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Resumo

A modelagem computacional pode ser utilizada para auxiliar no desenvolvimento de areas
correlatas, como a matemaética aplicada na modelagem do cédigo genético. Dentre outros, o
Algoritmo Soma com Transporte € uma forma de simular e analisar fendbmenos mutacionais,
gue acarretam mudancgas durante o processo de sintese proteica. Através da implementagéo
deste algoritmo, é possivel caracterizar os rotulamentos associados ao mapeamento do
codigo genético, identificando as influéncias no processo de andlise de mutacdes. Este
trabalho modela e implementa o algoritmo para realizagdo da Soma com Transporte, com o
objetivo de se obter uma ferramenta que facilite a analise de fenbmenos mutacionais e
realizacdo dos calculos envolvidos. Utilizamos os rotulamentos A, B e C durante a
modelagem, analisando o comportamento das sequéncias, tanto ficticias quanto reais, em
especial na geracado das proteinas e nos efeitos da mutagédo em um determinado organismo.
Por fim, comparamos os resultados entre os rotulamentos A, B e C, visando detectar os
diferentes efeitos que uma mesma sequéncia gera em um organismo. Os resultados obtidos
apontam para a possibilidade de utilizagéo do algoritmo em problemas de bioinformatica e
biomedicina, gerando uma ferramenta que pode ser facilmente utilizada pelo usudério final ou

pelo pesquisador.

Palavras - Chave: Sintese Proteica, Rotulamentos do Cédigo Genético, Mutacdes, Algebra,

Soma com Transporte.



Abstract

Computational modeling can be used to assist in the development of related areas, such as
applied mathematics in the modeling of the genetic code. Among others, the Sum of
Transportation Algorithm is a way to simulate and analyze mutational phenomena, which
cause changes during the process of protein synthesis. Through the implementation of this
algorithm, it is possible to characterize the labeling associated with the mapping of the genetic
code, identifying the influences in the mutation analysis process. This work models and
implements the Sum of Transportation Algorithm, with the aim of obtaining a tool that facilitates
the analysis of mutational phenomena and performing the calculations involved. We use A, B
and C labeling during modeling, analyzing the behavior of the sequences, both fictitious and
real, especially in the generation of proteins and the effects of mutation in a given organism.
Finally, we compare the results between A, B and C labeling, in order to detect the different
effects that the same sequence generates in an organism. The results obtained point to the
possibility of using the algorithm in problems of bioinformatics and biomedicine, generating a

tool that can be easily used by the end-user or a researcher.

Keywords: Protein Synthesis, Genetic Code Labeling, Mutations, Algebra, the Sum of

Transportation.
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1. Introducéo

Embora ndo aparente, a teoria das comunicacdes e a genética compartilham entre si
uma caracteristica: a de transmitir a informacédo. A teoria das comunicacbes é programada
para enviar mensagens, através de algum meio, como cabos, ondas ou pulsos elétricos,
sendo este processo concebido pelo homem. Ao mesmo tempo, a genética envolve
processos que necessitam enviar, naturalmente, mensagens hereditarias entre meios, dentro
de um mesmo organismo, segundo Battail (2008). Sendo assim, ambas buscam enviar
mensagens de um ponto a outro, com a menor quantidade possivel de erros ou ruidos, que
podem comprometer a informacao (tal qual uma mutacdo genética), configurando uma das
bases deste estudo.

Shannon (1948), um importante matematico e criptografo americano, foi o precursor
da teoria de cédigos em sistemas de comunicacao, iniciando na década de 70 a aplicacdo da
teoria da informagé&o na andlise dos dados genéticos, porém sem obter sucesso. Entretanto,
seu estudo motivou posteriormente diversos trabalhos na teoria de comunicacdes para o
genoma, culminando nos estudos de diversos pesquisadores como May (2004). O estudo de
May explora os paralelos entre a genética e a transmissao da informagédo, com a ideia de que
0s genes sdo mantidos em forma de sequéncias de acidos nucleicos, e tem a funcao de gerar
proteinas. Por meio de estruturas algébricas, pode-se analisar algumas destas relacoes.

A partir dos estudos de Rocha (2010) e Faria (2011), sédo propostos modelos que
fazem analogias entre o sistema de informacdo de genes e genomas e o sistema de
comunicacdo digital e, em Oliveira (2012) é apresentada a aplicabilidade de estruturas
algébricas, com a representacdo matematica de padrdes bioldgicos. Assim, pode-se
apresentar a aplicacdo de estruturas algébricas na relacao entre sistemas de comunicagao
criados pelo homem e sistemas de comunicacao bioldgicos. Uma das formas de estabelecer
conexdes entre essas trés areas (Biologia, Matematica e Computacao) é apresentada em
Oliveira (2012), por meio do Algoritmo Soma com Transporte, objeto de estudo deste trabalho.

O objetivo deste trabalho €, a partir da implementacdo do Algoritmo Soma com
Transporte, que simula o processo de sintese proteica através da soma de sequéncias,
analisar a automagcéo da realizacdo dos calculos envolvidos, em especial quando se leva em
conta os rotulamentos A, B e C, que exigem etapas adicionais e repetitivas para que se
alcance um resultado. Também se deseja analisar o comportamento das sequéncias durante
a geracdo de proteinas e os efeitos de uma mutacdo, além de comparar os efeitos dos
rotulamentos A, B e C em uma mesma sequéncia.

Através do Algoritmo Soma com Transporte, € possivel analisar os efeitos de uma

interferéncia na mensagem, dentro de um sistema de comunicacdo biolégico, entendendo



como diferencas na representacao matematica dos genes e genomas podem criar resultados
diferentes, além de trazer, por meio da implementagéo, uma maior agilidade para processar
dados em grandes blocos de informacao. Desta forma, é possivel identificar as relacdes entre
estas trés areas que, apesar de parecerem distantes, compartilham caracteristicas em
comum que permitem o estudo multidisciplinar de temas pertinentes as areas de Biologia,
Matemética e Computacéao.

Este trabalho esta organizado da seguinte maneira: no Capitulo 2 é apresentada uma
revisdo de conceitos de Biologia, Algebra (abordando os conceitos de Grupos e Anéis),
Sistemas de Comunicac¢éo e Rotulamentos do Cédigo Genético; no Capitulo 3 € apresentado
o Algoritmo Soma com Transporte e as técnicas utilizadas para a obtencao de resultados,
junto das execucdes do algoritmo; as discussoes realizadas através da analise de sequéncias
genéticas geradas, ficticias e reais, por meio do Algoritmo Soma com Transporte, sao
apresentados no Capitulo 4; por fim, no Capitulo 5, sdo apresentadas as conclusdes e

propostas futuras de trabalho.



2. Revisao de Conceitos

Este Capitulo apresenta os principais conceitos fundamentais para o entendimento
deste trabalho. Na Secao 2.1 serdo apresentados os principais elementos de Biologia, como
células, DNA, RNA, Sintese Proteica e Mutacbes; a Secdo 2.2 apresenta conceitos de
Algebra, no caso, Grupos e Anéis; na Secdo 2.3 serdo apresentados os conceitos de
Sistemas de Comunicacéo; por fim, na Secdo 2.4, serdo apresentados os Rotulamentos do
Mapeamento do Cédigo Genético.

2.1. Elementos de Biologia

Nesta Secédo serdo apresentados conceitos de Biologia que sdo importantes para o
entendimento dos tépicos que serdo abordados futuramente, tais como células, e alguns
aspectos de sua composicdo; nucleotideos e &cidos nucleicos, possibilitando a
caracterizacdo do DNA e RNA; também sdo apresentados os conceitos de proteinas e
aminoacidos, além do cdédigo genético; por fim, apresentamos o0s elementos que
caracterizam as mutagoes.

Os conceitos relacionados com os elementos de biologia podem ser encontrados em
detalhes em Marzzoco e Torres (2013), Alberts et al. (2010) e Pamphile e Vicentini (2011).

2.1.1. Células

A célula & a menor por¢édo de matéria com vida do organismo, de carater microscopico
e que s6 podem ser vistas com aparelhos especiais. Ao examinar no microscépio um pedago
de cortica, Robert Hooke (1665) descobriu algumas estruturas no material, e percebeu que
elas eram compostas por compartimentos, os quais foram chamados de células. As principais
funcbes das células sdo: captar nutrientes, utilizando-os na producdo de energia, eliminar
residuos do metabolismo e capacidade de movimentag&o (em alguns casos).

As células se dividem em dois grupos, procariontes e eucariontes. Células
procariontes sdo caracterizadas pela auséncia de nucleo (carioteca) e da maioria das
organelas, tais como: mitocondria, cloroplasto e complexo de Golgi. Neste grupo, estédo
inclusos as bactérias e as cianobactérias (algas azuis). Por outro lado, as células eucariontes
apresentam ndcleo e um compartimento onde o material genético fica isolado do citoplasma,
sendo células mais complexas que as procaritéticas, com membrana nuclear individualizada
e varios tipos de organelas.

Exemplos de organismos compostos de células eucariontes sao 0s animais, vegetais,
fungos e leveduras, que sdo seres pluricelulares. Estes dois grupos sdo exemplificados nas

Figuras 1 e 2.
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Figura 1: Célula procarionte. Fonte: Duque (2018).
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Figura 2: Célula eucarionte. Fonte: Duque (2018).

2.1.2. Nucleotideos e Acidos Nucleicos
Os nucleotideos séo subunidades de uma molécula que, quando se ligam, formam os
acidos nucleicos, também conhecidos como DNA e RNA, responsaveis por armazenar e



codificar a informacdo genética. Tanto os nucleotideos quanto os &cidos nucleicos séo
responsaveis por desempenhar fun¢des estruturais e catalisadoras dentro da célula.

O DNA e o RNA estéo diretamente envolvidos na transmisséo da hereditariedade dos
seres e na producdo de proteinas, principal constituinte dos seres vivos. O DNA é responsével
por realizar a producdo do RNA, que, por sua vez, é responsavel pela sintese de proteinas.
Este processo € conhecido como sintese proteica.

O DNA é composto de trés partes: o grupo fosfato, a desoxirribose e a base
nitrogenada. Por sua vez, a base nitrogenada € composta pelas bases purinas, que
compreende a adenina e a guanina, e pelas bases pirimidinas, representadas pela timina e
pela citosina.

As bases nitrogenadas sdo unidas por pontes de hidrogénio, e respeitam a
complementaridade descrita pela regra de Chargaff, onde adenina liga-se a timina, com duas
pontes de hidrogénio, e citosina liga-se a guanina, com trés pontes de hidrogénio. Esta regra
foi descoberta por Erwin Chargaff, em meados da década de 40.

Diferente do DNA, em que existem duas fitas de nucleotideos ligadas entre si, 0 RNA
€ composto por uma unica fita. Outra diferenca € que, no RNA, temos a uracila no lugar da
timina, mas ainda respeitando a regra de Chargaff. Além disso, o RNA pode ser de trés tipos:
RNA mensageiro (RNAm), RNA transportador (RNAt) e RNA ribossomico (RNAr).

2.1.3. Estrutura do DNA

Descrito por Watson e Crick em 1953, e aceito como o marco da biologia moderna, a
estrutura do DNA é formada por duas cadeias de multiplos nucleotideos, formando uma dupla
hélice, sendo que estas cadeias sao antiparalelas. As cadeias de agucar-fosfato se encontram
nas bordas, e as bases nitrogenadas se encontram ao centro da hélice, ligando entre si pelas
pontes de hidrogénio, sempre respeitando a regra de Chargaff.

Estas cadeias (também conhecidas como fitas) atuam como molde para a sintese de
fitas complementares, através do processo de duplicacéo, onde as pontes de hidrogénio sdo
guebradas, e cada fita se liga a outras bases nitrogenadas, formando duas estruturas iguais,

conforme mostra a Figura 3.

2.1.4. Sintese Proteica e 0 RNA

Para realizar a sintese proteica, deve ocorrer o processo de transcricdo do RNA. Para
isso, 0 DNA produz moléculas de RNA mensageiro (RNAmM), que ira migrar para o citoplasma
no processo de sintese. Uma das cadeias do DNA serve de molde para produzir este RNAm,
ou seja, o RNA formado serd uma Unica fita. Através da enzima RNA polimerase, quebram-
se as pontes de hidrogénio, e desta forma, os nucleotideos livres do RNA se ligardo em uma

das fitas, formando o que é chamada de fita ativa. Esta fita se solta de seu molde e migra

5



para o citoplasma, enquanto as cadeias de DNA se pareiam novamente, reconstituindo a

cadeia original. Este processo € ilustrado na Figura 4.
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Figura 4: Processo de transcricdo do DNA. Fonte: Marques (2014).

Ap6s migrar para o citoplasma, 0 RNAm é traduzido pelo RNA ribossémico (RNAr),
formando os aminoacidos, que por sua vez, serdo transportados pelo RNA transportador
(RNALt), para serem transformados na proteina desejada. Na Figura 5, é possivel visualizar

de forma simplificada os processos envolvidos na sintese proteica.
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Figura 5: Sintese proteica. Fonte: O autor.

2.1.5. Proteinas e Aminoacidos

As proteinas apresentam-se sob inUmeras formas e tamanhos, e exercem funcdes
metabdlicas essenciais ao bom funcionamento da célula. Segundo Torres e Marzzoco (2013),
as proteinas representam uma classe especial de moléculas, sendo constituidas por
subunidades denominadas aminoacidos.

Os aminoacidos séo utilizados na sintese proteica e, por possuirem carbono, sao
essenciais a vida humana. Um dos critérios para a classificacdo dos 20 aminoacidos
existentes é a hidropaticidade, sendo que 12 sao hidrofilicos (capaz de se dissolver na agua,
ou seja, um composto com afinidade a 4gua, também conhecido como polar) e 8 séo
hidrofébicos (ndo é capaz de se dissolver na 4gua, ndo possuindo afinidade com ela, também
chamado de apolar). Além da caracteristica de hidropaticidade, existem outras caracteristicas

gue podem ser utilizadas para a classificagdo, como carga e polaridade.

2.1.6. Codigo Genético

As proteinas sdo polimeros formados através da combinacéo aleatéria de 20 tipos de
aminoacidos. Existem 64 possiveis combinagdes, utilizando as quatro bases nitrogenadas do
DNA/RNA agrupadas trés-a-trés, caracterizando a especificagdo dos 20 aminoécidos
distintos. A sintese proteica é feita em blocos de trés nucleotideos, que sédo os codons, sendo
cada um responsavel por um aminoéacido especifico. A correspondéncia do cédon para um
aminoacido é o que denominamos de codigo genético, com seus respectivos aminoacidos,
abreviacao e codons correspondentes.

A Tabela 1 apresenta o c4digo genético, e para a mesma, tem-se: Ala: Alanina, Arg:
Arginina, Asn: Asparagina, Asp: Acido Aspartico, Cys: Cisteina, GIn: Glutamina, Glu: Acido
Glutéamico, Gly: Glicina, His: Histidina, lle: Isoleucina, Leu: Leucina Lys: Lisina, Met:
Metionina, Phe: Fenilalanina, Pro: Prolina, Ser: Serina, Thr: Treonina, Trp: Triptofano, Tyr:

Tirosina, Val: Valina.



Segunda Base

U ©
UUU (Phe) UCU (Ser)
UUC (Phe) UCC (Ser)

- UUA (Leu) UCA (Ser)
UUG (Leu) UCG (Ser)
CUU (Leu) CCU (Pro)

c CUC (Leu) CCC (Pro)

CUA (Leu) CCA (Pro)
CUG (Leu) CCG (Pro)

— Terceira Base

Primeira Base ——
AAU (Asn)

AUU (lle) ACU (Thr)

A [AUC (lle) ACC (Thr) AAC (Asn)

AUA (lle) ACA (Thr) AAA (Lys)
AUG (Met) ACG (Thr) AAG (Lys)
| GuU (val) GCU (Ala) GAU (Asp) GGU (Gly)
(ﬁ\ GUC (Val) GCC (Ala) GAC (Asp) GGC (Gly)
| GUA (val) GCA (Ala) GAA (Glu) GGA (Gly)
GUG (Val) GCG (Ala) GAG (Glu) GGG (Gly)

Tabela 1: CAdigo Genético. Adaptado de Oliveira e Palazzo Junior (2012).

2.1.7. Mutacbes
Uma mudanca na sequéncia de nucleotideos do material genético de um organismo
qualquer é caracterizada como uma mutacao. A partir da alteracdo deste material genético,
as mutacbes sdo caracterizadas como desfavoraveis (por exemplo, quando um erro na
sequéncia proteica gera uma doenca) ou favoraveis (quando, por exemplo, a sintese de uma
nova proteina aumenta a resisténcia do organismo). Da mesma forma, o efeito da mutagéo é
caracterizado utilizando a seguinte escala:
Mutacbes de pequena escala: afetam um gene em poucos nucleotideos, podendo
ser:
1. Mutacé&o pontual: causada por erros na replicacdo do DNA, onde ocorre a troca de
nucleotideos, ocorrendo uma transicao ou transversdo dos mesmos, caracterizados
respectivamente pela troca de pirimidina por pirimidina (C < U)ou purina por purina
(A & G) e pela troca de uma pirimidina por uma purina e purina por pirimidina (C/U <
A/G). Essas mutagBes pontuais séo classificadas em trés tipos: mutacao silenciosa,
onde o cédon codifica 0 mesmo aminoacido; mutacao missense, de sentido trocado,
ou nao sindnima, onde o c6don codifica um aminoacido distinto; mutacdo sem sentido,
guando codifica-se um codon de parada (STOP), provocando o fim da sintese proteica

antes do previsto.



2. Insercao: provoca a adicdo de um ou mais nucleotideos na sequéncia do DNA,
sendo ocasionada por erros no processo de replicacéo de elementos repetitivos.
3. Delecd@o: uma mutagdo geralmente irreversivel, onde ocorre a remogao de um ou

mais nucleotideos na sequéncia do DNA.

Mutacdes de grande escala: afetam muitos nucleotideos, e podem ser
caracterizadas em:

1. Duplicacao génica: ocorréncia de cépias de determinada regido cromossdmica, que

aumenta a dosagem de genes dentro da mesma,;

2. Delecédo de regides cromossémicas: a ocorréncia da mutacdo leva a perda dos

genes de determinadas regides cromossdmicas;

3. Perda de heterozigosidade: leva a dele¢do de um alelo num organismo que, antes

da mutacgéo, possuia dois alelos.

2.2. Elementos de Algebra Abstrata

Nesta Sec&o serédo apresentados conceitos referentes a Algebra, no caso, abordando
0 conceito de Grupos na Subsecdo 2.2.1, e o conceito de Anéis na Subsecgdo 2.2.2. Os
elementos aqui abordados podem ser vistos em mais detalhes nos trabalhos de Lin e Costelo
(1983), Domingues e lezzi (2003) e Garcia e Lequain (2010).

2.2.1. Grupos
Um grupo é caracterizado como um conjunto G ndo-vazio com uma operacgao * (as operacoes
podem ser de soma ou multiplicagdo), onde:

y:GxG—G

(a, b) — a *b,

munido das seguintes propriedades:

1. associativa: a *(b xc)=(a #b) #c, Va, b,c €G,
2. 3 elemento neutro e para a operacao *, talque: e ra=a=a e, Va €G,

3. Va €G, 7b (elemento inverso):a *xb=b ra=e, Va,b €G.

Além disso, um grupo é chamado de grupo abeliano (ou grupo comutativo) se a operacao

binaria * satisfazer a seguinte condicdo: para quaisqueraebem G, a *b=b *a.



2.2.2. Anéis
Um conjunto ndo vazio A, junto a um par de operacdes binarias: uma adic¢ao (a, b) —
a + b e uma multiplicacédo (a, b) — a - b, € denominado anel se as seguintes propriedades
forem verificadas:
- Paraasoma:
(i) associatividade: a, b,c €A, (a+b)+c=a+ (b+c);
(i) comutatividade: ¥a,b €A,a+b=Db + a;
(iii) existe um elemento neutro OA tal que: a €A, a+ 0A = a = OA+a;
(iv) existe elemento oposto: Va €A, 7 (—a) € A tal que a+(—a) = 0A = (-a)+a;
- Para a multiplicacao:
(v) associatividade: Va,b,c €A, a-(b-c)=(a-b)-c;
(vi) distributividade (em relacdo a adicdo): a,b,c €A,a-(b+c)=a-b+a
-ce(ath)y-c=a-c+b-c.

Um anel (A, +, ), onde a operacao - € comutativa € denominado de anel comutativo,
e um anel (A, +, -) em que o conjunto A é finito € denominado de anel finito e é representado
da forma Z,,(m > 1). Sendo um anel finito, suas propriedades (i) - (vi) podem ser verificadas,

através da adigdo e multiplicacéo.

2.3. Sistemas de Comunicacgéo

A transmissdo da informacdo é o que leva ao desenvolvimento de algoritmos de
deteccdo, prevencédo e correcao de erros, mas o grande motivador da area é derivado dos
estudos referentes a teoria das comunicacdes, cujos aspectos basicos sao abordados por
Shannon (1948).

Considera-se que um sistema de comunicacdo € constituido de meios fisicos,
equipamentos, ou até mesmo de um organismo, cuja principal tarefa é transferir dados de
uma fonte de informacéo para um determinado destino de maneira correta, isto é, que a
mensagem seja recebida de forma fidedigna a informacao original, por meio de um canal de
comunicagao.

A fonte gera uma mensagem a ser enviada (e que € definida dentro de um alfabeto
finito, permitindo um mapeamento das informacdes) e o emissor deve realizar a conversao
dos dados para sinais que sejam adequados ao meio (considerando fatores como distancia,
acesso e tamanho das informacfes). Essa converséo ocorre por processos de codificacdo da
mensagem através de sinais, enviados por um meio de transmissdo (canal), até que ela
chegue a um receptor, que transforma os sinais hovamente em dados (ou seja, tanto a fonte

qguanto o destino precisam conhecer o alfabeto associado as informacdes). Por sua vez, o
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receptor sera responsavel por levar estes dados ao destinatario, que os consumira da forma

adequada ao escopo do problema/caso. Este esquema € apresentado na Figura 6.

Mensagem

Fonte > Emissor

Canal

Receptor <

Destinatario

[ )

Mensagem

Sinal

Fonte de Ruido

Sinal + Ruido

Figura 6: Exemplo de sistema de comunicac¢éo. Fonte: Faria e Palazzo Junior (2011).

Durante essa transmisséo, o canal de envio atua como um meio, possibilitando uma

transmissdo de dados que preserva a natureza e integridade deles. Todavia, o meio é

suscetivel a falhas e efeitos, que impactam na transmissdo e nas caracteristicas da

mensagem. Isso ocorre pelo intermédio de interferéncias, ruidos e distor¢cdes que impedem

a passagem dos sinais para o receptor, ou distorcem a mensagem, fazendo com que o

destinatario receba uma mensagem alterada, diferente da originalmente enviada.

E possivel fazer um mapeamento entre a Biologia Molecular e a Teoria de

Comunicacdes, considerando as seguintes caracteristicas (vide Figura 7):

1. No sistema de comunicagdo, quem gera a informacdo a ser transmitida é o

transmissor. Biologicamente, o responséavel por esta funcdo é o DNA.

2. Os processos de transcricdo e traducdo representam os processos de codificagdo

de canal e de modulac&o. Biologicamente, os processos de transcricdo e traducgéo

tém como objetivo a transmisséo da informacg&o. Neste processo podem ocorrer erros,

ocasionando interferéncias na informacao, por exemplo, a ndo leitura de um codon,

gue acarreta uma perda de pareamento do ribossomo, levando a mutagbes. O

receptor pode ser modelado como o local para onde a informacgao est4 sendo enviada,

no sistema de comunicagao. Neste estudo, biologicamente, a informac&o é a proteina.
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(DNA) (Traducao) (Proteina)
Transmissor | [~ Canal —> Receptor

l

Ruido

Figura 7: Analogia entre sistemas de comunicagéo e sintese proteica. Fonte: Faria e Palazzo Junior
(2011).

2.4. Rotulamentos do Codigo Genético

A definicho de um rotulamento permite entender a conexao entre as estruturas
biol6gicas e estruturas algébricas. Os rotulamentos do cédigo genético foram definidos
inicialmente por Rocha (2010) como um modelo que codifica e decodifica 0 mecanismo de
importacéo de proteinas mitocondriais, sendo o mesmo realizado através de uma bijecao
entre um alfabeto biolégico N= {A,C,G,T/U}, onde A, C, G, T/U representam as bases
nitrogenadas adenina, citosina, guanina, timina/uracila, respectivamente, e um alfabeto Z, =
{0,1,2,3}.

O mapeamento N — Z, € composto de 24 permutacdes, divididas em 3 rotulamentos:
A, B e C. A classificacao dos rotulamentos é realizada de acordo com formas geométricas,
gue produzem um nivel de néao-linearidade das sequéncias. No rotulamento A, as
permutacdes geram o mapeamento Z, - linear; no B, geram 0 mapeamento Z,XZ,- linear; em
C, geram um mapeamento Klein - linear. A Figura 8 mostra todas as permutacdes possiveis.

Faria (2011), por sua vez, apresentou uma modelagem matematica para o problema
de Rocha (2010), explicando de forma detalhada a caracterizac&do dos rotulamentos A, B e
C, comprovando a existéncia dos protocolos de comunicacdo em sequéncias de DNA. Os
rotulamentos, da forma que foram descritos por Faria, abordam a complementaridade
algébrica ou bioldgica de forma interessante, e que proporciona um melhor entendimento da
classificagéo.

No rotulamento A, a complementaridade algébrica (00 — 11)/(01 — 10) é associada a
complementaridade biolégica (A —T)/(C — G). Nos rotulamentos B e C ndo existe a
associacdo entre complementaridade biolégica e algébrica, tomando como base apenas a
complementaridade algébrica: no rotulamento B, a unido das bases se da por (A —G)/(C —

T), enquanto no rotulamento C, se da por (A — C)/(G — T), como visto na Figura 9.
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Rotulamento A Rotulamento B Rotulamento C
b 132 iz 327l
A C G T] A C G T] [A c G T]
0 3 1 2 0 3 2 1 0 2 3 1
[A c G T] [A c G T] IA cGT
1 0 2 3 1 0 3 2 1 30 2
IA c ¢ T [A C G Tl [A cC ¢ T
1 2 0 3 1 2 3 0 1 3 2 0
IA Cc G T [A c G T] A C G T
2 1 3 0 2 1 0 3 2 0 1 3
A C G T IA C G T [A C G T]
2 3 1 0 2 3 0 1 2 0 3 1
[A cC G TI [A cC G T] A C G T
3 0 2 1 3 0 1 2 31 0 2
IA cC G TI [A cC G T] IA cC G TI
3 2 0 1 3 210 31 2 0

Figura 8: Permutacdes possiveis nos rotulamentos A, B e C. Fonte: Faria e Palazzo Junior (2011).

I Mapeamento Mapeamento I
[ i —— L, Y — L, 1
I 1A 00-0 I -0 § !
[ PSS [N N R P SR S | el [
1 1
1 1
' |
G 10-1 10-1 || :
| |
e L !
| T =377 n-2 || !
T I I 1
1 1
1 1
] [ o I 1
e 01-3 o1-3 | |
I T vy TUUUTTTEEEEmmmd oy T e |
L N I e ——— I
Rotulamento A Rotulamento B Rotulamento C
A complementaridade biolégica A complementaridade bioldgica A complementaridade biolégica
(A-T)(C — G) estad casada (A —-T)(C - G) nio esta casada (A = T)/(C - Q) nio esta casada
com a complementaridade com a complementaridade com a complementaridade
matematica (00 — 11)/(10 - 01). matematica (00 — 11)/(10 - 01). matematica (00 — 11)/(10 - 01).

Figura 9: Complementaridade biolégica nos rotulamentos A, B e C. Fonte: Faria e Palazzo Junior
(2011).

Outro fator levado em conta para a construcdo dos rotulamentos foi a geometria. No
rotulamento A, as complementaridades geram um mapeamento ndo-linear: dispondo os
elementos mapeados nas arestas de um quadrado neste rotulamento, qualquer nucleotideo
precisa caminhar duas arestas para encontrar seu complementar biolégico. Em B e C, os
mapeamentos sdo lineares: as arestas sdo vizinhas e o0 nucleotideo encontra seu

complementar ao caminhar apenas uma aresta, conforme a Figura 10.
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Rotulamento A ) Rotulamento B

...................................................................... Rotulamento C .
Mapeamento  C Mapeamento  C Mapeamento G
Liinear B . i i ZxZddinear | | i Kleinlinear |
i Mapeamento 1 b f P

i ndo- linear | :
i 4[10

s 000 4:00-0 A ouC-o-1

TR, L
i ndo- linear |

T-12-11z,

------------------------------------------

Figura 10: Caracterizacao geométrica dos rotulamentos A, B e C. Fonte: Faria e Palazzo Junior
(2011).
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3. Modelagem e Implementacdo do Algoritmo Soma com

Transporte

Neste Capitulo serd apresentada a modelagem e implementag&o do Algoritmo Soma
com Transporte, demonstrando seu funcionamento, caracteristicas e procedimentos que
foram executados para sua utilizacdo de forma satisfatdria, possibilitando a analise dos
resultados obtidos. Também serdo expostos os dados utilizados nas simulacées com
sequéncias ficticias (com o intuito de realizar testes) e sequéncias reais.

Para todos os casos analisados, foi utilizado um computador equipado com um
processador Intel i5-4200U e 8 GB de memadria RAM, instalado com as versdes mais atuais

do Windows 10 e do Python, além de IDEs que facilitaram as execu¢des sequenciais.

3.1. Modelagem Algébrica

A modelagem algébrica do cédigo genético, como visto em Oliveira (2012), tem o
intuito de identificar propriedades, caracteristicas e implicacdes biolégicas, associando os
calculos aos cédons do cadigo genético, como na soma de cédons e na separacao de coédons
pela paridade.

Através da modelagem algébrica, associada aos rotulamentos anteriormente vistos, é
possivel identificar estruturas de grupos no contexto biol6gico e matematico, o que pode ser
utilizado como ferramenta em andlises mutacionais. Por exemplo, um organismo afetado por
uma bactéria pode sofrer alteragfes em sua estrutura genética, causada pela alteragédo de
um ou mais cédons, podendo ser tanto uma mutacao de pequena escala, como uma mutacao
de grande escala.

Para realizar a analise mutacional, podemos utilizar algoritmos que aplicam a
modelagem algébrica no contexto bioldgico, entre eles, a Soma com Transporte, descrito por
Oliveira (2012), e o SMG (Sanchez, Morgado e Grau), descrito por Sanchez et.al (2005).

O funcionamento do Algoritmo Soma com Transporte se da através dos seguintes

passos:

Passo 1 - Especificar o rétulo utilizado.

Passo 2 - Somar as terceiras bases em Z,. Se o valor encontrado for superior a 3, transporte
1 para a proxima soma.

Passo 3 - Somar as primeiras bases em Z,, adicionando 1, caso a soma do passo 2 seja
superior a 3. Se o valor encontrado for superior a 3, transporte 1 para a préxima soma.
Passo 4 - Somar as segundas bases em Z,, adicionando 1, caso a soma anterior seja

superior a 3.
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Este algoritmo foi inspirado no algoritmo SMG (Sanchez, Morgado e Grau), o qual

segue 0s seguintes passos:

Passo 1 - as bases correspondendo a terceira posicédo sdo adicionadas de acordo com a
tabela soma.

Passo 2 - se a base resultante da operacdo soma é anterior a base adicionada (a ordem no
conjunto de bases), entdo o0 novo valor € escrito e a base C é adicionada a préxima posi¢ao.
Passo 3 - as outras bases séo adicionadas de acordo com a tabela soma, passo 2, indo da

primeira para a segunda base.

A|C

A|C
C|G
G|U
Ul A

Figura 11: Tabelas soma para os casos Primal e Dual. Fonte: Oliveira (2012).

TIQ O =+
Q= IQA
QO > T
> O QS|+
> OQICIS
= 0QIQ
QT > A0
QQ T | >

O algoritmo de Soma com Transporte, proposto por Oliveira, busca diminuir a
complexidade em relag&o a algoritmos semelhantes utilizados em outras abordagens, como
0 SMG. Isso ¢ feito através do uso da operagédo soma entre codons com uma associagdo ao

mapeamento N — Z, nos rotulamentos A, B e C.

3.2. Implementacao do Algoritmo

A descricdo do Algoritmo Soma com Transporte e da estrutura necesséria para

complementar seu funcionamento é exposta através do pseudocédigo 01.
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1. inicioAlgoritmo

2 determine um rotulamento, dentre A, B ou C;

3. traduza as sequéncias, dado o rotulamento, para a base Zs;
4 enquanto as sequéncias ndo forem completamente executadas,

repita, trinca por trinca:

5. somar a terceira base;

6. se a soma for superior a 3, transportar 1 para a prdxima
soma;

7. somar a primeira base;

8. se a soma for superior a 3, transportar 1 para a prdxima
soma;

9. somar a segunda base;

10. se a soma for superior a 3 e ainda existirem trincas,

transportar 1 para a prdéxima soma;

11. fimEnquanto;

12. traduza a soma, dado o rotulamento, para a base nitrogenada;
13. retorne o resultado da soma;

14. fimAlgoritmo

Pseudocadigo 01: Algoritmo soma com transporte. Fonte: Oliveira (2012).

Apesar do Algoritmo Soma com Transporte ser bem definido, alguns pontos
necessitam ser trabalhados para que os resultados estejam dentro do esperado, sem que 0s
recursos da maquina sejam esgotados. Para isso, foram criadas fun¢des que padronizam a
entrada e saida do algoritmo, e removem informacdes indesejadas ou que estejam fora do
escopo do trabalho.

Além disso, foi implementada uma estrutura de controle para que as trincas nao sejam
processadas de forma incorreta, tal como a associagdo entre posi¢cdes indesejadas, ou que
as operacgdes continuem mesmo ap0s a descoberta de uma instrucdo de parada. Para
garantir que qualquer tamanho de sequéncia seja processada em tempo satisfatorio, foram
utilizadas hashmaps para a realizacdo dos mapeamentos e associacdes, 0 que também
simplificou o funcionamento da Soma com Transporte.

O funcionamento do pseudocddigo que simula a Soma com Transporte € ilustrado na

Figura 12.
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Sequéncias
Originais

Escolha
Rotulamento

Rotulamento A Rotulamento B

Soma com
Transporte

Sequéncia
pds Soma

Ocorréncia de

Mutac&o Gerados

Resultados

Figura 12: Diagrama de funcion

3.3. Execucbes com Sequéncias Ficticias

Rotulamento C

Aminoacidos

Novo valor é obtido
maodulo 4; adiciona
1 a préxima soma

Valor obtido é
mantido

amento do pseudocdédigo.

Para testar a eficacia do algoritmo na utilizacdo do algoritmo Soma com Transporte,

foram realizados os seguintes testes, manualmente:
Sequéncia 1 GUG
Sequéncia 2 AAU
Rotulamento A |[AGU
Rotulamento B |UUC
Rotulamento C |CAG

Tabela 2: Execucéo da simulagdo com 1 trinca.

Sequéncia 1 GUGGCG
Sequéncia 2 AAUCUA
Rotulamento A |AGUAAG
Rotulamento B [UUCUAG
Rotulamento C [CAGAUC

Tabela 3: Execuc¢éo da simulagdo com 2 trincas.
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Na execuc¢do com uma trinca, todos os rotulamentos apresentam o mesmo resultado
e nenhuma das sequéncias apresenta fatores que impedem a sintese proteica. J& na
execucdo com duas trincas, apesar dos rotulamentos apresentarem resultado idéntico a uma
simulacdo manual, podemos notar que, para o rotulamento B, foi codificada uma trinca com
a instrucdo STOP, que corresponde a uma instrucdo que interrompe a sintese proteica e,
como nenhuma das sequéncias originais possuia essa instru¢do, a ocorréncia de STOP
mostra a ocorréncia de uma mutacdo com perda de sentido. Desta forma, o algoritmo deve

desprezar qualquer informacéo que se localiza apds UAG.

Sequéncia 1 GUGGCGCGGAAAAAGCCCCACUGUUAUCGAUUCGCGGAGGGG

Sequéncia 2 AAUCUACUCACCACAACGGCUGCCGCAUUAUACAGACGAAGC

Rotulamento A |AGUAAGGCCACUACGUUAAUGCCGCUGGCAAGGGAGCAAAGC

Rotulamento B [UUCUAG

Rotulamento C |CAGAUCCCGCUUCUUACGGAUCAUGUGCGCAAGCACGUUUAG
Tabela 4: Execugéo da simula¢éo com 14 trincas.

No caso da simulacdo com 14 trincas, entre as codificacfes, podemos perceber que,
além do rotulamento B, o rotulamento C codifica uma trinca com a instrugdo STOP. Logo, ela

terd 0 mesmo comportamento de B, e desprezara as informag6es posteriores a UAG.

Sequéncia 1 GUGGCGCGGAAAAAGCCCCACUGUUAUCGAUUCGCGGAGGGGAGUUAUCCCCCACCGCUGUUU
Sequéncia 2 AAUCUACUCACCACAACGGCUGCCGCAUUAUACAGACGAAGCAGGGGGUGUUAUUACUUACCA
Rotulamento A |AGUAAGGCCACUACGUUAAUGCCGCUGGCAAGGGAGCAAAGCCUUUAUACAGCGAUAGAGGGG
Rotulamento B [UUCUAG

Rotulamento ¢ | CAGAUCCCGCUUCUUACGGAUCAUGUGCGCAAGCACGUUUAG

Tabela 5: Execucéo da simulagéo com 21 trincas.

Nesta execucao, foram utilizados 63 nucleotideos por Base, formando 21 trincas. Com
estas bases ficticias, apenas o rotulamento A foi capaz de chegar ao fim da codificagdo sem
gerar uma instrucdo STOP. Por gerar esta instrucdo, os rotulamentos B e C sofrem uma
mutacdo com perda de sentido e delecdo, ja que, além de codificar uma instrugcéo de parada,
remove parte dos nucleotideos das sequéncias originais, afetando a sintese proteica e

modificando as proteinas que deveriam ser geradas.

3.4 Execucbes com Sequéncias Reais

Nesta Secédo serdo apresentados resultados de alguns casos particulares analisados,
criados a partir da combinacgéo entre uma sequéncia e uma lista de sequéncias, que possuem
a mesma quantidade de nucleotideos da sequéncia inicial. Para 255 nucleotideos, serédo
analisadas as somas entre a sequéncia O.Sativae e as sequéncias A.Thaliana, A.marina,

A.denitrificans, A.hospitalis, e para 1023 nucleotideos, as somas entre A.pasteurianus e
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as sequéncias B.subtilis, A.marina, B.marismortui e H.sapiens. Estas sequéncias foram
obtidas por meio de resultados gerados em Faria e Palazzo Janior (2011).

Com o intuito de facilitar a visualizagdo dos dados, visto que as sequéncias podem
possuir até 85 amino&cidos (para 255 nucleotideos), ou até 341 aminoacidos (para 1023
nucleotideos), foi gerado um alfabeto que associa a abreviagdo do aminoacido, seu nome

real, e sua correspondéncia nos resultados que serdo apresentados na Tabela 7.

Ala Alanina A
Arg Arginina B
Asn Asparagina C
Asp Acido Aspdrtico |D
Cys Cisteina E
GIn Glutamina F
Glu Acido Glutamico|G
Gly Glicina H
His Histidina |

lle Isoleucina J
Leu Leucina K
Lys Lisina L
Met Metionina M
Phe Fenilalanina N
Pro Prolina 0
Ser Serina P
Thr Treonina Q
Trp Triptofano R
Tyr Tirosina S
Val Valina T

Tabela 6: Dicion&rio de amino&cidos, abreviacdes e suas correspondéncias.

A partir da execucdo do algoritmo anteriormente descrito, e utilizando as sequéncias
desejadas, obtivemos os resultados disponibilizados nos anexos 1 a 24 deste trabalho. Deste
resultado, podemos comparar o tamanho da sequéncia original e o tamanho da sequéncia
obtida através da Soma com Transporte, além de visualizar a ocorréncia de mutagdes. As
Tabelas 8 a 15 comparam os aminoacidos das sequéncias originais, e os obtidos pela Soma

com Transporte, levando em conta os diferentes rotulamentos:

20



0. sativae

HKTRNGQ@JBKQCJ@@NL@EKTPJRNGALN@IA@GCMPNF@@Q@AJKQPJFQFKSKQLJPIALQEFCKAKQLNHLASKHILOCFO

A. thaliana

MQLBGSCPFOGMKGHALPJHAHAAQJAPAHAAJHJHCTNPPKJIPTABCOPKALFPNHSAJKHNAKQGAJAKNAOMMANKJKNTN

Rotulamento A

M@

Rotulamento B

PIKOGAOHKKCFLKOBNPKAOPT@

Rotulamento C

PNIKDHTKRPPOLFTTLMDTOPHOCJ@

Tabela 7:

Comparacao entre as sequéncias O. sativae, A. thaliana e as sequéncias obtidas através

da Soma com Transporte, com 255 nucleotideos, levando em conta as regras dos rotulamentos A, B

eC.

0. sativae

HKTRNGQ@JBKQCJ@@NL@EKTPJRNGALN@IA@GCMPNF@@Q@AJKQPJFQFKSKQLJPIALQEFCKAKQLNHLASKHILOCFO

A. marina

MMQQKKPNKADKPCIKHKARRTGJLQKPOJEQSNNHONKJBLGAGAAKNHSTGDKGAGFAFCJTAIJFBEIOOIKQJECGMGSPE

Rotulamento A

M@

Rotulamento B

PHSLKIKDHKLFBKJLHKBPHKHBEQIKOEPAHDGEIPKTJRABPDOQPPOGSLGLHGTTSAJ@

Rotulamento C

PCOLKDDL@

Tabela 8: Comparacéo entre as sequéncias O. sativae, A. marina e as sequéncias obtidas através da
Soma com Transporte, com 255 nucleotideos, levando em conta as regras dos rotulamentos A, B e

C.

O. sativae

HKTRNGQ@JBKQCJ@@NL@EKTPJRNGALN@IA@GCMPNF@@Q@AJKQPJFQFKSKQLJPIALQEFCKAKQLNHLASKHILOCFO

A. denitrificans

MPGACJBKGEKBOACDHRGFOQHGGTBGAKLAAHNQHHFAALAKHKHALHDBQTBBRJHHDPAJOSAARAKKEDNHCKHFJRLLD

Rotulamento A

MLHOTBFTTNDSPHEOKHPCLCPTSPCTAQEKHIBOAOTIJN@

Rotulamento B

PQFICKJCKSRTADROHEAKQ@

Rotulamento C

PORDL@

Tabela 9: Comparagéo entre as sequéncias O. sativae, A. denitrificans e as sequéncias obtidas
através da Soma com Transporte, com 255 nucleotideos, levando em conta as regras dos

rotulamentos A, B e C.

O. sativae

HKTRNGQ@JBKQCJ@@NL@EKTPJRNGALN@IA@GCMPNF@@Q@AJKQPJFQFKSKQLJPIALQEFCKAKQLNHLASKHILOCFO

A. hospitalis

MPKTFKTGLTALLSCJLTCPKOCHTJJKTLCDJHSTFJAATBCTSSTBSKQLCGASJJILKCGGTJGRJKGGLKDGQLAKLJODT

Rotulamento A

MPONTBHOJAICITENNTDODIAJK@

Rotulamento B

PATHFLSOJAQOILJNNTQ@

Rotulamento C

PQTHFHOHGBMKHCQDLFBS@

Tabela 10: Comparacgédo entre as sequéncias O. sativae, A. hospitalis e as sequéncias obtidas
através da Soma com Transporte, com 255 nucleotideos, levando em conta as regras dos

rotulamentos A, B e C.

A. pasteurianus

TBOBTOKPDIPHTBCAKHITFQPJOGTKCIAOCSPBBEOQBIAQOGPBCKHTRQKFIAOBTBDAOHHBPDOBDPKRKASHAQAKBPKPIBIBKAHHTHQ
AFHGHTEBPPPOOABKPKEKDGBBABHTIKCQBKPKHJBOIFQOGPBJBBIJAGKLKGPKPDBODABKTOIAAPKOKOABBFQMHHQKCMOPAQBB
TKBSJKBOAFPTJDTKDBKBOKKBOTHHBFMBODHSLOMNIPBBOAPPKSHNKPGJIHOMFTBCAAKKOKPDOTFAIHBBHCKBPPIGPCBLQJCFO
BOTKPPKBAEKCHGHFBGOSATLNTTNDBOGGQIJPQPCPEBOAAQBQQN

B. subtilis

MJJPSLEOCEHPDMANDPGQHPKPEPPEHBFDCJGPKOLGCJAABNPDDGALGSFELCEHATKJQGAGQQAQQEPNEHHAAJKADBKPHIKAOAL
TJONQJPLFGAGFANBLRELLHKKQOBHNMPADBJLPJQHMSJONRMNDKCPGTFTBACEQBTIFSGGHDSJEQGQGINGANBDJCKDSKLJOTDA
PGLMLDGKMDLKGOSPSGGKLDNFQASKAHSJAGLSCSQDGGKNOBALGLJPPSJDPSJIPQNPHSQPTCTBDLIJIQLCTCPNSTKKOTRMTPSDS
GBAGIJNAMCHFQHLTTHLOOJPBHLTAARNPHJAHHQNKAKLKTPKMMHHHN

Rotulamento A

QPBDEPJSQHOBHQAIBTQHCTCRDCJJHBKKFKHKAQOAPKHBLAGQBSSHAB@

Rotulamento B

@

Rotulamento C

SPKCGLBBPOISPHKAHKAKTHPAEKPPNKGGHCNCA@

Tabela 11: Comparacéo entre as sequéncias A. pasteurianus, B. subtilis e as sequéncias obtidas
através da Soma com Transporte, com 1023 nucleotideos, levando em conta as regras dos

rotulamentos A, B e C.
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A_ pasteurianus

TBOBTOKPDIPHTBCAKHITFQPJOGTKCIAOCSPBBEOQBIAOGPBCKHTRQKFIAOBTEDAOHHBPDOBDPKRKASHAOAKBPKPIBIBKAHHTHQ
AFHGHTEBPPPOOABKPKEKDGBBABHTIKCQBKPKHJBOIFQOGPB.JBBIJAGKLKGPKPDBODABKTOIAAPKOKOABBFQMHHQKCMOPAQBB
TKBSJKBOAFPTJDTKDBKBOKKBOTHHBFMBODHSLOMNIPBBOAPPKSHNKPGJIHOMFTBCAAKKOKPDOTFAIHBBHCKBPPIGPCBLQJCFO
BOTKPPKBAEKCHGHFBGOSATLNTTNDBOGGQIJPQPCPBBOAAQBQQN

A. marina

MGQGPJGAJTJDKHQPKQLTKSSFFHFSINNAFPPPTKGKDIBLSFFIAAIOFQLQIAJRQGHAHSKTHBHAPFOSGGTDKPFQLAQPAJALTKAAJHG
JLDBTCPDLAJLKGCTJKKKOKLGBLGSGQKLQAJTLAKSHNHNCHLQQLNRTHBNCJFSGHSHJQQJPQGGBAANATNHFLDKQJHAMCFHDKQO
CMPFQKTHRHMPLTKGGTFSQNGPDTSHALETSPSCFBBQCKLLKJOAGLTGNTPAPJDBAKPPPRSFJGBLKDPPFAKMDATQJSTQHHPPFKRB
LFKLHTSHBBKCEKDHJABGJAGQNOFKDLDOMJKBMADASKQJBHMTAA

Rotulamento A

QFKHIBPQBBESOBQBSQIPTPMKPDBPITFBIKMGKAKBHGQPOB@

Rotulamento B

@

Rotulamento C

SJPNAMB@

Tabela 12: Comparacéo entre as sequéncias A. pasteurianus, A. marina e as sequéncias obtidas
através da Soma com Transporte, com 1023 nucleotideos, levando em conta as regras dos

rotulamentos A, B e C.

A. pasteurianus

TBOBTOKPDIPHTBCAKHITFQPJOGTKCIAQCSPBBEOQBIAOGPBCKHTRQKFIAOBTBDAOHHBPDOBDPKRKASHAOAKBPKPIBIBKAHHTHQ
AFHGHTEBPPPOOABKPKEKDGBBABHTIKCQBKPKHJBOIFQOGPBJBBIJAGKLKGPKPDBODABKTOIAAPKOKOABBFQMHHQKCMOPAQBB
TKBSJKBOAFPTJDTKDBKBOKKBOTHHBFMBODHSLOMNIPBBOAPPKSHNKPGJIHOMFTBCAAKKOKPDOTFAIHBBHCKBPPIGPCBLQJCFO
BOTKPPKBAEKCHGHFBGOSATLNTTNDBOGGQIJPQPCPEBOAAQBQQN

B.marismortui

MDBKOOASDAQOHDHAKGAAJGGBKTDJDPHBSBQCTAPTKBLNAQRABDFIHJPPOGDJDDDKEBFSABDKABADDBDDJPOGQABBSNASTBP
NKQRATSGHKJOQCOALQCIAGHOKOQDGQGQDFFSRQQBDBDAJEAQAQABTDLAHGPDDJDBQAASBDFAKTNKKASPHABPAGKTATPDDG
GBCHKBRBITCKGAHQMFTNHLCBQBGPAQJKDDAKBOKBBRLFKBGODGCGATNOBKDCAALAKDOQOPJQQFPABCJKADKEGRPGSGNGD
OKLOIHABBHKHBGJSBGCOFKAFDTKBILPJGQQIGHSAFGAALBQBDGACGJJPDQG

Rotulamento A

QIGPINCRPKNQTHHESSJSKJKPHRH@

Rotulamento B

@

Rotulamento C

SMBPMOMAPCBHQOOQIJGJB@

Tabela 13: Comparagéo entre as sequéncias A. pasteurianus, B. marismotui e as sequéncias obtidas
através da Soma com Transporte, com 1023 nucleotideos, levando em conta as regras dos

rotulamentos A, B e C.

A_ pasteurianus

TBOBTOKPDIPHTBCAKHITFQPJOGTKCIAOCSPBBEOQBIAOGPBCKHTRQKFIAOBTEDAOHHBPDOBDPKRKASHAOAKBPKPIBIBKAHHTHQ
AFHGHTEBPPPOOABKPKEKDGBBABHTIKCQBKPKHJBOIFQOGPBJBBIJAGKLKGPKPDBODABKTOIAAPKOKOQABBFQMHHQKCMOPAQBB
TKBSJKBOAFPTJDTKDBKBOKKBOTHHBFMBODHSLOMNIPBBOAPPKSHNKPGJIHOMFTBCAAKKOKPDOTFAIHEBHCKEPPIGPCBLQJCFO
BOTKPPKBAEKCHGHFBGOSATLNTTNDBOGGQIJPQPCPBBOAAQBQQAN

H.sapiens

MGGOFPDOPTGOOKPFGQNPDKRLKKOGCCTKPOKOPFAMDDKMKPODDJGFRNQGDOHODGAOBMOGAAOBTAOAOAAOQOAAOAOAOP
ROKPPPTOPFLQSFHPSHNBKHNKIPHQALPTQEQSPOAKCLMNEFKALQEOTFKRTDPQOOOHQBTBAMAJSLFPFIMQGTTBBEOIIGBEPDPD

HKAOQOFIKJBTGHCKBTGSKDDBCQNBIPTTTOSGOOGTHPDEQQJISCSMECPPEMHHMCBBOJKQJJQKGDPPHCKKHECPNGTBTEAEOHBD
BBQGGGCKBLLHGOIIGKOOHPQLBAKOCCQPPPOFOLLLOKDHGSNQKFDFQPNFLGCE

Rotulamento A

QFKSBTBFLBKQFPBMPDBIQBOJ@

Rotulamento B

@

Rotulamento C

STDBPPBENHTHTQACHEEOAJSFTPJHEPNKTSHBRKQOOQQOJHGBPPBPOCS@

Tabela 14: Comparacgdo entre as sequéncias A. pasteurianus, H. sapiens e as sequéncias obtidas
através da Soma com Transporte, com 1023 nucleotideos, levando em conta as regras dos

rotulamentos A, B e C.
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4. Resultados e Discussodes

Neste Capitulo serdo analisados os resultados obtidos durante as execucbes
apresentadas ao longo do Capitulo 3, através da analise das possiveis mutacdes e da
comparacao entre rotulamentos para uma mesma sequéncia.

Através das Tabelas 7 a 14, nota-se que para todas as somas entre sequéncias e 0s
rotulamentos definidos, foram gerados cédons que levam a interrup¢cdo do processo de
sintese proteica, levando a uma mutac¢do sem sentido que geram a instrugdo STOP (definida
como o simbolo ‘@’ no dicionario da Tabela 4.2.1). A ocorréncia de tal mutagdo gera
sequéncias menores que as originais, logo, menos aminoécidos e proteinas sao codificados,
gerando um novo organismo que herda partes do codigo das sequéncias originais, mas
possui novas caracteristicas, que podem ser positivas ou negativas, dependendo da analise
dos efeitos dessa mutacéo.

Um resumo dos resultados permite uma melhor visualizacéo das diferencas entre as

execucgoOes, conforme apresentado nas Figuras 13 e 14.

Numero de aminoacidos codificados pela Soma com Transporte entre sequéncias de DNA e O. sativae,
para 255 nucleotideos

= Rotulamento A = Rotulamento B = Rotulamento C

80

A. thaliana - Gl 2655699 A. matrina - Gl 158339871 A. denitrificans - G/ A. hospitalis - GI
45368559 207258119

Figura 13: Comparagéao entre rotulamentos, referente ao nimero de aminoécidos codificados entre
as sequéncias, para 255 nucleotideos.
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Numero de aminoacidos codificados pela Soma com Transporte entre sequéncias de DNA e
A. pasteurianus, para 1023 nucleotideos

= Rotulamento A = Rotulamento B = Rotulamento C

60

.thd

B. subtilis - GI 50812173 A. marina - Gl 158341503 B.marismortui - GI H.sapiens — GI 75914680
55376107

Figura 14: Comparacéo entre rotulamentos, referente ao niumero de aminoacidos codificados entre
as sequéncias, para 1023 nucleotideos.

Atraves dos graficos, pode-se notar algumas particularidades das mutacdes, e como
cada rotulamento afeta a sintese proteica, lembrando que, para 255 nucleotideos, podem ser
gerados até 85 aminoacidos, enquanto 1023 nucleotideos geram no maximo 341
aminoacidos.

Executando a implementacao para 255 nucleotideos, destaca-se o rotulamento B, que
retorna até 64 aminoacidos antes de atingir uma codificacdo de parada. Entretanto, para 1023
nucleotideos, os rotulamentos A e C se destacam, enquanto o rotulamento B obtém uma
instrucdo de parada logo na primeira codificagdo.

Outra analise interessante para o problema leva em conta a porcentagem de sucesso

na sintese proteica, conforme mostra a Figura 15.

Percentual de sucesso na Sintese Proteica para os rotulamentos
A, B e C, em fungdo do numero de nucleotideos

4 Rotulamento A @ Rotulamento B Rotulamento C
100
75
50
25 =
0 \\-
255 Nucleotideos 1023 Mucleotideos

Figura 15: Comparagéo entre as porcentagens de sucesso da sintese proteica para 255 e 1023
nucleotideos, levando em conta os rotulamentos A, B e C.
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Para obter o percentual de sucesso, criou-se uma razdo entre a média do nimero de
aminodcidos codificados e 0 numero total que pode ser obtido para 255 e 1023 nucleotideos,
e entdo, este numero foi multiplicado por 100, a fim de obter o resultado desejado. Desta
forma podemos visualizar a performance dos rotulamentos para sequéncias de diferentes
tamanhos.

Tracando uma reta entre os pontos destacados na figura 15, nota-se que o
desempenho dos rotulamentos tende a variar conforme o tamanho das sequéncias. Por
exemplo, o rotulamento B varia de 38% para 0,29% de sucesso na sintese. Isso pode ser
explicado pelas caracteristicas das sequéncias com as quais estamos trabalhando e que,
guando passam pela Soma com Transporte, geram a instru¢éo de parada logo na primeira
ocorréncia, em alguns casos. Entretanto, 0s outros rotulamentos mostraram um
comportamento um pouco mais consistente quando variamos o tamanho das sequéncias,
dentro do mesmo conjunto de dados.

Outro fator a ser destacado € como uma execucao de 255 nucleotideos retorna um
resultado melhor do que uma de 1023. Isso se deve por alguns fatores, como a aleatoriedade
das sequéncias e a ocorréncia de instru¢des de parada, que podem aparecer ap0s a soma
das sequéncias. Este comportamento € esperado, demonstrando como uma mutacdo pode
surgir, em um processo trivial para 0s seres vivos, mas que, se ndo for controlada ou contida
por meio de corre¢des, causa mudancgas que podem ser benéficas ou maléficas.

E importante destacar que as combinacdes de nucleotideos apds a soma sio muitas,
e quanto maior a sequéncia, mais sequéncias podem ser obtidas. Logo, por esse grande
namero de sequéncias que podem ser obtidas, é dificil encontrar uma que ja foi mapeada e

caracterizada.
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5. Conclusdes e Sugestbes para Trabalhos Futuros

Como visto, tanto a genética quanto a teoria de comunicac¢des utilizam processos de
transferéncia de informacdo, e sdo objetos de estudo a muito tempo por muitos
pesquisadores, explorando as relagdes entre essas areas e buscando uma representacao
matematica que explique estes processos biologicos. E importante lembrar que durante o
envio das mensagens, o canal pode sofrer interferéncias que comprometem os dados
originais. Por meio deste trabalho, podemos mostrar a interdisciplinaridade deste tépico, que
aborda conceitos de Biologia, Matematica e Computacdo, com o intuito de explicar o que
pode ocorrer durante a sintese proteica.

Ao utilizarmos métodos computacionais para simular o processo de sintese,
ganhamos velocidade para realizar calculos repetitivos e que podem acarretar problemas na
realizacdo de operacdes manuais. Além disso, podemos explorar em mais detalhes os
resultados obtidos em cada execucdo, e comparar fatores que influenciam nas sequéncias,
como o rotulamento e a quantidade de nucleotideos contidos.

Um trabalho interdisciplinar permite o estudo de uma ampla gama de conceitos que,
apesar de ndo parecerem proXximos, possuem interessantes paralelos. Também fica evidente
como uma simples informagéo pode influenciar um organismo, seja de forma positiva ou
negativa, através de diferentes sequéncias ou pela ocorréncia das mutagdes e interferéncias.

Os objetivos propostos neste estudo foram alcancados e, com o uso da ferramenta,
podemos determinar quais sdo os efeitos de uma interferéncia no processo de sintese
proteica. Desta forma, este estudo interdisciplinar pode auxiliar em estudos genéticos e na
deteccéo de erros, reduzindo tempos de simulacéo e simplificando as opera¢des necessarias
gue, por sua vez, facilitam o trabalho de cientistas.

A partir deste trabalho, foi gerado um resumo na forma de péster, selecionado e
apresentado no Encontro Académico de Modelagem Computacional, realizado no Laboratério
Nacional de Computacédo Cientifica (LNCC), em fevereiro de 2020, na cidade de Petrépolis,
RJ. O mesmo consta nos Anais do evento, e mostra a relevancia do topico para a comunidade
cientifica.

A fim de dar prosseguimento a este estudo, apresentamos algumas sugestdes, tais
como: o estudo aprofundado dos reais efeitos das sequéncias geradas em um organismo; a
utilizacdo de sequéncias maiores e mais complexas, contendo mais nucleotideos; a
comparacdo dos resultados das sinteses com sequéncias ja existentes e documentadas, e

gue constam em bancos de dados.
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