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1 Introducao

A teoria dos cédigos 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 cédigos corretores de erros também na transferéncia e armazenamento de informacoes
genéticas. A relagao entre essas duas dreas foi apresentada por [1] e [3], onde aponta-
ram a existéncia dos codigos corretores de erros relacionados a sequéncias de DNA, bem
como formas de reproduzir e classificar matematicamente essas sequéncias utilizando uma
analogia entre um modelo do sistema de comunicacao digital com o modelo de sistema
de comunicacdo de informacao genética, possibilitando assim andlises mutacionais. [2]
apresentaram o desenvolvimento de algoritmos e sua implementacao computacional, para
analisar sequéncias de DNA. Com isso, evidenciaram as vantagens de associar programas
computacionais com a andlise dessas sequéncias, além disso, contribuiram para a criagao
de banco de dados que armazena palavras-cédigo identificadas como sequéncia de DNA.
Para a andlise das sequéncias de DNA utiliza-se os c6digos BCH, os quais possuem ca-
racteristicas simples, porém com alto poder de deteccao de erros, tornado esses cédigos
eficientes na transmissao de informagao [4]. O estudo dos cédigos corretores de erros no
processo de transmissdo de informacao genética permite uma interessante conexao en-
tre elementos da Algebra, Engenharia e Biologia e possibilita que sequéncias de DNA
com fungoes bioldgicas distintas possam ser reproduzidas matematicamente, facilitando a
analise de mutacoes genéticas, que futuramente, pode reduzir tempo e custos laboratoriais.
O objetivo deste trabalho é apresentar o detalhamento do algoritmo proposto por [1] e [3]
a fim de identificar onde ocorreu uma mutacdo em uma molécula de DNA e como essa
alteracao pode modificar o processo de transmissao de informagao genética.
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2 Resultados e Discussoes

O algoritmo citado anteriormente possibilita a identificacao de uma estrutura de cédigos

corretores de erros nas sequéncias de DNA, além de possibilitar a classificagdo dessas
sequéncias sob um ponto de vista matemdtico. A execucdo desse programa pode ser
descrita através de 7 passos que permitem a construcao dos cédigos BCH sobre o corpo
GF(4") e sobre o anel Zy4, listados a seguir:
Passo 1: Gerar todos os polindmios primitivos com grau r, relacionados & extensao de
Galois. Passo 2: Selecionar um polinémio primitivo de cada vez e localizar o grupo das
unidades, denotado por GRx(4,7). Passo 3: Determinar o polinémio gerador e o polinémio
verificagdo de paridade do cédigo BCH. Passo 4: Determinar as permutagoes entre o
codigo genético e o alfabeto do codigo BCH Z4, dessa forma é realizado o rotulamento
das sequéncias de DNA. Passo 5: Verificar se a sequéncia de DNA gerada no Passo 4 é
palavra-cédigo de acordo com os padroes de erros estabelecidos. Passo 6: Comparar as
sequéncias armazenadas no Passo 5 com a sequéncia de DNA original, para verificar onde
os erros ocorreram. Passo 7: Selecionar outro polinomio primitivo até que todos sejam
analisados e assim ¢ finalizado o algoritmo.

Por meio do algoritmo de geracao de proteina, espera-se gerar uma sequéncia de nu-
cleotideos associados a anemia falciforme para identificar mudancas genéticas observadas
nessa doenca. Vale ressaltar que esta pesquisa estd em andamento e acredita-se que essa
analise poderd auxiliar no estudo dessa doenca, caracterizando-a matematicamente por
meio dos cédigos corretores de erros.
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