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Resumo

A proposta deste trabalho é apresentar uma abordagem aos processos genéticos
e moleculares, utilizando a teoria de comunicagoes e codificagao na modelagem do
dogma central da biologia molecular. A partir desta modelagem associamos o codigo
genético a um modulador de um sistema de comunicacao. Mais especificamente, tal
procedimento consiste em construir uma constelacao de sinais a partir dos subgru-
pos de S3 e Sy baseado no cédigo genético. Considerando este método algébrico de
construcao de sinais, propomos duas possiveis constelagoes de sinais para o codigo
genético. A representacao do codigo genético em constelacoes de sinais correlaciona-
das deu origem a idéia de “constelacao de sinais concatenadas”, idéia inovadora na
teoria de comunicacao e codificacao. As constelacoes de sinais concatenadas possui
a propriedade de correcao de erros, consistindo de novos conceitos tteis para utiliza-
¢ao na teoria da comunicacao e codificacao. Por outro lado, estas representacoes do
coddigo genético nao sao Unicas pois, até o presente momento, desconhecemos uma
algebra que descreva o codigo genético juntamente com as suas particoes geradas
pelos aminoacidos.

Palavras-chave: Aminoacidos. Proteina. DNA e RNA. Cédigo genético. Particao
do cédigo genético. Dogma central da biologia molecular. Sistema de comunicacao.
Constelacao de sinais. Grupo de permutacoes. Isomorfismo. Teorema de Cayley.
Teorema de Burnside. Orbita de um conjunto. Representacoes de grupo. Classes
conjugada.



Abstract

The purpose of this work is to present an approach to the genetic and molecular
processes by use of the communication and coding theory in modelling the central
dogma of the molecular biology. From this modelling we associate the genetic code
to a modulator in the communication system. More specifically, such a procedure
consists is in the construction of a signal constellation by use of the S3 and Sy
permutation subgroups based on the code genetic. By considering this algebraic
method of signal design, we propose two possible signal constellations to the genetic
code. The representation of the genetic code as correlated signal constellations
provides the idea idea of “concatenated signal constellation”, an innovative idea in
communication and coding theory. The concatenated signal constellations have the
property of error-correction, a new concept being introduced. On the other hand,
these representations of the genetic code are not unique for currently, we do not
know an algebraic structure capable of describing the genetic code together with the
partitioning generated by the amino acids.

Key-words: Amino acids. Protein. DNA and RNA. Genetic code. Partition of the
genetic code. Central dogma of molecular biology. Communication system. Signal
constellation. Permutation groups. Isomorphism. Cayley’s theorem. Burnside’s
theorem. Orbit of a set. Group representations. Conjugacy class.
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Capitulo

Introducao

1.1 Historico

Em abril de 1953, os pesquisadores James Watson e Francis Crick, por meio de uma pu-
blicacao na revista “Nature”, elucidaram a estrutura de uma molécula complexa, a molécula
de DNA, comparando-a com uma escada de cordas. Essa descoberta foi fundamental para o
desenvolvimento da biologia molecular nos anos seguintes. Em 1957, o proprio Francis Crick
estabeleceu o dogma central da biologia: propos que a informacao gerada no DNA é trans-
crita para o RNA mensageiro (mRNA) e traduzida em proteina. Um pouco mais tarde, em
1968, Marshall W. Nirenberg, Robert W. Holley e Har Gobind Khorana, ganharam o prémio
nobel de medicina por trabalhar na interpretacao do cédigo genético e suas funcoes na sintese
de proteina. Linguagem a partir da qual passamos a entender a relacao entre os nucleotideos e
os aminoacidos e, portanto, conseguimos entender como uma proteina é produzida.

Sabemos que o codigo genético consiste de seqiiéncias especificas de nucleotideos, organizadas
linearmente, seqiiéncias que sao produzidas a partir do DNA. Cada posicao na molécula de DNA
pode ser ocupada por um dos 4 nucleotideos, enquanto que ao longo da molécula de uma proteina
podemos ter qualquer um dos 20 aminoacidos ocupando uma posicao na estrutura da proteina,
variando conforme a funcionalidade da proteina.

Dessa forma, a palavra-codigo do cédigo genético devera ter comprimento 3, ou equivalen-
temente, as 64 possibilidades de combinagoes dos 4 nucleotideos.

Desde 1966 o codigo genético ou cédigo do DNA foi completamente decifrado. Obtendo,

assim, resultados importantes como:
1. todos os aminoacidos nas proteinas sao codificados por uma combinagao de trés bases,

formando uma tripla chamada cédon;

2. um aminoacido pode estar associado a mais de um cédon (Veja Tabela 1.1) e, por isso, o

codigo é dito degenerado;
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3. 0 c6don AUG é o tnico que além de codificar um aminoacido também funciona como um

sinalizador de iniciacao, informando o inicio da seqiiéncia formadora da proteina;

4. os cédons UAA, UAG, e UGA funcionam como sinalizadores de terminacao informando o
término da seqiiéncia formadora da proteina, ao invés, de codificar aminoacidos como os

cédons restantes.

Nao se sabe ainda, porque no codigo genético, existem aminoacidos especificados por seis
cdédons enquanto outros sao especificados por dois e somente dois aminoacidos sao especificados
cada um por um cédon. A pergunta que se faz é: ha alguma estrutura matematica associada a
esta configuracao 7 ou ainda, sera que é possivel modelar o cédigo genético ?

A motivacao para esta proposta de mestrado surgiu destas perguntas. Sabemos que o codigo
genético ¢é a linguagem que nos permite entender como é realizada a sintese de proteina, ou seja,
a informacao recebida. Sob este enfoque podemos interpretar o dogma central da biologia como

um sistema de comunicacao, isto é,

Fonte de informagao (DNA)— Seqiiéncia na saida da fonte (mRNA) —

— Codificador (ribossomo) — Informacao recebida (proteina)

Em um primeiro momento direcionamos nosso estudo para a linguagem que traduz a infor-
macao em uma seqiiéncia de aminoacidos, especificamente para os 64 cédons do codigo genético,
peca fundamental para a codificagao da informacao.

A proposta em consideracao é associar o codigo genético a uma constelacao de sinais e para
isto ser possivel é preciso encontrar no grupo de permutacgoes Sgy um subgrupo de ordem 64
e a partir deste subgrupo caracterizar a constelagao de sinais desejada. Obviamente, nao ¢é
uma tarefa facil pois a busca de subgrupos com ordem 64 em Sgs € um problema combinatorial
complexo. Todavia, o teorema de Cayley garante que para um dado valor n todos os grupos de
ordem n estao contidos em S,,. Dessa forma, procuramos associar a cada um dos aminoacidos
uma constelagao de sinais cuja a cardinalidade corresponde a quantidade de cédons associados.
Até o momento, nao temos conhecimento de trabalhos anteriores enfocando esta tematica pos-
sibilitando, desta maneira, uma nova abordagem para o codigo genético e desenvolvendo um

ferramental matematico para uma futura aplicacao na biologia molecular.

1.1.1 Proposta do trabalho

No Capitulo 5 geramos todos os subgrupos de S3 e S; e suas respectivas representagoes de
grupo e a partir disto construimos constelagoes de sinais associada a cada subgrupo. Importante
resultado deste trabalho pois permite abordar e propor um modelo de constelagao de sinais para

o codigo genético.
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1.1.2 Descricao do problema em aberto

Representaremos o codigo genético por Xgq = {1, -+ ,xes}, onde cada x; representa um
c6don. Temos 61 cédons que representam 20 aminodcidos e trés cédons de terminacao (UAA,
UAG e UGA). Uma questao curiosa é descobrir se existe alguma estrutura matematica inerente
ao conjunto Xg4 com o objetivo de construir uma constelacao de sinais associada a Xgq. Como
nao sabemos se tal estrutura existe, uma maneira de verificar isso é gerar subgrupos de ordem 64
em Sgq, € a partir disto, construir constelacao de sinais associada a cada subgrupo. Entretanto
devido a complexidade algoritmica envolvida, mostramos o procedimento de construcao de sinais
a partir dos grupos S3 e Sy.

Outra questao interessante é a seguinte: dado um conjunto finito X e uma particao de X
em k subconjuntos, seria possivel encontrar um grupo G e uma acao de G em X, a saber,
T:G x X — X, de tal forma que as classes da relagao de equivaléncia originadas pela acao
T sejam exatamente os k subconjuntos da particao de X7 E importante salientar que este
problema pode ser descrito da seguinte maneira: dado um conjunto X e uma acao de grupo de
G em X, encontrar o nimero de parti¢oes geradas pela agao 7, (Veja Teorema 7). Acreditamos
que o raciocinio descrito anteriormente possa ser generalizado para a resolucao da conjectura
proposta a saber: Sabemos que o codigo genético é particionado em 20 tipos de aminodacidos
para 61 cédons, além dos cédons de sinalizacao. Entao, deve-se encontrar um grupo G e uma
acao 7 de G em Xg4 de tal forma que as classes de equivaléncia geradas pela acao de 7 sejam
exatamente iguais as 20 partigoes (subconjuntos) do cédigo genético, determinadas pelos 20 tipos
de aminoacidos, desconsiderando-se os cédons de terminacao. Na Tabela 1.1, representamos o
codigo genético particionado em 21 particoes, onde cada particao é representada por uma cor
e cada cor estd associada a um dos 20 tipos de aminoacidos. Em particular, a cor vermelha
estd associada aos codons que determinam o término (finalizagdo) da seqiiéncia formadora da

proteina.

1.1.3 Descricao do trabalho

Este trabalho encontra-se dividido em seis capitulos. Os préximos cinco capitulos estao
organizados da seguinte maneira:

Capitulo 2: Apresentamos, uma breve revisao dos conceitos de biologia molecular e genética
enfatizando o mecanismo de sintese de proteina e o cédigo genético;

Capitulo 3: Discutimos alguns pontos importantes sobre teoria de grupos, particularmente,
os grupos de permutacoes e representacao de grupos, parte relevante do desenvolvimento do
nosso trabalho. Voltando a nossa atencao para os conceitos de isomorfismos, classes laterais e o

teorema de Cayley e Burnside;
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Tabela 1.1: 21 partigoes: Codigo genético particionado de acordo com os 20 tipos de aminoécidos
mais os codons de finalizacao.

Capitulo 4: Fazemos uma breve introducao de um sistema de comunicagao e como a teoria
de codigos corretores de erros é incorporada ao sistema de comunicacao. Descrevemos o dogma
central da biologia e associamo-o a um sistema de comunicacoes. Interpretamos o cédigo genético
como sendo o bloco modulador em um sistema de comunicagao digital.

Capitulo 5: Neste capitulo classificamos os subgrupos do grupo de permutacao S3 e Sy e
a representacao de sinais associada a cada subgrupo. Este procedimento consiste em associar o
codigo genético ao modulador em um sistema de comunicacao, mais especificamente, consiste
em construir duas constelagoes de sinais baseadas no cédigo genético;

Capitulo 6: Finalmente, apresentamos as conclusoes e propostas para trabalhos futuros.



Capitulo

Revisao de Conceitos de Biologia

O objetivo deste capitulo é apresentar, de maneira sucinta, alguns conceitos bioldgicos e
bioquimicos 1teis para o entendimento do mecanismo bioldgico de sintese protéica e do codigo
genético. Utilizamos neste capitulo as referéncias (Lodish, Berk, Baltimore, Zipurski & Parnell
1998, Griffiths, Wessler, Lewontin, Gelbart, Suzuki & Miler 2006, Farah 2007, Lewin 2000,
Alberts, Raff, Roberts & Walter 2004).

O capitulo esté organizado como segue:

e Na Secao 2.1, estabelecemos os conceitos fundamentais necesséarios ao entendimento deste
trabalho. Sao estes: definigoes, tipos, fungoes e compartimentos que compoem as células,
bem como suas respectivas funcoes. Ainda, apresentamos a diferenca entre organismos
unicelulares e multicelulares. Na Subsecao 2.1.1, descrevemos os conceitos de atomos e
moléculas. Na Subsecao 2.1.2, definimos o conceito de célula, unidade fundamental da

vida. Na Subsecao 2.1.3, apresentamos os tipos de células e organelas celulares;

e A Secao 2.2 consiste do estudo sobre aminoacidos e proteinas. Mais detalhadamente, na

Subsecao 2.2.1 descrevemos a importancia das proteinas e suas funcgoes;

e Na Secao 2.3, desenvolvemos o estudo sobre dcidos nucléicos (RNA e DNA). Nas Subse-
coes 2.3.1 e 2.3.2, expomos as principais caracteristicas e diferencas entre as moléculas de

DNA e RNA. Na Subsecao 2.3.3, descrevemos o cddigo genético;

e Na Secao 2.4,tratamos do dogma central da biologia molecular ressaltando o mecanismo

de sintese protéica. Finalmente, na Secao 2.5, relatamos as consideragoes finais.

2.1 A Célula

Nesta secao, definimos o conceito de célula e organismos unicelulares e multicelulares. Ainda,

analisamos os diferentes tipos de células e os elementos que constituem as células, ou seja, as
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organelas celulares.

2.1.1 Atomos e moléculas

Tudo o que se encontra na natureza é formado por pequenas particulas denominadas atomos.
Como um exemplo, citamos a agua, representada por HsO, ou seja, cada molécula de dgua é
composta por dois dtomos do elemento quimico hidrogeénio ligados a um atomo do elemento
quimico oxigénio.

Um elemento quimico é uma substancia pura que nao pode ser quebrada por processos
quimicos em particulas mais simples. A tabela periddica contém mais de 100 elementos quimicos
conhecidos, dentre os quais, aqueles que sao encontrados em maior abundancia na composicao
dos seres vivos: hidrogénio, oxigénio, nitrogénio e o carbono.

O atomo é a menor unidade de um elemento quimico que conserva as suas propriedades
fisico-quimicas. Os atomos ligam-se para formar os compostos quimicos. As moléculas sao
as unidades dos compostos quimicos. Um exemplo de molécula é a molécula de agua, H50O,
que representa a quantidade minima de atomos de oxigénio e hidrogénio de tal forma que,
quando ligados (ligagdo quimica), ainda preservam as caracteristicas do composto quimico agua.
Outros compostos quimicos sao formados por muitos atomos. Assim, por exemplo, a molécula
do composto quimico glicose ¢ formada por 6 atomos de carbono, 12 dtomos de hidrogénio e 6
atomos de oxigénio.

Uma observacao importante é a forma da ligacao entre os atomos de uma molécula, ou
melhor, como eles estao rearranjados entre si, pois, de acordo com esta conformacao espacial
dos atomos temos uma representacao da estrutura da molécula.

Conforme o tamanho das moléculas em uma célula podemos dividi-las em dois tipos:

1. Micromoléculas: sao moléculas muito pequenas, formadas por uma pequena seqiiéncia
linear de atomos, como € o caso da agua, dos sais, agicares, aminodacidos e acidos gordu-
rosos. As micromoléculas atuam basicamente na producao e armanezamento de energia

na célula.

2. Macromoléculas: sao moléculas enormes, formadas por uma seqiiéncia linear de milhoes
de atomos, ou mesmo centenas de milhoes de atomos, como é o caso das proteinas e dos
acidos nucléicos, encontrados nos organismos vivos. Desempenham diversas fungoes nas
células e, no caso das proteinas, funcionam como um “sinalizador”’ou “catalisador”, pro-
tegendo a célula contra corpos estranhos ou acelerando alguma reacao quimica. Além
disso, faz parte da estrutura dos organismos vivos. No caso dos acidos nucléicos as ma-

cromoléculas sao responsaveis por transmitir e armazenar a informagcao genética contida
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no ntcleo. As macromoléculas, tais como as proteinas, sao formadas por muitas molé-
culas menores organizadas linearmente, denominadas monomeros, e que, no caso das

proteinas, correspondem aos aminoacidos.

2.1.2 Célula: Unidade fundamental da vida

Todo ciclo evolutivo da vida é composto das seguintes fases: nascimento, desenvolvimento,
reproducao, envelhecimento e morte. Durante este ciclo recebemos constantemente estimulos,
executamos fungoes, processamos informacgoes e damos origem a novos seres. Semelhantemente,
cada célula que forma nosso corpo deve passar por todo o processo do ciclo da vida. A vida
¢ definida por essas capacidades. Os seres humanos e outros organismos multicelulares sao
compostos por bilhoes ou trilhoes de células organizadas em estruturas complexas. Porém, exis-
tem outros organismos consistindo de uma tnica célula, denominados organismos unicelulares.
Exemplos de organismos unicelulares sao as bactérias e algumas algas. Mesmo esses organismos
mais simples, compostos por uma tnica célula, estao sujeitos a todas as propriedades da vida,
indicando, portanto, que a célula é a unidade fundamental da vida.

A célula é definida como sendo a menor parte de um organismo vivo capaz de desenvolver,
de forma autonoma, as fungoes basicas que caracterizam a vida: reproducao e crescimento.

Nos organismos mais complexos, denominados multicelulares, o nimero de células varia
em funcao da complexidade apresentada. No caso humano, por exemplo, estima-se que um
individuo adulto seja composto por 10 trilhoes de células.

As células que participam da formacao de um organismo nao sao todas iguais. Elas podem
assumir diferentes formas tornando-se especializadas no desempenho de determinadas fungoes.
Por exemplo, as hemacias, que sao glébulos vermelhos do sangue, tém como principal tarefa
o transporte de oxigénio no organismo, diferentemente das células hepaticas, ou hepatdcitos,
que participam da metabolizacao de algumas substancias, como, por exemplo, o dlcool etilico
e, além disso, participam da producgao da bile. Outras células como, por exemplo, as células
nervosas, tém como funcao conduzir os estimulos nervosos e sensoriais. Estas modificagoes que
ocorrem nas células, a fim de torna-las mais eficientes no desempenho de uma determinada
funcao, acabam por alterar sua forma e conteido, resultando na diferenciagao celular. Essa
divisao de trabalho que ocorre nos organismos mais complexos, representa uma grande economia
de energia, aumentando muito a eficiencia do organismo para realizar suas funcoes biologicas.
Conseqiientemente, as células que se diferenciam para realizar a mesma funcao formam um
tecido; os tecidos se organizam em orgaos para formar o individuo. Toda essa estrutura deve
funcionar de forma extremamente precisa e harmonica, caso contrario, as conseqiiéncias para

o individuo como um todo podem ser graves e, algumas vezes, tao drésticas que o tornam
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incompativel com a vida.

2.1.3 Tipos de célula e organelas celulares

O universo bioldgico é constituido por dois tipos de células: procaridticas e eucaridticas.
As células procaridticas consistem de um tnico compartimento fechado, que é delimitado por
uma membrana plasmatica; essas células nao possuem um nicleo definido e apresentam uma
organizacao interna relativamente simples (Veja Figura 2.1 (a)). As células eucaridticas, diferen-
temente das células procariéticas, contém um nucleo bem definido, delimitado pela membrana
nuclear, e o citoplasma, regiao localizada entre a membrana plasmética e o nicleo (Veja Fi-
gura 2.1 (b)). No citoplasma ha uma grande quantidade de membranas internas que delimitam
outros compartimentos altamente organizados, referidos como organelas celulares. O meio

viscoso que preenche o citoplasma juntamente com as organelas celulares ¢ denominado citosol.

(a) Prokaryotic cell (b) Eukaryotic cell
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Figura 2.1: As células procaridticas apresentam uma organizacao interna mais simples do que
as células eucaridticas. (Lodish et al. 1998)

Cada uma destas organelas tem uma funcao bem definida no trabalho geral que a célula
deve desenvolver, algumas delas aparecem representadas na Figura 2.1 (b). A célula, como
qualquer fabrica, depende de energia para funcionar. A energia é geralmente obtida através
da digestao dos alimentos. Como exemplos de organelas citoplasmaticas podemos citar as
mitocondrias, responsaveis pela producao de energia, os lisossomos, onde os alimentos sao
digeridos, o complexo de Golgi, que concentra e secreta as proteinas para o exterior da célula

e os ribossomos, organelas nas quais as proteinas sao fabricadas e que, geralmente, aparecem
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ligadas a um sistema de membranas do citoplasma, o reticulo endoplasmatico. Este processo
de fabricacao de proteinas é denominado sintese protéica. A principal diferenca entre as células
procarioticas e eucaridticas é a auséncia da membrana nuclear nas células procaridticas. Outra
diferenca importante estd na maneira em que a propria molécula de DNA esta organizada.
Por exemplo, o DNA dos eucariotos estda altamente associado com proteinas especificas para

formar nucleoproteinas que sao reorganizadas para formar cromossomos, enquanto o DNA dos

procariotos esta livre de tais proteinas estruturais.

As bactérias, virus, e algumas algas sao exemplos de organismos procariotos; as plantas e

animais sao exemplos de organismos eucariotos.

2.2 Aminoacidos e Proteinas

Os aminodacidos (aa), pequenas moléculas que compdem as proteinas, podem ser de 20 tipos
diferentes. Cada um destes aminodcidos tem um nome especifico, onde tais nomes costumam ser

abreviados tanto por trés letras quanto por uma tnica letra do alfabeto escolhida por convencao

(Tabela 2.2).

Tabela 2.1: Os 20 diferentes tipos de aminoacidos que compoem as proteinas.

Descricao dos Aminoacidos

Aminoécidos H Nomes abreviados H Abreviagao simplificada

Glicina Gly G
Alanina Ala A
Valina Val A%
Leucina Leu L
Isoleucina Ile 1

Serina Ser S

Cisteina Cys C
Metionina Met M
Tirosina Tyr Y
Fenilalanina Phe F
Tripofano Trp W
Histidina His H
Arginina Arg R
Lisina Lys K
Asparto Asp D
Glutamato Glu E
Asparagina Asn N
Glutamina Gln Q
Prolina Pro P

Treonina Thr T
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Todos os 20 aminodcidos apresentam a mesma estrutura bésica: um atomo de carbono
central aparece simultaneamente ligado a um grupo amino, a um grupo carboxila e a um atomo
de hidrogeénio. O que faz a diferenca entre um aninoacido e outro é o quarto grupo lateral
ligado ao carbono. O grupo amino tem carga positiva, enquanto o grupo carboxila tem carga
negativa. Portanto, a carga final do aminoacido depende da carga presente no grupo lateral
(Veja Figura 2.2).

.- 0 ;ﬁ;H carhoxyl group
Acid /1t 9 -
HN-C-C-OH
R - x one ?if a0 .
Pepﬁde erent ligands
HO HoQ
HZN—C|-C—I?I—(|3-C—OH
R H R

peptide bond: carboxyl group of one AA
reacts with amino group of next

Figura 2.2: Estrutura geral dos aminoacidos e logo abaixo uma ligacao peptidica. http://www.
palaeos.com/Bacteria/Lists/Glossary/Gloss.html

A sintese de uma proteina tem inicio quando o grupo carboxila de um aminoacido reage
com o grupo amino de outro, em uma reacao quimica chamada ligacao peptidica, na qual é
eliminada uma molécula de dgua (Veja Figura 2.2). O resultado desta reagao é um dipeptideo.
Observamos que um dipeptideo ainda possui em uma das pontas um grupo amino e, na outra,
um grupo carboxila. O grupo carboxila livre pode reagir com um grupo amino de outro aminoa-
cido para forma um tripeptideo. Esse processo pode se repetir indefinidamente, ou seja, nao
importa quantos aminoacidos ja foram ligados, sempre podera ser adicionado mais um grupo
carboxila livre.

Os aminoacidos ligam-se uns aos outros para formar longas seqiiéncias polipeptidicas
lineares que contém uma variedade de centenas, ou mesmo milhoes, daqueles 20 tipos diferentes
de aminoacidos. Uma proteina tipica contém entre 50 e 2000 aminoacidos e, eventualmente,
pode ser formada por duas ou mais cadeias polipeptidicas sintetizadas separadamente, que se
juntam posteriormente para formar a proteina final.

Outro fato interessante é sobre o rearranjo espacial da seqiiéncia de amino-dcidos. A pri-
meira estrutura, que é a mais simples de todas, é denominada estrutura primaria e é definida
logo apds a ligacao dos aminodcidos em uma seqiiéncia linear. Apds isso, esta longa seqiiéncia
polipeptidica, composta de aminoacidos, dobra-se em porcoes localizadas sobre si mesma, pro-
movendo diversos rearranjos espaciais na seqiiéncia de aminodcidos. Esta nova conformacao é

denominada estrutura secundaria. Analogamente, esta seqiiéncia de aminoacidos dobra-se



Capitulo 2. Revisao de Conceitos de Biologia 11

em porgoes especificas sobre si mesma, definindo uma nova conformagao denominada estrutura
terciaria. Se uma proteina em particular é formada por um complexo de mais de uma seqiiéncia

polipeptidica, a estrutura completa é denominada estrutura quartendria (Veja Figura 2.3).

Primary protein structure
i5 saquence of a chain of amino acids

Pieated sheet Alpha helix

Secondary protein structure
ocours whan the sequence of amino acids
are linked by hydrogen bonds

Pleated sheat
Tertiary protein structure
‘occurs whan cartain attractions ars presant
between alpha helicas and plested shasts

Quaternary protein structure
i 8 protein congsting of mora than one
aming acid chain

Figura 2.3: Os diferentes tipos de estruturas que podem representar uma proteina. http:
//en.wikipedia.org/wiki/Protein_structure

Desse modo ¢ possivel que um aminoacido em uma determinada posi¢ao, pertencente a uma
determinada estrutura protéica, fique proximo, por exemplo, de aminoacidos em outras posi-
¢oes, dando uma nova configuracao a seqiiéncia de aminoacidos. O modo como uma seqiiéncia
polipeptidica sera dobrada depende, aparentemente, somente da seqiiéncia de aminoacidos que
a compoe. Em outras palavras, a interacao entre diferentes grupos laterais dos aminoacidos
que formam a cadeia polipeptidica faz com que uma dada seqiiéncia de aminodcidos assuma
naturalmente uma forma tridimensional especifica.

De um modo geral, a conformacao espacial da seqiiéncia de aminoacidos determina as pro-
priedades fisico-quimicas e a funcionalidade das proteinas.

Percebemos, entao, que a proteina ¢é formada por um conjunto de aminodcidos seqiiencial-
mente ordenados (rearranjados espacialmente) sendo responsavel em realizar a maior parte das
tarefas dentro e fora das células. Além disso, incluem enzimas, anticorpos, hormonios, molécu-
las sinalizadoras, receptoras e estruturais, executando diversas tarefas de acordo com sua forma

tridimensional.



Capitulo 2. Revisao de Conceitos de Biologia 12

Portanto, entre as moléculas conhecidas, as proteinas sao estruturalmente as mais complexas

e as mais sofisticadas funcionalmente.

2.2.1 Importancia das proteinas

Este grupo de macromoléculas constituem a maior parte da matéria seca de uma célula.
Quando olhamos uma célula ao microscopio ou analisamos sua atividade elétrica ou bioquimica,
estamos, na verdade, observando proteinas. Por outro lado, as proteinas nao sao meramente os
blocos que constituem as células; elas também executam praticamente todas as funcoes celula-
res. Sao as enzimas, por exemplo, que constituem as intricadas superficies moleculares numa
célula, que promovem suas multiplas reagoes quimicas. Os anticorpos atuam em nosso orga-
nismo sinalizando, ou protegendo o corpo de alguma infeccao. Proteinas imensas na membrana
plasméatica formam canais e bombas que controlam a passagem de pequenas moléculas para
dentro e para fora das células. Algumas proteinas carregam mensagens de uma célula para ou-
tra (transporte), enquanto outras agem como integradoras de sinais, direcionando o conjunto de
sinais da membrana plasmatica para o ntcleo de células individuais. Outras funcionam ainda
como maquinas protéicas com partes moveis: a topoisomerase pode desamarrar moléculas
de DNA que apresentam nés. Outro grupo de proteinas especializadas agem como, toxinas,
movimentagao, hormonios, moléculas anticoagulantes, fibras elasticas, etc. Apesar, de toda
esta infinidade de fungoes desempenhadas pelas proteinas podemos dividi-las em dois grandes

grupos:

1. Proteinas estruturais: Da mesma forma que o tijolo e o ferro compoe a estrutura de uma
casa, este tipo de proteina participa da estrutura do organismo. Citamos como exemplos:

fibras musculares, fibras do colageno, cabelo, unha, etc.

2. Proteinas funcionais: Atuam no organismo protegendo-o de algum corpo estranho ou
transportando moléculas para dentro das células ou regulando e sinalizando em alguns
processos bioquimicos, ou promovendo e acelerando uma determinada reagao bioquimica,
receptora de estimulos internos e externos, etc. Citamos como exemplos: anticorpos,

hemoglobina, repressor de lactose, insulina, rodopsina (proteina receptora de luz), etc.

Verificamos, portanto, a multiplicidade de funcoes biologicas desempenhadas pela proteina e
a sua grande importancia para entendermos os mecanismos bioquimicos que sao realizados nas
células. Sendo de principal relevancia compreendermos a funcao realizada pelas proteinas nas

células.
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2.3 Acidos Nucléicos

Como vimos, na Subsecao 2.1.3, os &cidos nucléicos sao macromoléculas que contém toda
a informacao que determina a seqiiéncia de aminodacidos e, conseqiientemente, a estrutura e a
funcao de todas as proteinas de uma célula. A principal diferenca entre os acidos nucléicos e as
proteinas é que as proteinas desempenham um trabalho dentro das células enquanto os acidos
nucléicos sao responsaveis por transmitir a informacao genética contida no nicleo. As proteinas
sao como os operarios da fabrica, cada uma realizando uma funcao diferente de acordo com a
sua forma tridimensional. Por outro lado, os acidos nucléicos sao o sistema de computadores
dessa fabrica, que guardam em seus programas e arquivos intimeras informagoes sendo, portanto,
capazes de gerenciar o trabalho geral das células, mas eles préprios nao realizam nenhuma tarefa.

Os acidos nucléicos contém as informagoes para a producao das proteinas no local e mo-
mento adequados. A informacao referente a como, quando e onde deve ser produzido cada tipo
de proteina esta contida no material genético que se localiza dentro do nicleo. H&a dois tipos
de acidos nucléicos, quimicamente semelhantes, abreviados por DNA e RINA | que controlam
de forma integrada a sintese de proteinas. Cada proteina que sera sintetizada na célula tem
sua informacao, ou seja, a seqiiéncia de seus aminodacidos arquivada num computador central,
o DNA. Por outro lado, sabemos que o DNA se localiza na administracao da fabrica, isto é, o
nicleo, e a fabricagao das proteinas acontece nos ribossomos, organelas do citoplasma. E de se
perguntar como a informacao responsavel em fabricar proteina sai do ntucleo e chega ao cito-
plasma? A Natureza foi responsavel em solucionar esta questao. Esta informacao especificada
para fabricar uma determinada proteina funciona como um arquivo, selecionado no DNA, que é
copiado e armazenado em um “disquete” e depois transportado até o citoplasma. Este disquete
com as informacoes especificas é denominado RNA.

Deve ficar claro que toda informacao arquivada no DNA esta guardada na estrutura de sua

molécula.

2.3.1 Estrutura da molécula de DNA

O DNA é um polimero, ou seja, é formado por uma molécula muito longa composta por
um grande nimero de subunidades pequenas que se repetem, os monomeros. Neste caso cada
monomero é denomimado nucleotideo (Veja Figura 2.4). Cada nucleotideo é composto por
trés partes: um grupo fosfato, um agtiicar e uma base nitrogenada.

O nome dificil de se pronunciar do DNA, acido desoxirribonucléico, é dado pelo agicar
presente em sua molécula, a desoxirribose, formada por um anel de atomos de carbono e

oxigenio. Ligado ao a&tomo de carbono de niimero 5 do agucar aparece o grupo fosfato carregado
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Figura 2.4: Estrutura de um nucleotideo. http://bioweb.wku.edu/pix/Pix.htm

de carga negativa. Isto torna o nucleotideo, bem como toda a molécula de DNA| negativos.
As bases nitrogenadas sao assim chamadas, pois sao formadas de anéis de carbono e nitroge-
nio. Existem quatro tipos de bases no DNA (Veja Figura 2.5): duas delas maiores, adenina e
guanina, sao chamadas de purinas e sao constituidas por um anel duplo de carbono e nitroge-
nio. As outras menores, citosina e timina, sao compostas por um anel simples e sao chamadas
de pirimidinas. Uma vez que o nome de cada base comeca com uma letra diferente, elas
podem ser referidas, abreviadamente, por C, T, A e G. As bases nitrogenadas sao de extrema
importancia pois sao elas que carregam a informacao para a formacao das proteinas, pois de
acordo com a formacao das seqiiéncias em que aparecem as letras A, C, G, e T no DNA obtemos

um tipo de proteina diferente.

NH
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Adenina Guanina Citosina Uracila

Figura 2.5: Bases nitrogenadas do RNA.

Aguicar mais fosfato sao componentes invariaveis nos nucleotideos e apresentam uma fungao
unicamente estrutural na molécula de DNA. A parte que guarda a informacao importante sobre
0s programas para o processamento das proteinas sao as bases nitrogenadas. De acordo com a
base presente no DNA, existem quatro tipos de nucleotideos possiveis e que estao ilustrados na
Figura 2.6.

A molécula de DNA é constituida de duas seqiiéncias (fitas) de nucleotideos que se enrolam
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Fosfato Fosfato
Adenina Guanina
Dexoxirribose Dexoxirribose
Fosfato Fosfato
Citosina Timina
Dexoxirribose Dexoxirribose

Figura 2.6: Nucleotideos do DNA.

originando a famosa dupla hélice. As fitas s@o unidas pelos quatro diferentes nucleotideos,
representados por A, T, C e G, tendo suas bases projetadas para fora do esqueleto helicoidal
da fita (Veja Figura 2.7). E interessante observar que essas duas fitas dispoem-se de modo
antiparalelo, ou seja, cada fita tem direcao oposta uma da outra. Cada dupla hélice de DNA ¢é
estruturada em uma construgao simples sempre que houver um A sobre uma das fitas existira
um T sobre a outra, e a cada C corresponderd um G sobre a fita complementar (Figura 2.7).
Este pareamento por complemento das duas fitas é tao forte que se as fitas complementares
forem separadas e colocadas sob condigoes adequadas de temperatura e concentracao salina,
elas espontaneamente retomarao a sua estrutura fechada original.

A comparacao classica da estrutura da molécula de DNA com uma escada enrolada sobre si
mesma agora faz sentido, os degraus da escada sao formados pelos pares de bases complementares
A «—— T e C «—— G sendo os corrimaos formados pela parte fixa da estrutura do nucleotideo,
isto é, agucar mais fosfato. Portanto, conhecendo a seqiiéncia de nucleotideos de uma das
fitas ¢é possivel deduzir a seqiiéncia complementar. Logo, se temos a seqiiéncia de nucleotideos

A-C-T-G-C-A em uma fita, a seqiiéncia complementar é dada por T-G-A-C-G-T.

2.3.2 Estrutura da molécula de RN A

O RNA ¢ formado por uma seqiiéncia de nucleotideos quimicamente semelhante a estrutura
do DNA. A diferenga estrutural que ocorre no RNA em relagao ao DNA é que o agiicar presente

é a ribose ao invés da desoxirribose, por isso é denominado, acido ribonucléico. A molécula
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Figura 2.7: Estrutura da dupla hélice do DNA e a complementacao entre as bases. http:
//members.lycos.nl/TheDNApage/dnapixlb.html

de ribose difere da molécula de desoxirribose por apresentar um grupo OH ligado ao carbono
2" ao invés de um dtomo de hidrogénio (Veja Figura 2.8).

Outra diferenca é que a base timina do DNA ¢é substituida no RNA pela base uracila. Logo,
as pirimidinas no RNA sao a citosina e a uracila e as purinas sao as mesmas do DNA. Enquanto
que o DNA é formado por um duplo filamento de nucleotideos o RNA apresenta somente um
monofilamento de tamanho bem menor que as fitas do DNA.

As moléculas de RNA sao classificadas em trés tipos, de acordo com os papéis que desem-
penham nos processos de transferéncia de informagao. Comegamos pela molécula de RNA mais
importante, aquela que copia a informagao contida no DNA e transporta para o citoplasma.
Esse RNA carrega uma mensagem especifica do DNA até o citoplasma, por esse motivo é cha-
mado de mensageiro, abreviadamente mRNA. Funcionando como um disquete de computador
no qual um programa, contendo as estapas e ingredientes para a fabricacao de uma proteina
especifica, pode ser copiado fielmente para facilitar o transporte.

Os outros dois tipos de RNA tém um papel auxiliar na fabricacao de proteinas, ou seja,
na sintese protéica. O papel do RNA ribossémico (rRNA) é somente estrutural: serve como

matéria-prima ligando-se as proteinas para a composicao dos ribossomos: organelas do cito-
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HOCH, o OH HOCH, OH

T
OH H OH OH

2-Deoxyribose Ribose

Figura 2.8: Estrutura da molécula de DNA e RNA. Klug, William S.; Cummings, Michael R.
Concepts of Genetics, Paramus, NJ, U.S.A. Prentice Hall PTR, 5th Edition, 1997.

plasma nas quais ocorrem a sintese protéica. Por outro lado, o RNA transportador (tRNA)
captura os aminoacidos que se encontram no citoplasma, carregando-os para os ribossomos,

responsavel em juntar cada aminoacido e formar uma nova seqiiéncia polipeptidica.

2.3.3 O cédigo genético

O DNA presente no ntcleo controla toda a sintese de proteinas da célula. Esse controle é
efetuado por meio de moléculas de RNA que o DNA fabrica e que passam para o citoplasma
para fabricar proteinas. Para sintetizar uma certa proteina, uma determinada porcao do DNA
fabrica o mRNA, uma copia semelhante a esta porcao. Nao é uma copia igual pois a molécula
de mRNA respeita as mesmas regras de ligacao entre as bases nitrogenadas, sendo somente
a base Timina (T) do DNA substituida pela Uracila (U) no RNA. A seguir exemplificamos
como uma certa seqiiéncia de bases presente em uma das fitas do DNA é transcrita para o
RNA e, observando-se a Tabela 2.2, podemos traduzir uma seqiiéncia de informagao (c6digo)
determinando quais aminoacidos seriam adicionados na molécula de proteina:

Esta relacao, exemplificada a seguir, entre a seqiiéncia de base do DNA e a seqiiéncia cor-
respondente de aminoacidos na proteina foi sugerida por Crick em 1957. Esta linguagem que
nos permite entender como se da esta troca de informacao entre DNA, RNA e proteina é cha-

mada de cédigo genético e é equivalente ao alfabeto de uma lingua, com ponto final e inicial
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DNA ..TAC-GGT-CGT-AGT...

TRANSCRICAO —> ...ATG-CCA-GCA-TCA... (cadeia molde)
mRNA ..UAC-GGU-CGU-AGU...
N IS I FNN B

terminal terminal

~ amino carboxila
TRADUCAO ——— ¢ ¢ ¢ ¢

Proteina Tyr Gly Arg Ser

e constando apenas de 4 letras, ou seja, os nucleotideos A, C, G e U, onde o conjunto de 3
letras especifica uma palavra, tendo um total de 64 palavras, podendo ocorrer palavras com
o mesmo sentido, isto é, sinonimas. Cada palavra representa um grupo de 3 nucleotideos ad-
jacentes (cédon) que vao especificar um aminoacido na seqiiéncia polipeptidica. A tabela do
cédigo genético estabelece como uma mensagem codificada no DNA é traduzida em proteinas

(Tabela 2.2). Algumas propriedades importantes do cédigo genético sao explicitadas a seguir:

Tabela 2.2: Cédigo Genético.

12 . 3a
base 2* base base
U C A G

UuU UCU ) UAU UGU U
[J |uuc }Phe uce o | UAC }Tyr UGC }Cys C
UUA UcA (P |uaa - UGA ~ Fim A
vuG [N juca | vac ("™ luca T a
CUU CCU ) CAU 1. |CGU U
(! |cuc {; CCC {,, | CAC G |, C
CUA (7" |cca ° 1l cAA al | CGA & A
CUG ceely CAG [T |caa G
AUU ACU ) AAU Y, AGU U
A AUC }Ile ACC (., | AAC Sl ace (P C
AUA ACA " AAA . AGA 1, A
BUE Met | ACG AAG [P Aca [T G
GUU GCU ) GAU |, = [GGU U
G auc ., |Gce |, |GAC L Nelele al C
GUA (' |cca 21 GAA an | GGA Y A
GUG GCG | GAG [ |aaa G

1. Unidade: Cada cédon vai codificar um dos 20 aminoacidos, nao existe um cédon especi-

ficando mais que um aminoacido;
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2. Redundante ou degenerado: Mais de um coédon codifica um aminoacido. Ha “cédigos

sinonimos” pois existem 64 codons para especificar 20 aminoacidos;

3. Cbédon de iniciacao: O codon AUG atua tanto como cédon de iniciagao, sinalizan-do
o inicio da mensagem codificadora da proteina, como também especifica o aminoacido
metionina; Os cédons GUG e UGG também podem atuar como cédons de iniciagao mas

é pouco comuin;

4. Cbédon de finalizagao: Os codons UAA, UGG, UGA sinalizam o fim da mensagem

codificadora na proteina;

5. Interpretacao: O cdédigo nos indica quais aminodcidos sao correspondentes aos cdédons

presentes no mRNA;

6. Universalidade: O codigo genético ¢é dito universal devido ao fato de que cada aminoé-
cido é codificado por um cédon em qualquer organismo. Com excecoes em mitocondrias

de algumas espécies e no genoma nuclear de alguns protozodrios.

2.4 Dogma Central da Biologia Molecular

Nesta secao ao tratarmos do dogma central da biologia molecular, nao ficamos limitados
ao resumo esquematico DNA — RNA —— Proteina. Introduzimos, no entanto, aspectos
importantes deste fluxo de informacao genética do DNA a proteina, abordamos mecanismos
biolégicos que elucidam a nossa compreensao deste universo microbiolégico.

A descoberta da estrutura do DNA, em 1953, e a subseqiiente elucidagao de como o DNA
gerencia a fabricacao de proteina em um processo denominado Dogma Central da Biologia,
foi uma descoberta fundamental para a biologia molecular. No entanto, a representacao sim-
plificada nao reflete a riqueza das interacoes ocorridas entre DNA e RNA para a formagao de
proteina.

Estimulos que vem de dentro ou de fora da célula indicam que esta na hora de fabricar
uma determinada proteina. A partir dai, o nosso computador central (DNA) seleciona um dos
arquivos, armazenado em sua memoria, que serd copiado no disquete (RNA). A informacao esta
contida na seqiiéncia de bases de uma das fitas que formam a dupla hélice do DNA (fita molde).
Para que esta informacao chegue ao RNA ¢é necessario que a dupla hélice se abra separando
as duas seqiiéncias de polinucleotideos. O RNA ¢é entao formado a partir da fita molde do
DNA, copiando a informacao de suas bases respeitando a propriedade de complementacgao e nao
esquecendo que no RNA temos a uracila (U) no lugar da timina (T). Portanto, a informagao

contida no DNA ¢ transcrita para o RNA em um processo chamado de transcrigao.
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Curiosamente, nao se sabe a razao pela qual nos organismos eucariotos, incluindo o homem,
que nas instrugoes genéticas existem partes que podem ou nao conter informagcao 1util para a
fabricacao de uma nova seqiiéncia polipeptidica. As porc¢oes do DNA com a informacao neces-
saria para codificar proteinas sao chamadas de éxons e as porc¢oes sem sentido sao chamadas
de introns. Pelo menos até agora nao foi esclarecido uma funcionalidade para estas porgoes
aparentemente sem utilidade. Logo, quando um arquivo do DNA ¢ selecionado, o RNA copia
fielmente tanto os introns como os éxons, entretanto, antes do RNA deixar o nticleo, as porcoes
contendo os Introns sao retiradas. Assim, no mRNA maduro, aquele que efetivamente carrega a

mensagem para o citoplasma, estao presentes somente as porcoes que correspondem aos éxons.

processing pl

(D @ Translation
@ factors

tRNA \

mRNA translation

Figura 2.9: Visao geral dos trés processos bésicos da genética molecular. Lodish et al., Molecular
Cell Biology, 5th Edition.

E no citoplasma que ocorre a sintese protéica. As informacoes que especificam a proteina
estao contidas no RNA mensageiro (mRNA) que liga-se ao ribossomo e, & medida que a infor-
macao comeca a ser traduzida no ribossomo a cadeia polipeptidica vai sendo montada. Este
processo é conhecido como tradugao. O RNA transportador (tRNA), presente no citoplasma,
é o responsavel em identificar e transportar os aminoacidos corretos para o ribossomo, de acordo
com a seqiiéncia de cédons presente no mRNA. Os aminodcidos juntam-se por meio de ligagoes
peptidicas para compor a nova seqiiéncia polipeptidica (Veja Figura 2.9). Quando a seqiiéncia
polipeptidica estd completa, esta desprende-se do ribossomo formando a proteina primaéria e,
conforme a funcionalidade da proteina, dobra-se sobre si mesma até adquirir as conformagoes

necessarias para sua fungao.
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O modelo proposto DNA — RNA — Proteina, aparentemente simples, porém repleto de
mintcias, nos mostra que os mecanismos biologicos vao se tornando cada vez mais complexos
e mais ricos em detalhes. Note que o mérito do Dogma Central estd, justamente, em poder
sintetizar em uma linguagem acessivel as principais interacoes e resultados que ocorrem entre a

triade.

2.5 Conclusoes

Neste capitulo, apresentamos os principais conceitos biolégicos e bioquimicos e, com isso,
mostramos o grau de complexidade que envolve a maquinaria molecular. Mais especificamente
exibimos o processo de sintese protéica e a importancia do cédigo genético para a codificacao
da informacao, presente no DNA, para a especificacao de proteinas.

Iniciamos com a descricao da célula, unidade fundamental da vida, descrevendo suas ca-
racteristicas, fungoes e diferencas. Em seguida, apresentamos o conceito de moléculas de uma
célula, em especial, a estrutura e funcao das proteinas. Em seguida discorremos sobre as ca-
racteristicas do DNA e RNA e também sobre o Dogma Central da Biologia. Este dogma
exerce papel relevante na modelagem descrita no Capitulo 4. Finalmente, abordamos o cédigo
genético, de fundamental importancia para o entendimento da nossa proposta de trabalho, o

qual serd associado a um modulador.



Capitulo

Revisao de Conceitos Matematicos

Neste capitulo apresentamos uma breve revisao de geometria: definimos espacos métricos,
apresentamos alguns exemplos de métricas, em particular, as métricas: Euclidiana e de Ham-
ming. Abordamos com maiores detalhes as definicoes e resultados basicos sobre teoria de grupos,
parte fundamental no desenvolvimento deste trabalho. Para maiores detalhes consultar as re-
feréncias (Fraleigh 2003, Armstrong 1988, Garcia & Lequain 2002, Allenby 1993, Gilbert 1976,
Firer 2001).

3.1 Espacos métricos
Definicao 1 Um conjunto nao vazio E é denominado espago métrico se existe uma fungao
d:ExE — R, chamada métrica, que satisfaca as condigoes:
(i) d(z,y) >0 ed(xz,y) =0 se, e somente se, v =y, V x,y € E;
(i) d(z,y) =d(y,z), ¥V z,y € E;
(i)  d(x,z) <d(z,y) +d(y,z), ¥V z,y ezel.
Denotamos um espago métrico por (E,d).

Exemplo 1 Seja E um conjunto finito qualquer. Sempre é possivel definir uma métrica em IE,

chamada métrica discreta do tipo;
1, se x#Yy
d(z,y) = { 0, se z=y
Exemplo 2 Seja E™ o espaco n-dimensional, onde, E" = E x --- X E (n-vezes), definido com

n

a sequinte métrica dy(x,y) =Y i d(z;,y;), tal que;

1, se x; i
d(zi, y;) = { 7y

0, se x; =y

Neste caso a métrica dg ¢ chamada métrica de Hammaing.

22
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Exemplo 3 Seja R™ o espaco n-dimensional, definido com a sequinte métrica;

dp(z,y) = V(@1 —11)> + - + (&0 — ya)*

Neste caso a métrica dg € chamada métrica Fuclidiana.

3.2 Grupos

Definigao 2 Um grupo é um par ordenado (G,0) onde G € um conjunto nao vazio munido de
uma operacao bindria o, que € uma aplica¢ao
o: GXxG — G
(9.h) +— goh

satisfazendo os sequintes axiomas:
(i) A operagio é associativa, isto é, go (hok) = (goh)ok, ¥ g,h,k € G;
(ii) Existe um elemento neutro, isto é, 3 e € G tal que eog = goe = g, ¥V g € G;

(iii) Todo elemento possui um elemento inverso, isto é, ¥ g € G, I h € G tal que

goh = hog = e.

O grupo € dito abeliano ou comutativo se:
(iv) A operag¢ao é comutativa, isto €, goh = hog, Y g,h€QG.

Observacao 1 O elemento neutro e em (ii) € unico em G, assim como o elemento inverso h
em (iii). Denotamos o elemento inverso de g por g~—*. Para simplificar a nota¢ao, quando ndo

houver duvidas, escrevemos também gh ao invés de g o h.

Definicao 3 Seja G um grupo finito. O nimero de elementos de G € denominado ordem de
G, denotado por |G|. Em geral, para qualquer conjunto finito S, |S| representa a quantidade

total de elementos do conjunto S.

3.3 Subgrupos, grupos ciclicos

A seguir, apresentamos a definicao de subgrupo de um grupo . Conceitualmente, entende-
mos por subgrupo H de GG, um subconjunto de G, denotado por H C G, de tal maneira que H
tenha a mesma estrutura de grupo que GG. Em outras palavras, a operagao nos elementos de H
¢ a mesma que nos elementos de G.

Sabemos que H C G e, considere a operacao binaria o em H x H. Como todos os elementos
de G satisfazem o Axioma (i), em particular, tal axioma é verdadeiro para todos os elementos

de H. Isso induz a seguinte defini¢ao:
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Defini¢ao 4 Dado um grupo G com H C G, H é um subgrupo de G (denotamos H < G ) se

satisfizer as sequintes condicoes:

(i) hiho € H, ¥ hy,hy € H. (H € fechado em relagao o)
(ii)) 3eg € H, VheH. (Ezisténcia do elemento neutro em H)
(iii) h~' € H, Y heH. (Ezisténcia do inverso em H)

Verificamos que a condicao (i) é conseqiiéncia de (i), e assim, para demonstrarmos que
um dado subconjunto H C G é um subgrupo de G é suficiente mostrar que as condigoes (i) e
(111) sao validas.

Observe que se H é subgrupo de G, entao vale a seguinte relagao:
H é subgrupo de G <= Vg,h € H temos g*xh™' € H.

Note que se H satisfaz as condigoes de subgrupo, H também satisfaz todos os axiomas
de grupo e, portanto, H também é um grupo. A seguir, enunciamos alguns resultados bem

conhecidos na teoria de grupos.

Definicao 5 Dado um grupo G e um elemento g € G, se
G={g¢"|neZ},

entdo g € um elemento gerador de G e o grupo G = (g) € dito ciclico. Se g € o menor
elemento de um grupo G e o subgrupo (g) € finito, entao a ordem de g é a ordem deste subgrupo
ciclico (g). Quando dizemos que um elemento g € G € de ordem n, isto equivale a dizer que
g" = e, onde, n € o menor inteiro positivo. Caso contrario, dizemos que o elemento g possui

ordem infinita.

Proposicao 1 Se g € um elemento de ordem m em um grupo G, entao H = {g"| r € Z} é um

subgrupo de ordem m em G. Tal subgrupo € dito subgrupo ciclico gerado por g.
Teorema 1 Seja G um grupo finito de ordem n que possui um elemento g de ordem n. FEntao

G é um grupo ciclico gerado por g.

3.4 Classes laterais e o teorema de Lagrange

Definigao 6 Seja G um grupo e H um subgrupo de G. Para cada g € G, a classe lateral gH

¢ definida como sendo o conjunto

gH ={gH : he H}.
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Lema 1 Se H é um subgrupo de G, e g1, 92 € G, entao
g H =g H <— gz_lgl € H.

Lema 2 Se H ¢ um subgrupo de G entdo quaisquer classes laterais de H ou sao idénticas, ou

sao disjuntas. Em simbolos,
Vgi1,90 € H = g1 H = go
ou
gHNgH =0

Definicao 7 O indice de H em G € definido como sendo o numero de classes laterais distintas

de H em G, e serd denotado por |G : H|. Em simbolos,
G H|=[{gH : g€ G}
Teorema 2 Se H ¢ um subgrupo de um grupo finito G, entao
|G : H| x |H| =|G]|.
Tendo como base as dedugoes anteriores, podemos demonstrar o Teorema de Lagrange:

Teorema 3 [Teorema de Lagrange] Se H é subgrupo de um grupo finito G, entdo |H| divide
|G|. Em particular, para qualquer elemento g € G, |g| divide |G]|.

3.5 Homomorfismo e isomorfismo de grupos

Definigao 8 Um homomorfismo de um grupo (G,.) e um grupo (K,*) € uma aplicagio

f G — K que preserva as estruturas dos dois grupos, ou seja,
fla.b) = f(a) * f(b), Va,b €Q@q.
Definigao 9 Um isomorfismo é um homomorfismo bijetivo entre os grupos (G,.) e (K, ).

Dizemos que dois grupos G e K sao isomorfos, denotado por G ~ K, se existe um isomor-
fismo entre os grupos G e K.

Grupos ciclicos possuem propriedades importantes, a saber,
Teorema 4 Grupos ciclicos de mesma ordem sao isomorfos.

Proposicao 2 Elementos correspondentes em grupos isomorfos possuem a mesma ordem.
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3.6 Grupos de permutacoes e o Teorema de Cayley

Definicao 10 Dado um conjunto nao vazio X, uma bijecio o : X — X € denominada uma

permutacao do conjunto X.

A colecao de todas as permutagoes de X forma o grupo de permutagoes S(X) onde a operacao
é a composicao de fungdes. Verifica-se facilmente os axiomas de grupo sobre S(X).

Sea: X — Xef: X — X sao permutacoes, a funcao composta aff : X — X definida
por aff(x) = a(f(x)) também é uma permutacao. A composigdo de fungoes é associativa e a
fungao identidade e é definida por e(z) = x Vo € X.

Cada permutacao o é uma bijecao e, portanto, possui uma inversa o= ! : X — X que
também ¢ uma permutacdo; a permutacao inversa satisfaz o 'a = e = aa”!. Se X é um
conjunto infinito entdao S(X) ¢ um grupo infinito; caso contrario S(X) é um grupo finito. Se
X ¢é finito e | X| = n, isto é, X = {x1,...,x,}, entdo as permutagdes desses n elementos sao
dadas por: n possibilidades de preenchimento para a primeira posi¢ao, n — 1 possibilidades para
a segunda,..., 2 possibilidades para a (n — 1)-ésima e 1 possibilidade para a n-ésima posigao.
Assim, pelo principio multiplicativo, temos n! permutagoes em S(X), ou seja, |S(X)| = n!

Neste trabalho, estamos interessados em estudar permutagoes quando X = {1,2,3,...,n}.
Neste caso, representamos S(X) por S, e o denominamos grupo simétrico com n elementos.

De acordo com o Principio Multiplicativo obtemos o seguinte resultado:
Proposigao 3 |S,| = n!

E importante salientar que grupos de permutacoes de conjuntos que contém o mesmo ntimero
de elementos sao isomorfos.
Seo €S, eje{l,2 ..,n}, anotagao o(j) denota o valor da bijecdo o no ponto j. Desta

forma, denotamos a permutacao o pelo seguinte diagrama:
o — 1 ... n
o) ... on) )’
exibindo visualmente o dominio e o contradominio da bijecao o considerada.

Observacao 2 Se m,0 € S, sao duas permutacoes, o produto mo o ¢ uma permutacao obtida
aplicando-se primeiramente o e depois w. Adota-se tal procedimento de acordo com a noc¢ao de

composi¢ao de funcoes, ou seja, (moo)(x) =m(o(x)).

Definicao 11 Uma permutacao o € S, é chamada r-ciclo ou permutag¢ao r-ciclica se

existem elementos distintos ay, ...,a, € {1,...,n} tais que

a(al) = Qg, O‘(GZ) =as, - 704(657“*1) = Gy, O‘(ar> = an,
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onde a(j) = 5,¥j € {1,....,n}\{a1, ..., a, }; tal r-ciclo serd denotado por (ay . . . a.); o nimero

r é chamado de comprimento do ciclo. Os 2-ciclos sao também chamados transposicoes.
Proposicao 4 Um r-ciclo em S,, tem ordem r.

Observacao 3 Permutacoes que nao sao ciclicas podem ser decompostas em dois ou mais ciclos

(veja (Fraleigh 2003)).

Defini¢ao 12 Se a é uma permutagao no grupo S, e j € {1,2,3,...,n}, a orbita de j em

relagdo a o é o conjunto de todos os elementos distintos de j, a(j), a*(j),a3(j), - - -

Observagao 4 Pode-se decompor uma permutacao entre as suas diferentes orbitas, onde cada

orbita estd associada a um ciclo.

Exemplo 4 Se a érbita de j € igual {a,b,c}, onde a,b,c € {1,...,n}, seu ciclo correspondente

€ (abc), isto é, um 3-ciclo.

Se nao existem nimeros iguais entre ciclos diferentes, estes ciclos sao denominados disjun-

tos. Formalmente,

Definicao 13 Seja a € S, um r-ciclo e f € S, um s-ciclo. As permutagoes o e 3 sao

disjuntas se nenhum elemento de {1,2,...,n} € “movido” por ambas, isto €,
Vie{l,2,...,n} = aj) =j ou B(j) = J.
A seguir, apresentamos uma proposi¢ao fundamental na teoria das permutacoes:
Proposicao 5 Toda permutacao pode ser decomposta como um produto de ciclos disjuntos.

O proximo teorema é importante para a fundamentagao do nosso trabalho. Este afirma que

todo grupo finito é isomorfo a um subgrupo do grupo simétrico.

Teorema 5 [Teorema de Cayley] Todo grupo (G,-) € isomorfo a um subgrupo de seu grupo
simétrico (S(G),0).

Corolario 1 Se G € um grupo finito de ordem n, entao G € isomorfo a um subgrupo de S,,.
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3.7 Acao de grupo
Iniciamos esta subsecao definindo acao de grupos:

Definicao 14 Seja G um grupo e X um conjunto nao vazio. Diz-se que G age em X se existe
uma aplicagao 7 : G x X — X denotada por 7(g,x) = gx,Vg € G, x € X, satisfazendo as

sequintes propriedades:
(i) Para todo x € X, eqx = x, onde eg € a identidade de G;

(11) Para todo g,h € G, x € X, temos g(hz) = (gh)x.

A condigao (i) indica que a ac¢ao do elemento identidade de G é sempre trivial, ou seja, fixa
todo elemento de X. A condigao (i) relaciona a agao de grupo a sua operagao.

Sempre que um grupo age em um conjunto, tem-se uma agao de grupo (onde (i) e (ii) sao
satisfeitas).

Note que os elementos de X e de G nao necessariamente sao os mesmos.

Proposicao 6 Seja o grupo G agindo sobre o conjunto X, onde x1,29 € X e g € G. Se

gr1 = gxo, entao x1 = Ts.

Proposicao 7 Seja G um grupo que age no conjunto X. Entao, para todo g € G e x,y € X,

temos que
gx:y<:>g_1y:x.

Proposicao 8 Um grupo G age sobre o conjunto X se, e somente se, existe um homomorfismo

v:G— S(X).

O estabilizador de um elemento x € X é um conceito de fundamental importancia na teoria

de grupos, pois dele decorre o conceito de érbita de x.

Defini¢ao 15 Dado = € X, o estabilizador de =, denotado por Stab(x), € o conjunto dos

elementos de G que fixam x, ou seja,
Stab(x) = {g € G : gx = x}
O estabilizador ¢ um subgrupo:

Proposicao 9 Seja G um grupo que age em X. Entao, para todo x € X, Stab(x) € subgrupo
de G.
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Definicao 16 O conjunto de todas as imagens de um elemento x € X sob a acdo do grupo G

¢ denominado orbita de x em relacao a G e definida por
Or ={g(x) : g € G}

A orbita de x € a classe de equivaléncia de x de acordo com a relagao de equivaléncia em X,

tal que,
r=y<=3dgeG:y=g(z).

Se 7 é uma permutacao em S,,, o subgrupo gerado por v age sobre o conjunto {1,2,...,n}, e
esta definicao de érbita esta de acordo com a definicao anteriormente mencionada. O Teorema
da oérbita-estabilizador é um método alternativo para calcular o nimero de elementos de um

grupo G:

Teorema 6 [Teorema da orbita-estabilizador] Seja G um grupo que age em X. Entdo para

cada v € X,
|Oz| - [Stab(z)| = |G].

Corolario 2 Seja G um grupo finito que age em um conjunto X. Entao, o nimero de elementos

em cada orbita € um divisor da ordem de G.

Definigao 17 Se G é um grupo agindo em X, define-se o firador de g € G, denotado por

Fiz(g), como sendo o conjunto de elementos de X fizado por g, ou seja,
Fiz(g) ={r € X : g(x) = x}.

Muitos problemas combinatoriais podem ser solucionados pela aplicacao do Teorema de

Burnside:

Teorema 7 [Teorema de Burnside] Seja G um grupo finito agindo em um conjunto finito X .

Se N ¢ o numero de orbitas de X em relacao a G, entao

1 :
N = il > |Fiz(g)].
geG
Demonstragao: Considere o conjunto S = {(z,9) € X x G : g(x) = z} escrito de duas
maneiras diferentes. Observe o esquema a seguir, cujas colunas sao indexadas pelos elementos
de X e as linhas s@o indexadas pelos elementos de G. O valor 1 é alocado na posigao g(z) se

g(x) =z, e 0 caso contrério.
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Elementos de X Soma das linhas

X

Elementos .
de G glt..1 0 1 O 1 0 1 0 0 1 1 0... |F1x(g)|

Soma das 3 | Stab (X)l

Colunas

A soma das entradas na linha g é o nimero de elementos fixados por g, isto é, |Fiz(g)|. A
soma das entradas na coluna x é |Stab(x)|, o nimero de elementos de G que fixa x.
Podemos contar o nimero de elementos de S realizando a adicao por linhas ou colunas.

Assim,

S| = Y IFin(g)] = 3 |Stab(a),

geqG zeX

Escolha um conjunto representativo, x1, s, ..., xx, sendo um de cada orbita de X. Se z tem

a mesma érbita que z;, entao O, = O,,. Pelo Teorema 6, |Stab(z)| = |Stab(z;)|, e assim
N
> _|Fix(g)l = > |Stab(x)| =
geG i=1 £€0y,

N

> (10a,1) - (|Stab(z;)]) = N - (IG)),

i=1

concluindo a demonstracao.

Exemplo 5 Encontre o numero de maneiras distintas de rotular os vértices de um triangulo
equildtero, com quatro diferentes letras A, C, G, e U.

Consideracoes importantes:

(1) Temos 4% = 64 possibilidades de rotular os vértices entre as letras A, C, G e U. Os vértices

admitem rotulos iguais;
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(i) O grupo G agindo sobre X é o grupo simétrico do triangulo equildtero, ou seja, Sz =
{po, p1, p2,m1,Mm2, 13}, onde, py = z%” corresponde a rota¢ao no sentido anti-horario através
da reta que passa verticalmente pelo baricentro do triangulo e n; corresponde a rotacao
espacial (reflexao) através da reta que liga o vértice do triangulo ao ponto médio da face

oposta;

(111) po € a identidade, ou seja, rotacao de 360°. Neste caso, a identidade leva as 64 possibili-

dades de rotulamento dos vértices nele mesmo;

(iv) Para nao mudar de letras em relagdo as rotagoes de 120° e 240°, os vértices devem ter

uma unica cor para todos. Logo, temos 4 letras para cada um dos trés vértices;

(v) Para cada reta fivada em n;, temos que o vértice em que a reta passa estd fizo, assim
como a letra, o lado oposto ao vértice contém os outros dois vértices com letras idénticas,
variando entre as quatro letras dadas. Logo, temos 16 possibilidades de rotulamento dos

vértices para cada reflexao n;;
(vi) |Ss] = 3! =6.

Vamos calcular o |Fiz(g)| para cada elemento de Ss. Obtendo o sequinte resultado

|Fiz,,| = 64,
|Fixp1| - |Fi‘rp2’ =4,
|Fil’m| - ’Fixﬂ2| - |Fix773| = 16.

Logo, utilizando o Teorema 7 temos que

Portanto, temos 20 maneiras distintas de rotular os vértices do triangulo com quatro letras.

Resultado interessante pois o cédigo genético possue 64 elementos associados aos 20 tipos de
aminoacidos mais os codons de terminagao. Sera possivel encontrar uma agao 7 e um grupo G
que agindo no conjunto X = {1,2,...,64}, conduza a uma particdo N = 20, desconsiderando
os cédons de terminacao ? Mais intrigante ainda, é verificar se o niimero de elementos contido

em cada orbita gerada é igual ao nimero de cédons que representam cada aminoacido.
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3.8 Representacao de grupos

Sabemos que o conjunto G L(V') das transformagoes lineares invertiveis de um espaco vetorial
V', com a operacao usual de composicao, ¢ um grupo. No caso de V ter dimensao finita n, ao
escolhermos uma base, podemos identificar canonicamente o conjunto GL(V') com Gl,,(n, F'), o
conjunto das matrizes n x n de determinante nao nulo (sobre o corpo base de V', em nosso caso

F =), onde a operagao em GL(V) é compativel com o produto usual de matrizes.

Defini¢ao 18 Uma representagao de um grupo G em GL(V') (por abuso de notagao, escre-

vemos uma representac¢do em V') € um homomorfismo de grupos p : G — GL(V).

Definicao 19 A dimensao da representacao p é definida como sendo a dimensdo do espago

vetorial V.

Estamos interessados somente nas representacoes sobre o espaco de dimensao finita. A matriz
de representacao pode ser pensada como uma representagao de G sobre o espago R™ dos vetores

coluna.

Exemplo 6 Sejam o grupo S, de permutagioes dos elementos {1,...,n} e o espago vetorial V

de dimensao n e base {ey,...,e,}. A aplicagao

p S, — GL(V)
o — plo): V—V

n n 5
E Q€ —— E Qi€ (1)
i=1 i=1

¢ uma representacao. Observe que S, “age” em V wia permutacao de coordenadas.

Tlustragao 1 Considere o grupo Sz = {e, (123), (132),(23), (13), (12)} e o espaco vetorial R3,
cuja base canonica é {(1,0,0),(0,1,0),(0,0,1)}. Desenvolveremos o procedimento do Exemplo 6

para o elemento (123), em particular:

p: S35 — GL(3,R)
(123) — p[(123)] : R? — R?

3 3
E Q€ —— E Qi€ (1)
i=1 i=1

obtendo a sequinte representacao matricial para este elemento do grupo Ss:

1 2 3 01
p[ ( 2 3 1 ) } ((0417%,043)): (ag,a1,a9) «— | 0 0
1 0

S = O
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Deve-se observar, no entanto, a relagao entre a permutagao ocorrida nos indices dos escalares

e sua base de fixagao.

Utilizando o mesmo procedimento para os elementos restantes do grupo S3, chegamos a

seguinte representagao matricial:

100 010 00 1
01 0] =e¢f001]=0123,[100]=(@32,
00 1 100 010
010 00 1 10 0
100 | = (12,1010 ]|=013,[001]=(23).
01 100 010

Exemplo 7 D,, : Considere o grupo diedral D,, = (g, h|g> = h" = e). Entdo, a aplicagdo
J 0 —1

cos%7r sin%’T

pe— (O
—sinZ  cosZ

n n

pode ser estendida (de modo tinico) a uma representagao

p: D, — GL(2,R).

3.9 Classes conjugadas

Definigao 20 Seja H um subconjunto do grupo G e g € G. O subconjunto gHg™' = {ghg™' :
h € H} é denominado conjugado de H por g, denotado por H?. Se H e P sdo subconjuntos de
G, dizemos que H é conjugado de P, em G, se existe um elemento g € G tal que gHg™' = P.

Observagao 5 Da defini¢ao anterior seque que pst = H, onde H e P sao conjugados em G.
Se HY = P, onde H e P sao conjuntos unitdrios, escrevemos grg ' = y e dizemos que v é

conjugado de y em G.

A conjugacao determina uma relagao de equivaléncia nos subconjuntos de GG, em particular,
em todos os subgrupos de (G. Neste caso as classes de equivaléncia sao chamadas classes
conjugadas. Além disso, os elementos que pertencem a mesma classe tem a mesma ordem. A
classe conjugada de h € GG, denotada por Cl(h), é o conjunto de todos os conjugados de h, isto

é,

Cl(h) = {ghg " : g € G}.
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Exemplo 8 Considere o grupo de permutacao Ss onde os elementos (12) e (23) sao conjugados,
pois (13)(12)(13)~ = (23). Utilizando o mesmo raciocinio para (23) e (31), concluimos que 0s
elementos (12), (23) e (31) pertencem a mesma classe conjugada. Logo, as classes conjugadas

de S3 sao

{e},{(23),(13),(12)} e {(123),(132)}.
Exemplo 9 Considere os subgrupos G1 e G, contidos em Sy, tal que
Gy = {e, (1243), (14)(23), (1342)} e G = {e, (1324), (12)(34), (1423)}.

Sabemos que G1 e Go sdo conjugados, pois 3 g € Sy tal que (123)G9(123)7! = Gy, onde,
(123)~7! = (132). Entdo, os grupos Gy e Gy pertencem a mesma classe conjugada. Como grupos

pertencentes a mesma classe conjugada sao isomorfos, logo G ~ Gs.



Capitulo

Caracteristicas e Propriedades dos Sistemas de
Comunicacao e (Genético

O principal objetivo deste capitulo é apresentar uma breve introducao sobre sistemas de
comunicagoes, de maneira que possa ser 1til no entendimento da modelagem a ser descrita no
Capitulo 5. Iniciamos com o conceito de comunicacao e, em seguida, exemplos de sinais e de
aplicacoes dos sistemas de comunicacoes sao descritos. Finalmente, apresentamos o modelo
simplificado de sistemas de comunicacao em forma de diagrama de blocos, fundamental na
modelagem a ser descrita no Capitulo 5, e as conclusoes deste capitulo. Para maiores detalhes
consultar as referéncias (Lin & Costello Jr. 2004, Hefez & Villela 2002, Gilbert 1976, May,
Rintoul, Johnston, Hart, Watson & Pryor 2003, May, Vouk, Bitzer & Rosnick 2004).

4.1 Sistema de Comunicacao

O conceito de transmissao da informacao, em telecomunicagoes, pode ser entendido como
sendo o envio da informagao de uma lugar para outro, da origem ao destino. Para que se possa
realizar uma comunicacao, é necessario a utilizacao de sinais. O sinal é um fenomeno fisico
associado a informacgao. Em geral, entende-se que um sinal é uma seqiiéncia de estados em um
sistema de comunicacao que processa uma mensagem. A definicao pode mudar de acordo com
o contexto em que se esta trabalhando.

Uma simplificacao de um sistema de telecomunicagoes pode ser vista da seguinte maneira:
Fonte — Transmissor — Meio + Ruido — Receptor — Destino

Em um sistema de comunicagao, o transmissor recebe uma mensagem, e a transforma em
um sinal, que ¢é enviado pelo sistema de comunicacao até o receptor, que processa o sinal e

libera uma mensagem. Como um exemplo, o texto "Alo, quem esta falando”, ao ser transmitido

35
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via telégrafo, é convertido primeiramente em tracos, pontos e pausas, e o telegrafista aciona o
dispositivo de telégrafo criando um sinal, que é a tensao elétrica a ser transmitida por um par
de fios. Do outro lado, o receptor recebe um sinal, também na forma de uma tensao elétrica em
um par de fios. Por fim, o sinal é processado, gerando uma mensagem que se espera ser igual
ao texto original transmitido.

O sinal transmitido pelo telegrafista pode sofrer distor¢oes durante a transmissao. Estas
distorcoes podem ser tanto mudancas deterministicas e reversiveis do sinal, quanto a adicao de
ruidos completamente aleatérios. Estas distor¢oes podem ser intensas o suficiente para modificar
o conteido da mensagem, originando erros. Entao, a teoria da codificacao, cuja abordagem sera

apresentada posteriormente, surgiu na tentativa de solucionar tais problemas.

4.2 Exemplos de sinais

Os sistemas de comunicagoes podem possuir diversas camadas em que o sinal gerado por
uma camada é a mensagem a ser transmitida pela camada inferior. As mensagens e os sinais

podem ser tanto discretos quanto continuos:

e Continuo: Sao seqiiéncias de valores, normalmente definidos em instantes de tempo

periodicos;
e Discreto: Possuem estados definidos em qualquer instante de tempo.
Os sistemas de telecomunicacoes podem ser divididos em:

1. Sistemas Analdgicos: sao aqueles que conservam a forma dos sinais desde a fonte ao

destino;

2. Sistemas Digitais: sao aqueles em que a forma do sinal transmitido pode ser diferente

do sinal original.

Os sinais digitais s6 podem assumir valores discretos, enumeraveis, ou inteiros, normalmente
de um conjunto limitado de possiveis valores. De outro modo, os sinais analégicos podem

assumir qualquer valor real.

4.3 Teoria da codificagao: uma introducao

A teoria da codificagao e suas técnicas surgiram da necessidade do mecanismo de corregao de

erros em um sistema de comunicagao. Mecanismos de controle de erro podem ser caracterizados
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como corretores de erros na mensagem enviada e de controle de erros na retransmissao, garan-
tindo sua confiabilidade. Nos mecanismos corretores de erros da mensagem enviada supoe-se
que os erros irao ocorrer e, portanto, tais mecanismos sao capazes de corrigir os erros quando
aplicados a mensagem recebida.

As técnicas de controle de erros na retransmissao permitem detectar os erros na mensagem
recebida e solicitam a retransmissao da mensagem. O sistema de comunicagao ilustrado na
Figura 4.1 mostra como a teoria de codigos corretores de erros (CCE) ¢ incorporada ao sistema.
A informacao digital é codificada pelo codificador de canal e preparada para a transmissao
(modulagao). A informagao ¢ transmitida através de um canal potencialmente ruidoso, e esta,
provavelmente poderd ser corrompida pelo ruido. O sinal recebido no receptor é preparado
para que o processo de demodulagao possa ocorrer, e logo em seguida decodificada em um
decodificador de canal.

O processo de decodificagao envolve a retirada dos erros introduzidos durante a transmissao.
O mecanismo de decodificacao é eficiente desde que os erros nao excedam a capacidade de cor-
recao do codigo. Enfatizaremos quatro elementos deste sistema de comunicacao: o codificador,

modulador, canal de transmissao e decodificador.

Inf bl .
d?g?gﬁ%ggg—» Codificador Modulador

\4

Informacgéo recebida

Decodificador = Demodulador

Figura 4.1: Sistema de comunicacao e codificacao.

4.3.1 C(Cbdigos corretores de erros

A teoria da codificacao é baseada em corpos finitos, estes sao conhecidos como corpos algé-
bricos de Galois. Um corpo finito g-ario, onde ¢ ¢ uma poténcia de primo, denotado por Fj,
contendo ¢ elementos, consiste de um conjunto finito de simbolos munido com duas operagoes,
denotadas por (+) e (%),

No caso em que ¢ = 2, tem-se o corpo bindrio F, com as seguintes caracteristicas:
e Conjunto finito de simbolos S = {0, 1};

e Operagoes mddulo-2: adicao (4) e multiplicagao (*);
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e Operagoes inversas correspondentes.

4.3.2 Codificador

A informacao digital consistindo de k digitos entra no codificador, é codificada e transmitida
como uma palavra-codigo de n digitos. Na palavra-cédigo introduz-se n — k digitos de redun-
dancia, e os k digitos de informacao sao conservados, onde n > k. A Figura 4.2 ilustra este
esquema mencionado.

A taxa de codificacdo R é denotada por

R =

k
N
n
e representa a razao entre os nimeros de digitos na entrada no codificador e o niimero de digitos
na saida do codificador. Quanto menor a taxa de codificagao maior o grau de redundancia n—k,

ou seja, mais digitos podem ser utilizados para a correcao e controle dos erros.

Codificador

k digitos de informagfo

n-kdigitos |k digitos de informagfio

A
v

Figura 4.2: Codificador de k digitos.

O codificador combina os k simbolos de entrada com os n — k simbolos redundantes, baseado
em algoritmos deterministicos, embora métodos de codificacao aleatorios possam ser utilizados
(Shannon & Weaver, 1949).

Para cada seqiiéncia de informagao existe uma unica palavra-cédigo. Em um alfabeto g-ario
(q é poténcia de primo) o codificador produzira ¢* palavras-cédigo. Como um exemplo, no caso
em que ¢ = 4 e com k = 2, existe um total de 4% palavras-cddigo, isto é, dezesseis possibilidades

de seqiiéncias de informagao.

Definicao 21 O conjunto formado pelas q* palavras-cédigo de comprimento n é denominado

cddigo de bloco com parametros (n, k).

Existem exatamente ¢" — ¢* seqiiéncias que nao fazem parte do conjunto de palavras-cédigo,
permitindo, desta maneira, a deteccao e corregao de erros nas seqiiéncias de n-bits. Verifica-se
facilmente que se uma seqiiéncia transmitida de n-bits nao tem correspondéncia com alguma
palavra-codigo do codigo de bloco assume-se, entao, que um ou mais bits foram corrompidos
pelo efeito danoso do ruido e das distorcoes que ocorrem no canal.

A decodificacao é responsavel por encontrar as possiveis modificagoes ocorridas na seqiiéncia

de n-bits, e posteriormente, recuperar os bits de informacao corrompidos. Conseqiientemente,
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encontra-se a palavra-cédigo associada a seqiiéncia com erros, introduzidos durante a transmis-

sao no canal.

4.3.3 Modulador

O modulador transforma cada simbolo ou grupo de simbolos codificado em um sinal de
duracao T segundos, adequado para a transmissao. O sinal é enviado através de um canal
de transmissao onde podera ser corrompido pelo ruido. Os canais de transmissao podem ser
linhas telefonicas, radio de alta freqiiéncia (HF'), cabos de fibra 6ptica, discos compactos, links
de micro-ondas e satélite, e assim sucessivamente. Cada um destes exemplos esta sujeito aos
mais diversos tipos de disturbios e ruidos. Por exemplo, na linha telefonica o distirbio esta
associado ao ruido térmico, ruido impulsivo, ou da interferéncia de canal ou de co-canal. Em
discos magnéticos (ou discos compactos) o distirbio e/ou ruido estd associado a sujeira e os

defeitos encontrados na superficie observada.

4.3.4 Canal de transmissao

O canal de transmissao é o meio pelo qual a informagao é transmitida até chegar ao usuario.
No canal, a informagao pode ser corrompida através da atenuacao, distirbio, distor¢ao, inter-
feréncia e ruido. A maneira na qual os simbolos bindrios (0 ou 1) sd@o corrompidos depende das
caracteristicas do canal de transmissao (Sweeney, 1991).

Entre os tipos de canais tem-se:

1. Canal sem memodria: A probabilidade de erro do simbolo é estatisticamente indepen-

dente dos erros ocorridos nos simbolos precedentes;

2. Canal binario simétrico (BSC): O canal tem duas entradas e duas saidas para os
simbolos binarios x = 0 e y = 1. O canal é simétrico pois a probabilidade de receber 0,

tendo sido enviado 1, é a mesma probabilidade de receber 1, tendo sido enviado 0, ou seja,
_ _ _ _ _ _ 1.
Prob{z =0y = 1} = Prob{z = 1|y = 0} = -;

3. Ruido aditivo Gaussiano Branco (AWGN): Este é um canal sem memdria atuando

em um sinal modulado;

4. Canal Rajadas: Existem periodos de alta taxa de erros separados por periodos de baixa

taxa de erros, ou taxa de erro zero;

5. Canal Composto: Os erros sao uma mistura dos erros de rajadas e erros aleatorios.
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4.3.5 Decodificador

O método de decodificacao depende do método de codificacao utilizado. O objetivo de um
sistema de codificacao é detectar e corrigir os erros que venham a aparecer.

O decodificador recebe seqiiéncias de informacao codificadas podendo estas ter erros ou nao.
Se nao contiverem erros, essas seqiiéncias serao declaradas palavras-codigo. Se a seqiiéncia
recebida foi corrompida durante a transmissao, a seqiiéncia nao apresentara correspondéncia
unica com as palavras-coédigo. Estes mecanismos sao utilizados para a deteccao de erros.

Quando a taxa de erro excede a capacidade de correcao do codigo, tem-se duas conseqiiéncias:

1. O decodificador consegue localizar o erro, porém nao consegue encontrar uma unica solu-

¢ao, ou seja, existe mais de uma palavra-codigo associada ao erro;

2. O decodificador nao consegue detectar o erro, pois a adulteragao transformou uma palavra-
coddigo em outra palavra-cédigo distinta. Portanto, erros que excedem a capacidade de

correcao do cédigo nao serao processados corretamente.

4.3.6 Modulacao e constelacao de sinais

O modulador em um sistema de comunicacao seleciona um sinal de duragao T segundos

3 s )

adequado para a transmissao de simbolos codificados. No caso binario, o modulador deve gerar
dois sinais: s;(t) para o simbolo codificado como ”1” e s5(t) para o simbolo codificado como

”0”. Para um canal de banda-larga, a melhor escolha do sinal ¢ tal que

2F,
s1(t) =4/ = cos2mfot, 0 <t <T
2F,
so(t) = —4/ - cos2mfot, 0 <t < T,

onde a freqiiéncia da portadora fo é um multiplo de 1/7', e E; é a energia de cada sinal.
Esta forma de modulagdo é denominada modulagao por chaveamento de fase (BPSK).
Assim, a mudanca de fase da portadora ocorre entre 0 e 7, de acordo com a saida do codificador.
Uma forma comum de ruido presente em qualquer sistema de comunicacao é o ruido aditivo
Gaussiano branco (AWGN)[2,6,7]. Se o sinal transmitido é s(t), (s1(f) ou s2(t)), entdo o sinal
recebido r(t) é dado por

r(t) = s(t) + n(t),

onde n(t) é uma amostra de um processo aleatério Gaussiano com densidade espectral de
poténcia (PSD) N,.
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Outras formas de ruido estao presentes em muitos sistemas. Em um sistema de comunicagao
que esta sujeito a transmissao de multiplos-caminhos, o sinal recebido é atenuado em certos
intervalos de tempo. Esta perda pode ser modelada como um fator de acumulacao do ruido
multiplicativo sobre o sinal s(t).

Ao sair do codificador binario a seqiiéncia de [-bits é primeiramente segmentada para depois
ser transmitida com M = 2! sinais no canal de transmissao. Para cada byte (oito bits) temos
um simbolo e existem M simbolos distintos. Cada simbolo esta associado somente a um dos
M sinais, contido no conjunto de sinais S, para transmissao. Cada sinal é uma forma de onda
de duracao T que resulta em uma modulacao M-aria. Um exemplo de modulagao M-aria é
dado pela modula¢ao com chaveamento de fase M-aria (MPSK), na qual o conjunto de sinais
consiste de M simbolos de pulsos senoidais. Estes sinais tém a mesma energia F, e porém o

espacamento das M fases sao diferentes. Tal conjunto de sinal é dado por

2F,
si(t) =4/ Tcos(%rfot +¢;), 0<t<T,

onde ¢; = 2m(i —1)/M, 1 < i < M. A modulac¢do envelope-constante é também conhecida
por BPSK, pois os sinais tém envelope constante. Para M = 2, M = 4 e M = 8 temos
BPSK, 4-PSK (também conhecido como QPSK) e 8-PSK, respectivamente. Estas modulagoes
sao freqiientemente usadas em comunicacao digital. As constelagoes de sinais sao exibidas na

Figura 4.3.

| ]

T L

(a) BPSK

A

A4

®

5y 87

(b) QPSK (c) 8-PSK
Figura 4.3: Constelagoes de sinais: (a) BPSK, (b) QPSK e (¢) 8-PSK.

As constelacoes de sinais mencionadas neste capitulo estao relacionadas a grupos finitos
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através da relagao entre as métricas Euclidiana e de Hamming, ou seja, existe uma relagao entre

o conjunto de sinais M-PSK e o grupo Zy,.

4.4 Comunicacgao bioldgica

Alguns principios da teoria da informacao tém sido utilizados para ampliar e desenvolver
conceitos da teoria da codificacao e também desenvolver algoritmos de criptografia com a finali-
dade de que a informacao possa ser transmitida com seguranca de uma fonte para um receptor,
de acordo com a modelagem envolvida no sistema.

O sistema biolégico, baseado no Dogma Central da Biologia Molecular, também transmite
com seguranca suas informagoes bioldgicas através de processos bioquimicos, ou seja, replicacgao,
transcri¢ao e traducao, onde o genoma de um organismo ¢é a fonte da informacao.

O estudo da capacidade de processamento de sistemas vivos foi despertado novamente em
meados de 1980, devido ao aumento de dados genomicos, os quais estimularam o interesse
na utilizacdo da teoria da informagcao nos estudos genomicos (veja(Roman-Rolda’n, Bernaola-
Galvan & Oliver 1996)).

Medidas de informagao, tal como entropia, sao usadas no reconhecimento de padroes do
DNA, na classificacao de seqiiéncias genéticas e em varios outros estudos computacionais de
seqiiéncias genéticas (veja(Scheneider & Mastronard 1996, Scheneider 1997)).

Aplicando técnicas da teoria da informacao e codificacao temos como objetivo estudar e
entender o mecanismo de processamento da informacao nos sistemas genéticos. Enquanto a
teoria da informacgao analisa processos e seqiiéncias genéticas a teoria da codificacao fornece
técnicas e métodos para a construcao de seqiiéncias genéticas bem como modelar sistemas
genéticos.

A aplicagao da teoria da codificagao para dados genéticos comecou no final de 1950 (veja
(Hayes 1998)), com o mapeamento do cédigo genético (um cédon especifica um amino écido).
Assim, métodos da teoria da codificacao véem sendo utilizados no DNA, como por exemplo,
determinar estruturas genéticas, projetar polinucleotideos e os mais diversos calculos envolvendo
DNA (veja (Loewenstern & Yanilos 1997, Sengupta & Tompa 2002, Kari, Kari & Landweber
1999, May 2002)).

Loewenstern & Yianilos (veja (Loewenstern & Yanilos 1997)) aplicaram métodos de codifi-
cacao de fonte para seqiiencias genéticas com o proposito de identificar tais seqiiéncias.

Elebeoba E. May (veja (May 2004)) utilizou a teoria da codificagao para determinar quando
regioes especificas do DNA, de organismos procariontes, sao potencialmente geradoras de pro-
teinas.

Outro problema complexo é propor um algoritmo, baseado para a codificacao de proteinas.
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Todos esses avancos estao se desenvolvendo em grande parte devido a enorme quantidade de

dados genéticos disponiveis hoje e também ao acesso de genomas dos mais variados seres vivos.

4.5 Codificacao e o Dogma Central da Genética

Nao é 6bvia a relacao entre os processos de sintese de proteinas e o de codificagao e correcao
de erros. A Figura 4.4 ilustra o Dogma Central da Biologia. A premissa central da genética
afirma que os genes sao repassados de geracao em geracao através de seqiiéncias de aminodaci-
dos. Seqiiéncia de trés bases de nucleotideos, denominadas codons, especificam um aminoéacido.
Existem sessenta e quatro possibilidades de codons e vinte possiveis aminoacidos. Portanto, di-
ferentes codons especificam um mesmo aminoacido. Esta relacao aminoédcido-codon é conhecida
como cédigo genético.

Existem trés estagios que transformam a informacao contida nos genes em proteinas:

DNA

A4

Replicagdo

DNA

y
Protefna mRNA Transcrigdo

Figura 4.4: Dogma central da biologia.

Estagio 1: Replicacao - Processo pelo qual as duas fitas de DNA se separam, onde cada
fita serve de molde para sintetizar uma nova fita de DNA complementar a si propria, isto é,
uma copia idéntica da informacao genética do DNA original,

Estagio 2: Transcricao - Processo pelo qual um RNA é fabricado a partir de uma das fitas
molde do DNA, assim, o RNA contém uma seqiiéncia (fita) complementar a fita molde. Varios
tipos de RNA diferentes sao gerados pela transcricao. As trés principais classes envolvidas na

sintese de proteina sao:

e RNA mensageiro (mRNA);
e RNA transportador (tRNA);

e RNA ribossomico (rRNA).
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Estagio 3: Traducao - Processo pelo qual a mensagem genética gravada no mRNA é tra-

duzida em cadeias polipeptidicas ou proteinas. A cadeia polipeptidica é uma seqiiéncia de

aminoacidos. O ribossomo traduz a informacao contida no mRNA em proteinas.

O processo de tradugao da informagao consiste de trées fases:

(i)

(i)

(iii)

- Tradugao Iniciagao: A etapa da iniciagao é regulada por proteinas adicionais conheci-
das como fatores de iniciagao (IF). O IF-2 age no reconhecimento e ligagdo do mRNA
pela subunidade ribossomal, o IF-3 liga-se a um tRNA iniciador e controla sua entrada
no ribossomo, e o IF-1 participa do processo de ligacao entre as duas subunidades e con-
trola a capacidade que a subunidade tem de se ligar ao mRNA. Os fatores de iniciagao se

dissociam do ribossomo antes da fase de alongamento da tradugao;

- Traducao Alongamento ou Extensao: E durante este processo que o ribossomo
mais se assemelha a uma fabrica de producgao de proteinas. Nesta fase temos somente
dois fatores protéicos, chamados de fatores de alongamento, denotados como EF-Tu e EF-
G. Esta fase comeca quando o aminoacil-tRNA¢t liga-se ao sitio A (regiao onde ocorre a
ligagao) do ribossomo, se unindo ao mRNA. Esta reagao é mediada pelo complexo ternario
(composto de tRNA, aminoacido e EF-Tu) utizando a energia fornecida pelo trifosfato de
guanosina (GTP), para maiores detalhes veja (Alberts et al. 2004, pp. 344-350). O outro
fator de alongamento EF-G, é responsavel pela translocacao, isto é, o deslocamento do

ribossomo pelo o mRNA;

- Tradugao Terminacao: A etapa de terminacao determina a conclusao de sintese de
proteinas, quando o ribossomo atinge o codon de terminacao (UAA, UGA ou UAG). Isto
faz com que o sitio A seja ocupado por um fator de terminacao RF-1, impedindo a ligacao
de um outro tRNA. Depois disto ocorre o desprendimento do polipeptideo, que depende

do EF-3, outro fator de terminagao.

Observagao 6 Os fatores protéicos considerados estao relacionados com as células procarion-

tes.

Varios pesquisadores estao desenvolvendo modelos de comunicagao para processos genéticos
(Roméan-Roldan et al. 1996, May 2002), etc.

Baseado nos trabalhos de May e no Dogma Central da Biologia construimos uma repre-

sentagao do sistema de comunicagao tendo como base o processo de informagao genética (Veja

Figura 4.5). O tRNA representado na figura nao é o mesmo durante o processo de decodi-

ficacao. Para maiores detalhes sobre o modelo de codificagao genética consultar referéncias
(May 2002, May 2004).
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Codificador Genético

Informacido Genética | DNA

Canal‘ Genético

% Replicacdo

| DNA
Decodificador Genético
Tradugio
(RNA (RNA tRNA
P Proteina Ribossomo _ Ribossomo Ribossomo mRNA
- Tn formagﬁo + fatores de liberagiag/™ + [atores de alongamento + fatores de iniciagio Tider <
Recebida

Figura 4.5: Dogma central da biologia como um sistema de codificagao.

Assim como no processo de comunicacao, o erro também estd presente no processo de in-
formacao genética, pois qualquer processo que se repete intimeras vezes estd sujeito a algum
tipo de perturbagao do meio. Embora o DNA se duplique com precisao e tenha um enorme
arquivo de informagao genética para replicagdo (para as mais diversas necessidades biolégicas,
entre elas, a fabricagdo de proteina) é de se esperar que os erros ocorram. Mesmo dotado de
um sistema de seguranca que repara os erros que acontecem na copia de informacao genética,
os erros podem surgir provocando mutagao genética.

A mutacao nada mais é que uma modificacao na informacao genética contida no DNA,

existem dois tipos de mutacao genética:

1. Mutagao Pontual ou Génica: Sao alteragoes envolvendo um par de bases ou um
pequeno numero de pares de bases localmente no gene, as mutagoes pontuais podem ser:
substituicoes de bases, inser¢oes de bases, ou delecoes de bases. As mutagoes pontuais
sao muitas vezes geradas por erros que ocorrem, especialmente, na hora de transcrever a

informacao genética do DNA para o RNA sendo menos comum na duplicacao do DNA;

2. Mutacao CromossOmica: Sao alteragoes no nimero de cromossomos de uma célula ou
podem ser alteragoes estruturais, rearranjos do DNA. As alteracoes estruturais derivam de
duplicagao, delecao e translocacao de cromossomos. As alteracoes podem ser provocadas
durante algumas etapas da divisao celular, durante a segregacao de cromossomos, ou
durante o momento do crossing over (troca reciproca entre segmentos correspondentes de
um mesmo par cromossomico). Em alguns casos as mutagdes cromossomicas resultam
da quebra cromossomica. Se a quebra ocorre dentro de um gene, o resultado é uma
perturbagao funcional do gene (mutacao génica). Assim, as mutagoes cromossomicas sao

acompanhadas de mutacoes génicas pois, neste caso, o ponto de quebra foi dentro do gene.
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Observacao 7 Nao se deve esquecer, no entanto, que a mutacao € essencial para a variabilidade

genética e para a evolucao das espécies.

A seqiiéncia nao replicada do DNA ¢ a saida do codificador genético, com corretor de erros,
que adiciona redundancia inerente a informagao genética com ruido. O ruido na fonte pode
ser pensado como a transferéncia de mutacoes para os seus descendentes. O canal genético é
o processo de replicagao do DNA durante o qual os erros sao introduzidos dentro da seqiién-
cia de nucleotideos. Utilizando a idéia proposta por May (2002) decodificagao e correcao de
erros ocorrem em treés fases, representadas por transcricao, traducao inicial e alongamento mais
terminac¢ao. Fazendo um paralelo entre o sistema de comunicacao “genético” e o sistema de
comunicagao tipico (representado na Figura 4.1) temos o codificador genético, o canal genético

e o decodificador genético.

4.5.1 Codificador Genético

Ainda hoje é desconhecido qual mecanismo biolégico se comporta como um codificador
biolégico. Porém, é bastante claro que a redundancia esta presente na transmissao de mensagens.
Por exemplo, o nimero de bases do DNA no genoma da E. coli excede o numero de bases
necessarias para codificar todas as proteinas produzidas por esta bactéria.

Existem 64 cédons dos quais apenas trés tém fungoes especificas. Os 61 cédons restantes
codificam 20 aminoacidos, os quais sao usados para formar proteinas. O numero de codons
excede o numero de aminoacidos, logo, existe informagao redundante no cédigo genético.

A redundancia também é encontrada nas seqiiéncias de DNA e RNA. A existéncia de seqiién-
cias redundantes como por exemplo, tandem repeats, Shine-Dalgarmo, TATA box, de adenosinas
entre outras, nos leva a supor que o sistema de comunicagao celular utiliza a redundancia para
proteger a mensagem genética de erros. O tipo e a taxa de codificagao usadas para codificar as

seqiiéncias de DNA sao, até o momento, desconhecidas.

4.5.2 Canal Genético

Assumindo que a seqiiéncia de DNA é a saida do codificador genético, o canal genético é a
seqiiéncia de eventos ou a média de eventos que a seqiiéncia de DNA introduz e transmite no
decodificador genético. Modelamos o processo de replicacao como um canal genético pois, como
sabemos, nos canais nao ocorrem mudancas no alfabeto da mensagem, porém, sao introduzidos
erros. Analogo ao canal de comunicacao, o canal genético introduz erros e ruidos na mensagem
transmitida. De qualquer forma, também é possivel que a mensagem de entrada (DNA) no

canal genético ja venha com alguma alteracao, devido a algum outro evento biolégico.
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Durante a replicacao varios tipos de erros podem ocorrer: substituicoes de bases e insergoes
ou delegbes de bases no DNA. Estes erros (mutagoes) no codigo genético podem atenuar, cor-
romper e distorcer o sinal genético, comprometendo, na maioria das vezes, a sobrevivéncia do
organismo. Por outro lado, algumas mutacoes podem ser indcuas ou, eventualmente, benéficas

para o organismo.

4.5.3 Decodificador Genético

Similar aos decodificadores, a transcricao e a traducao sao duas fases da decodificagao. O
trabalho de May se baseia em um sistema de comunicacao e faz um paralelo entre os processos
de transcricao e traducao e o processo da decodificacao. A traducgao é o processo pelo qual
a informagao genética armazenada no RNA ¢é decodificada em seqiiéncias de aminoacidos que
formarao a proteina. O ribossomo faz parte do mecanismo da decodificagao celular. Uma
vez, iniciada a traducdo, o ribossomo (em conjunto com o tRNA e outros fatores protéicos)
decodificam a mensagem transmitida associando a cada codon da seqiiéncia com o anti-cédon
carregado pelo tRNA. Durante a fase de alongamento, as palavras-cédigo validas da seqiiéncia
serao traduzidas em proteinas. Analisando as trés fases de traducao da proteina, observamos
que o ribossomo se comporta como um decodificador, assim como no sistema de comunicacao,
assumindo papel fundamental na decodificacao da informacao. Além disso, participa desde o
recebimento da seqiiéncia de comprimento fixo n (palavra-cédigo) até sua finalizagao, isto é, a
decodificacao da palavra-cédigo em proteinas.

O processo de decodificacao bioldgica pode ser dividido em duas fases: transcrigao e traducao,
onde a tltima se divide em trés subfases interrelacionadas: iniciagao, alongamento e terminacao.

Fase 1 - Transcricao: A mensagem é transcrita ou codificada do DNA para o RNA.
Assim, o mRNA fica encarregado de transportar a cépia da informacgao, contida no DNA, para
os ribossomos no citoplasma. Troca-se a base U por T}

Fase 2 - Traducao: A mensagem recebida pelo ribossomo através do mRNA é decodificada
em proteina. Durante esta fase ainda nao fica claro qual o procedimento de decodificacao que a

subunidade ribossomal emprega.

Observacgao 8 Observamos que na tradugao o ribossomo juntamente com os fatores protéicos
formam um mecanismo complexo de decodificacao da informacdao contida no mRNA. Desta
maneira, podemos utilizar a teoria de codigos corretores de erros para classificar seqiiéncias de

bases em palavras-codigo.

O alfabeto a ser utilizado deve ter uma estrutura algébrica associada. Utilizando a base de

paridade e a seqiiéncia de informagao contida no RNA, podemos fazer a seguinte associagao:
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e Adenina (A) = 0;
e Citosina (C) = 1;
e Guanina (G) = 2;
e Timina (T)/Uracila (U) = 3.

A operacoes utilizadas sao a adicao e multiplicagao mddulo-4. As bases no RNA foram
definidas de tal modo que a soma das bases, que formam os pares de hidrogénio, conservem a
complementariedade entre as mesmas. Em sua tese de doutorado May (May 2002) utilizou a
adicao e multiplicacao modulo-5, pois considerou o pareamento wobble, onde uma quinta base
nitrogenada foi considerada, a saber, a inosina (I) (associa¢ao I = 0).

O alfabeto a ser adotado depende do fenomeno bioldgico e suas restrigoes impostas ao sis-
tema de comunicacao biolégico. Desta forma, garante-se maior confiabilidade nos resultados

apresentados e uma interpretacao mais segura dos dados.

4.6 Codigo genético e modulacao

A prosposta deste trabalho é tratar o cédigo genético como um modulador de sinal. O
modulador genético se localiza entre o codificador e o canal genético, conforme mostra a Fi-
gura 4.6. Construimos as constelagoes de sinais associadas aos grupos de permutacoes S5 e Sy

(Capitulo 5).

Grupo S,
Representacdo de grupos,
grupos S5, S,

—

I

Informacao DNA Modulador DNA

————»| Codificador Genético|——» L.
Genética Genético
A

Erros Canal
»| Genético

Figura 4.6: Modulador genético.
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O Teorema de Cayley garante a existéncia de um subgrupo H em Sgy contendo 64 elementos.
Portanto, através deste subgrupo, acreditamos que seja possivel a construcao de uma constelagao
de sinais associada ao codigo genético. Para isso, teriamos que associar os 64 elementos do
codigo genético a uma constelacao de sinais. Isso explica a necessidade da utilizacao do grupo
Sg4 na construcao da constelagao de sinais. Biologicamente, falando terfamos uma constelagao
aminoacidos associada ao codigo genético.

Sendo assim, conjecturamos a existéncia de um subgrupo H em Sgs que descreva as carac-
teristicas e propriedades do cédigo genético.

Sabemos que a resolucao de tal conjectura nao é simples devido a grande dificuldade com-
putacional em gerar e verificar quais dos subgrupos em Sgy4 possuem uma estrutura matematica
associada ao codigo genético. Outro fator agravante no processo de busca é que o subgrupo
encontrado em Sgy nao pode ser ciclico. Importante salientar que o niimero de elementos de Sgy
é 64!.

Outra questao muito trabalhosa e complexa, ja mencionada no Capitulo 1, é encontrar uma
agao 7 de G em X que gere 20 partigoes (veja Teorema de Burnside, Capitulo 3) em X onde cada
particao em X seja equivalente a cada uma das 20 particoes do codigo genético. Importante
salientar que cada particao no cédigo genético esta associada a um dos 20 tipos de aminoacidos.

Empiricamente, obter uma constelac¢ao de “aminoécido” (sinais) associada ao codigo genético
seria muito interessante, pois ficaria mais facil descrever o processo de codificacao realizado
pelo DNA no sistema de comunicacao biolégico e também conferir e analisar a resposta final
(proteina), decodificada pelo ribossomo e pelos demais fatores protéicos.

Outro fato importante é que através do modulador genético ficaria mais facil entender e
analisar as pertubagoes ocorridas antes e depois do canal bioldgico, e também a verificacao da

aplicabilidade dos métodos de correcao de erros.



Capitulo

Constelacoes de Sinais Associadas aos Grupos

Sy e .Sy

Apresentamos os conceitos de espaco de sinais e de constelacoes de sinais utilizados neste
trabalho.

Um dos objetivos deste capitulo é a representacao de constelacoes de sinais através dos
grupos de permutagoes Sz e Sj.

Conjecturamos que tais representacoes poderao ser utilizadas como parte dos subgrupos em
Sgs. Se tal conjectura for verdadeira, obtém-se um modelo matematico com imediata aplicacao
ao codigo genético, descrevendo-o de forma matematica. E claro que tal caracterizagao seria
um avanco relevante, nao s6 para a Biologia Molecular, mas também em todo o processo vital
que nos cerca.

Utilizando os conceitos de grupos, classes conjugadas e isomorfismos construiremos conste-

lacoes de sinais associados aos grupos Sz e Sy.

Espacos de sinais e constelagoes de sinais

Definicao 22 Um espaco de sinais ¢ um conjunto discreto de pontos em um espaco métrico

(E,d) em que seja possivel realizar uma identificacio dos pontos de (E,d) por sinais.

Definicao 23 Uma constelagcao de sinais ¢ um subconjunto finito de sinais em um espago

de sinais.

5.1 Grupo de Permutacao S;

Seja S5 dado por

g — 123 123 123 123 123 123
P 123 )7\ 231 )7\ 312 )7\ 132 )7\ 321 )7\ 213 '

50
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que também pode ser representado na forma de ciclos, isto é,
O grupo S5 ¢é isomorfo ao grupo T das simetrias do triangulo equilatero:

T = {po, P1, P2,M1, 12, 773} )

i2m
3
baricentro B do triangulo e n; é a reflexao através da reta que liga o vértice do triangulo ao

onde p; é a rotagao de no sentido anti-horério através da reta (eixo) vertical que passa pelo

ponto médio da aresta oposta. Na Figura 5.1, mostramos o triangulo com vértices 1,2,3 e as

retas que representam o eixo de rotacao.

Figura 5.1: Simetrias do triangulo equilatero.

5.1.1 Subgrupos de S3

Pelo Teorema de Cayley, dado um grupo finito G de ordem k, existe um subgrupo G, de
ordem k, em S, tal que G é isomorfo a G. Como exemplo, se G = Z3, encontraremos um
subgrupo G C S3 de ordem 3 tal que G é isomorfo a Z3. Tendo como base esses conceitos,
iremos gerar todos os subgrupos de S5 e classificd-los de acordo com suas respectivas classes

conjugadas.
e Subgrupos Triviais: {e}, Ss;
e Subgrupos das Reflexdes: {e, (23)}, {e, (13)},{e, (12)};

e Subgrupos de Rotagoes: {e, (123),(132)}.
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Classe 1

Esta classe consiste de somente um elemento, ou seja, o grupo trivial {e}. Sua representacao

de sinal associada é um ponto na reta real.

Classe 2

Existem trés grupos nesta classe. Cada grupo consiste do elemento identidade e de uma
transposicao:

e Grupo 1: {e}, (23);
e Grupo 2: {e}, (31);
e Grupo 3: {e}, (12).
Sabemos que os Grupos 1, 2 e 3 sao isomorfos pois pertencem a mesma classe conjugada.

Logo, basta exibir um isomorfismo considerando apenas um destes.

Considere o grupo

G ={e, (23)} = {po,m},

onde tem-se o seguinte isomorfismo

@

2 —
= pPo
= 1

Ui

= O\N

e
= (23)
Sua respectiva representacao de sinais estd mostrada na Figura 5.2.

Po Ny
- ]

Figura 5.2: Representacao do grupo Z, na reta real R (bimodal).

Classe 3

Existe somente um grupo nesta classe. Este grupo consiste do elemento identidade e de dois
3-ciclo.

e Grupo 1: {e}, (123), (132).
Seja GG o grupo dado por

G ={e,(123),(132)} = {po, p1, p2} = T,
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onde tem-se o seguinte isomorfismo

Zg — G
6 [ po —= e
1 — pp = (123)
2 — py = (132)
Considere agora o grupo das matrizes M, ou seja, o grupo das representacoes matriciais associado

ao grupo G-
1 00 010 0 0 1
M = 01 01],1001],{1 00
001 1 00 010

Existe um isomorfismo entre M e GG, e assim, podemos identificar os elementos de cada grupo

da seguinte forma:

— ¢, — (123),

_ O O

1
0
0

o = O
_ o O

1
0
0

O = O
O = O
_ o O

1
0 | =@32).
0

A Figura 5.3 mostra a representacao de sinais associada ao subgrupo G' em R?, proporcio-

nando uma associacao geométrica ao grupo G.

Po

pl\_/pz

Figura 5.3: Representacao de sinais do grupo Zs no R2.

A representacao de sinais do grupo Zs no R? é ilustrada na Figura 5.4.
Classe 4
Esta classe possui somente um elemento, a saber, o préprio grupo S3. A representacao

matricial M associada (isomorfa) ao grupo Ss é

100 010 001
010]=ef{001]=023,[100]|=(32,
00 1 100 010
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1o

/)
2 Y
X &

Figura 5.4: Representacio de sinais do grupo Zs no R3.

100 00 1 010
001 ]=@3[010]|=@13,100]=(12).
010 100 00 1

A Figura 5.5 ilustra a representacao de sinais associada ao subgrupo Ss; em R2, proporcio-

nando uma associacao geométrica a este grupo.
Po

’73%’72
M

Figura 5.5: Representacao de sinais do grupo S3 no R

A representacao de sinais do grupo Ss; em R? é ilustrada na Figura 5.6.

Observacao 9 FEstamos interessados em subgrupos proprios contendo mais de dois elementos;
sendo assim, desconsideraremos as classes cujos elementos (grupos) tenham ordem menor ou

1qual a dois.

5.2 Grupo de Permutacao 5,

O grupo S; é o grupo formado pelas permutacoes de 4 letras e possui um total de 24

permutacoes distintas. Cada elemento é denotado por

1234
abed |-
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%)

Figura 5.6: Representacao de sinais do grupo S3 no R3.

Esta notagao representa a aplicagao f(1) =a, f(2) = b, f(3) = ¢, f(4) = d, tal que, a,b,c,d

€ {1,2,3,4}. Os 24 elementos do grupo Sy sao representados por

i

L

1234 1234
1234 )7\ 2341 )~
1234 1234
4123 )7\ 3142 )7
1234 1234
4321 )7\ 2143 )’
1234 1234
2134 )7\ 4231 )’
1234 1234
2314 )7\ 3124 )~
1234 1234
1423 )7\ 1342 )~

1234
2413

1234
2431

) (

) (

1234
4312

1234
4132

)

).

Assim, como no caso anterior, o grupo Sy € isomorfo a um grupo de simetrias, a saber, ao

grupo G das simetrias das rotacoes do cubo, sendo representado por

o

€, P15 P2, P35 P4, P5; P65 p'LQv p§7 pza M1, 2,
3y Hay 55 ey P15 P2, P35 P4, P55, L6,y P75 €8

} onde 1,7,k =1,...,6.

As rotagoes do cubo sao ilustradas na Figura 5.7. A figura é composta por trés retas (eixos)

que geram 24 rotagoes distintas onde cada rotacao representa um elemento do grupo Sy:
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1. A identidade, representada por e¢;

2. Seis rotagoes de 5 em torno da reta que liga o centro das faces opostas, representada por

Pn;

3. Trés rotacoes de m em torno da reta que liga o centro das faces opostas, representada por
2 .
Pije>

4. Seis rotagoes de 7w em torno da reta que liga os pontos médios das faces opostas, represen-

tada por fup;

5. Oito rotagoes de %’T em torno da reta que liga os vértices opostos, representada por ¢,,.

8 | L

7 4
Figura 5.7: Simetrias do cubo.

5.2.1 Subgrupos de Sy

Classificaremos, a seguir, os subgrupos de S; de acordo com a respectiva classe conjugada.
Existem trinta subgrupos de Sy; consideraremos apenas dezenove, de acordo com 0 nosso

objetivo. Os subgrupos sao:

Classe 1
Existem quatro grupos nesta classe. Cada grupo consiste do elemento identidade e dois

elementos nos quais sao 3-ciclo.
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e Grupo 1: {e}, (234), (243);
o Grupo 2: {e}, (134), (143);
e Grupo 3: {e}, (124), (142);

e Grupo 4: {e}, (123), (132).

Assim como nos casos anteriores, basta exibirmos um isomorfismo entre um elemento (grupo)
da classe conjugada, que denotaremos por G, e o grupo Zs:
Zg — G
Ore
1+ (234)
2 — (243)

A representacao matricial associada é dada por

1
0 = (234),
0

S = O

0 0 1
0 ]=el00
1 10

O = O
O = O

01
00 | =(243).
10

A representacao de sinais associada aos subgrupos de Sy, que pertencem a Classe 1 é a

mesma estabelecida para a Classe 3 do grupo Ss.

Classe 2
Existem trés grupos nesta classe. Cada grupo consiste do elemento identidade, duas permu-

tagoes de 4-ciclo e o produto de duas transposicoes.

e Grupo 1: {e}, (1234), (13)(24), (1432);
e Grupo 2: {e}, (1243), (14)(23), (1342);

e Grupo 3: {e}, (1324), (12)(34), (1423).

Exibiremos um isomorfismo entre um elemento GG da Classe 2 e o grupo Z4. Sem perda de
generalidade escolhemos o Grupo 1:
Z4 — G
Ore
11— (1234)
2 (13)(24)
33— (1432)

A representacao matricial associada é dada por
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1000 0100
0100 0010
00109 00 o1 |=(1234)
000 1 1000
0010 000 1
000 1 1000
Lo 00 | = | o | =042
0100 0010

A representacao de sinais associada aos subgrupos de Sy, que pertencem a Classe 2 € ilustrada

na Figura 5.8.

]

o8
=

ol

Figura 5.8: Representacao de sinais de Z4 no R?

Classe 3
Existem 3 grupos nesta classe. Cada grupo consiste do elemento identidade, duas transpo-

sicoes e o produto dessas transposicoes.

e Grupo 1: {e}, (34), (12), (12)(34);
e Grupo 2: {e}, (24), (13), (13)(24);

o Grupo 3: {e}, (23), (14), (14)(23).

Exibimos, a seguir, um isomorfismo entre um elemento G' da Classe 3 e o grupo Zsy X Zs.

Assumimos, sem perda de generalidade, que o elemento é o Grupo 1:
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As respectivas representacoes matriciais sao dadas por

1000 1000 0100
0100 0100 1000
oo010| =%looo1|=CY o010 =012
000 1 0010 000 1
0100

1000

N )

0010

Uma outra representacao matricial é dada por

( 1 ) — (12)(34).

Em termos computacionais esta forma tem complexidade inferior a anterior. A representacao

de sinais associada aos subgrupos de Sy, que pertencem a Classe 3 sao exibidas na Figura 5.9.

X

A

; ©.1) o

I

' @0 (L.0)
k;——e;—>Y

Figura 5.9: Representacao de sinais do grupo Zs x Z,.

Classe 4
Esta classe é composta somente por um grupo. Este grupo é conhecido como o grupo de
Klein.

e Grupo 1: {e}, (12)(34), (13)(24), (14)(23).
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O isomorfismo é dado por

S
X
N
!
Q

111

A~~~
—l'ol’=1al
A==

(1,1) — (14)(23)

O grupo de Klein ¢é isomorfo a qualquer elemento da Classe 3. Sendo assim, a representacao

de sinais associada é a mesma dos elementos da Classe 3.

Classe 5

Os grupos da Classe 5 sao descritos a seguir:

Grupo 1: {e}, (34), (23), (243), (234), (24);

Grupo 2: {e}, (34), (13), (143), (134), (14);

Grupo 3: {e}, (24), (12), (142), (124), (14);

Grupo 4: {e}, (23), (12), (132), (123), (13).

Exibimos um isomorfismo entre um elemento GG da Classe 5 e o grupo S3, onde consideramos

o Grupo 1:

( 53 — G
(123) — (243)
(132) (234)

(23) — (34)
(13) — (23)
[ (12) — (24)

Uma representacao matricial associada é

—
—
—

3
2
2

—

= (243), = (234),

o O O
o O = O
o= O O
_— o O O
o O O
o= O O
_— o O O
o O = O
o O O
_— o O O
o O = O
o= O O

oo o~
oo~ O
— o oo
e R o
oo o -
o= oo
oo~ o
oo o~
— o oo
o~ oo
oo RO

Uma outra representacao matricial é dada por
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100 010 00 1
01 0] =e| 001 |=(@43),[100]=(234),
001 100 010
010 001 100
—{1o00] = @,-l0o10]=@3,-[001]=(.
00 1 100 010

Uma possivel representagao de sinais associada aos subgrupos de Sy que pertencem a Classe 5

é a mesma dada ao grupo S; em R? e em R3.

Classe 6

Os grupos da Classe 6 sao descritos a seguir:

o Grupo 1: {e}, (34), (13)(24), (1423), (1324), (12), (14)(23), (12)(34);
o Grupo 2: {e}, (24), (12)(34), (1432), (1234), (13), (14)(23), (13)(24);
o Grupo 3: {e}, (23), (12)(34), (1342), (1243), (14), (13)(24), (14)(23).

Exibimos um isomorfismo entre um elemento G da Classe 6 e o grupo Djy:

(D4—>G

\

Uma representacao matricial é dada por

1000 000 1
0100 0010
0010|779 1 oo o | = (1429,
000 1 0100
0100 0010
1000 000 1
00 o0 1 | =204, 01 0 o | =032,
0010 1000
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100 0 01 00
0100 100 0
0001/ (34), 0010 (12),
0010 0001
0001 0010
0010 0001
01007 (14)(23), Loool= (13)(24).
100 0 01 00
Uma outra representacao matricial é dada por

100 00 1
01 0 | =e, 0 1 0 | =(1423),
00 1 -1 0 0

-1 0 0 00 —1
01 0 |=(12)(34), 01 0 | =(1324),
00 -1 10 0

1 0 0 -1 00

0 —1 0 | =(34), 0 -1 0 | =(12),

0 0 -1 0 01
0 0 —1 00 -1
0 —1 0 | =(14)(23), 01 0 | =(13)(24),

ou ainda,
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NAVARVAY
VANIVAY)
AV

Figura 5.10: Representacao de sinais do grupo diedral D, no R2.

_62 Po
| 7,
| 7
0 I 7
Ve
P3 | ,
Ve
N ‘ s
\\ |
7/
N ‘ vz
N
N | 7
%

S ———= 5

PN 1

// \
-
g \Y
&
Hy P1

Figura 5.11: Representacao de sinais do grupo diedral Dy no R3.

A representacao de sinais associada aos subgrupos de Sy em R?, que pertencem a Classe 6,
é exibida na Figura 5.10.

A representacao de sinais no espaco Euclidiano R? consiste de dois tetraedros opostos pelos
vértices, inscritos em um cubo, mostrado na Figura 5.11.

No espaco quadrimensional temos o hipercubo projetado no R3?, onde no cubo maior se
encontra inscrito num tetraedro (em vermelho) e no cubo menor temos inscrito outro tetraedro
oposto ao primeiro (em azul), conforme mostra a Figura 5.12.

Finalmente, descrevemos a ultima classe conjugada.

Classe 7
O grupo da Classe 7 é descrito por

o Grupo 1: {e}, (234), (243), (12)(34), (132), (142), (124), (123), (143), (134), (13)(24),
(14)(23).
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Figura 5.12: Representacio de sinais do grupo diedral Dy no R* (hipercubo).

Este grupo é isomorfo ao grupo Ay = (a,b | a® = b = (ab)* = 1):

(A4 — G

1 — e

a +— (142)
a> —  (124)
b —  (132)
¥ o—  (123)

ab +—— (13)(24)
ab> —  (234)
a’b —  (134)
ba +—— (14)(23)
b’a +——  (143)
ba? ——  (243)
ab*a — (12)(34)

A representacao matricial associada é dada por

1000 000 1
010 0 1000
00109 00 10 | =142
000 1 010 0
010 0 0010
000 1 1000
00 10 | =124 0100 |= 132
1000 000 1
0100 0010
0010 000 1
100 o |=02) 100 o | =13,
000 1 010 0
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o O O

_ o O O

o O O

S = O O — o O O

o= O O

Uma outra forma de representacao é dada por

o O =

|
o = O
(@]
o = O _— o O

O = O
o O

01
0 0
-1 0

—_

e}

0 0 0 01
1 0 010
01 ] (234), 0 00
0 0 1 0 0
0 1 0 0 0
1 0 010
0 0 0 01
00 010
01 1 00
00| (243), 0 00
10 0 0 1
0 0 0
0 | =e, 10
1 01
0 0 —1
1| = (124), 0 0
0 —1 0
—1 -1 0
0 | =(123), 0 -1
0 0 O
0 1 0
0 | =(234), 0 -1
—1 0 0
-1 0 O
0 | =(14)(23), 10
0 0 —1
0 0 —1
—1 | = (243), 0 0
0 1 0

—1

0
0
0
1
0
0
0
0
| = (2)6).
0
0
1| = (132),
)
0
0 ) = (13)(24),
1
0
0 ) = (134),
1
0 | =(143),
)
0
= (12)(34).
0

A representacao de sinais associada aos subgrupos de S; que pertencem a Classe 7 é ilustrada

na Figura 5.13.

Agora, a representagao em R? consiste de um tetraedro truncado (Veja Figura 5.14).



Capitulo 5. Constelagoes de Sinais Associadas aos Grupos S3 e Sy 66

Figura 5.13: Representacao de sinais do grupo alternante A4 no R2.

e b°

ba® ab’a

Figura 5.14: Representacio de sinais do grupo alternante A4 no R? (tetraedro truncado).

5.3 Proposta de Constelacao de Sinais para o Codigo Ge-
nético

Antes de comegar a nossa proposta, comentaremos sobre algumas particularidades do cédigo
genético. Como ja mencionamos anteriormente, o cédigo genético é degenerado (Veja Capitulo 2,
Subsegao 2.3.3) e neste cddigo genético temos certos padroes entre as trincas (cédons) especi-
ficando ou nao o mesmo tipo de aminoacido. Por outro lado, este padrao é “quebrado”, pois
existem trincas que, mesmo possuindo o mesmo padrao, especificam mais do que um aminoa-
cido. Por exemplo: os cédons CAC, CAU, CAA, CAG apresentam o padrao CA, porém os
c6dons CAC e CAU especificam a histidina (His), enquanto que CAA, CAG especificam a glu-
tamina (Gln) e, diferentemente, da treonina (Thr) que é especificada por: ACC, ACU, ACA e
ACG. Neste ultimo caso, independentemente da tltima letra que se agregue ao padrao "AC”, os

codons sempre especificarao a treonina.
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Apresentamos nesta secao duas possiveis constelagoes de sinais associadas ao codigo gené-
tico, interpretadas e construidas de maneiras distintas. A primeira representacao de sinais,
ilustrada na Figura 5.15, é a classica, ou seja, o codigo genético estd representado em uma tnica
constelacao de sinais. Em tal constelacao de sinais temos os 20 tipos de aminoacidos, que sao
representados por pontos coloridos, e os cédons de finalizacao, representados por um ponto em
vermelho. Os aminodcidos estao distribuidos em cinco érbitas (circunferéncias tracejadas), onde
o niumero de cédons relacionado a cada aminoacido determina a érbita a qual este pertence.

Denotamos por aa; a érbita que contém somente aminodacidos especificados por um tnico cé-

aa, = 1 cédon aa; = 3 cédons  aaz = 6 codons

aa, = 2 cédons aa, = 4 cédons

Figura 5.15: Representacao do cdédigo genético em uma constelacao de sinais. O ponto de
tangeéncia entre as subdrbitas indica padroes em comum entre os codons.
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don, aas a érbita que contém aminoacidos especificados por dois cédons e assim sucessivamente.
Associado a cada aminodcido na correspondente 6rbita existe uma tnica subérbita (circunferén-
cia ou elipse). As subdrbitas sao representadas pelos subgrupos de S3 e Sy conforme visto nas
Subsecoes 5.1.1 e 5.2.1, inserindo, dessa forma, uma estrutura algébrica para cada subdrbita,
havendo portanto, a possibilidade da representacao das constelacoes de sinais em dimensoes
maiores, como, por exemplo, em R? ou R*. Os pontos tangentes as subérbitas indicam padroes
em comum entre os coédons.

A segunda representacao de sinais associada ao cédigo genético (veja Figura 5.16), denomi-
nada constelagoes de sinais correlacionadas, é uma proposta inovadora de se construir conste-
lacoes de sinais na teoria da comunicagao, pois origina a idéia de constelagoes concatenadas.
Acreditamos que, futuramente, possamos gerar constelacoes concatenadas capazes de corrigir
erros, ao contrario das constelagoes de sinais presentes na literatura. Esta idéia foi fruto do
desenvolvimento deste trabalho. Nao encontramos na literatura nenhum trabalho que aborde
este assunto. Nesta construcao os aminoacidos estao distribuidos em duas constelacoes correla-
cionadas, contidos em suas referidas orbitas. Neste caso, em particular, a érbita que contém um
aminodacido, especificado por um tnico cédon, coincide com o préprio aminoacido e as subérbitas
sao representadas somente por circunferéncias. As flechas indicadas na Figura 5.16 representam
como os diferentes tipos de aminoacidos mais os cédons de terminagao estao atrelados atra-
vés de determinados padroes. Note que se o codigo genético nao apresentasse correlagao entre
os aminoacidos terfamos duas constelagoes independentes. O nao conhecimento desta correla-
¢ao implica na indeterminacao, pelo menos até o presente momento, de um modelo que possa
traduzir efetivamente a estrutura algébrica e geométrica associadas ao codigo genético.

Os elementos algébricos e geométricos apresentados nos Capitulos 3, 4 e 5, fornecem as
condicoes minimas para que a proposta seja considerada, isto €, que o cédigo genético possa
ser visto em duas dimensoes como sendo um conjunto consistindo de uma constelacao de sinais

(caso classico) ou de duas constelagdes de sinais correlacionadas (caso proposto neste trabalho).

Observacao 10 Os aminodcidos considerados na Figura 5.15 ndao sao necessariamente os mes-

mos da Figura 5.16.
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aa, = 1 codon N
aa, = 2 codons
aa; = 3 cédons
aa, = 4 codons
aag = 0 cddons

<« Padroes em comum

Figura 5.16: Representacao do codigo genético em duas constelagoes de sinais correlacionadas
de acordo com os padroes em comum de cada codon.



Capitulo

Conclusoes

A principal proposta deste trabalho foi descrever o codigo genético como uma constelagao de
sinais. Devido ao contexto envolvido nesta proposta tivemos que estudar e abordar trés assuntos
de areas distintas: biologia molecular, teoria de grupos e teoria de comunicagoes e codificacao,

necessarias para o desenvolvimento deste trabalho.

e No Capitulo 1 foi apresentado uma breve introdugao historica sobre o surgimento da

estrutura do DNA e a descricao do problema e as suas limitacoes;

e No Capitulo 2 tratamos de conceitos biolégicos importantes para o entendimento da mo-

delagem do dogma central da biologia molecular, descrita no Capitulo 4;

e No Capitulo 3 estudamos as caracteristicas e propriedades dos grupos, mais especifica-
mente os grupos de permutacao Sz e Sy: representacao e associacao geométrica de seus

subgrupos;

e No Capitulo 4 apresentamos uma associacao do sistema de codificacao com o dogma central

da biologia molecular e a partir desta associagao apresentamos o modulador genético;

e No Capitulo 5 foram apresentadas as constelacoes de sinais dos subgrupos de S3 e Sy,
importante resultado pois estas constelacoes serao associadas as subdrbitas dos aminoéci-
dos (mais os codons de finalizagao) presentes nas duas possiveis representacoes do c6digo

genético como constelagoes de sinais.

e A introdugao deste modelo biolégico de comunicagao amplia a nossa abordagem na gené-

tica molecular, enriquece a nossa visao ao tratar dados e processos bioldgicos.

70
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6.1 Perspectivas

e Até o presente momento, desconhecemos na literatura uma abordagem utilizando teoria de
grupos com este enfoque. Devemos utilizar linguagem de programacao, indispensavel para
o prosseguimento deste trabalho, para gerar e verificar os subgrupos com cardinalidade
64 em Sg4 e comparar com o conjunto de partigoes geradas pelos aminoacidos no cédigo

genético.

e A interpretacao e construcao de constelagoes de sinais correlacionadas associadas ao c6-
digo genético permite-nos propor na teoria da comunicagao e codificagdo a construcao
de constelacoes de sinais concatenadas. Acreditamos que futuramente as constelacoes de
sinais concatenadas sejam utilizadas na teoria da comunicacao e codificagao para corre¢ao

de erros.

e Futuramente, outro ferramental matematico que pode ser utilizado na abordagem deste

problema de modulacao genética é a teoria de grafos.
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