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O codigo genético é a tradugao das informagoes na estrutura das moléculas de DNA e RNA
em sequéncias de proteinas. Os cdédons do codigo genético sao formados por uma trinca de bases
nitrogenadas que possui 64 combinagoes diferentes. Assim, o codigo genético se trata da associagao
das trincas do RNA mensageiro, formadas pelas bases nitrogenadas e os aminoacidos presentes nas
proteinas.

Segundo [1] e [4], o alfabeto 4-ario do codigo genético, associado ao conjunto de nucleotideos
representado por N = {A,C,G,T/U}, correspondente as bases adenina (A), citosina (C), guanina
(G), e timina (T) ou uracila (U), pode ser relacionado ao anel Z, = {0,1,2,3}. Através desta
relagdo, existem 24 permutacoes que podem ser divididas em trés conjuntos que contém oito
permutagdes cada um, os quais sdo classificados como rotulamentos A, B e C.

Nesse contexto, diversos estudos tém sido desenvolvidos sobre a modelagem do codigo genético
através de estruturas matematicas, a fim de identificar as propriedades relacionadas aos aminoé-
cidos e possiveis interferéncias em diversas situagoes, como, por exemplo, no estudo de mutacoes
genéticas. Uma das possibilidades é a utilizagdo do c6digo de Gray para analisar as caracteristicas
de cada um dos cédons do cédigo genético.

De acordo com [3], o codigo genético pode ser representado por um hipercubo booleano 6—
dimensional. No codigo de Gray do coédigo genético, um hipercubo n—dimensional, representado
por @, consiste em 2™ nos, cada um enderecado por um nimero de identificacdo tnico de n bits;
dois noés de @, s6 estao conectados se seus enderecos de né diferem em exatamente uma posigao
de bit.

Segundo [5], o codigo de Gray “é representado por uma sequéncia de todos os nameros binérios
de n bits, tal que quaisquer dois niimeros sucessivos diferem em somente uma posi¢ao de bit.” Um
exemplo de codigo de Gray é a sequéncia G = {00,01, 11, 10}, a qual representa o codigo de Gray
2—bit. Cada codon do codigo genético pode ser associado a uma palavra-codigo do codigo de Gray
6—bit.

O objetivo deste trabalho é apresentar as palavras-codigo de um codigo de Gray associadas
a permutacao 2310 do rotulamento A do cédigo genético, bem como caracterizar as proprieda-
des fisico-quimicas dos aminoéacidos associados a essa construgao, e comparar o resultado com o
diagrama de Hasse construido em [2].

A Figura 1, construida a partir do procedimento de [3], apresenta a representagao binaria, os
codons e os aminoacidos correspondentes a permutagao 2310. Os aminoécidos estao representados
pelas letras L(leucina), V(valina), I(isoleucina), R(arginina), S(serina), G(glicina), C(cisteina),
F(fenilalanina), W(triptofano), Y(tirosina), P(prolina), D(aspartato), M(metionina), K(lisina),
H(histidina), T (treonina), Q(glutamina), E(glutamato), N(asparagina), A(alanina) e STOP.
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Bin. Codon Amin. Bin. Codon Amin. Bin. Codon Amin. Bin. Cédon Amin.
000011 UUA L 000010 uuG L 000000 uuuU F 000001 uuc F
100001 Guc v 100000 GULU v 100010 GUG A 100011 GUA v
110011 AUA i 110010 AUG M 110000 AUU 1 110001 AUC 1
010001 cuc L 010000 Ccuu L 010010 cuG L 010011 CUA L
011011 CGA R 011010 CGG R 011000 CGl R 0110¢ CG( R
111001 AGC s 111000 AGU s 111010 AGG R 11101 AGA R
001001 uGc c 001000 UGL c 001011 UGA STOP
001111 UAA STOP 001110 UAG STOP 001100 UAU Y 001101 UAC Y
101101 GAC D 101100 GAU D 101110 GAG E 101111 GAA E
111111 AAA K 111110 AAG K 111100 AAU N 111101 AAC N
011101 CAC H 011100 CAU H 011110 CAG Q 011111 CAA Q
110101 AccC T 110100 ACL T 110110 ACG T 110111 ACA gy
000101 ucc S 000100 ucu S 000110 ucG S 000111 UCA S

Figura 1: Coédigo de Gray associado a permutagao 2310 do cédigo genético.

A Figura 1 representa o codigo de Gray associado & permutagao 2310 do rotulamento A do
codigo genético, na qual os digitos 00 correspondem a base U, os digitos 01 correspondem & base
C, os digitos 10 correspondem & base G e os digitos 11 correspondem & base A. As caracteristicas
de cada c6don tomaram como referéncia a construcao do diagrama de Hasse dessa permutacao,
proposto em |[2].

Assim como no diagrama de Hasse proposto em [2], na Figura 1, os codons que codificam os
aminoécidos hidrofilicos (azul) estao separados dos que codificam os aminoécidos hidrofébicos (ver-
melho). Além disso, na lateral direita do diagrama de Hasse, os aminoacidos hidrogénio (amarelo),
bésicos (ciano) e hidroxila (rosa) estdo proximos e, na lateral esquerda, os aminoacidos hidroxila
(rosa) e cadeia alifatica (laranja) também estdo proximos. O mesmo ocorre com esses aminoacidos
na Figura 1. Também é possivel perceber que, na Figura 1, os aminoécidos sulfidrila ou tiol (roxo),
anel aromatico (verde) e STOP (preto) estdo proximos, assim como no diagrama de Hasse.

Percebe-se uma importante caracterizacao do cdédigo genético, por meio da construgao do codigo
de Gray e a conexao com a construgdo do diagrama de Hasse, proposto em [2].
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