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1 Introducao

A modelagem matemadtica do cédigo genético é algo que diversos pesquisadores vem desenvol-
vendo, a fim de analisar propriedades, caracteristicas, semelhancas, diferencgas e possibilidades de
aplicacoes em diversos estudos, como por exemplo, andlises de mutagoes genéticas.

Em [3] e [1] é feita a proposta de um modelo de um sistema de codificagdo e decodificagao
genética, no qual é feita uma bijecdo de um alfabeto biolégico, denotado por N = {A,C, G, T/U},
onde A-adenina, C-citosina, G-guanina, T/U-timina/uracila, com um alfabeto matemético, através
de um anel Z4, denotado por Zs = {0,1,2,3}. Por meio dessa bijegdo, é possivel identificar 24
permutagoes, as quais podem ser divididas em trés rotulamentos, denotados como A, B e C, de
acordo com a caracterizagao geométrica de cada um.

Em [2] é feita a proposta da construc¢ao de um diagrama de Hasse para analisar as propriedades
fisico-quimicas dos aminodcidos. A construcdo é feita baseada na modelagem matemaética dos
rotulamentos associados ao mapeamento do cédigo genético, através da construgao dos reticulados
booleanos algébricos, além dos diagramas de Hasse para os rotulamentos B e C, como forma de
compard-los com o j4 existente do rotulamento A, de [4].

Este trabalho tem como objetivo apresentar a construcao do diagrama de Hasse para a per-
mutagao 1023 associada ao rotulamento A, tendo como ideia central a posigdo dos bits nos cédons,
baseado nos reticulados booleanos construidos.

2 Desenvolvimento

A construgéo do diagrama de Hasse, proposta por [2] reflete caracteristicas bioldgicas relevantes
no estudo do cédigo genético, classificando os cédons em hidrofébicos ou hidrofilicos, além de apre-
sentar a regularidade na separagao desses cédons de acordo com a hidropaticidade. Tomando como
referéncia a complementaridade biologica das bases nitrogenadas, a existéncia de dois elementos
nao-comparaveis, um elemento méximo e um elemento minimo, foram construidos os reticulados
booleanos primal e dual, através de operagoes de algebra booleana, além do diagrama de Hasse
correspondente, onde se observou a separacao dos codons no diagrama. A proposta deste trabalho é
utilizar a ordem dos bits, que estao associados a cada um dos cédons. Essa modelagem foi denotada
como “ideia dos bits”, na qual ao invés de analisarmos as complementaridades biologicas das bases
nitrogenadas, analisamos os bits associados a elas e o seu bit complementar. Nesta modelagem,
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além de observarmos a separacao dos cdédons hidrofébicos e hidrofilicos, também observamos onde
estd localizado o aminodcido triptofano (aminodcido responsivel pelo bem estar do ser humano) e
o quao préximo ele se encontra dos cédons STOP, uma vez que essa proximidade pode ser fator
fundamental em uma mutagao genética.

A Figura 1 apresenta o diagrama de Hasse para a permutagao 1023 do rotulamento A, escolhida
aleatoriamente, usando a associacdo C-00, G-11, U-01 e A-10.
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Figura 1. Anélise dos bits do diagrama de Hasse segundo o rotulamento A.

3 Consideragoes Finais

Apos a construgao do diagrama de Hasse, observamos que os aminodcidos hidrofilicos sao
aqueles que tem os bits 10 na segunda posigao, ja os aminoacidos hidrofébicos sao aqueles que
tem os bits 01 na segunda posi¢ao, ou seja, uns sao complementares dos outros. O aminoacido
triptofano, que é identificado como (01-11-11), permaneceu préximo de pelo menos um dos cédons
STOP na construcao.

Os trés céddons STOP existentes sdo codificados como: (01-11-10), (01-10-11) e (01-10-10),
pode-se observar que dois desses codons possuem apenas uma base diferente do triptofano e isso
significa que a chance de ocorrer uma mutacao genética envolvendo esse aminoacido é grande, e
como ele é muito importante para o organismo humano, isso pode acarretar em graves problemas
na saude, um dos problemas analisados é que a falta dele no organismo pode gerar a depressao.

Referéncias

[1] L. C. B Faria, R. Palazzo Jr. Existéncias de c6digos corretores de erros e protocolos de comu-
nicagdo em sequéncias de DNA, Tese de Doutorado, FEEC-Unicamp, 2011.

[2] A.J. Oliveira, R. Palazzo Jr. Andlise Algébrica dos Rotulamentos Associados ao Mapeamento
do Cédigo Genético, Dissertacao de Mestrado, FEEC-Unicamp, 2012.

[3] A.S.L. Rocha, R., R. Palazzo Jr., M.C. Silva-Filho. Modelo de sistema de comunicagoes digital
para o mecanismo de importacao de proteinas mitocondriais através de codigos corretores de
erros, Tese de Doutorado, FEEC-Unicamp, 2010.

[4] Sanchez R.; Morgado E.; Grau R. The genetic Code Boolean Lattice, MATCH Com-
mun.Math.Comp.Chem,52pp. 29-46, (2004).

010080-2 © 2021 SBMAC



