncias de DNA re-
produzidas sao iguais, é suficiente analisar apenas um dos casos (Figura 14). Ressaltamos
que a diferenca do digito nessas palavras c6digo sempre ocorre na mesma posicao.

A Figura 14 |, mostra a sequéncia de direcionamento da enzima ATP6 reproduzida
pelo codigo Klein-linearidade ((63, 57, 3), BCH primitivo sobre GR(4,6), rotulamento
C), através do polindomio primitivo p(z) = 2%+ 2° + 1 e do polinomio gerador g (z) =
2% 4 3z° + 227 + 1.

Observe que, na posi¢ao da trinca 17 houve uma troca do nucleotideo citosina (CAC)
por um nucleotideo guanina (CAG), ocasionando a troca de aminoacido nesta posigao,
sendo a histidina (H) substituida pela glutamina (Q).

E, como resultado do algoritmo para D(a,b) = 2, diferindo em dois nucleotideos da
sequéncia do NC'BI, nao encontramos palavras cédigo com 2 digitos de diferenga da

sequéncia original.



78

Figura 14 — Sequéncia gerada com n = 63 nucleotideos

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

Qaa: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..H..A..R..A..Y.
Ont: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCACGCCCGTGCCTAT
OLb: 102111211212102101121121112223100221121101201121131211120211030
GLb: 102111211212102101121121112223100221121101201121132211120211030
Gnt: CTGCCCGCCGCGCTGCTCCGCCGCCCGGGACTTGGCCGCCTCGTCCGCCAGGCCCGTGCCTAT
Goo: .L..P..A..A..L..L..R..R..P..G..L..G..R..L..V..R..Q..A..R..A..Y.

Fonte: Da autora.

4.4 ANALISE DAS SIMULACOES DA PROTEINA MITOCONDRIAL ATP6

Do ponto de vista biolégico, a troca do aminoécido histidina pelo aminoacido gluta-
mina, identificado pelo algoritmo de geragao de proteinas, nao implica na mudanca de
polaridade do aminoacido, pois essa modificacao ocorre dentro da mesma classe hidrofi-
lica. Com isso, a principio, os efeitos fenotipicos sao menos drasticos, pois a diferenca na
natureza quimica das cadeias laterais desses aminoacidos ¢ menor, ja que no aminoacido
histidina as aminas estao presentes em sua cadeia lateral, enquanto que a glutamina tem

cadeias laterais eletricamente neutras em pH neutro, como pode ser visto na Figura 15.

Figura 15 — Estrutura quimica da histidina e da glutamina

H
o\\ | /H O\\ |I| /H
HO/C—?—_N\H /C_?_N\
CH, HO CH H
2
H, ‘ — > Iy
N— 2
/NG l
H—C_ [l /C\
"N—C HN O
H 2

Histidina Glutamina

Fonte: Da autora.

A alteracao reproduzida pelo algoritmo é classificada como uma mutacao pontual
missense, pois apenas um unico par de bases ¢ mudado, levando a troca de um aminoacido
por outro. Disfunc¢ao da ATP sintase devido a uma mutagao missense na ATP6 é uma
causa frequente de doengas mitocondriais graves.

Mutagoes na proteina ATP6 estao principalmente associadas a doenga hereditaria da
neuropatia optica de Leber (LHON), indicada pela substituigdo do nucleotideo timina
pelo nucleotideo citosina ou o nucleotideo adenina por um nucleotideo guanina; necrose
estriada bilateral, geralmente identificados pela substituicao do nucleotideo timina por

nucleotideo guanina e a doenga de NARP, que na maioria dos casos esta relacionada a
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substituicao do nucleotideo timina pelo nucleotideo citosina ou guanina.

No entanto, uma nova mutagao na regiao sobreposta do ATP6 e ATPS8 causadas por
alteracao do nucleotideo da citosina (C) por um nucleotideo de guanina (G) foi identi-
ficada, conforme apontam Blanco-Grau et al. (2013), Duno et al. (2013) e Komulainen
et al. (2016). Essa mutagao causa defeito na estrutura e produgdo do ATP, resultando
clinicamente em um fenétipo com caracteristicas tipicas de ataxia cerebelar, neuropa-
tia periférica e retinite pigmentosa (doenga NARP), diabetes mellitus e hipogonadismo
hipergonadotrépico.

Essas condigoes genéticas afetam principalmente o sistema nervoso e o sistema repro-
dutivo, ou seja, tecidos que demandam uma alta carga de energia proveniente de ATP. A
doencga de NARP possui manifestacoes clinicas que incluem neuropatia sensorial, ataxia,
convulsoes, deméncia e retinite pigmentosa (quando ha perda da visdo ocular). Diabetes
mellitus ¢ uma doenca na qual altos niveis de glicose no sangue sao encontrados por um
longo periodo de tempo. Enquanto que o hipogonadismo hipergonadotrépico ¢ uma do-
enga na qual os testiculos em homens e ovarios nas mulheres nao produzem quantidades
adequadas de hormonios sexuais.

Com isso, comparando o resultado matematico obtido com dados biolégicos, é possivel
avaliar que existe aplicabilidade do uso da teoria da codificacao no contexto biologico,
uma vez que a alteragao reproduzida pelo algoritmo no ATP6, que implica na troca do
nucleotideo citosina por um nucleotideo guanina foi comprovado por analises laboratoriais,
mostrando que a alteracao do nucleotideo interferem na fungao da sequéncia analisada.
Assim, mutagoes na regiao no gene ATP6 sao passiveis de serem estudadas por meio desse
algoritmo. Portanto, os c6digos corretores de erros sao eficientes para localizar mutagoes

em uma molécula de DNA.
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5 CONCLUSOES E SUGESTOES DE TRABALHOS FUTUROS

Um dos maiores desafios para os pesquisadores que utilizam os conceitos da teoria da
informacao, da codificacao e da comunicagao para analises de dados genéticos é mostrar a
existéncia de uma estrutura de codigos corretores de erros inerentes a estrutura do DNA.
Historicamente, a aplicacao da teoria de informacao nos sistemas biol6gicos se iniciou na
década de 70 e se impulsionou na década de 80, com o aumento dos dados genéticos. Desde
entao, as pesquisas que utilizam essa aplicagao buscam encontrar analogias entre o fluxo
de informagao biolégica e o sistema de comunicagao digital, a fim de obter uma melhor
compreensao dos padroes biologicos existentes. Rocha (2010) e Faria (2010) mostraram
pela primeira vez em seus estudos as semelhancas entre os sistemas de comunicagao e os
sistemas biolégicos, apontando para a existéncia de uma estrutura matematica nas fitas
simples do RNA e na dupla hélice do DNA associada aos codigos corretores de erros e,
com base nessas semelhangas propuseram o modelo de codificacao genética e o modelo
de codificagao gendomica, capazes de identificar, reproduzir e classificar matematicamente
diferentes sequéncias de DNA. Para a reproducao de tais sequéncias, Rocha (2010) e Faria
(2010) desenvolveram algoritmos computacionais, denominados de algoritmos de geragao
de proteinas, responsaveis pela identificacao de sequéncias de DNA, em que descrevem
a construcao dos codigos BCH sobre corpos e codigos BCH sobre anéis. Esses algorit-
mos permitem a identificagao dessas sequéncias com até dois nucleotideos diferindo das
sequéncias postadas no NC'BI, sendo entao uma ferramenta que pode ser aplicada no
estudo de anélises mutacionais.

Fundamentado nas pesquisas citadas anteriormente, o objetivo deste trabalho foi efe-
tuar um estudo da estrutura algébrica dos cdédigos BCH e gerar uma sequéncia de DNA,
por meio do algoritmo de geracao de proteinas, que possuisse uma func¢ao bioldgica co-
nhecida. Dentre as sequéncias selecionadas, a sequéncia da proteina mitocondrial ATP6
foi escolhida para ser reproduzida pelo algoritmo por atender as restrigoes impostas pelo
mesmo, além de que erros na enzima ATP6 acarretam em doencas genéticas que afetam
principalmente tecidos do sistema nervoso central, cardiovascular e muscular. Mediante
a simulacao foi possivel verificar a ocorréncia de uma troca de nucleotideo da posicao da
trinca 17 da enzima ATP6, em que o nucleotideo citosina é modificado pelo nucleotideo
guanina, levando a substitui¢ao do aminoacido histidina pelo aminoacido glutamina.

A substituicao dos nucleotideos gerada pela simulagao esta relacionada com uma mu-
tacgao atipica encontrada na enzima mitocondrial ATP6 que acarreta a doenca de NARP,
a diabetes mellitus e o hipogonadismo hipergonadotrépico. Esta mutacao foi verificada e
comprovada por meio de analises laboratoriais apenas em 2013, até entao era conhecido
que apenas as mutagoes que levam a substituicao do nucleotideo timina pelo nucleotideo

guanina ou o nucleotideo timina pelo nucleotideo citosina que poderiam estar relacionados



81

com patologias clinicas ocasionadas por mutacoes no ATP6. Sendo assim, o algoritmo de
geracao de proteinas se mostrou um mecanismo eficaz para prever uma mutacao baseada
na sequéncia de DNA original, nos levando a questionar se as alteragoes genéticas acon-
tecem de forma aleatéria ou sao resultado de uma sequéncia algébrica, ja que a mutacgao
reproduzida por este trabalho pode ser encontrada em pesquisas biomédicas.

Consequentemente, o algoritmo de geracao de proteinas pode se tornar uma ferramenta
mais barata e eficaz, se compararmos com anélises clinicas, para o estudo de analises mu-
tacionais, pois através dele é possivel investigar possiveis mutagoes que podem ocorrer em
sequéncias de DNA. Com isso, os codigos corretores de erros sao eficientes para localizar
uma mutacao em uma sequéncia de DNA, podendo ser utilizado em aplicacoes terapeu-
ticas, pois consegue reproduzir alguns mecanismos existentes no sistema biologico.

Este trabalho leva a vérias questoes a serem respondidas acerca da reproducao de
sequéncias de DNA, por meio do algoritmo de geracao de proteinas. A fim de dar pros-
seguimento a este estudo, apresentamos algumas sugestoes, tais como: gerar e reproduzir
sequéncias de DNA com comprimento maior do que 63 nucleotideos; realizar analises bi-
oquimicas das sequéncias de DNA geradas pelo algoritmo de geracao de proteinas; gerar
sequéncias de DNA utilizando os cdédigos BCH sobre a extensao de corpos e comparar os
resultados obtidos nas simula¢oes com situagoes praticas de laboratoério.

De modo a dar continuidade a esta pesquisa, o préoximo passo consiste em reprodu-
zir, mediante o algoritmo de geracao de proteinas, uma sequéncia de comprimento 127
nucleotideos. Visando atigir esse obetivo, foi realizado um levantamento prévio no banco
de dados do NCBI a procura de sequéncias de DNA que possuissem comprimento de
127 nucleotideos. Nessa busca inicial foram excluidas todas as sequéncias de DNA que
nao estavam relacionadas com sequéncias humanas. Com isso, desse levantamento foram
selecionadas 13 sequéncias que atendiam as restricoes impostas, e posteriormente foi veri-
ficado se o algoritmo de geracao de proteinas conseguiria reproduzir essas sequéncias. Das
13 sequéncias, o algortimo foi capaz de reproduz apenas 8. Por meio da geracao dessas 8
sequéncias foi analisada a troca de nucleotideo gerada pelo algoritmo e verificado se tra-
balhos biomédicos ja haviam comprovado laboratorialmente essas trocas de nucleotideos.
Apobs essa verificacao, a sequéncia de 127 nucleotideos escolhida pra ser estudada foi a
Sequence = Homo sapiens TMPRSS3 gene, DNA variation found in Japanese
hearing loss patients. Por meio da geracao dessa sequéncia seré realizada uma analise
fisico-quimica da mesma, verificando as possiveis trocas de nucleotideos que podem acar-
retam na perda auditiva na populacao chinesa. Essa anélise mais detalhada seré feita em

um trabalho futuro.
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