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Resumo. Estudos realizados a partir da segunda metade do século XX, tornaram a natureza do
codigo genético conhecida. Desse modo, a modelagem algébrica envolvendo o cédigo genético tem
sido alvo de diversas pesquisas, tendo como principais objetivos a identificacdo das propriedades,
caracteristicas e implicagoes do modelo a ser estudado. Por meio do mapeamento das bases ni-
trogenadas adenina, citosina, guanina, timina/uracila, {A,C,G,T/U} com o anel Zs = {0, 1,2, 3},
é possivel obter 24 permutacoes, as quais podem ser divididas em 3 rotulamentos (A, B e C), de
acordo com as caracteristicas geométricas dos mesmos. O objetivo do presente trabalho é apresentar
uma andlise das diferengas e semelhancas fisico-quimicas dos aminoacidos, através da caracterizagdo
biolégica acerca da construgao do Diagrama de Hasse e dos calculos das distancias de Hamming
entre os codons, relacionados a uma permutacao do rotulamento C, os quais poderao ser utilizados
no processo de andlise de fendmenos mutacionais.
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1 Introducao

H4 tempos que diversos pesquisadores buscam representar o que mundo bioldgico realiza, a fim
de identificar suas caracteristicas, propriedades, fungoes e implicagoes do modelo estudado. Além
disso, a modelagem matematica associada ao codigo genético é uma &area de pesquisa que estd
em constante expansao e aprimoramento de técnicas, pois varios autores procuram estruturar e
modelar o cédigo genético, com o intuito de validar suas hipéteses.

Os cédons do cédigo genético sdao formados por uma trinca de bases nitrogenadas com a possi-
bilidade de 64 combinagdes distintas que sdo consideradas por [8] em seu estudo. Nesse trabalho, é
apresentado um modelo por meio da construgao da tabela do cédigo genético. A construgao é feita
utilizando uma bijec¢ao do alfabeto bioldgico com o alfabeto matemético Zy x Zs = {00,01,10,11}.
Desta forma, o seguinte mapeamento é proposto: G — 00, U — 10, A — 01 e C — 11, onde séo
definidas operagdes no conjunto das quatro bases do DNA, onde G representa guanina, U uracila,
A adenina e C citosina. Vale ressaltar que o procedimento realizado por [8] leva em consideracao a
importancia biolégica das bases nitrogenadas, fundamentada pela ocorréncia de erros encontrada
nos cédons, analisada na Biologia.

Segundo [9], além do cédigo genético representar uma extensao do alfabeto de quatro letras
das bases do DNA e RNA e estabelecer o emparelhamento entre as bases, devido as ligagbes de
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hidrogénio que ocorre entre elas, foi observada uma associagao entre cédons com U na posigao
da segunda base e a hidrofobia dos aminodcidos. Ja os cédons com A na segunda posicdo da
base codificam aminodcidos hidrofilicos ou polares. Acredita-se que a ordem dos cédons deva
refletir nas propriedades fisico-quimicas dos aminoacidos. Partindo da ordem das quatro bases do
DNA na rede booleana, [9] em seu estudo propdem a utilizagdo de uma dlgebra de Lie do cédigo
genético sobre o corpo de Galois das quatro bases do DNA, permitindo compreender melhor a logica
subjacente ao cédigo genético. Concluiu-se entao, que a atribuicao dos cédons e as propriedades
fisico-quimicas dos aminoacidos nao estao conectadas ao acaso, ou seja, a origem do cdédigo genético
néo foi aleatdria. Além disso, o modelo proposto por [9] pode ajudar na compreensao de eventos
mutacionais nos processos de evolucao molecular.

Uma outra proposta é a de [5], na qual é apresenta a modelagem algébrica do cddigo genético,
com o objetivo de identificar suas propriedades, caracteristicas e implicacées do modelo. E apre-
sentada uma representacao do cédigo genético por meio de estruturas algébricas, que buscam
formas de explicar fendmenos biolégicos. Sao apresentadas as estruturas dos diagramas de Hasse,
reticulados booleanos, estruturas de grupos, corpos, anéis e extensoes de Galois. Os reticulados
booleanos, bem como sua representagao através do diagrama de Hasse, podem ser ferramentas
eficazes na andlise de algumas propriedades associadas ao codigo genético.

Em [3], é apresentada a existéncia de c6digos corretores de erros e protocolos de comunicagao
em sequéncias de DNA, usando para isso estruturas matemadticas e em [6], é apresentado um mo-
delo de comunicacao biolégico de importagao de proteinas mitocondriais, que se baseia em um
sistema de comunicagao padrao, tendo como objetivo identificar estruturas matematicas associ-
adas as sequéncias de DNA. Através de uma analogia do alfabeto que estd relacionado com o
conjunto de nucleotideos N = {A,C,G,T/U} (A = Adenina, C' = Citosina, G = Guanina e T/U -
Timina/Uracila) e o alfabeto 4-drio na estrutura de anel, denotado por Zs = {0,1, 2,3} e sabendo
que ¢é desconhecido o mapeamento entre N <+ Z4, a sequéncia de DNA sera rotulada conforme as 24
permutagoes entre N <+ Z4. Pode-se organizar esse mapeamento em trés conjuntos, denominados
rotulamentos A, B e C, contendo 8 permutagoes cada, de acordo com a caracterizagdo geométrica
de cada um, que produzem um diferente nivel de ndo-linearidade para as sequéncias. Além disso,
a diferencga de cada rotulamento é a associacao de complementaridade dos nucleotideos.

Por meio deste trabalho, tem-se como propdsito a apresentacao da construcao do Diagrama de
Hasse para a permutagao 2031 do rotulamento C| a caracterizagao biolégica acerca dessa construgao
e uma analise das diferencas e semelhancas fisico-quimicas dos aminodacidos acerca dos calculos das
distancias de Hamming entre os cédons, os quais poderao ser utilizados no processo de andlise de
fen6menos mutacionais.

2 Revisao de Conceitos

Nesta Secao serdo apresentados os principais conceitos tedricos utilizados neste trabalho. As
referéncias utilizadas foram [1], [2] e [4].

2.1 Elementos de Biologia

A célula é a menor unidade morfofisiolégica de um ser vivo. Ela foi descoberta por Robert
Hooke (1635-1703), no ano de 1665, ao examinar um pedaco de cortica em seu microscépio. Os
nucleotideos sao unidades de moléculas de um acido nucleico que estao presentes nas células e
que estao presentes no metabolismo como transportador de energia. Em todas as células vivas
se encontram os acidos nucleicos, que tém a fungao de conter, transmitir e traduzir informagoes
genéticas dos seres vivos. Todos os organismos vivos apresentam acidos nucleicos na forma de
dcido desoxirribonucleico (DNA) e dcido ribonucleico (RNA).
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O DNA é um polimero, ou seja, uma longa cadeia de nucleotideos. Sua funcdo é armazenar
informagao genética dos seres vivos. Conforme [1], 0o DNA é formado por uma dupla hélice com giro
para a direita e parece uma escada de caracol molecular. Cada nucleotideo do DNA é constituido
por um grupo fosfato, uma pentose (desoxirribose) e uma dentre quatro bases nitrogenadas: ade-
nina (A), guanina (G), citosina (C) e timina (T), que estdo interligadas por pontes de hidrogénio.
J4 0 RNA é um polimero de fita simples e possui uma pentose (ribose) em seus nucleotideos em
vez da desoxirribose encontrada no DNA. O RNA possui a uracila (U) no lugar da timina (T) em
sua composi¢do. O DNA e o RNA sdo os responsaveis pela sintese proteica. Para que esse processo
ocorra, € necessario que a célula transcreva e traduza a informacao do cédigo genético.

As proteinas apresentam-se sob intimeras formas e tamanhos e sao as macromoléculas de maior
abundancia nos seres vivos. Elas estao presentes em todas as células e desempenham fungoes vitais
dos seres vivos. As proteinas sdo polimeros constituidos basicamente de aminodcidos.

Cada molécula de DNA se diferencia pela sequéncia de bases nitrogenadas que elas apresentam,
e essa sequéncia é que vai formar o cédigo genético, ou seja, essa sequéncia de bases do DNA se
relaciona com a sequéncia correspondente de 20 aminodacidos para a formacao das proteinas. Entao,
essa correspondéncia permite identificar o aminodcido especifico de cada cédon. Esses cédons sao
formados por uma trinca de bases nitrogenadas com 64 combinagdes possiveis. As bases sdo
formadas pela adenina, citosina, guanina e timina/uracila, que sao representadas pelas letras A,
C, G e T/U respectivamente, e representam o alfabeto do DNA.

2.2 Elementos de Algebra

Definicao 2.1. Um conjunto nao vazio G e uma operagao (z,y) — xxy sobre G € chamado grupo
se essa operagdo estiver sujeita ds sequintes propriedades: Associativa: (a * b) x ¢ = a * (b xc),V
a,b,c € G; FExisténcia de Elemento Neutro: 3 um elemento e € G tal que axe =ex*a=a, v
a € G; Elemento Simétrico: ¥ a € G, 3 um elemento a' € G tal que a xa = =d xa=e.

Se o grupo obedecer a propriedade da comutatividade, ou seja, se axb=bx*a,V a,b € G, entao
esse grupo recebe o nome de grupo comutativo ou abeliano.

Definigao 2.2. Um conjunto nao vazio A e um par de operagoes sobre A, respectivamente uma
adigdo (x,y) — x+y e uma multiplicacio (x,y) — zy (oux.y), € chamado de anel se estiver sujeito
as sequintes propriedades - Para a soma: (A,+) € um grupo abeliano; Associativa: (a + b) + ¢ =
a+(b+c), Va,bce A; Comutativa: a+b=>b+a,V a,b € A; Existéncia de Elemento Neutro: 3
um elemento 04 € A tal que a+04 =04 +a =a,V a € A; Existéncia de Elemento Oposto: ¥V a €
A,3—a € A, tal que a+(—a) = (—a)+a = 04. Para a multiplicagéo: Associativa: a.(b.c) = (a.b).c,
YV a,b,c € A; Distributiva (em relagao & adigdo, ¢ direita e d esquerda): a.(b+c¢) = a.b+ a.c e
(b+c)a=ba+ca, VabceA.

Definigao 2.3. Quando um conjunto possui um numero finito de elementos, a relagcao de or-
dem possui uma representacao grdfica adequada para as suas propriedades. Essa representacdo €
denominada “diagrama de Hasse” ou “diagrama de linha”.

Definigao 2.4. O peso de Hamming de um vetor v, cuja notag¢io é w(v), é definido como sendo
o numero de elementos nao nulos em v. Para um vetor bindrio, o peso de Hamming € igual ao
numero de digitos “1” contidos em v.

Definicao 2.5. A distancia de Hamming entre dois vetores cddigos, v e x, cuja notagdo é d(v, x),
€ definido como sendo o numero de posicdes em que os digitos dos dois vetores que sao diferentes
entre si. Para o caso bindrio, a distancia de Hamming pode ser determinada facilmente pela
propriedade de adi¢cao modulo-2, pois ela € igual ao numero de digitos “1” contidos no vetor
resultante da operagao v ® x.

d(v,z) = w(v® x). (1)
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3 Desenvolvimento

O diagrama de Hasse é uma forma organizada de apresentar os cédons do cédigo genético, com
o objetivo de analisar as propriedades dos aminodacidos e classificar os cédons de acordo com a
sua hidropacidade e outras caracteristicas. Para a construcao utilizou-se a permutacgao 2031 do
rotulamento C. Uma observagio é que a atribuigdo {0,1,2,3} de Z4 é feita em relagdo a ordem
{A,C,G,U} em N, ou seja, as bases sdo estabelecidas na seguinte ordem: adenina (A), citosina
(C), guanina (G) e por fim, uracila (U). Utilizando a permutacao escolhida, foi estabelecida a
seguinte associacao, levando em consideracao a ordem das bases apresentadas anteriormente e a
associagdo com elementos do conjunto Zs X Zo: A —11, C' — 00, G — 01 e U — 10.

O diagrama de Hasse (Figura 1) é composto por 64 cédons, dispostos em 7 linhas. Cada linha é
apresentada da seguinte forma: Na 12 linha tem-se o c6don que apresenta seu elemento maximo,
atribuido por 11. Na 72 linha tem-se o cédon que apresenta elemento minimo, atribuido por 00.
A 22 linha é constituida por seis cddons organizados da esquerda para a direita. Biologicamente,
como se a leitura fosse no sentido 5 — 3’. A 62 linha ¢é constituida no sentido oposto &4 22 linha
(3’ = 5'), ou seja, da direita para a esquerda, respeitando a complementariedade algébrica: 00 — 11
e 01 — 10. As bases nitrogenadas referentes a essa complementaridade algébrica sdo: A - C e G -
U, ou vice-versa. A 32 linha e 52 linha sao constituidas por quinze cédons cada uma, e segue o
mesmo procedimento das linhas 2 e 6. A 42 linha é constituida por vinte cédons e a escrita dos
codons € realizada respeitando a complementaridade algébrica seguindo das laterais para o centro.

Cada cédon disposto no diagrama de Hasse apresenta sua representacao vetorial. O nimero de
cédons existente em cada linha estd relacionado com o nidmero de zeros (0) ou uns (1) que cada
coédon possui. Além disso, no diagrama de Hasse, a relacao de ordem é feita tomando como base
um determinado nimero de arestas. Cada aresta determina a distancia de Hamming entre cédons.
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Figura 1: Diagrama de Hasse do Rotulamendo C' para a permutagio 2031.
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Analisando a complementaridade das bases nitrogenadas do Rotulamento C, nota-se a uniao
das bases adenina (A) com citosina (C) e guanina (G) com uracila (U). Considere como exemplo
a cadeia CUC, UCC, CCU, CCG, GCC, CGC tem como imagem a anti-cadeia AUA, UAA, AAU,
AAG, GAA, AGA, seguindo a complementaridade algébrica dos cédons. Na lateral direita estao
os cédons hidrofébicos, aqueles que nao possuem “afinidade” com a dgua (estao representados em
vermelho) e no centro superior no diagrama, estdo os cédons hidrofilicos, aqueles que possuem
“afinidade”com a dgua (estdo representados em azul). Diferente dos cédons hidrofébicos nao
observa-se uma regularidade na distribui¢do dos cédons hidrofilicos (Figura 1).

O cédon UGG (anel aromético), ficou distante do cédon UGA (STOP), e ele se encontra na
cadeia lateral direita. Os cédons com caracteristica cadeia alifatica estao no centro inferior do
diagrama e os cédons com caracteristica hidroxila, no centro do diagrama. Na lateral direita, estao
os cédons com caracteristica hidrogénio, basicos, sulfidrila ou tiol e alguns cédons com carateristica
hidroxila.

Conforme a proposta de [7], serdo apresentadas a seguir as médias das distancias de Hamming
entre os pares de aminodcidos, como as distdncias médias entre os seus respectivos cédons (Ta-
bela 1). Foram calculadas as distdncias de Hamming entre cada um dos céddons que codificam
determinado aminoacido, em seguida, foi realizada a média entre essas distancias.

A distancia de Hamming entre os cédons é o nimero de posigoes (base) em que os cédons se
diferem, por meio da associacao estabelecida do conjunto Zo X Zy. Pode-se notar que os valores
das médias das distancias de Hamming maiores ou iguais a 4 aparecem em negrito, pois sao
considerados valores altos para essas distancias, de acordo com [7].

Tabela 1: Médias das distancias de Hamming entre pares de aminodcidos do Rotulamento C.
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*Representagéo dos aminoacidos por um unico simbolo. A - Alanina, C - Cisteina, D - Ac. Aspaértico,
E - Ac. Glutamico, F - Fenilalanina, G - Glicina, H - Histidina, I - Isoleucina, K - Lisina, L - Leucina,
M - Metionina, N - Asparagina, P - Prolina, Q - Glutamina, R - Arginina, S - Serina, T - Treonina, V -
Valina, W - Triptofano, Y - Tirosina.

Segundo [7], quando se obtém valores maiores nas médias das distancias de Hamming entre
pares de cédons, é sabido que elas sao as mais perigosas, pois pode-se alterar as propriedades
dos aminodcidos e as fungoes bioldgicas das proteinas, acarretando até riscos de grandes mutagoes
genéticas. Pode-se notar que aminoacidos com grandes diferengas em suas propriedades apresen-
taram altos valores de distancias de Hamming.
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4 Analise dos Resultados

Com base nas caracteristicas de cada aminoacido codificado pelos seus respectivos cédons, serao
analisadas algumas diferencas e semelhangas bioldgicas acerca dos calculos obtidos na Tabela 1.

O c6don UGG codifica o aminodcido triptofano (W) e os cédons GUU, GUC, GUA e GUG
codificam o aminodcido valina (V). A distancia média entre o cédon UGG e os c6dons GUU, GUC,
GUA e GUG é igual a 5. O triptofano (W) é um anel aromdtico e a valina (V) é um aminodcido
hidrofébico. Os cédons AUU, AUC e AUA codificam o aminoécido isoleucina (I), que é hidrofébico.
A distancia média entre esses cédons e o cédon do aminodcido triptofano é igual a 4,33. Os c6édons
GAU e GAC codificam o aminodcido dcido aspartico (D), e sua distdncia média com o cédon que
codifica o aminodcido triptofano (W) é igual 4,5. O &cido aspértico (D) é hidrofilico, sendo este
diferente do triptofano. Os cédons GCU, GCC, GCA e GCG codificam o aminoédcido alanina
(A), sendo uma cadeia alifitica. A sua distdncia média com o cédon do aminoécido triptofano é
igual a 4. J4 os c6dons UGU e UGC codificam o aminodcido cisteina (C), que s@o cddons com
caracteristicas sulfidrila ou tiol. A distancia média com o cédon de aminodcido triptofano é igual
a 1,5. Pode-se observar que no diagrama da Figura 1 esses cdédons estao préximos do cédon do
aminoécido triptofano (W), concluindo assim, que eles possuem caracteristicas em comum.

Os c6dons CGU, CGC, CGA, CGG, AGA e AGG codificam o aminoécido arginina (R), que sao
c6édons classificados como bésicos e os cédons GUU, GUC, GUA e GUG codificam o aminoédcido
valina (V), que possui caracteristica hidrofébica. Pode-se notar que a distancia média entre os
c6dons desses aminodcidos € igual a 4. Os cédons UUU e UUC codificam o aminoécido fenilalanina
(F). Como é um aminodcido com caracteristica hidrofébica, pode-se notar que a sua distancia média
entre o aminodcido arginina (R) é igual a 4,17. O ¢6don AUG codifica o aminodcido metionina (M),
sendo este hidrofébico. A distdncia média dos cédons do aminodcido arginina (R) entre os cédons
do aminodcido metionina (M) é igual a 4,17. J& os cédons GGU, GGC, GGA e GGG codificam
o aminodcido glicina (G), que sdo cédons que tem hidrogénio como caracteristica. A distancia
média com o cédon do aminodcido arginina (R) é igual a 2. Pode-se notar que tanto os cédons que
codificam o aminodcido arginina (R) quanto os cédons que codificam o aminoécido glicina (G) estao
préximos um do outro, no diagrama (Figura 1), concluindo assim que eles possuem caracteristicas
em comum.

Os cédons ACU, ACC, ACA e ACG codificam o aminodcido treonina (T), que é classificado
como hidroxila. A distancia média com o cédon do aminodcido serina (S) é igual a 2. Como
os aminodcidos serina (S) e treonina (T) sdo classificados como hidroxila, possuindo as mesmas
caracteristicas, faz sentido o fato delas estarem tdao préximas uma da outra no diagrama (Figura
1). Assim, justifica o valor da média entre eles ser menor.

Pode-se observar os outros casos na Tabela 1 com o diagrama (Figura 1) construido. Além
disso, se forem efetuadas as analises de todos os casos, nos quais, as distdncias médias entre as
distancias de Hamming foram maiores ou iguais a 4, as suas distancias estao refletidas no Diagrama
de Hasse, com base nas diferencas bioldgicas entre os cddons.

5 Consideragoes Finais

Diante do exposto, percebe-se uma interessante caracterizacao algébrica associada ao mapea-
mento do cédigo genético, permitindo uma analise bioldgica acerca da construgao do diagrama de
Hasse para a permutacao 2031 do rotulamento C, de acordo com as caracteristicas dos aminodcidos.
Além disso, pode-se observar com a Tabela 1, que o diagrama de Hasse reflete de forma signifi-
cativa as caracteristicas fisico-quimicas dos aminoacidos baseados nos célculos das distancias de
Hamming, de forma a poder utilizar esse resultados em estudos de fenomenos mutacionais.
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