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RESUMO

A teoria da informacao e codificagdo, bem como, a genética preocupam-se com a transferéncia e
armazenamento de informagdes. H4 décadas, os cientistas estudam o casamento dessas teorias, porém,
h4 uma grande dificuldade em determinar uma estrutura matematica relacionada a estrutura do DNA
(4cido desoxirribonucleico). No presente trabalho, baseado em um modelo de sistema para importagdao
genética proposto em [ROCHA 2010] através de codigos BCH (Bose-Chaudhuri-Hocquenghem) sobre
a extensdo de anel de Galois, implementamos um algoritmo capaz de identificar e reproduzir duas
sequéncias de DNA, com fung¢des bioldgicas distintas € comprimento de 63 nucleotideos, utilizando
para ambas 0s mesmos seis polindmios primitivos e geradores de grau 6. Para isso, precisamos associar
as bases nitrogenadas do DNA (adenina, timina, guanina e citosina) aos elementos do alfabeto do anel
finito Z, = {0, 1, 2, 3}. Esse processo denomina-se rotulamento e, nas duas sequéncias analisadas de
comprimento 63, aplicando um mesmo polindmio gerador, encontramos 8 palavras-codigo ambas com
o mesmo tipo de rotulamento. Essas palavras-c6digo distam um nucleotideo da sequéncia original,
onde as trocas de base nitrogenada ocorreram em posicoes distintas, ocasionando diferentes bases,
co6dons e aminodcidos. O algoritmo também € capaz de analisar mutacdes em sequéncias de DNA.
Para exemplificar esta aplicacdo, utilizamos a sequéncia relacionada ao éxon 14 do gene BRCAI
(Breast Cancer 1) com comprimento 127 analisando mutagdes pontuais nonsense e missense através
de um polindmio gerador de grau 7. A partir das funcOes de identificagdo e reproducdo, encontramos
palavras-cédigo para serem utilizadas como referéncia nessas andlises. Posteriormente, aplicando cada
mutagdo pontualmente, observamos que o c6digo € capaz de recuperar a sequéncia original. Apontando
uma estrutura matemadtica associada aos cddigos corretores de erros para a fita simples de DNA, esse
algoritmo pode contribuir para o desenvolvimento de uma metodologia que poderd reduzir o tempo
e custos laboratoriais, auxiliar no diagndstico de doengas, andlises de mutagdes, produgdo de novos

farmacos e melhoramento genético.

PALAVRAS-CHAVE: Cédigos corretores de erros. Codigo genético. Andlise mutacional. Cédigo
BCH sobre anéis.



ABSTRACT

Information and coding theory as well as genetics are concerned with the transfer and storage of
information. For decades, scientists have studied the integration of these theories, but there is a great
difficulty in determining a mathematical structure related to the structure of DNA (deoxyribonucleic
acid). In the present work, based on a genetic import system model proposed in [ROCHA 2010]
through BCH codes (Bose-Chaudhuri-Hocquenghem) on the Galois ring extension, we implemented
an algorithm capable of identifying and reproducing two sequences of DNA, with different biological
functions and length of 63 nucleotides, using for both the same six primitive polynomials and generators
of degree 6. For this, we need to associate the nitrogen bases of the DNA (adenine, thymine, guanine
and cytosine) to the elements of the alphabet of the finite ring Z4 = {0, 1,2, 3}. This process is called
labeling and, in the two results obtained, applying the same generator polynomial, we find 8 codewords
with the same labeling. These codewords differ a nucleotide from the original sequence, where the
exchanges of nitrogen base occurred in different positions, causing different bases, codons and amino
acids. The algorithm is also capable of analyzing mutations in DNA sequences. To exemplify this
application, we used the sequence related to exon 14 of the BRCA1 gene (Breast Cancerl) with length
127 analyzing nonsense and missense point mutations through a generation polynomial of degree 7.
From the identification and reproduction functions, we find codewords to be used as reference in these
analysis. Subsequently, applying each mutation punctually, we observe that the code is able to retrieve
the original sequence. Pointing to a mathematical structure associated with error-correcting codes for
single strand of DNA, this algorithm can contribute to the development of a methodology that can
reduce laboratory time and costs, assist in disease diagnosis, mutation analysis, new drug production,

and genetical improvement.

KEYWORDS: Error Correcting Codes. Genetic code. Mutational analysis. BCH code on rings.
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1 INTRODUCAO

A teoria dos cddigos corretores de erros surgiu na década de 1940 com o trabalho de Shannon
[SHANNON 1948]]. Esse estudo partiu da necessidade de detectar e recuperar uma mensagem recebida,
dada a possibilidade desta ser diferente da mensagem transmitida pela fonte. Um cé6digo corretor
de erro (CCE) € um mecanismo aplicado no codificador de canal de um sistema de comunicagdo
digital (Figura T)), em que uma sequéncia de bits de informagdo tem seu comprimento acrescido em
um nimero pré-determinado, chamado redundancia para que quando essa informacao for transmitida
ou armazenada ao ser recuperada, seja possivel detectar e corrigir possiveis erros. Essa ferramenta é
muito utilizada em nosso cotidiano, quando ha informagao digitalizada presente, como ao assistir um
programa de televisdo ou navegar na Internet.

Nos sistemas de comunicagdo e armazenamento, ha dois tipos de cédigos corretores de erros muito
utilizados, conhecidos como cddigos de bloco e cddigos convolucionais. Os cddigos de bloco sdo
classificados em lineares e ndo lineares. Este tltimo ndo € muito utilizado em aplica¢des praticas, por
isso ndo € estudado para este trabalho, onde o foco estd no linear, o qual possui a classe dos c6digos
ciclicos de suma importincia para a introdugdo dos cédigos BCH.

A elucidagdo da estrutura do DNA e dos processos de replicagdo, transcri¢cdo e tradugdo pos-
sibilitaram avancos na biologia molecular. Essas descobertas proporcionaram o desenvolvimento
em tecnologias de DNA recombinante e estimularam o surgimento das industrias biotecnolégicas.
Além disso, enconrajaram o desenvolvimento de estudos interdisciplinares, como o presente trabalho
que envolve a telecomunicacdo (cédigos corretores de erros), a matematica (4dlbegra abstrata) e a
biologia (molecular). Dessa forma, buscamos analogias entre um sistema bioldgico e um sistema
de comunicagdo, visto que tanto a genética quanto a teoria de comunicagdo se preocupam com a
transferéncia da informacao.

Primeiramente, consideremos um sistema de comunica¢do como sendo um conjunto de componen-
tes que tem por objetivo transmitir uma informacdo gerada pela fonte a um receptor, através de um
canal de comunicacao onde erros poderao ser introduzidos a mensagem. H4 dois tipos de sistemas: i)
analégico, que conserva a forma do sinal durante toda sua transmissdo e ii) digital, em que a forma do
sinal pode ser diferente da original, variando em frequéncia e/ou amplitude e/ou fase em intervalos
fixos de tempo.

A ilustra um diagrama de blocos de um modelo de sistema de comunicagdo digital.

Os componentes deste sistema sdo definidos da seguinte maneira:
e Fonte: gerador da informacdo a ser transmitida;

e Codificador de fonte: realiza a associacdo dos simbolos da informagao gerada pela fonte com
um determinado alfabeto, com o objetivo de melhorar a eficiéncia do sistema. Essa sequéncia é

representada por bits ou caso se utilize g sinais, por um alfabeto g-ario;

e Codificador de canal: adiciona redundancias a sequéncia de saida do codificador de fonte,

transformando-a em uma sequéncia codificada;
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Figura 1 — Sistema de Comunicagdo Digital.

CODIFICADOR CODIFICADOR
FONTE [ > [ -3 MODULADOR
DE FONTE DE CANAL |:>

CANAL

v

, DECODIFICADOR
DESTINATARIO | | =00 AP <3| pEMODULADOR
DE FONTE DE CANAL

Fonte: Producdo do préprio autor.

e Modulador: converte o sinal da saida do codificador de canal em uma forma de onda adequada
para a transmissao através do canal. Algumas técnicas sdo: i) ASK (Amplitude Shift Keying),
modulacao em amplitude; ii) FSK (Frequency Shift Keying), modulacdo em frequéncia; iii)
PSK (Phase Shift Keying), modulacdo em fase; iv) QAM (Quadrature Amplitude Modulation),

modulacao em amplitude e fase;
e Canal: meio fisico que transmitird a informacao;

e Demodulador: a partir do sinal recebido do canal, estima-se o sinal transmitido e envia sua

versao digital correspondente para o decodificador de canal;

e Decodificador de canal: produz uma estimativa do sinal enviado pelo demodulador, corrigindo

possiveis erros;

e Decodificador de fonte: a partir da sequéncia de saida do decodificador de canal, estima-se

uma sequéncia na saida da fonte.
e Destinatario: receptor da informacao transmitida.

Analisando o diagrama da podemos representd-lo apenas considerando trés blocos
principais (transmissor, canal e receptor), como ilustrado na[Figura 2] Essa simplificagdo é conhecida
como o dogma central da teoria de comunicacao.
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Figura 2 — Dogma central da teoria de comunicacoes.

TRANSMISSOR [::::> CANAL [::::; RECEPTOR

RUIDO

Fonte: Producgdo do préprio autor.

Analogamente, como ilustrado na |Figura 3| o dogma central da biologia molecular aborda que
a partir da sequéncia de nucleotideos do DNA ocorrem os processos de transcri¢ao e traducao que
respectivamente, geram o RNA (4dcido ribonucleico) e a proteina. Durante estes processos, ha possibili-
dade de ocorrer erros que podem interferir tanto na formagao das sequéncias de nucleotideos do RNA
quanto na leitura dos c6dons que formardo as proteinas (tais conceitos e processos serdo apresentados
na Sec¢do [2.1)). Portanto, o sistema biolégico também transmite e armazena informagdes, podendo ser

caracterizado por um diagrama de blocos.

Figura 3 — Dogma central da biologia molecular.

TRANSCRICAO
DNA > <ol > RNA /
TRADUCAO PROTEINA

{

ERROS

Fonte: Producdo do préprio autor.

Dessa maneira, fazendo a analogia entre os sistemas, temos:

e Transmissor: DNA, porque para ocorrer o processo de transcri¢do, uma das fitas do DNA é

utilizada como molde;

e Canal: processos de transcricdo e tradugdo, porque nestas etapas, erros podem ocorrer e alterar

a sequéncia de nucleotideos;

e Receptor: compartimento intra ou extracelular, onde a proteina (informacdo gerada apds a

traducdo) serd transportada.

O estudo da aplicagdo de codigos corretores de erros para identificar e reproduzir sequéncias
de DNA utilizando um cédigo BCH sobre a extensdo de anel de Galois foi iniciado em [ROCHA
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2010]], onde focou-se na andlise de sequéncias (do tipo direcionamento) com comprimento 63 e com
a capacidade de corre¢do de um erro. [ROCHA 2010] identificou que dentre as 24 possibilidades
de associagdo (rotulamento) do alfabeto genético (adenina, timina, guanina e citosina) com o anel
Z4 ={0,1,2,3}, devido suas caracteristicas geométricas distintas, os rotulamentos podes ser divididos
em trés tipos: os casos 2, 6, 7, 9, 16, 18, 20 e 23 foram denominados rotulamento A; os casos
1,5, 8, 10, 15, 17, 19 e 24 rotulamento B e por fim, 3, 4, 11, 12, 13, 14, 21 e 22 rotulamento C.
Os resultados fortaleceram a hipdtese de existéncia de cédigos concatenados na estrutura do DNA,
sugerindo propostas de anélises para diferentes sequéncias com comprimentos variados, assim como,
outras estruturas matematicas como 0S COrpos.

Baseado nisso, [FARIA 2011]] avancou com os estudos, analisando diferentes sequéncias de DNA
(enzima, sinal interno, hormonio, intron, DNA repetitivo, gene, entre outros) com comprimentos
variados, utilizando c6digos BCH sobre a extensdo de corpo e de anel de Galois com diferentes graus,
onde as sequéncias geradas diferiam em um e dois nucleotideos sequéncia original. Além disso,
caracterizou matematicamente o modelo de codificacdo gendmico para identificagdo de sequéncias
da dupla hélice do DNA, uma vez que em [ROCHA 2010] era apenas considerado a codificagdo
genética (fita simples). Seus resultados também apontaram a identificacao da existéncia de codigos
concatenados na estrutura do DNA, em algumas sequéncias. Por fim, conhecido que a estrutura de
corpo € mais inflexivel que a estrutura de anel foi sugerido em [FARIA 2011] uma anélise laboratorial
detalhada das sequéncias de DNA reproduzidas sobre essas estruturas.

Ja, em [PEREIRA 2014] assim como em [ROCHA 2010]], para o c6digo BCH foi utilizada a
estrutura de anel para andlise de sequéncias de DNA, mas com comprimentos maiores que 2047
nucleotideos. Como verificou em [FARIA 2011] que a execugdo do programa computacional desenvol-
vido demandava muito tempo para sequéncias de DNA muito longas, [PEREIRA 2014] aprimorou o
algoritmo introduzindo lacos de repeti¢cdo que envolve todos os polindmios primitivos; desenvolveu
uma base de dados para que todas as informacdes geradas uteis fossem armazenadas e pudessem ser
utilizadas quando necessdrio, sem ser preciso executar o programa novamente; assim como, aprimorou
para que fosse possivel a identificacdo de sequéncias de DNA resgatadas diretamente do repositério
NBCI (National Center for Biotechnology Information). Além disso, parte de seu trabalho foi uma ana-
lise da sequéncia relacionada ao éxon 14 do gene supressor de cancer BRCA1 apresentado em [FARIA
2012]], onde o desenvolvimento dos algoritmos dos programas de cdlculo do polindmios geradores e
do programa de andlise de sequéncias de DNA foi apresentado em [PEREIRA 2013]].

A base de nosso trabalho serd um modelo de um sistema de comunicagdo para importacao de
proteinas organelares como proposto em [ROCHA 2010], conforme mostrado na Para
demonstrar esse sistema, implementamos um algoritmo baseado em [FARIA 2011, PEREIRA 2014
que, por meio da utilizagdo dos cédigos BCH sobre a extensao de anel de Galois, tem como objetivo
identificar e reproduzir sequéncias de nucleotideos do DNA geradas pela fonte, permitindo andlises de
mutacgdes. Para a anélise bioldgica, reproduzimos as sequéncias de RNA mensageiro traduzindo os

aminodcidos que geram a proteina, com o auxilio do c6digo genético.
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Figura 4 — Modelo de um sistema de comunicacdo para importacao de proteinas organelares.

Codigo
Genético

!

tRNA

proteinas

Fonte —» | Rotulamento | —»| Codigo BCH i— | Ribossomo |— (nt/aa)

Codificador Genético

Fonte: [ROCHA 2010].

O presente trabalho estd organizado da seguinte maneira: no Capitulo[2] elucidaremos os principais
conceitos da biologia, dlgebra e codigos corretores de erros. No Capitulo [3] descreveremos o algoritmo
e suas etapas, exemplificando duas sequéncias de DNA com comprimento 63 nucleotideos para
compreender seu funcionamento. No Capitulo ] mostraremos a aplica¢do deste algoritmo para
andlises mutacionais, utilizando a sequéncia de DNA com comprimento 127 relacionada ao éxon 14

do gene BRCA1. Por fim, no Capitulo, [5| apresentaremos as conclusdes finais.
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2 CONCEITOS INICIAIS

Como visto na introducdo, o presente trabalho tem sua interdisciplinaridade na biologia molecular,
dlgebra abstrata e c6digos corretores de erros. Este capitulo elucidard um pouco estes assuntos, com o
objetivo de obter melhor entendimento para o desenvolvimento do trabalho. Na Segdo [2.1] faremos
uma breve revisio sobre a biologia molecular. Na Secao [2.2]apresentaremos ferramentas algébricas e

por fim, na Sec@o [2.3] apresentaremos um estudo sobre os c6digos corretores de erros.

2.1 BIOLOGIA MOLECULAR

Esta se¢do introduz os principais conceitos da biologia molecular abordados neste trabalho, os
quais sdo indispensdveis para o seu desenvolvimento. Na Subsecéo [2.1.1]fazemos um breve resumo
sobre os dcidos nucleicos e suas principais caracteristicas. Na Subsecdo [2.1.2} elucidamos o dogma
central da biologia molecular, com o objetivo de compreender os processos de replicacdo, transcri¢ao e
tradugdo. Na Subsec¢do [2.1.3] abordamos sobre unidade bésica da vida, a célula e sua conexdo com as
proteinas. Por fim, na subsecdo[2.1.4] apresentamos os tipos de mutagdes que as sequéncias de DNA
podem sofrer.

Os conceitos apresentados nesta secao podem ser encontrados em [LODISH B.; MATSUDAIRA e
ZIPURSKY 2005,/ALBERTS B.; JOHNSON e WALTER 2005,[FARIA 2011,ROCHA 2010,PEREIRA!
2014].

2.1.1 Acidos Nucleicos

Os 4cidos nucléicos sdo macromoléculas que contem o material genético responsavel por inimeras
informacdes celulares como a sintese proteica, com a producio das proteinas no local € momento
adequados, suas diferentes funcdes e sequéncias de aminodcidos, multiplicacdo celular, entre outras. Os
dois principais tipos sdo: DNA e RNA. Essas moléculas sdo formadas por mondmeros, denominados
nucleotideos, compostos por um grupo fosfato ligado através de uma ligagcdo fosfodiéster a uma
pentose (desoxirribose no DNA e ribose no RNA) que, por sua vez, estd ligada a um anel (conhecido
como base nitrogenada) contendo nitrogénio e carbono.

As bases nitrogenadas sdo estruturas ciclicas e sdo divididas em dois grupos:

e Purina: representado pela Adenina (A) e a Guanina (G). Estrutura com um anel fusionado,

como ilustrado na

e Pirimidina: representado pela Timina (T), Citosina (C) e Uracila (U). Estrutura com um anel

simples, como ilustrado na[Figura 6
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Figura 5 — Estrutura das purinas.

ey T

(a) Adenina (A). (b) Guanina (G).
Fonte:

Figura 6 — Estrutura das pirimidinas.
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Fonte: [PEREIRA 2014

O DNA ¢ formado por uma fita dupla em forma de espiral (ou dupla hélice) composta por unidades
de nucleotideos, como mostrado na[Figura 7] Segundo o modelo de Watson e Crick, as duas fitas
sdo antiparalelas e as bases de uma fita se ligam as bases de outra através de pontes de hidrogénio,

respeitando a complementariedade bioldgica. Isto €, A se liga com T e, C com G.
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Figura 7 — DNA.

9 0 Q0 Q 0 9 O O

NUCLEOTIDEO

Fonte: [PEREIRA 2014].

As parcelas das sequéncias de DNA que possuem informagdes genéticas sao divididas em unidades
funcionais denominadas genes. Os genes que possuem informacdes para a producdo de proteinas

podem ser divididos em duas regides:
1) codificante, que determina a sequéncia de aminoécidos da proteina e;
1) reguladora, que controla quando a proteina serd produzida e em que tipo de célula.

A partir do DNA, temos a formagdo do RNA que € composto por uma fita simples de nucleotideos,
em que a base nitrogenada adenina passard a se ligar com a uracila ao invés da timina, como ilustrado
na[Figura 8 Ou seja, a base complementar da adenina € a uracila e da guanina é a citosina. H4 trés

tipos dessa molécula:
i) RNA ribossomico (rRNA), principal constituinte dos ribossomos;

ii) RNA mensageiro (mRNA), sequéncia de RNA resultante do processo de transcri¢do (explicado
na préxima secio) que serd transportado do nicleo da célula para o citoplasma para acontecer o

processo de traducdo (explicado posteriormente) junto ao ribossomo €;

iii) RNA transportador (tRNA), transporta os aminoécidos referentes a sequéncia de bases do

mRNA para ser formada a proteina.

Figura 8 — Tipos de RNA.

RMA mensajerc (mRNA) RNA de transferencia (tRNA) RNA ribosomico (rRMA)

Fonte: [Biologia 2019].
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2.1.2 Dogma Central da Biologia Molecular

Em 1958, Francis Crick descreveu o dogma central da biologia molecular explicando o fluxo da
informacao genética, como uma relagdo entre 0 DNA, RNA e as proteinas. Este dogma define o
paradigma de que a informacao € perpetuada através de trés etapas: replicacado do DNA, transcricao

e traducao. Tais etapas sdo ilustradas na[Figura 9| e descritas, de maneira sucinta, a seguir.

Figura 9 — Sintese Proteica.

RNAt

) f
/ v

> [

’ 4 i Proteina

T
B

J
.
RNAt + aminoacido -

Fonte: [[Petrin 2018|].

e Replicacao:

Neste processo € onde acontece a duplicacdo do DNA através dos seguintes passos:

1. Rompimento das pontes de hidrogénio que unem as bases nitrogenadas da dupla hélice do
DNA, auxiliado pela enzima DNA helicase. Essas fitas se separam e servem de moldes

para a formacgao das moléculas filhas;

2. Em cada uma das fitas separadas, ha o encaixe de novos nucleotideos de DNA livres
existentes no nucleo celular, de acordo com sua complementariedade (A-T ou C-G). Para

isso ocorrer, é necessdria a presenca da enzima DNA polimerase;

3. Ao final do processo anterior, quando ambas as fitas estiverem completadas, hd a formacao

de duas moléculas de DNA idénticas entre si.

Ressalta-se que em cada molécula resultante existe um filamento pertencente a molécula-
mae, sendo o processo denominado semiconservativo. Além disso, as polimerases possuem a
capacidade de verificarem erros resultantes do Passo 2, evitando ocasionalmente, muta¢des no

genoma.

e Transcricio:

Nesta etapa acontecerd a producdo das moléculas de mRNA a partir do DNA. Essas moléculas
migram para o citoplasma e controlam a sintese das proteinas. Esse processo segue os seguintes

passos:
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1. Rompimento das pontes de hidrogénio que unem as bases nitrogenadas da dupla hélice do

DNA. Essas fitas se separam e apenas uma servird de molde para a formacao do mRNA;

2. Ha o encaixe de nucleotideos de RNA de acordo com sua complementariedade (A-U ou
C-G) em uma unica fita, denominada fita ativa. Assim como na replicacdo, € necessdria a

presenca da enzima RNA polimerase;
3. A molécula de RNA se desprende da fita de DNA e migra para o citoplasma;

4. As duas fitas de DNA tornam-se a parear e reconstitui a molécula original.

Ressalta-se que essa enzima polimerase diferente do processo de replicacdo, nao possui
funcdo revisora. Portanto, possiveis erros poderdo acarretar ou ndo em mutacdes. Além disso,
h4 o fendmeno de corte (splicing) alternativo que ocorre ainda no nicleo. Nesse processo, partes
da sequéncia de bases ndo importantes (introns) para a proteina a ser formada sao retiradas e ha
a combinacdo das partes restantes (éxons). Isto é, formam-se diferentes proteinas dependendo

da combinacgdo de introns a serem eliminados.

e Traduciao:

Por fim, apds a transcricdo, ocorrerd a sintese da proteina localizada no ribossomo. A
partir da sequéncia do mRNA, a cada trés bases da fita Gnica, um aminoécido € codificado.
A correspondéncia entre as trincas de bases do DNA, RNA e os aminodcidos chamamos de
codigo genético. Cada trinca é denominada cédon e existem 64 cddons que correspondem a
20 aminodcidos, apresentados na quarta coluna da Tabela 2] Portanto, mais de um cédon pode
corresponder ao mesmo aminoécido e o cddigo € dito degenerado. H4 o c6don de iniciagdo
(AUG - Metionina), que indica que a sequéncia de aminodcidos da proteina deve ser inicializada
e, codons de finalizacdo (UAA, UAG e UGA - stop), que indicam que a sequéncia deve ser

finalizada. Os aminoécidos podem ser polares, ndo polares, basicos ou 4cidos, de acordo com a

Tabela
Caracteristica do aminoacido Aminoacidos
Polar Serina, treonina, tirosina, glutamina, asparagina, cisteina e glicina;
N3ao polar Fenilalanina, leucina, isoleucina, metionina,
valina, prolina, alanina e triptofano;
Basico Histidina, lisina e arginina;
Acido Acido asprtico e 4cido glutdmico.

Tabela 1 — Tipos de Amino4cidos.

A Tabela 2]lista todos os aminodcidos e seus respectivos simbolos e abrevia¢des, os quais serdo

utilizados no decorrer do trabalho.
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Nome Simbolo | Abreviacao Cédons
Glicina Gly, Gli G GGU, GGC, GGA e GGG
Alanina Ala A GCU, GCC, GCA e GCG
Leucina Leu L UUA, UUG, CUU, CUC, CUA e CUG
Valina Val \% GUU, GUC, GUA e GUG
Isoleucina Ile I AUU, AUC e AUA
Prolina Pro P CCU, CCC, CCA e CCG
Fenilalanina Phe, Fen F UUU e UUC
Serina Ser S UCU, UCC, UCA, UCG, AGU e AGC
Treonina Thr, The T ACU, ACC, ACA e ACG
Cisteina Cys, Cis C UGU e UGC
Tirosina Tyr, Tir Y UAU e UAC
Asparagina Asn N AAU e AAC
Glutamina Gln Q CAA e CAG
Acido aspdrtico Asp D AAG e GAU
Acido glutimico Glu E GAA e GAG
Arginina Arg R CGU, CGC, CGA, CGG, AGA e AGG
Lisina Lys, Lis K AAA e AAG
Histidina His H CAU e CAC
Triptofano Trp, Tri A\ UGG
Metionina Met M AUG
Parada (stop) UAA, UAG e UGA

Tabela 2 — Lista dos Aminoacidos.

Exemplo 2.1.1 Considere a seguinte sequéncia de DNA “Mouse mRNA for T-cell receptor beta-
chain V(beta)14-J(beta)2.2.”, com 63 nucleotideos, obtida no repositorio NCBI (National Center for
Biotechnology Information) disponivel online, [NCBI 2018|]. A seguir apresentamos a sequéncia de
nucleotideos original (Ont), obtida no NCBI e, as correspondentes sequéncias de RNA mensageiro

(OmR) e de aminodcidos (Oaa):

Ont: TGT GCCTGGAGT CTAGCG GGG GAG CAGCTCTACTITT GGT GAAGGCTCA
AAG CTG ACAGTG CTG

OmR: ACACGG ACCUCAGAU CGC CCCCUC GUC GAG AUG AAACCACUU CCG AGU
UUC GACUGU CAC GAC

Owa: C A W S L A G E Q L Y F G FE G S
K L T VvV L

Esta sequéncia serd utilizada no Capitulo 4| para exemplificar a identificacdo e reprodugdo de
sequéncias de DNA utilizando codigos corretores de erros.
2.1.3 A célula e as proteinas

A célula é um compartimento protegido do exterior por uma membrana plasmatica, com interior

aquoso, denominado citoplasma. H4 dois tipos de célula:
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i) Procaridtica, que ndo possui nicleo definido e sua organizagdo interna € simples. Como

exemplo temos as bactérias, e;

ii) Eucariética, que contem nicleo definido e diversos compartimentos internos, chamados organe-

las. Como exemplos temos as células dos reinos animal e vegetal.

A maior parte das propriedades funcionais e estruturais das células depende das proteinas, que sdo
macromoléculas compostas por uma repeticao de 20 aminodcidos interligados por ligagdes peptidicas,
apresentados na Tabela 2] De acordo com o tipo de aminodcido que possui, do tamanho da cadeia
polipeptidica e sua configuracdo espacial, as proteinas podem ter quatro tipos de estrutura: primdria,
secundadria, tercidria e quaterndria. Quando a cadeia de aminodcidos € formada, ela se dobra em
uma estrutura tridimensional caracteristica e confere uma determinada funcao para a proteina. Isto €,
somente quando uma proteina estd na conformacao correta, € capaz de funcionar eficientemente. Estas
podem atuar em locais intra ou extracelulares. Além disso, possuem variadas e importantes fungdes

COmo:

e Estrutural: participam dos tecidos dando-lhes consisténcia, elasticidade e rigidez. Exemplos:

coldgeno, queratina, albumina e outras;
e Hormonal: exerce funcio especifica sobre algum 6rgdo ou estrutura;
e Energética: obtencdo de energia;
e Enzimatica: capazes de catalisar reacdes bioquimicas. Exemplo: lipases;
e Defesa: protecdo do organismo. Exemplos: anticorpos, fibrinogénio, trombina e outras;

e Condutora de gases: transporte de gases. Exemplos: hemoglobina e hemocianina.

2.1.4 Mutagao

As proteinas possuem diversas fungdes que sdo essenciais para o correto funcionamento das células.
A sua formacgdo depende da sequéncia de DNA e suas bases nitrogenadas que serdo utilizadas no
processo da sintese proteica. Ocasionalmente, erros podem ocorrer por diversos meios, alterando essa
sequéncia e causando assim, uma mutacao. O DNA possui mecanismos de reparo capazes de corrigir
a maior parte dessas alteracdes antes que se tornem permanentes, € muitos organismos conseguem
eliminar as células somdticas que sofreram essas mudancas.

As mutacdes geram variagdes no conjunto de genes da populagdo, sendo elas desfavordveis (ou
deletérias), que podem desenvolver proteinas parciais ou nao funcionais ou; favordveis (benéficas), que
levam a novas versdes de proteinas que auxiliam novas geracdes a adaptarem-se melhor a mudancas
em seu ambiente, ou seja, mudangas evolutivas adaptativas. A sequéncia pode ser alterada de diversas
maneiras tanto em pequena escala, que afetam um pequeno gene em um ou poucos nucleotideos,

quanto em grande escala. Dessa forma, as mutag¢des sao classificadas em:

e Pequena escala:
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— Mutacao de ponto: troca de um nucleotideo por outro. Geralmente sdo causadas por
substancias mutagénicas ou erros na replicacdo do DNA. Essa mudanca pode ser de dois
tipos: i) transicao, em que hd a troca de uma purina por outra (A-G), ou de uma pirimidina
por outra (C-T) e; ii) transversao, com a troca de uma purina por uma pirimidina, ou vice
e versa (C/T - A/G). Quando essas mutagdes ocorrem dentro de uma regido codificadora da

proteina, estas podem ser classificadas em trés tipos:

« Silenciosa: o c6don codifica para 0 mesmo aminoécido;

x Missense (sentido trocado): o cédon codifica um aminodcido diferente, que nao seja
o de parada;

x Nonsense (sem sentido): codifica para um cédon de parada que interrompe a proteina

antes de seu término;

— Insercao: adi¢do de um ou mais nucleotideos na sequéncia de DNA. Acréscimos na regido
codificadora de um gene podem alterar o splicing do mRNA ou causar alteracao no quadro

de leitura dos codons;

— Delecao: remocdo de um ou mais nucleotideos da sequéncia de DNA. Essa exclusdo pode
modificar o quadro de leitura do gene e geralmente sao irreversiveis. Ressalta-se que uma

delecdo nao é o oposto de uma inserc¢ao;
e Grande escala:

— Amplificacdo: criacdo de vdrias copias de uma regido cromossdmica, aumentando a

dosagem dos genes dentro dela;
— Delecao de regioes cromossémicas: perda dos genes nessas regides;

— Insercao: une partes do DNA anteriormente separadas, resultando em genes fundidos

funcionalmente distintos;

— Perda de heterogozidade: perda de um dos dois alelos de um organismo, por dele¢do ou

recombinacao.

Exemplo 2.1.2 O BRCAI (breast cancer 1, early onset) é um gene supressor do cdancer encontrado
na posicdo q21 do cromossomo 17. O gene codifica uma proteina de 183 aminodcidos desempenhando
um importante papel na regulagcdo do ciclo celular e no controle de reparacdo do DNA. Estudos
apontam que este foi o primeiro gene de predisposicdo ao cancer de mama mapeado, em 1994, no
cromossomo humano, [[HALL J. M.; LEE e KING 1990,|FUTREAL PA.; LIU 1994|MIKI Y., SWENSEN
1994, ILARSON J. S.; TONKINSON e LAI 1997, SOMASUNDARAM K.; ZHANG 1997, SCULLY
R.; CHEN 1997, PEREIRA 2014].

O cancer de mama é o tipo da doenga mais comum entre as mulheres. No Brasil, esse tipo de
cdncer corresponde a cerca de 29% dos novos casos a cada ano. Em 2018, foram esperados 59.700
novos casos. Ja em 2015, ocorreram 15.593 mortes, entre mulheres e homens. A detecgdo precoce,
em grande parte dos casos, aumenta a possibilidade de tratamentos menos agressivos e com taxas
de sucesso satisfatorias. Por esse motivo, a busca por métodos que auxiliem nesse diagnostico é
importante, [INCA 2019].
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Hd mais de 600 mutacoes do BRCAI descritas pelo repositorio Breast Cancer Information Core
(BIC), [BIC 2018/|BRODY e BIESECKER 1998, BOERI L.; CANZONIERI e DANESINO 2011]. Mais
de 85% das mutacoes conhecidas sdo do tipo translocacoes, missense ou nonsense, [SZABO e KING
1997]. As Tabelas [3] e ] apresentam as mutagdes do tipo missense e nonsense do éxon 14 do gene
BRCAI, constantes no repositorio BIC [BIC 2018]. No Capitulo 4} analisaremos algumas destas

mutagoes utilizando codigos corretores de erros.

Nucleotideo | Cédon | Mudanca de base | Mudanca de a.a | Designacao | Clinicamente Importante

4521 1468 A paraC Asn para His N1468H desconhecido
4524 1469 CparaT Pro para Ser P1469S desconhecido
4529 1470 AparaT Glu para Asp E1470D desconhecido
4569 1484 T para A Ser para Thr S1484T desconhecido
4573 1485 CparaT Thr para Ile T14851 desconhecido
4579 1487 A para G Lys para Arg K1487R desconhecido
4599 1494 G para A Glu para Lys E1494K desconhecido
4603 1495 G para A Arg para Lys R1495K sim

4603 1495 GparaT Arg para Met R1495M sim

Tabela 3 — Mutacdes Missense.

Nucleotideo | Cédon | Mudanca de base | Mudanca de a.a | Designacao | Clinicamente Importante
4489 1457 Cpara G Ser para Stop S1457X sim
4491 1458 CparaT Stop 1458 4491C>T desconhecido
4491 1458 CparaT Gln para Stop Q1458X sim
4508 1463 C para A Tyr para Stop Y1463X sim
4599 1494 GparaT Glu para Stop E1494X sim
4603 1495 GparaT Stop 1462 4603G>T sim

Tabela 4 — Mutacdes Nonsense.

2.2 ESTRUTURAS ALGEBRICAS

Nesta secdo, abordaremos conceitos de estruturas algébricas para uma operacao, denominados
grupos, e para duas operacoes, denominados anéis e corpos. Além disso, apresentaremos alguns
conceitos sobre estruturas vetoriais utilizando corpos finitos. Estes conceitos desempenham um papel
importante para a teoria de c6digos corretores de erros permitindo a constru¢do de cédigos de bloco
lineares e ciclicos, em especial os codigos BCH que serd o codigo utilizado nas andlises das sequéncias
de DNA neste trabalho. Na Subsecdo [2.2.1] apresentaremos os conceitos de grupos, anéis e corpos
juntamente com suas principais propriedades. Na Subse¢do[2.2.2] apresentaremos as construgdes de
corpo e anél de Galois.

Os conceitos e resultados apresentados nesta secio podem ser encontrados em [GARCIA e
LEQUAIN 2003, GONCALVES 1999, RYAN e LIN 2009, HERSTEIN 1975, BENEDITO 2010]

2.2.1 Grupos, Anéis e Corpos

Definicao 2.2.1 Seja G um conjunto ndo vazio e uma operagdo bindria * sobre ele. G serd chamado

grupo se satisfazer os seguintes axiomas:
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1. Associativo: (a*b) x c = a* (b* c), para todo a, b, ¢ € G;

2. Existéncia do elemento identidade, e: existe um ¢ € G tal que, a x e = e x a = a, para todo a €

G,
3. Inverso: para todo a € G, existe um elemento ay € G tal que, a x ag = ag *x a = e.

Denotamos um grupo G com operagdo *, por (G, *). Se a x b = b x a, para todo a,b € G, a operagio

bindria * é dita comutativa e o grupo é chamado de abeliano ou comutativo.

Definicao 2.2.2 Um grupo G é definido como finito ou infinito se contem finitos ou infinitos elementos,

respectivamente. O niimero total de elementos em um grupo finito é sua ordem.

Exemplo 2.2.1 Vamos verificar se o conjunto dos niimeros inteiros, 7, com a operacdo adi¢do usual

€ um grupo abeliano. Para isso, é necessdrio que se safistaca os axiomas apresentados na Defini¢do

De fato:
1. Associativo: (a+b)+ ¢ =a+ (b+ c), para todo a,b,c € Z;
2. Elemento identidade: 0 € 7Z tal que, a + 0 = 0+ a = a, para todo a € Z;
3. Inverso: para todo a € 7., existem —a € Z tal que, a + (—a) = (—a) + a = 0;
4. Comutativo: a + b = b+ a, para todo a,b € Z.

Portanto, 7. é um grupo abeliano.

Definicao 2.2.3 Seja (G, x) um grupo. Um subconjunto ndo vazio M de um grupo G é um subgrupo

de G, se M é um grupo com a operagao de G restritas a M. Denotamos M < G.

Teorema 2.2.1 Seja G um grupo e seja a € G. Entdo,
M ={a"|ne€Z},

€ um subgrupo de G e é o menor subgrupo de G que contém a, ou seja, qualquer outro subgrupo que

contém a, contém também M.

Definicao 2.2.4 Dados um grupo G e um elemento a € G, se ocorrer que:
G ={a" | n € Z},
entdo, G = (a) é chamado de grupo ciclico e a é dito um gerador de G.

Definicao 2.2.5 Seja A um conjunto ndo vazio e duas operagoes bindrias, adigdo “+” e multiplicagdo

“

, sobre ele. A serd chamado anel se satisfazer os seguintes axiomas:

1. O conjunto A é um grupo abeliano em relacdo a operacdo adicdo;
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2. A operagdo multiplicativa é associativa: a - (b-c¢) = (a - b) - ¢, para todo a, b, ¢ € A;

3. Distributiva: a - (b+c¢)=a-b+a-ce(a+b)-c=a-c+b-c paratodo ab,c € A.
Denotamos um anel A com as operacoes “+” e “-” por (A, +, ).

Definicao 2.2.6 Com as condicdes descritas na Defini¢do temos que

1. A é um anel comutativo quando a multiplicacdo do anel A satisfaz a - b = b - a, para todo a, b
che

2. A é um anel com unidade quando a multiplicacdo pode admitir um elemento neutro, 1, em que

1 €A talque,a-1=1-a=a, para todo a € A;

3. A é um anel comutativo com unidade quando é um anel cuja multiplicagcdo é comutativa e que

possui unidade.

Exemplo 2.2.2 Vamos verificar se o conjunto dos niimeros inteiros, 7, com as opera¢oes adi¢do e

multiplica¢do usuais é um anel comutativo com unidade. Para isso é necessdrio que se safistaca as

condi¢oes apresentadas nas Definigoes e[2.2.6]

1. Z é um grupo abeliano em relacdo a operacdo adi¢do, como demonstrado no Exemplo 1.2.1;
2. Associativa: a - (b-c) = (a-b) - ¢, para todo a, b, ¢ € Z;

3. Distributiva: a - (b+c¢)=a-b+a-ce(a+b)-c=a-c+b-c paratodo ab,c € 7;

4. Comutativo: a -b =>b - a, para todo a,b € Z;

5. Unidade: 1 € Z tal que, a -1 =1 - a = a, para todo a € 7.

Portanto, 7. é um anel comutativo com unidade.

Definicao 2.2.7 Seja K um conjunto ndo vazio e duas operagées bindrias, adicdo “+” e multiplicacdo

«

" sobre ele. K serd chamado corpo se satisfazer os seguintes axiomas:

1. K é um grupo comutativo em relacdo a operacao adi¢ao;

2. Associativa para adi¢do e multiplica¢do: (a +0b)+c=a+ (b+c)ea-(b-c) = (a-b) - cpara
todo a, b, c € K;

3. Comutativa para adicdo e multiplicacdo: a +b=b+aea-b="b-aparatodoa,b € K;

4. Elemento neutro para adi¢do e multiplicagdo: 0 € Ktalque,a +0=a =0+ ae 1l € K tal que
l-a=a-1=aparatodoa € K;

1

5. Inverso: —a € Ktalque, a + (—a) = 0ea ! € Ktalque,a ' -a = a-a! = 1 para todo

a € K;
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6. Distributiva: a - (b+c¢)=a-b+a-ce(a+0b)-c=a-c+0b-cparatodoa,b,c € K.

Il

Denotamos um corpo K com as operagdes “+” e “-” por (K, +, ).

Definicao 2.2.8 A ordem do corpo é o niimero de elementos desse corpo. Quando a ordem é finita, o

corpo ¢é dito finito. Caso contrdrio o corpo é dito infinito.

Exemplo 2.2.3 Os conjuntos dos niimeros racionais Q, reais R e complexos C, sdo exemplos de

Corpos.

Exemplo 2.2.4 O conjunto dos niimeros inteiros 7 ndo é um corpo, porque 2 € 7, mas seu inverso %

ndo pertence a esse o conjunto.

Exemplo 2.2.5 Seja p um niimero primo. O conjunto Z,, = {0,1,2,...,p — 1} é um corpo finito. A

seguir exemplificamos os corpos finitos Zs e 73, apresentamos suas tabuas da adi¢cdo e multiplicacdo.

e 7o = {0,1}: primeiramente, devemos lembrar que as operagoes sdo fechadas sobre o conjunto,
isto é, o resultado tem que ser um elemento dele mesmo. Para isso, em Zs, utilizaremos as

operacoes modulo-2 ( mod 2).

Para montar a tabela da adi¢do, observe que 1 +1 =2e2 =0 mod 2.

+]0 1 -0 1
0/0 1 0[0 0
RERENY tjo 1

Tabela 5 — Tdbua da adicao e multiplicacao de Z.

Observamos que 1 é o elemento inverso tanto para adi¢cdo quanto para multiplicagcdo. Portanto,

Ziy € um corpo.

o Zy=1{0,12)

N = O+
N - OO
—_ O NN
SO OO
N = O =
— N O N

1
1
2
0

N = O

Tabela 6 — Tdbua da adicao e multiplicacao de Zs.

Observamos que todos os elementos tem inverso aditivo e multiplicativo. Portanto, 7.3 também é

um corpo.

Exemplo 2.2.6 Observe através da Tabela E] que para 74 = {0,1,2,3}, o elemento 2 ndo possui
elemento inverso para a multiplicacdo, uma vez que na terceira linha ou coluna ndo hd um resultado

que seja o elemento identidade. Portanto, 7., é um anel mas ndo é um corpo.
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W= O+
(OSIN S R @) Nen)
S W N ==
—_—O W NN
N = O WWw
oo OO0
W N = O
[\S RN \S B el |} \S]
— N W OoOW

W N = O

Tabela 7 — Tabua da adicao e multiplicacao de Z,.

2.2.2  Corpo de Galois

Os corpos finitos sdo comumente chamados de corpos de Galois, em homenagem 2 Evariste Galois,
seu descobridor. Primeiramente, seja p um nimero primo. O conjunto de inteiros {0,1,...,p — 1}
forma um corpo finito, denotado por GF'(p), que tem ordem p, as operagdes de adi¢do e multiplicagdo
sdo realizadas mod p e, os elementos neutro da adicido e multiplicacdo do corpo s@o 0 e 1, respectiva-
mente. Além disso, para qualquer inteiro positivo m, pode-se construir um outro corpo finito GF'(p™),
denominado extensdo do corpo de Galois, que contem GF'(p) como um subcorpo. Considerando
q = p™, iremos utilizar nas defini¢des e resultados a seguir, G F'(¢) como um corpo de Galois com ¢

elementos, em que ¢ é uma poténcia de um nimero primo.

Observacio 2.2.1 Seja a néo nulo e pertencente a GF(q), entdo {a', a? a® ...} também sdo elemen-
tos de GF(q). Contudo, como este é um corpo finito, nem todas as poténcias de a podem ser distintas.
Isto é, em um determinado ponto, hd a repeti¢do das poténcias, a™ = a*, para m > k. Expressamos
a™ = a* como a* - a" % = a* - 1. Usando a regra do cancelamento, obtemos: a"™* = 1. Logo, para

qualquer elemento ndo nulo de GF(q), existe pelo menos um inteiro positivo n que a’ = 1.

Definicao 2.2.9 Seja a um elemento ndo nulo pertencente a GF(q). O menor inteiro positivo n tal que,

a" =1, é dito como a ordem de GF(q).

Teorema 2.2.2 Seja a um elemento ndo nulo de ordem n pertencente a GF(q). Entdo, as poténcias
de a:

a" ={l,a,a*d®, ... a" '},

constitui um subgrupo ciclico de um grupo multiplicativo GF(q).

Definicdo 2.2.10 Elemento primitivo é um elemento ndo nulo a, pertencente & GF(q) de ordem q — 1,

2

dado que {a?™1,a,d?, ..., a?"%} forme todos os elementos néo nulos de GF (q).

Agora, considere o polindmio
P(X)=po+pi1X + -+ paz”

onde p; € GF(q),0 < i < n,com n inteiro ndo negativo e = uma varidavel sobre GF'(q). O grau do
polindmio serd definido como a maior poténcia de x com coeficiente p ndo nulo. Caso este coeficiente

seja 1, o polindmio € dito monico.
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Definicdo 2.2.11 Um polinémio p(X) com grau m sobre GF(q) é chamado de irredutivel sobre

GF(q), se ndo for divisivel por qualquer polinémio sobre GF (q) que tenha grau maior que zero e

menor que m.

Teorema 2.2.3 Qualquer polindmio irredutivel p(X ) sobre GF(q) com grau m divide X" ~* — 1.

Definicdo 2.2.12 Um polindmio ménico e irredutivel p(X) sobre GF(q) com grau m é dito primitivo,

se n = q"™ — 1 é o menor inteiro positivo tal que p(x) divida X™ — 1.

Para todo inteiro positivo m, existe um polindmio primitivo p(X') de grau m sobre GF'(q). Os
polindmios primitivos sao fundamentais para a constru¢ao das extensdes de Galois que veremos a
seguir e dos c6digos BCH que serdo apresentados na Secao[2.3.2.1]

Primeiramente, a construgéo da extensdo de Galois de um corpo GF(p) = {0,1,...,p — 1} se

inicia com um polindmio primitivo de grau m sobre GF'(p)
PX)=po+p1X 4+ P X7+ X

Este polindmio terd m raizes e como p(X) € irredutivel, tais raizes ndo pertencem a GF(p) e sim
devem pertencer a uma extensao de GF'(p), como um subcorpo.
Agora, seja o uma raiz de p(X) e, considerando O e 1 os elementos neutro da adi¢do e multiplicagéo

de GF(p), respectivamente. Definida a opera¢do de multiplicagdo, a sequéncia de poténcias se forma
da seguinte maneira:

- =0,
a= =0,

1-1=1,

lra=a-1=aq,

o =a-a,

A =a-a-a,

ol =a-a...a(jvezes).

A partir dessa sequéncia concluimos que,

0-ad =a/-0=0,
l-o/ =a? -1 =0,

al-al =al ol =att,
Baseado nisso, considerando a raiz de p(X) e aplicando o Teorema [2.2.3 obtemos:

pla) =po+pia+ - +pp1a™ ' +am =0 = o' —1=q(a) pla)=q(a)-0.
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E, considerando g(«) um polindmio sobre G F(p) e que g(«) - 0 = 0, segue que
Tl —1=0.
Somando o elemento unitdrio em ambos os lados temos que,
o =1 2.1)

At A s (™ -1) .
Portanto, a sequéncia de poténcias se repete para o*” ~ ', onde k = 1,2, . .., excluindo o elemento

zero. O conjunto de tais poténcias forma um corpo com p™ elementos distintos, denotado por
GF(p™) =F ={0,1,a,...,a"" 7%}.

Temos que GF'(p™) contem GF'(p) como um subcorpo. Logo, se GF'(p™) for construido a partir
de GF(p) e de um polindmio primitivo ménico sobre GF'(p), entdo GF(p™) é chamado de extensio
de corpo de GF'(p). Ressalta-se que, qualquer polindmio primitivo de grau m resulta em uma extensao

de corpo isomorfo a GF (p™).

Exemplo 2.2.7 Seja GF(2) = {0, 1} um corpo finito. Vamos construir a extensdo de Galois GF(2°)
de GF(2). Sabendo que m = 5, considere p(X) = 1 + X? + X° um polinémio primitivo de grau 5.

Se « é uma raiz de p(X), temos que
pla)=1+a*+a°=0 = o’ =1+a% (2.2)

Agora, devemos encontrar qual a poténcia de o cuja sequéncia comecard a se repetir. Pela Equacdo

segue que
([2.1) segue q

25—1

o =a’ =1 (2.3)
Utilizando e , podemos construir os demais elementos da extensdo G I (25). Como exemplos,

adl=a-add=a-(1+a?) =a+a?

0472042_@5:@2‘(1_’_0(2):062_'_@4'

A Tabela apresenta todos os elementos de GF(2°) em trés diferentes representagdes: poténcia

de «, representacdo polinomial e representacdo vetor.



Poténcia Polinémio Vetor
0 0 (00000)
1 1 (10000)
Q Q@ (01000)
a? a? (00100)
a? a’ (00010)
at at (00001)
ad® 1+a? (10100)
ab a+ o (01010)
a’ a? +at (00101)
a® 1+a?+a? (10110)
o a+aod+at (01011)

al® 1+ o (10001)
all 1+ a+a? (11100)
a'? a+ao?+ad (01110)
al3 a? +ad+at (00111)
alt 1+a?+a®+a* (10111)
ald l+a+a?+a®+a* | (11111)
alt l+a+ao®+at (11011)
al? l1+a+at (11001)
a'® 1+« (11000)
al? a+a? (01100)
a?? a? +ad (00110)
a?! ad +at (00011)
a?? 1+a?+at (10101)
a? 14+ a+a?®+a? (11110)
a?t a+a?+aod+at (01111)
a?® 1+a®+at (10011)
a?6 l+a+a?+at (11101)
a?? 1+a+a? (11010)
a?® a+ao?+at (01101)
a? 1+a? (10010)
a0 a+at (01001)
a3t 1 (10000)

Tabela 8 — Elementos de GF(2°)

Além de o, p(X) possui outras 4 raizes. Tais raizes podem ser obtidas, substituindo X em p(X)
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1+ X2 + X° pelos elemento de GF(2°). Por exemplo, para ag temos utilizando a representacdo

polinomial dada na Tabela 5| que

plag) = 1+a%+a® =1+a' +a’
= 1+(14+a++a*)+(a+a®+a?)
= 1+1)+ 1+ Da+(1+1)a’+(1+1)a

= 0.

Da mesma forma, o, o* e o'¢

sdo raizes de p(X).
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Agora, seja 3 = o/, para algum «; € GF(¢™). Vamos obter um polindmio importante que serd

utilizado na contrucio de cédigos BCH, chamado de polindmio minimal.

Teorema 2.2.4 Sejam f(X) = fo+ f1.X + -+ + fu X*, um polinémio sobre GF(q) e 3 um elemento
da extensdo de corpos GF(q™) de GF(q). Se (8 é uma raiz de f(X), entdo 9 é também uma raiz de

f(X), onde t é um inteiro ndo negativo.
Os elementos 3¢ = {8, 34, BE ... } sdo chamados de conjugados de 5.

Exemplo 2.2.8 Considere o polinomio f(X) =1+ X? 4+ X° sobre GF(2). Este polinomio tem o*?

como raiz. De fato, substituindo o' em f(X) e utilizando a Tabela@segue que

f(oz15) — 1+a45+a75 — 1+a14+a13
= 1+(1+a?+a*+ah)+ (a? +a® +a?)
= 1+1D)+1Q+1Da”+(1+1)a’+ (14 1)’
= 0.

Pelo Teorema os conjugados de a*® sdo

(a15)2 30

480 15 30 29’ 0427

Note que (oz15)25 = o™ = a™. Logo, o™, « 3

e a®3 sdo as demais raizes de f(X).

Definicdo 2.2.13 Seja GF(q™) uma extensdo de GF (q) e f € GF(¢™). Entdo, se p(X) é o polindmio

monico de menor grau sobre GF(q) que tem [3 como raiz, serd denominado polinomio minimal de 5.
Teorema 2.2.5 O polindémio minimal ¢(X) de um elemento (3 de um corpo € vinico e irredutivel.

Corolario 2.2.1 Seja p(X) um polindmio ménico irredutivel sobre GF(q) e 5 um elemento de GF (¢"™)
com polinémio minimal ¢(X ). Se (5 for raiz de p(X), entdo p(X) = ¢(X).

Teorema 2.2.6 Seja ¢(X) o polinémio minimal de um elemento 5 € GF(q™). Se e for o menor

inteiro positivo tal que 39 = 3, entdo

e—1

o(X) =[](x - 89). (2.4)

i=0
Se e < m, o grau do polindémio minimal de qualquer elemento 3 de GF(¢™) é m ou menor.

Exemplo 2.2.9 Considere a extensdo de corpos GF(2°) sobre GF(2). Seja 3 = o?. Pelo Teorema
os conjugados de 3 sdo

2

62 _ (a3)2 _ &6’ 522 _ (as)z _ 0412, 523 _ (043)23 _ a24 6524 _ (&3)24 _ &48 _ &17_
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5 5 . .« A . o .
Note que /%" = (0®)? = % = oP. Assim, e = 5 e, pelo Teorema|2.2.6| o polinomio minimal de
B=aé

$(X) = (X =) (X = a")(X —a?)(X = a'")(X —a™).

Multiplicando e utilizando a Tabela[8 obtemos
HX)=1+X>+ X3+ X*+ X7

Vimos que GF(p) = Z,, p primo, € um corpo finito e GF'(p") é uma extensdo de Galois sobre
GF(p). Se ao invés de um corpo estivermos trabalhando com um anel GF(q) = Z,, onde q = p*
com k£ > 1, podemos de modo andlogo obter a partir de um polindmio primitivo sobre GF'(p),
e consequentemente sobre Z,, uma extensdo de anel, chamada de anel de Galois e denotada por
GR(p",m).

Exemplo 2.2.10 Considere o anel Z, = {0,1,2,3} e p(X) = X® + X + 1 um polinémio primitivo
sobre GF(2) e Z4. Entdo, GR(4,6) é uma extensdo de anel de Galois sobre Z,. Na Se¢do|2.3.2.1
iremos mostrar a constru¢do de um codigo BCH de comprimento 63 utilizando este anel e esta extensdo,

para entdo no Capitulo [3|associar este codigo com sequéncias de DNA de mesmo comprimento.

2.3 CODIGOS CORRETORES DE ERROS

Os c6digo corretores de erros sdo divididos em duas classes principais: codigos de blocos e codigos
convolucionais. A classe de codigos que serd utilizada neste trabalho serd a classe dos codigos de
bloco, lineares e ciclicos, que estd fortemente fundamentada em estruturas algébricas e vetoriais. Estas
estruturas sao fundamentais, pois sistematizam os processos de codificacdo, decodificacdo e andlise de
desempenho dos cddigos.

Na Subsecdo [2.3.1| apresentamos os cddigos de bloco lineares e, na Subse¢do os codigos
de bloco ciclicos. Por fim, na subsegdo [2.3.2.1] abordaremos sobre os cédigos BCH que sdo de
interesse principal deste trabalho. Os conceitos apresentados nesta se¢do podem ser encontrados
em [McWILLIANS e SLOANE 1977,PETERSON e Jr. 1972, INTERLANDO 1994, VITERBI e
OMURA 1979, LIN e Jr. 1983, BARBOSA 2000,SHANKAR 1979].

2.3.1 Cddigos de Blocos Lineares

Primeiramente, devemos relembrar como € esquematizado um sistema de comunicagdes digital,
ilustrado na Os cédigos de blocos serdo utilizados no codificador do sistema e sdo ditos
sem memoéria. Quando a sequéncia de bits de informagdes chega ao codificador, ela é segmentada
em blocos de comprimento fixo, £ e entdo, bits de redundancia sdo adicionados, formando blocos de
comprimento n, denominados palavras-cédigo, como esbogado na[Figura 10|

Definicio 2.3.1 Seja GF(q) um corpo finito de q elementos. Dizemos que C é um cddigo de bloco
linear de comprimento n e dimensdo k, se C for um subespago vetorial de dimensdo k de GF(q)" de
GF(q). A notagdo do cédigo de bloco linear é C(n, k).
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Figura 10 — Redundancia.

SEQUEMCIA DE BITS DE INFORMA(;EO

PALAVRA-CODIGO

BITS DE REDUNDANCIA

Fonte: Producdo do préprio autor.

Observacao 2.3.1 Se q = 2, é denominado codigo bindrio, se ¢ = 3, codigo tercidrio, e generalizando,

para um valor q qualquer o coédigo é chamado q-drio.

Observacao 2.3.2 Todas as palavras-codigo cv € C, possuem comprimento n. A quantidade de

palavras-cédigo é qF. A razdo
k
R=—,

n

é chamada de taxa do codigo.

Definicdo 2.3.2 Seja u = (uy,...,u,), v = (v1,...,v,) € GF(q)". Definimos a distincia de

Hamming, d;,(u,v), como o niimero de coordenadas que este vetores diferem entre si. Isto é,
dp(u,v) = #{i||u; # vi, 1 <i <n}.

Exemplo 2.3.1 Em GF(2)3:
dy(001,111) = 2,
d,(000,111) = 3,
dy(100,110) = 1.

Propriedade 2.3.1 Sejamu,v € GF(q)" entdo,
1. dy(u,v) > 0;
2. dyp(u,v) = dp(v,u);
3. dp(u,v) < dp(u,w) + dp(w,).

Definicao 2.3.3 Seja C um codigo linear. A distdncia minima de Hamming deste codigo ¢é definida

conio

dh(O) = min{dh(u7 v)}7

para todo u,v € C e u # v.
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Exemplo 2.3.2 Seja o cédigo C = {0000,0110,1001,1111} C GF(2)*. Temos que:

d(0000,0110) =2 d(0110,1111) = 2;
d(0110,1001) =4 d(0000,1111) = 4;
d(0000,1001) =2 d(1001,1111) = 2.

Portanto, a distancia minima de Hamming deste codigo é d,,;, = 2.

Observacao 2.3.3 Um codigo de comprimento n, dimensdo k e distancia minima d,,;, é chamado de

um cddigo linear C'(n, k, dyyin)-

Teorema 2.3.1 Um cédigo de bloco linear C(n, k, d ) pode detectar (d i, — 1) erros e corrigir até

L—(d””‘;_l)J erros.

Definicdo 2.3.4 O peso de Hamming wy,(u) para um u € GF(q)" é definido como o niimero de
coordenadas diferentes de zero de u. O peso minimo de Hamming de C, wy,(C'), é o menor peso das

palavras-codigo de C.

Exemplo 2.3.3 Considerando o mesmo cédigo do Exemplo encontraremos o peso minimo de C.

Temos que:
wx(0110) = 2,
wy(1001) = 2,
wp(1111) = 4.
Portanto, o peso minimo de C ¢ igual a w,(C') = 2.

Observe que nos Exemplos[2.3.2]e[2.3.3|que

Isto acontece para todo cédigo C' como segue no resultado a seguir.
Teorema 2.3.2 Seja C' um codigo linear e u,v € C. Entdo,
1. dp(u,v) = wy(u —v);
2. dp(C) = wp(C).
A seguir iremos definir a matriz geradora de um cédigo de bloco linear C'.

Definicio 2.3.5 Seja GF(q) um corpo finito e C' C GF(q)" um cddigo de bloco linear com pardmetro
(n, k,d) e ¢* palavras-cédigos. Seja Bo = {Gy, G, ..., G)_1} uma base de C e considere G a matriz

cujas linhas sdo os vetores G; = {gi 0, ..., Gin—1}, i=1,....k, ou seja,
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G

G doo .- gon—1
G: . =

' 9k—1,0 -+ Gk—1n-—1-

Gr—1

Temos que G é chamada de matriz geradora do codico C.

0110
G = ,
1001

é a matriz geradora do cédigo C' = {0000,0110,1001}.

Exemplo 2.3.4 A matriz

Observacao 2.3.4 Em geral, hd mais de uma base de C' e, consequentemente, a matriz geradora ndo

é uinica. Portanto, qualquer escolha de base fornece uma matriz G.

Sejau = (ug,ui,...,ur_1) € GF(q)* a mensagem a ser codificada. A palavra-c6digo ¢ =
(co,c1y-- - cn1) € C C GF(q)" para essa mensagem é dada pela combinacdo linear de G, G1, . .., Gj_1,

com os k bits de u como os coeficientes. Obtemos ¢ da seguinte maneira,

C = UoGo + U1G1 +-+ uk,le,l.

Assim, ¢ pode ser expresso como:

v=u-G.

onde, G é a matriz geradora de C, u é o cddigo de fonte e ¢ € o cédigo de canal.

Exemplo 2.3.5 Seja C um cddigo (5,3) em GF(2)°. Demonstraremos a codificagdo. Para construir-
mos G, é preciso definir uma base para C. Baseado nos valores de k e n, nossa base B, possuira
3 vetores com 5 bits. Dentre as 2° palavras possiveis, escolhemos 3 vetores que sejam linearmente
independentes, portanto,

B, ={10011,01001,00111}.

Assim,
1 0011
G=101001
00111
Temos que

{000, 100, 010,001, 110,011,101, 111} € F3.

A codificagdo é dada por:
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E entdo,
(000) - G = (00000) (010) - G = (01001);
(110) - G = (11010) (101) - G = (10100);
(100) - G = (10011) (001) - G = (00111);
(011) - G = (01110) (111) -G = (11101).

Logo, o codigo serd
C(5,3) = {00000, 11010, 10011, 01110,01001, 10100,00111,11101}.

Exemplo 2.3.6 Suponhamos que v = (10101) seja a mensagem recebida e queremos identificar a

mensagem enviada, u. E preciso mostrar que existe um u € 73, tal que,

u -G =(10101).
Consideremos a matriz geradora,
1 0101
G = 11010
11 111
Portanto,
1 01 01
(wuguz)- | 1 1 0 1 0 | =(10101).
11111

Realizando a multiplicacdo, obtemos um sistema linear com 3 incognitas e 3 equagoes:

Ul + Ug + Us = 1
Ug + Us = 0
up +usg =1
Temos que
Ug = —U3
Uy = 1-— us .
Portanto,

l—uzs—us+uz=1—ug=0uy=0eu; =1

e a mensagem enviada foi u = (100).

Definicao 2.3.6 Uma matriz geradora G de um codigo C' estd na forma padrdo (ou sistemdtica) se

G = (Ix|P), em que I}, é a matriz identidade de ordem k e P é uma matriz de ordem k x (n — k).

Teorema 2.3.3 Dado um codigo linear C, existe um codigo equivalente Cy cuja matriz geradora estd

na forma padrao.

Exemplo 2.3.7 Considere o cédigo C C GF(3)® com a seguinte matriz geradora na forma padrdo
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1 00021

01 0011
G:

001001

000 1]0 2

Considerando que a mensagem enviada seja u = (2210), a mensagem recebida serd

1000[21

0100[1 1
¢c=u-G=(2210)- — (221002).

0010[01

000 1[0 2

Observe que a mensagem u = (2210) aparece no inicio da palavra codificada ¢ = (221002)

Definicdo 2.3.7 Seja C' um cédigo (n, k). Se G = (1| P) for uma matriz geradora de C na forma
padrdo, entdo H = (—P,|1,,_y) é chamada de matriz controle de paridade de C, em que P, é a

transposta de P de ordem (n — k) X k e, I,,_j, a matriz identidade de ordem n — k.

A matriz H € utilizada na decodificacdo e na identificacdo de uma palavra v como palavra-céodigo,

pois como

G-H'= (I|P)- (—F|I,_x) = —P+ P =0,

se v € C, entdo,
v=u-G—c¢-H=u-(G-H") =0,

ou seja, v € uma palavra cédigo.

Exemplo 2.3.8 Seja C um cédigo bindrio (6,3) com a matriz geradora

100111
G=|(010011
001010

Como matriz geradora se encontra na forma padrdo, pela Definigdo 2.3.7) obtemos:

H =

— =
_ = O
o~ o
S O =
o = O
_ o O

Agora, vamos verificar se v = (100111) é uma palavra cédigo de C. Para isso, precisamos multiplicd-
la pela H':
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y- H' = (100111) - — (000).

O O R O O =
_ O = = =

_ o O O = =

Como a multiplicagcdo resultou em um vetor nulo, a palavra recebida é uma palavra codigo, ou seja

vedl.

Até esta etapa, entendemos como codificar uma mensagem para ser transmitida por um canal
ruidoso. Apresentaremos como recuperar essa informacgdo inicial ao ser entregue ao destinatario.
Este processo é denominado decodificacdo, presente no decodificador no receptor, como mostrado na
Figura 1

Quando uma mensagem € transmitida por um canal ruidoso, erros podem ser acrescidos a ela.
Essas alteracdes de um ou mais bits podem modificar a informagao original, por isso a necessidade
de codificéd-la, tornando-a mais robustas a esses erros. O decodificador precisa conhecer o método
utilizado no codificador para aplicd-lo novamente e recuperar a mensagem. Algumas das técnicas para
detectar e corrigir esses erros serdo apresentadas a seguir.

Um dos métodos de decodificacdo € por maxima verossimilhanca, em que para decidir qual
palavra coédigo foi mais provavelmente transmitida, dado um vetor r recebido, € preciso escolher ¢
como o vetor com a menor distancia em relacdo a r. Analogamente, imaginemos um ponto central
referente a palavra-cédigo original, ¢;. H4 uma regido circunscrita a ele, onde se um ponto estiver

contido nela se sabe identificar essa palavra cédigo. Caso localiza-se fora, nao.

Definicio 2.3.8 Seja C um cddigo de bloco linear (n, k) com matriz controle de paridade H. Supo-
nhamos que uma palavra-codigo ¢ € C' é transmitida por um canal ruidoso e r seja o vetor recebido.
Entdo, o vetor erro é definido por:

e =r—c.

Exemplo 2.3.9 Em um dado cddigo bindrio, se transmitirmos ¢ = (010011) e recebermos r =
(101011). Entdo, o erro introduzido foi:

e = (010011) — (101011) = (111000).

Ao receber a mensagem r, o decodificador precisa determinar onde ocorreram os erros no vetor,
de acordo com seu parametro de distincia do cédigo, d,,;,. Considerando d,,;, > 3, assim como, na
codifica¢do quando verificamos se o vetor é uma palavra-codigo, também multiplicaremos r por H*.

Essa multiplicacdo é denominada sindrome,

s=r-H
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Caso s = 0, entdo r é uma palavra-cédigo de C'. Caso contrario, r ndo é uma palavra-cédigo e é
detectada a presenca de erros na mensagem. Porém, hd a possibilidade de r ser uma palavra-cédigo
diferente de ¢. Quando isso acontece, o vetor e é idéntico a essa outra palavra-cédigo ndo nulade C' e

dizemos que ocorreu um padrio de erro ndo detectdvel. Existem 2¥ — 1 desses erros.
Observacio 2.3.5 Consideraremos que, see - H' =0 er- H = 0, entdo,r € C ec =r.

Consideremos C', um c6digo de bloco linear com distancia minima de d,,,;, > 3, capaz de corrigir
t erros, tal que t = L%J Seja e, o vetor erro introduzido na palavra-cédigo ¢ e r, o vetor recebido.
Caso s = 0, entdo, ¢ = r. Caso contrario, se houve um erro entdo, e = (0,0,...,a,0,...,0), para
a # 0 na i-ésima posi¢do. Assim,
e - H' =a-h,,

onde, h; é a i-ésima coluna da matriz controle de paridade, H, do cédigo C'. Logo, no processo inverso,
fazemos:
r-H =a-h,.

Entdo, consideramos o vetor erro como o vetor com todas as componentes nulas menos na i-ésima

posicdo que teremos a. A seguir serd apresentado as etapas para utilizar essa técnica.
e Algoritmo para correcao de 1 erro:

1. Calcule s =r- H%;

2. Ses=0,entdor = ¢;

3. Se s # 0, compare s com as colunas de H.

4. Se existirem i e a, tais que s = a - h;, entdo e = (0,0,...,a,...,0) com a na i-ésima
posicdo e 0 nas demais;

5. Corrijar fazendoc =r — e;

6. Se a Etapa 4 ndo ocorrer, entdo hd mais de um erro e esse algoritmo nio poderd ser utilizado.
O exemplo a seguir, mostra a utilizacdo do algoritmo para correcao de um erro.

Exemplo 2.3.10 Seja C' um cédigo com matriz verificacdo de paridade:

=

I
S ==
— = O
o O =
oS = O
_ o O

Se r = (10100) é o vetor recebido, demosntraremos como encontrar a palavra-cédigo utilizando as

etapas descritas acima.

e Etapa 1: calcular a sindrome:

s=r-H"= (10100) - = (010).

S =
— = O
o O
o = O
_ O O
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Como s # 0, passaremos para a Etapa 3:

e Etapa 3: comparar s com as colunas de H.

A sindrome ¢é igual a quarta coluna da matriz H, hy.

e Etapa 4: Temos que,

§ = h4.
Entdo, e = (00010).

e Etapa 5: corrigirr :

¢ =r—e = (10100) — (00010) = (10110).

Portanto, a palavra-cédigo correta é: (10110). Para conferirmos, basta multiplicarmos essa

palavra por H' e verificar se resulta em um vetor nulo.

¢ H' = (10110) - = (000).

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

Verificamos que ¢ é uma palavra-codigo.

2.3.1.1 Arranjo Padrio

O arranjo padrdo é uma técnica que descreve a decodificacdo por médxima verossimilhanca através
da montagem de uma tabela utilizando as palavras-cdigo, os vetores lideres e suas respectivas classes

laterais.

Definicao 2.3.9 Seja C um cédigo (n, k,d) sobre GF(q). Paratodov € GF(q)" e ¢ € C, o conjunto

v + ¢ é chamado de classe lateral de v.

Definicao 2.3.10 Todos os vetores de uma mesma classe lateral possui a mesma sindrome.

Exemplo 2.3.11 Seja C = {00000, 10110, 10101,01011} e v = (00010) € Fy. A classe lateral de v
é€ dada por

v+ ¢ = {00010, 10100, 11111, 01001}.

Verificaremos que todos os vetores da classe lateral de v possuem a mesma sindrome. Seja

1 0110
G = .
01011
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Primeiramente, devemos construir a matriz H para obtermos assim, Ht. A matriz G esta na forma

padrado (15| Paxs). Logo,

H = (=Pj,,|I3) =

O = =
—_ = O
o O =
S = O
= o O

E entdo,

Ht

I
O O = O =
O = O = =
_ o O = O

Calculando as sindromes:

(00010) - H' = (010) (10100) - H' = (010);
(11111) - H* = (010) (01001) - H* = (010).

Logo, comprovamos que todas os vetores da classe v + C' possuem a mesma sindrome.

Definicao 2.3.11 Sejav € v + c. v é chamado de lider da classe lateral.

O arranjo padrdo é uma forma simples de tabelar todas as classes laterais envolvidas em uma
codificagdo. Seja C' um c6digo (n, k, dimin) sobre GF(q) capaz de corrigir |4miz=1| erros e sejam
(0,¢€9,...,¢,x) as palavras-codigos de C.

Na primeira linha da tabela colocamos todas as palavras-codigo. Na segunda, escolhemos v; €
GF(q)™ tal que, d(v1,0) = 1 e 0 somamos com todas as palavras-cddigo, formando sua classe lateral
(vi + ¢). Esse processo ¢ repetido com os demais vetores v; € GF(q)", tais que, dy(v;,0) = 1.
Finalizada essa etapa, passaremos aos vetores que distam 2 da palavra toda nula e assim por diante, até

que todos os vetores possiveis aparecam uma tnica vez na tabela, como mostrado na Tabela 9]

0 Co c3 - Cyk
Vi|Vi+¢C V{+C3 ... V1+qu
Vj Vj+C2 Vj—I—Cg Vj+ch

Tabela 9 — Arranjo Padrao.

Quando a palavra € recebida, localize-a no arranjo padrao e decodifique-a como sendo a palavra-

codigo correspondente a palavra-cédigo que se encontra no topo daquela coluna.

Observacio 2.3.6 A quantidade de linhas da tabela serd ¢"~* e todos os vetores de uma mesma

coluna estdo mais proximos da palavra cédigo do topo dessa coluna.

Exemplo 2.3.12 Considere o cddigo bindrio C(5,2,3) com matriz geradora, G. Construiremos a

tabela de arranjo padrao.
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1
o 0111.
01 101

Para encontrarmos as palavras-codigo, precisamos fazer a combinagdo linear das linhas de G.

Portanto,
C = {00000, 10111,01101, 11010}.

A TabelallO terd 2°-2 = 23 = 8 linhas.

00000 | 10111 01101 11010
00001 | 10110 01100 11011
00010 | 10101 01111 11000
00100 | 10011 01001 11110
01000 | 11111 00101 10010
10000 | 00111 11101 01010
00110 | 10001 01011 11100
00011 | 10100 01110 11001

Tabela 10 — Arranjo Padrdo de C'(5, 2, 3).

Suponhamos que r = (11101) seja o vetor recebido. Temos que

s=r-H' = (11101) = (111) # 0.

—_ =
— O =
o O =
S = O
_ O O

Como s # 0, segue que r ¢ C. Buscando na Tabela vemos que r se encontra na tabela na sexta
linha e terceira coluna. Logo, a palavra-cédigo correspondente serd a palavra-cédigo que se encontra

no topo daquela coluna, ou seja, ¢ = (01101).

2.3.2 Cddigos Ciclicos

Os cddigos ciclicos formam uma classe especial dos cédigo de bloco linear. Dessa forma, muitos
dos conceitos vistos para codigos de bloco lineares continuam sendo validos para os cédigos ciclicos.
A seguir, apresentamos alguns conceitos sobre estes cddigos e veremos um tipo especial destes codigos,

que sdo os codigos BCH.

Definicio 2.3.12 Um cddigo de bloco linear C(n, k) serd chamado de cddigo ciclico se o desloca-
mento ciclico de cada palavra cédigo pertencente a C' resultar em outra palavra codigo também

pertencente a C.

Primeiramente, para analisar as propriedades dos cddigos ciclicos, utilizamos a representagcdo

polinomial das palavras c6digos. O polindmio

co(X)=coter X+ +cp XM
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¢ denominado polinémio cédigo e possui grau menor ou igual a n — 1. Existem 2* polindmios cédigo,
tais que 2¥ — 1 polindmios sdo nio nulos.

Em um cédigo ciclico C'(n, k) existe um polindmio
g(X) =14+ ng —+ 92X2 4+ 4 gn_k_an—k—l + Xn_k,

ndo nulo, mdnico e com grau n — k, denominado polindémio gerador. Todos os polindmios cédigo
¢(X) € C sdo divisiveis por g(X), ou seja, sdo multiplos de g(X).
Assim,
o(X) = m(X)g(X),

onde
TTL(X) = m0+m1X—|— +mk,1X’“*1.

representa o polindmio mensagem com grau menor ou igual a £ — 1 associado a mensagem a ser
codificada.
Suponhamos que m = (mg, mq, ..., mx_1) seja a mensagem a ser codificada. Multiplicando o

polindmio referente a esta mensagem por X" *, obtemos:
X" Fm(X) = me X" +m X X
Dividindo essa multiplica¢do pelo polindmio gerador g(X),
X"Fm(X) = a(X)g(X) + b(X),

onde, a(X) e b(X) sdo os polindmios quociente e resto da divisdo, respectivamente. Rearranjando a

expressdo acima, obtemos que b(X) + X" *m(X) é divisivel por g(X). Portanto,

b(X)+ X"*m(X) = a(X)g(X).

Baseado nisso, concluimos que,

c(X) = X" Fm(X) + b(X). (2.5)

O polindmio gerador também pode ser representado na forma matricial, G, chamada de matriz
geradora de (', assim como visto nos cédigos de bloco lineares. A primeira linha da matriz sdo
os coeficientes do polindmio, completada com zeros. As proximas k — 1 linhas sdo obtidas pelo
deslocamento ciclico a direita da primeira linha. Contudo, essa matriz ndo estard em sua forma

sistematica, sendo necessdrias operagdes entre as linhas, sem permutagdes de coluna.
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9(X) Jgo 91 G2 ---  Gn—k 0 0 ... 0

Xg(X) 0 9 91 -+ Gnt=1 Gn—r O ... O

G — XZg(X) — . . . . . . .
2" 1g(X) 0O 0 0 ... 0 Jgo 91 -+ Gn-k

Exemplo 2.3.13 Considere C(7,4,3) um cédigo ciclico com polinémio gerador g(x) = 1 + x + 3.
Codificaremos a mensagem m = (1100). Primeiramente, identificamos os pardmetros do cddigo:
n=71%k=4ed = 3. Em seguida, como estamos trabalhando com polinomios, passaremos a

mensagem para seu formato polinomial m(x). Portanto,
m(x) =1+ z.
Substituindo esses valores na Equagdo [2.5] temos que o polindmio codificador é da seguinte maneira:
c(z) =21+ 2) +b(x) = (2° +2*) + b(2).

onde, b(z) é o polindmio referente ao resto da divisdo de x"~*m(x) por g(x). Dessa forma, b(z) =
z? + 1 e obtemos
clz) =a* +2* + 22 + 1.

Retornando a forma vetorial, a mensagem codificada é ¢ = (1011100).

Definicao 2.3.13 Se C' € um cddigo ciclico de comprimento n com polinémio gerador g(X) entdo, o
polinémio verificacdo de paridade de C' serd dado por:
" +1

h(X) = 00 = ho+ X + -+ hpat.

Assim como, para o polindmio gerador, 2 (X') também pode ser representado na forma matricial,
H(;—k)xn, chamada de matriz verificacao de paridade.

ho hi he ... hy 0 0 ... O
0 ho hi ... hg—y hgy O ... O
I — S . . .
0 0 0 ... 0 hy hi ... hg

Como um cédigo ciclico também € um cédigo de bloco linear, a decodificacio pode ser realizada
através do calculo do vetor sindrome. Uma vez encontrado, deve-se associd-lo a um erro.
Suponhamos que a palavra cédigo C' = (Cy, C1, ..., C,,_1) foi transmitida por um canal ruidoso e

r = (rg,71,...,n—1) seja a palavra recebida. Na sua forma polinomial temos r(x) = o + rx + ... +
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Tn_12" 1. A sindrome de r(z) serd o resto da divisdo de r(z) por g(z), ou seja,

r(z) = q(@)r(z) + S(x), (2.6)

onde S(x) € o polindmio sindrome. O polindmio sindrome S(z) tem grau n — k — 1 ou menor.
Se S(z) = 0 dizemos que a palavra-recebida foi a palavra enviada, se S(x) # 0 ocorreu erro na

transmissao. A sindrome da palavra-recebida € igual a sindrome do erro. Se,
r(z) = C(z) + e(), (2.7)

onde e(x) € o polindmio erro, entdo o polindmio sindrome de r(z) e e(z) sdo iguais. Assim, basta

conhecer a tabela da sindrome dos erros para corrigir a palavra recebida.

Exemplo 2.3.14 Considere o mesmo cédigo ciclico C(7,4,3) com polindémio gerador g(x) = 1+ x +
23 do exemplo anterior. Seja r = (0110001) a palavra recebida, mostraremos sua decodificagdo. Em
primeiro lugar, precisamos construir a tabela de sindromes. Sabemos que o comprimento da palavra
codificada serd 7, entdo, os vetores lideres da tabela também terdo comprimento 7. Além disso, como
a distancia do codigo é igual a 3, o codigo é capaz de corrigir apenas um erro. Dessa forma, os lideres
distardo 1 da palavra toda nula. A Tabela [l 1| apresenta os vetores e polinomios lideres, assim como,

suas respectivas sindromes, obtidas como o resto da divisdo de cada polinomio lider pelo polinémio

gerador.
Lider | Polinomio lider | Polindomio sindrome | Sindrome
0000000 0 0 000
1000000 1 1 100
0100000 x x 010
0010000 x? x? 001
0001000 x3 1+ 110
0000100 xt x + 22 011
0000010 x® 1+ + a2 111
0000001 20 1+ a2 101

Tabela 11 — Tabela das sindromes.

Calculando a sindrome da palavra recebida r(x) = © + 2% + 25, temos que

s(x) = =14z

Como a sindrome ndo resultou igual a zero, sabemos que ocorreu um erro. Para identificarmos a
posi¢do que isso ocorreu, procuramos na Tabela[ll|o erro referente a esta sindrome. Dessa maneira,
obtemos

c(z) =r(z) +e(r) = (v + 2>+ 2% +2° =2 + 2% + 2% + 25

Logo, a palavra recebida corrigida é c = (0111001).
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2.3.2.1 Cddigos BCH sobre anéis

Os codigos BCH formam uma importante classe de cédigos ciclicos devido, principalmente, a
simplicidade de seus processos de codificacao e decodificagdo. Esse cddigo também permite a multipla
correcao de ¢ erros. Dessa maneira, formam a classe de um dos c6digos construtivos para canais
onde os erros afetam os simbolos de forma independente. Contudo, quando o comprimento das
palavras-c6digo ndo € grande, existem bons cédigos BCH, caso contrario, o desempenho destes é
prejudicado devido as baixas taxas de transmissdo. A seguir, fazemos algumas consideragdes sobre os
codigos BCH e posteriormente, passamos a construgdo de tais c6digos.

Os cddigos de bloco lineares e ciclicos foram apresentados sobre corpos finitos GF'(q). Porém,
podemos utilizar anéis ao invés de corpos para obter alguns cédigos, como os cddigos BCH. A principal
diferenca da construcdo de codigos sobre anéis para a construcao de c6digos sobre corpos, estd no fato
das raizes do polindmio gerador dos cddigos ciclicos sobre anéis encontrarem-se na extensdo do anel

Z,, a0 invés de serem encontradas na extensio do corpo GF(q) = GF(p).

Defini¢ao 2.3.14 Um cédigo ciclico sobre 7, com comprimento n = ¢™ — 1, onde ¢ = p* e m é o
grau da extensdo de Galois, ou seja, o grau do polindomio primitivo, é denominado codigo ciclico

primitivo.

Vamos assumir que p e n sdo relativamente primos, isto €, 0 maximo divisor comum € um, denotado
por mdc(p,n) = 1, pois assim garantimos que (2" — 1) ndo apresenta fatores quadraticos. Como
queremos construir cédigos ciclicos sobre anéis, o primeiro passo estd relacionado a fatoragdo de
(2™ — 1) no grupo multiplicativo G R*(p*, m) para obter o polindmio gerador do cédigo g(z).

Em geral, temos a seguinte defini¢do para c6digos BCH sobre corpos finitos GF(p).

Definicio 2.3.15 Um cddigo ciclico de comprimento n sobre GF(p) é denominado um cédigo BCH
com distdncia de projeto d se o seu gerador g(x) for o minimo miiltiplo comum dos polinémios
minimais de

I pl l l+d—
ﬁ7ﬁ+175+27"'7ﬁ+ 27

para l inteiro ndo negativo, onde (3 é um elemento primitivo de (" — 1), em uma extensdo GF (p") de

GF(p).

Normalmente, consideramos [ = 1, o que nos fornece o chamado c6digo BCH no sentido estrito.

Observamos ainda que, para obter os polindOmios minimais de

57/827537"'7/62t7

utilizamos a Teorema[2.2.6] Agora, analogamente a Definigao[2.3.14] podemos extender a defini¢do de

codigos BCH para anéis.

Definicio 2.3.16 Se n = p™ — 1, ou seja, se 3 for um elemento primitivo em Z,, entdo o cédigo BCH

é chamado codigo BCH primitivo.
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Podemos especificar a matriz verificagio de paridade, /, para um cédigo BCH da seguinte forma

1 8 5 ... p!
S A (O

. Y

H =

1 521& (6%)2 o (52t)n—1
onde, os elementos 3¢, 1 < i < 2t de H pertencem a GR*(p*,m), e portanto, os coeficientes
de /3 sdo tomados médulo n. Substituindo os elementos 3% pelos vetores linha de comprimento r
correspondentes, formamos a matriz H sobre Z,.
Seja f um elemento primitivo. Se 3!, 52, ... 3% sdo raizes do polindmio gerador, g(x), podemos
gerar um c6digo BCH com elementos de Z,. Esse polindmio serd dado pelo minimo multiplo comum

entre os polindmios minimais, ¢, (x), de 3%,

g(x) = mmc(ge, (x), P, (2), -, Pe,).

Observacao 2.3.7 A construgdo de cédigos BCH ciclicos sobre o anel 7, reduz-se a escolha de

elementos do GR*(p*, m) para serem raizes do polindémio gerador g(x).

Teorema 2.3.4 A distancia de Hamming minima de um codigo BCH satisfaz a relacdo:
ppin > 2t + 1.

Mostraremos no exemplo a seguir como calcular o polindmio gerador g(z) de um cédigo BCH de

comprimento n = 2™ — 1 e dy;, > 2t + 1 sobre o anel Z,,.

Exemplo 2.3.15 Considere o polindmio primitivo p(z) = 2° + 12* + 123 + 12 + 1 sobre Z4 e a

extensdo do anel de Galois GR(4,6). Seja o uma raiz de p(x). Temos que

Srat+al+al+1=0—>a=-a*—a*—a' —1.

Porém, como estamos em 7.,
ab =30 + 302 + 30! + 3.

Associando f = (010000) = a, definimos as poténcias f'’s para i > 6, através da potenciagdo de f.

Por exemplo,

" = oa"=a-a=3a°+3a* + 30* + 3a;
2= a®=a-a" =3a°+3a® + 302 + 3a?
= 3(3a* 4+ 3a® + 3a' +3) + 3a° + 3a® + 3a?
= 32’ +9a* +120° + 3¢ + 9a' + 9 (mod4)
= 3a’+a’*+3a* +a' + 1.
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Assumindo a forma vetorial (c°ata’a’a’a’), temos que: [T = o = (033033) e f& = a® =
(113013). A Tabelaapresenta os elementos desse grupo ciclico:

1 (100000) | f1=al® | (302031)
f=al | (010000) | f'=all | (320133)
f?=a?](001000) | f'=a'? | (102123)
f3=a? | (000100) : :
ft=a* | (000010) | f12' =2 | (201122)
f2=a® | (000001) | f122 = '?? | (200332)
f8=ab|(330330) | f12 = ' | (200213)
fT=a"](033033) | f1** =a'?* | (130131)
f8=a8 | (113013) | f1%5 = ' | (303303)
f2=a°| (121011) | f126 = !26 | (100000)

Tabela 12 — Elementos do grupo ciclico GR*(4,6) em nota¢do de 6 — uplas.

A partir desses elementos, iremos construir um subgrupo ciclico do grupo GR*(4,6) com 63

elementos, conforme o valor da distancia de projeto d do codigo BCH especificada por
n-d=126 —63-d =126 — d = 2.

Como d = 2 tomamos f? = (001000) = o? para gerar um subgrupo ciclico de ordem 63 em
GR*(4,6). Assumindo, 3 = o* como o elemento primitivo, encontramos os elementos constituintes

desse subgrupo, apresentados na Tabela

Bl =a? | (001000) | B%=a* | (000010) | 3% =a® | (330330)
Bt=a® | (113013) | B°=a'® | (302031) | B°=a'? | (102123)
BT =a' | (232212) | B8 =al® | (310230) | B? =a'® | (113212)
B =a® | (313000) | B =a?? | (003130) | B'2=a?* | (110101)
B =a% | (030130) | B =a?® | (110011) | B = a3 | (320023)
B =a32 | (230031) | BT = a3t | (101003) | & = a0 | (012021)
BY =a® | (213333) | 2 =t | (123210) | B2 =a®? | (331122)
B2 =a* | (201113) | 8% =% | (303312) | B** =™ | (311301)
B2 =a® | (032102) | B% =% | (022303) | 8?7 =™ | (011230)
B2 =a® | (110222) | 8% =’ | (203300) | 820 =% | (002033)
B3 =a% | (121101) | 832 = | (030200) | 8% =a% | (000302)
B3 =a% | (022021) | 8% =a™ | (213033) | B¢ =a™ | (123211)
BT =a™ | (320111) | 8% =a0 | (322120) | 8% =a™ | (223001)
B0 =80 | (031223) | B =a®? | (231103) | B2 =% | (013322)
B3 =8 | (202331) | B =a® | (101122) | B* =a® | (203213)
B =a% | (303333) | BT =% | (120110) | 8% =% | (331131)
B =a% | (102010) | B0 = o' | (331310) | B = !9 | (333203)
%2 = 10 | (010303) | 8% = !9 | (011110) | B°* = % | (330001)
B%° = a0 | (032333) | B = a!12? | (121000) | B°7 = o!'* | (001210)
358 = a6 | (330302) | 8% = ¥ | (021321) | 8% = o!?° | (213022)
B8 = 1?2 | (200332) | 852 = o' | (130131) | 8% = !?6 | (100000)

Tabela 13 — Elementos de Ggs.
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Determinados estes elementos, podemos calcular as raizes do polinomio gerador:
i i 22 23 iy24 i\2°% (mo
{67, (82, (87, (87, (87, (87> (et 3.
Dessa forma, obtemos () da seguinte maneira:

g(x) = mme(pr(x), Pa(x)), . . ., de2(x)), (2.8)

onde, ¢;’s sdo os polindmios minimais associados aos 3'’s, para i = 1,2, ...62. Para construir um

cddigo BCH com d,;,, = 3, consideramos apenas os polinémios ¢1(x) e ¢po(x) tal que,

or(x) = {(8Y), (B1)°,.... (BH)P ety = {5, 5%, 6, 8%, 5'°, 672}

pa(x) = {(B%), (B, ..., (B*) Pt ) = (8%, p*, 8%, B'°, 5%, B}.

Verificando que ambos os polindmios minimais possuem as mesmas raizes, o polinémio gerador serd:

9(z) = (z — B")(z — B (z — B (x — B%)(x — B'%)(x — B%). (2.9)

Resolvendo a Equagdo[2.9) obtemos:

g(z) = 12°+38%2° 4 35025 + 152" + 38%° + 184" + 1822 + 3°%2° + 38%2° + 1% +
168%02% 4 38%%% + 18122 + 3pMa® 4 382823 + 182 + 36%2° + 18342 4+ 1582 +
38923 + 181924 1 38243 + 38225 4 18%22 + 1852* + 38%2% + 36%22% + 18742 +
38M2% 4+ 18%22 + 18922 + 38524 + 3845 + 18%24 + 182 + 3892 + 18%" +
36443 4+ 38% 4% + 18722 + 1852 + 368772° + 3620° + 18522 + 382 + 18%2% +
182922 + 385151 + 18324 + 38%2% + 38923 + 18°22 + 38'4% + 18%22 + 187722 +
36%%2 + 3872 +18%2% + 18%2% 4 38%2 + 182 + 384! + 383 2! 4 158°3.

Colocando em evidéncia as poténcias de x:

g(x> — x6+(3ﬁ32+3B16+3ﬁ8+364+3ﬁ2+361)x5+(1548+1640+1624+1ﬁ36+1ﬁ20+
182+ 184 + 188 + 180 + 180+ 187 + 1817 4+ 18 + 18° + 18%) 2" + (38°° + 38°% +
36M + 367 4 38° + 36" + 367 4 38% + 367 + 38 + 38% + 36" + 3% + 357 +
3/821+3513+3535+3B19+3611+3B7)$3+(1560+1658+1654+1ﬂ46+1630+1ﬂ57+
1/653+1645+1B29+1551+1B43+1527+1539—{'1623+1615)$2+(3662_‘_3561—{'3559—{'
36554_3547_’_3531)1,1_'_1563'

Nesta etapa, é necessdrio somar os valores de 3’s, com o auxilio da Tabela[I3} Exemplificamos para a
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varidvel z':

xt:36%% 4+ 3850 + 367 4+ 385 + 3447 + 3331
Entdo, somando os valores de 3’s e aplicando modulo 4, temos que:

383 | (390393)
+384 | (600996)
+36% | (063963)
+38% | (096999)
+385 | (360330)
+38%2 | (363303)

(mod4) = | (300000)

O coeficiente de x' é 3. Realizando esse processo para os coeficientes das outras varidveis,
encontramos que o polinémio gerador g(x) é:
g(x) = 12°% + 22° + 12" + 12° + 32" + 1. (2.10)
Portanto, g(x) é um polinémio gerador de um cédigo BCH com pardmetros (63,57,3).

Exemplo 2.3.16 Considerando os procedimentos do exemplo anterior, podemos determinar outros
polinomios geradores que podem ser utilizados para construir codigos BCH com parametros (63,57,3).
No Capitulo 3] iremos utilizar tais polindmios para tentar identificar e reproduzir sequéncias de DNA
de comprimento 63. Os seis polindmios primitivos que serdo utilizados e seus respectivos polindmios

geradores sdo:

o poi(z) = 128 + 12° + 122 + 12t + 1;

= goi(z) = 1a® 4+ 32° + 22" + 122 + 1z + 1;
o poo(z) = 128 + 12° + 1ot + 12t + 1;

- goo(x) = 12° + 12° + 12* + 222 + 32! + 1;
o pos(z) = 128 + 12° + 123 + 122 + 1;

- go3(x) = 12% + 32° 4+ 12® + 12 + 22 + 1;
e pos(z) = 12° 4+ 125 + 1;

— goa(x) = 128 4 32° 4+ 22° 4+ 1;
o pos(x) = 128 + 12t + 1,

- gos(x) = 12° +22% + 32 + 1;

pos(r) = 12% + 1ot + 12% + 12! + 1;

- gos(r) = 12° + 225 + 12* + 123 + 32! + 1.
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3 IDENTIFICACAO DE SEQUENCIAS DE DNA VIA CODIGOS BCH

Neste capitulo iremos descrever um algoritmo para identificacao de sequéncias de DNA. Na Secao
3.1} descreveremos as estapas e as funcionalidades do algoritmo. E, na Secéo [3.2] mostraremos
exemplos do uso do programa bem como a explicacdo dos seus passos para sequéncias de DNA de

comprimento 63.

3.1 DESCRICAO DO ALGORITMO

O algoritmo apresentado a seguir foi baseado nos algoritmos propostos em [FARIA 2011,PEREIRA
2014] e tem como objetivo identificar e reproduzir sequéncias de DNA. Tal algoritmo foi implemen-
tado utilizando o software MatLab e é capaz de reproduzir sequéncias de DNA com comprimentos
impares na forma n = 2™ — 1, em que m € o grau de extensdo de Galois, para que a fatoraciao de
2™ — 1 na extensdo de anel seja tnica. Para isso, sera utilizado um cédigo BCH sobre anéis com
parametros (n, k, dp;,) sobre a extensdo de anel GR(4, m) para gerar as palavras-codigo, associadas
biologicamente, as sequéncias de RNA mensageiro.

Como vimos, as sequéncias de DNA sao compostas por nucleotideos podendo ter quatro tipos de
bases: A (adenina), C (citosina), G (guanina) ou T (timina). Contudo, como na sequéncia de RNA
¢ utilizada a U (uracila) no lugar da timina, o alfabeto genético serd: N = {A, C, G, T/U}. Por esse
motivo, utilizaremos o alfabeto 4-drio para o cédigo BCH sobre o anel Z, = {0, 1,2, 3}, obedecendo

as operagdes de adi¢do e multiplicagdo médulo 4, apresentadas no Exemplo [2.2.5]

3.1.1 Etapas do algoritmo

Inicialmente, é preciso selecionar no NBCI, a sequéncia de DNA a ser analisada. Em [PEREIRA
2014 foi proposto um algoritmo para criacdo de um banco de dados que auxilia na busca por sequéncias
de interesse no NBCI. Neste trabalho, analisaremos sequéncias de comprimentos 63 e 127 nucleotideos.

O programa, a partir da sequéncia de entrada, ird rotular esses nucleotideos em 24 permutacdes
distintas. Em seguida, utilizando os polindmios primitivos e seus respectivos polindmios geradores,
seré calculado o polindmio verificagdo de paridade A(x), para a constru¢do da matriz verificagao de
paridade H. Com isso, calcularemos as sindromes das sequéncias rotuladas, armazenando as palavras-
codigo encontradas. Caso ndo seja encontrada nenhuma, simularemos mutacdes pontuais em cada
posicdo da sequéncia, respeitando a distancia do cédigo d,,.;, = 3, pois neste caso o cédigo BCH
associado € capaz de corrigir 1 erro. Por fim, retornaremos essas palavras-cédigo ao alfabeto genético
N e iremos compard-las com a sequéncia original. Se houver altera¢do de algum nucleotideo, serd
feita a andlise comparativa dos aminodcidos, para verificar se esta sequéncia podera ser utilizada como
referéncia na analise mutacional. Esta analise mutacional serd exemplificada no Capitulo 4.

Os passos do algoritmo sao apresentados a seguir:

e Passo 1: Inicio;
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e Passo 2: Receber a sequéncia de DNA de entrada.
Inserimos a sequéncia de nucleotideos obtida no NCBI com as bases A, C, Ge T.

e Passo 3: Determinar os pardmetros do codigo BCH (n, k, 3) sobre a extensdo de anel GR(4,m)

que serd utilizado.

— n: comprimento do cédigo que € determinado pelo ndmero de nucleotideos da sequéncia

do Passo 1;
— m: grau da extensao do anel de Galois, onde n = 2™ — 1;
— k: dimensao do cédigo, onde &k = n — m;
— g(z): polindmio gerador de grau m obtido através de um polindmio primitivo p(z) de

mesmo grau como mostrado no Exemplo [2.3.15] lembrando que para cada polindmio

primitivo, hd um g(x) e portanto, um c6digo novo.

e Passo 4: Construir os 24 rotulamentos;

Nesta etapa, faremos a relacao entre os quatro elementos de N com o alfabeto do c6digo BCH
sobre Z4. Como o mapeamento entre N — Z, ndo é conhecido, entdo devemos considerar todas
as possibilidades de permutacdo (4! = 24 possibilidades). Através da associagdo de complemen-
taridade dos nucleotideos A - T/U e C - G, [ROCHA 2010,|[FARIA 2011] consideraram que os
24 rotulamentos obtidos possuem caracteristicas geométricas que permitem classificd-los em

trés grupos distintos, os quais foram chamados de Rotulamentos A, B e C.

Dessa forma, o programa ird compor uma matriz P de dimensdo 24 x n cujas linhas seguirdo as

permutagdes e os tipos de rotulamentos conforme apresentado na Tabela 4]
e Passo 5: Para cada polindomio gerador, fazer.

— Passo 5.1: Cdlculo do polinomio, h(x);

O polindmio A(x) é obtido através da relagdo:

em que g(x) € o polindmio gerador do cddigo determinado no Passo 3.

— Passo 5.2: Construgdo da matriz verificagdo de paridade, H;

O cédigo BCH € um cédigo ciclico, por isso as linhas da matriz H serdo construidas a
partir do deslocamento do polindmio A(x). A primeira linha da matriz serd constituida
pelos coeficientes do referido polindmio. Para as linhas subsequentes devemos fazer um
deslocamento da direita para a esquerda de cada elemento da primeira linha. Essa matriz

terd dimensdo (n — k) X n.

— Passo 5.3: Cdlculo das sindromes s;
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LINHA | ROTULAMENTO (A,C,G,T) | TIPO (A,B,C)
Ly (0,1,2,3) B
L, (0,1,3,2) A
Ls 0,2,1,3) C
Ly (0,2,3,1) C
Ls (0,3,2,1) B
Lg (0,3,1,2) A
L, (1,0,2,3) A
Lg (1,0,3,2) B
Ly (1,2,0,3) A
Lyg (1,2,3,0) B
Ly (1,3,0,2) C
Ly (1,3,2,0) C
Lys (2,0,1,3) C
Ly (2,0,3,1) C
L5 (2,1,0,3) B
Lig (2,1,3,0) A
L7 (2,3,0,1) B
Lyg (2,3,1,0) A
Lyg (3,0,1,2) B
Loy (3,0,2,1) A
Loy (3,1,0,2) C
Ly (3,1,2,0) C
Log (3,2,0,1) A
Loy (3,2,1,0) B

Tabela 14 — 24 possibilidades de permutacao.

Considerando v;, 2 = 1, - - - , 24 cada linha da matriz P, a sindrome de v; é obtida através
da relacdo
S=YVv,;- Ht,

em que H' é a transposta da matriz verificacdo de paridade H. Para cada v;:

* Se s = (, consideramos v; como uma palavra c6digo e passamos para o Passo 5.5.

* Se s # (, passamos para o Passo 5.4.

Passo 5.4: Para cada linha de P simular as mutacdes pontuais para d,,;, = 3. Voltar ao
Passo 5.3;
Para cada posi¢do da palavra rotulada, alteramos a base atual para uma das outras trés

possibilidades e, calculamos novamente sua sindrome, no Passo 5.3.

Por exemplo, se em uma posi¢ado tivermos a base A, ao altera-la para C, a sindrome serd
recalculada. Caso resulte em diferente de zero novamente, a alteramos para G. Se ainda
ndo obtivermos uma palavra cédigo, por fim, alteramos para T. Calculando de novo s e se o
resultado ndo for zero, voltamos a base original da posi¢ao e comec¢amos alterar a base do
proximo elemento até a palavra codigo ser encontrada.

Ressaltamos que ha polindmios geradores e rotulamentos que nao resultam em nenhuma

palavra c6digo, mesmo alterando uma posicado de sua sequéncia. Além disso, mais de uma
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posi¢do ndo € modificada simultaneamente, porque estamos trabalhando com c6digos BCH

de distancia minima igual a 3, sendo assim, possivel corrigir apenas 1 erro.

— Passo 5.5: Armazenar as palavras-codigo e seus respectivos rotulamentos. Voltar ao Passo
5.4,
Neste passo, armazenamos a palavra-cédigo obtida nos Passos 5.3 ou 5.4 em uma ma-
triz Cj«,,, onde, [ é a quantidades de palavras-c6digo encontradas. E, seus respectivos
rotulamentos em uma matriz R;y1, que representa as linhas da matriz P onde foram escon-
tradas palavras-codigo. Este procedimento € realizado até o Passo 5.4 simular as mutagdes

pontuais em todas as linhas necessarias de P.

e Passo 6: Comparacgdo dos resultados;

Nesta etapa, retornamos ao alfabeto genético (Z, — N), respeitando o rotulamento de cada
palavra codigo. Apds isso, geramos a sequéncia de mRNA, onde o complemento da adenina € a
uracila. Por fim, ao compararmos a sequéncia gerada com a de entrada, se detectarmos alguma
troca de base, realizamos a comparac¢ao dos aminodcidos resultantes da leitura dos cédons, de
acordo com a Tabela[2]da Subsecao[2.1.2]

Na comparacdo dos resultados consideraremos:

Oaa: sequéncia de aminodcidos original;

— OmR: sequéncia de RNA mensageiro original;

Ont: sequéncia de nucleotideos original;

Olb: rotulamento original;

Glb: rotulamento gerado;

Gnt: sequéncia de nucleotideos gerada;

— GmR: sequéncia de RNA mensageiro gerada;

Gaa: sequéncia de aminodcidos gerada.
e Passo 7: Fim.

O fluxograma referente a este algoritmo ¢ ilustrado na
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Figura 11 — Fluxograma.

( INiCio j

SEQUENCIA DE DNA )
sl  SINDROME, s
ROTULAMENTO
CALCULO DO
hix)eH
ARMAZENAR A
: PALAVRA-CODIGOE TROCA DE BASE [—
A SIm 2
NAOD 21 i>_( A PERMUTACAO

FIM

Fonte: Produc¢do do préprio autor.

Apresentamos a seguir, dois exemplos detalhados da execucdo do programa.

3.2 EXEMPLO - IDENTIFICACAO DA SEQUENCIA DO EXON 23 DO GENE BRCAL.

Neste exemplo, identificaremos e reproduziremos a sequéncia de DNA referente ao éxon 23 do
gene BRCA1, denominado: BRCAI exon 23, internal fragment [human, serous papillary ovarian
adenocarcinoma, patient sample 61, Genomic Mutant, 68 nt]. O BRCA1 € um gene cuja fungio é
impedir o surgimento de tumores através da reparacao de moléculas de DNA danificadas. Mutagdes
neste gene podem levar ao desenvolvimento de doencas como o cancer de ovdrio, que € a segunda
neoplasia ginecoldgica mais comum. Em 2018, foram estimados 6.150 novos casos segundo o Instituto
Nacional de Cancer, [INCA 2018]].

Passo 1: Inicio;

Passo 2: Receber a sequéncia de DNA de entrada;

¢ sequéncia de nucleotideos: CCAGATCCTGGACAGAGGACAATGGCTTCCATGCAATTGGG
CAGATGTGTGAGGCACCTGTGG.

Passo 3: Determinar os pardmetros do cédigo BCH (n, k, 3) sobre a extensdo de anel GR(4,m)

que serd utilizado. Os polindmios geradores utilizados foram obtidos no Exemplo [2.3.16]

e numero de nucleotideos, n: 63;



e m=0;

— 63 nucleotideos: 26 — 1

o k=57,

—k=n—r=63—-6=57;

o goi(z) = 125 + 32° + 22* + 122 + 12t + 1;

goa(x) = 12% + 12° + 1z + 222 + 32! + 1;

o gos(x) = 125+ 32® + 12° + 12 + 22" + 1;

o gos(7) = 125 + 223 + 32! + 1;

A andlise se dard por meio do c6digo BCH (63, 57, 3) sobre a extensdo de anel GR(4, 6).

)
)
)
goa(x) = 125 4 32° + 22° + 1;
)
)

gos(z) = 12° +22° + 12* + 12% + 32! + 1.

Passo 4: Construir os 24 rotulamentos;

Obtemos a matriz P»4.63 como disposta a seguir:

[110203113220102022010032213311032100332221020323232022101132322 |
110302112330103033010023312211023100223331030232323033101123233
220103223110201011020031123322031200331112010313131011202231311
220301221330203033020013321122013200113332030131313033202213133
330201331220302022030012231133012300112223020121212022303312122
330102332110301011030021132233021300221113010212121011303321211
001213003221012122101132203300132011332220121323232122010032322
001312002331013133101123302200123011223330131232323133010023233
221013223001210100121130023322130211330002101303030100212230300
221310220331213133121103320022103211003332131030303133212203033
331012332001310100131120032233120311220003101202020100313320200
331210330221312122131102230033102311002223121020202122313302022
002123003112021211202231103300231022331110212313131211020031311
002321001332023233202213301100213022113330232131313233020013133
112023113002120200212230013311230122330001202303030200121130300
112320110332123233212203310011203122003331232030303233121103033
332021331002320200232210031133210322110003202101010200323310100
332120330112321211232201130033201322001113212010101211323301011
003132002113031311303321102200321033221110313212121311030021211
003231001223032322303312201100312033112220323121212322030012122
113032112003130300313320012211320133220001303202020300131120200
113230110223132322313302210011302133002221323020202322131102022
223031221003230300323310021122310233110002303101010300232210100

223130220113231311323301120022301233001112313010101311232201011 |

61
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Passo 5: Para cada polindomio gerador, fazer.

Passo 5.1: Cdlculo do polinomio, h(x);

2% —1
h(r) = ;
126 4+ 325 + 224 + 122 + 12t + 1
h(x) = 1277+ 1% 4+ 32 + 127 4-20%% + 2072 +- 1% +32% + 2% - 12 + 30 - 224 4+ 22 +
34t 4 3240 4 3238 4 2036 4 2034 4 3233 4 2032 4 2231 4 2030 4+ 1220 4+ 2028 4+ 1227 + 3226 + 1224 +
128 4+122 4322 + 1220+ 122+ 12 "+ 1P+ 304+ 30183+ 127+ 328 +- 20"+ 325+ 32 +- 33 + 1t +3.

Passo 5.2: Construgdo da matriz verificagdo de paridade, H,;
A matriz verificag@o de paridade H, associada ao polindmio h(z) resultante do passo anterior,

possui dimensdo 6x63. )
000001131221003210322330302023222121301113110101330001320333013

000011312210032103223303020232221213011131101013300013203330130
000113122100321032233030202322212130111311010133000132033301300
001131221003210322330302023222121301113110101330001320333013000
011312210032103223303020232221213011131101013300013203330130000
| 113122100321032233030202322212130111311010133000132033301300000

Passo 5.3: Cdlculo das sindromes, s;
A matriz S apresenta as sindromes calculadas a partir da multiplicacdo de cada uma das 24 palavras,
apresentadas no Passo 4, pela matriz transposta verifica¢do de paridade H' de H construida no Passo

5.2 _ ;
110101

120002
212303
232101
330303
320002
320002
330303
120002
110101
232101
212303
232101
212303
330303
320002
110101
120002
110101
120002
212303
232101
320002

[ 330303
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Passo 5.4: Para cada linha de P simular as mutacdes pontuais para d,,;, = 3. Voltar ao passo
5.3;

A partir da matriz sindrome calculada no passo anterior, verificamos que nao ha nenhuma palavra
codigo dentre as 24 palavras rotuladas, visto que nenhuma sindrome resultou no vetor nulo. Por esse
motivo, modificaremos sucessivamente a base de cada posicdo das linhas de P, substituindo-a pelas
outras trés possibilidades existentes no alfabeto /V e sempre retornando ao Passo 5.3 para recalcular a
sindrome. Inicialmente, a primeira linha de P com rotulamento L; = {A=0,C =1,G =2,T = 3}

apresentou a seguinte sequéncia rotulada:
110203113220102022010032213311032100332221020323232022101132322;

Verificamos que na posicdo 43, considerando a leitura da esquerda para direita, a base € uma

adenina (A). Ao trocarmos essa base pela timina (T) resultamos na seguinte sequéncia:

110203113220102022010032213311032100332221320323232022101132322;

Ao recalcularmos a sindrome, encontramos:
s = [000000] : portanto, é palavra-c6digo;

Contudo, se ndo tivessemos encontrado uma palavra-c6digo, retornariamos para a base adenina e
continuariamos 0 processo para as outras posi¢oes até que seja encontrada a palavra-cédigo. Neste
ponto, cessamos as alteracdes de base da linha selecionada e passamos ao Passo 5.5.

Passo 5.5: Armazenar as palavras-codigo e seus respectivos rotulamentos. Voltar ao Passo 5.4.,;

Depois de realizadas as trocas de bases nas 63 posi¢des da primeira linha (matriz P) e encontrada
uma palavra cédigo, esta é armazenada na matriz C' com seu respectivo rotulamento na matriz R.
Entdo, voltamos ao Passo 5.4 para simular as muta¢des para a préxima linha de P. Ao final de todas as

simulagdes para go; (=) encontramos 8 palavras-cédigo relacionadas ao Rotulamento B, apresentadas a

seguir:

- [110203113220102022010032213311032100332221320323232022101132322
330201331220302022030012231133012300112223120121212022303312122
001312002331013133101123302200123011223330231232323133010023233

Coves = 221310220331213133121103320022103211003332031030303133212203033

112023113002120200212230013311230122330001302303030200121130300
332021331002320200232210031133210322110003102101010200323310100
003132002113031311303321102200321033221110213212121311030021211
223130220113231311323301120022301233001112013010101311232201011

Os rotulamentos referentes a cada linha da matriz C' sdo:
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10
15
17
19
24

R8><1 =

Passo 6: Comparagdo dos resultados;
Nesta etapa, comparando as palavras-cédigo apresentadas no passo anterior com a sequéncia
original, verificamos que estas se diferenciam em uma posi¢do, conforme:
Linha 1 - Rotulamento B: {A=0,C=1,G=2,T =3}.
Olb: 110203 113 220 102 022 010 032 213 311 032 100 332 221 020 323 232 022
101 132 322
Glb: 110203 113 220 102 022 010 032 213 311 032 100 332 221 320 323 232 022

101 132 322
Portanto, retornamos ao alfabeto N (Z, — N) e comparamos as sequéncias de nucleotideos para

identificar qual base, cddon e aminodcido foram modificados. Mostraremos a comparacdo para a
primeira linha de C, apresentando os resultados na Tabela [[3]

Biologicamente:
Ont: CCAGAT CCT GGACAG AGG ACAATG GCTTCC ATG CAATTG

GGC AGATGT GTG AGG CAC CTGTGG
OmR: GGU CUAGGACCU GUCUCCUGU UAC CGAAGGUAC GUU AAC
CCG UCU ACACACUCC GUG GAC ACC
Oaa: rp D P G @@ R T M A S M @ L
G R ¢ V R H L W
Gnt: CCAGAT CCT GGACAG AGG ACAATG GCTTCC ATG CAATTG
GGC TGATGT GTG AGG CAC CTGTGG
GmR: GGU CUAGGACCU GUCUCCUGU UAC CGAAGGUAC GUU AAC
CCG ACU ACACACUCC GUG GAC ACC
Gaa: rp D P G Q@ R T M A S M @ L
G srorp ¢ V. R H L W

Linha | Troca de base | Troca de codon | Troca de aminoacido
1 A—T AGA - TGA | Arginina — STOP

Tabela 15 — Resultado das comparagdes.

A sequéncia gerada pelo codigo apresentou a troca de adenina para timina ocasionando a mudanga
do c6don que traduz o aminodcido Arginina para um cédon de parada (stop). Verificamos na Tabela[I6]

que para todas as palavras-cédigo geradas com diferentes rotulamentos, a troca de base da adenina
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para a timina ocorreu na mesma posi¢ao (destacada pela cor vermelha). Essa alteracdo é conhecida

como mutacao pontual nonsense.

Linha Palavras-cédigo geradas
1 110203113220102022010032213311032100332221320323232022101132322
5 330201331220302022030012231133012300112223120121212022303312122
8 001312002331013133101123302200123011223330231232323133010023233
10 221310220331213133121103320022103211003332031030303133212203033
15 112023113002120200212230013311230122330001302303030200121130300
17 332021331002320200232210031133210322110003102101010200323310100
19 003132002113031311303321102200321033221110213212121311030021211
24 223130220113231311323301120022301233001112013010101311232201011

Tabela 16 — Comparacao de todas as linhas de C.

A partir dos resultados das comparagdes, observamos que apesar do codigo BCH conseguir identifi-
car e reproduzir essa sequéncia de DNA (éxon 23 do gene BRCA1) com uma diferenca de nucleotideo,
o cddon de parada poderd modificar o comprimento da palavra, ndo sendo possivel utiliza-la como
referéncia em andlises mutacionais. Isso ocorre, porque uma das limitacdes do cédigo BCH € de que o

comprimento da sequéncia de entrada deve se manter constante durante toda a sua execucao.

Observamos também que dentre os seis polinomios geradores apresentados no Passo 2, o tinico que
gerou palavras-c6digo foi 0 0 go; (z) = 125+ 32° + 22* + 122 4 12 + 1. Por esse motivo, escolhemos
este polindmio para exemplificar o algoritmo.

Passo 7: fim.

3.3 EXEMPLO - IDENTIFICACAO DA SEQUENCIA DE DNA ASSOCIADA A UM RNA MEN-
SAGEIRO PARA A CADEIA BETA DO RECEPTOR DA CELULA T EM CAMUNDONGO.

As células T ou linfécitos T s@o um grupo de glébulos brancos reponsaveis pela defesa do orga-
nismo contra os antigenos. Para o reconhecimento desse agente agressor, as células T apresentam
receptores na sua membrana, [ABBAS A. K.; LICHTMAN e PILLAI 2012]. Neste exemplo, iden-
tificaremos a sequéncia de DNA associada a um mRNA para a cadeia beta V(beta)14-J(beta)2.2
do receptor da célula T em camundongo, denominada Mouse mRNA for T-cell receptor beta-chain
V(beta)14-J(beta)2.2. Esta sequéncia também possui comprimento 63 e para seu cédigo BCH serdo

utilizados os mesmos seis polindmios geradores do exemplo anterior.

Passo 1: Inicio,
Passo 2: Receber a sequéncia de DNA de entrada,

e sequéncia de nucleotideos: TGTGCCTGGAGTCTAGCGGGGGAGCAGCTCTACTTTGGT-
GAAGGCTCAAAGCTGACAGTGCTG.

Passo 3: Determinar os pardmetros do cédigo BCH (n, k, 3) sobre a extensdo de anel GR(4,m)
que serd utilizado. Os polinomios geradores utilizados foram obtidos no Exemplo



e numero de nucleotideos, n: 63;

e m=0;

— 63 nucleotideos: 26 — 1;

o k=57,

—k=n—r=63—-6=57;

o go1(7) = 125 + 325 + 22 + 122 + 12! + 1;

o goo(z) = 125 + 12° + 12* + 227 + 32! + 1;

o go3(7) = 125 + 325 + 123 + 122 + 221 + 1;

° 904(27) = 1[13'6 + 3ZE5 + 21‘3 + 1,

o gos(z) = 1a% + 223 + 32! + 1;

o gos(z) = 125 + 22° + 1ot + 12° + 32 + 1.

A andlise se dard por meio do c6digo BCH (63, 57, 3) sobre a extensdo de anel GR(4, 6).

Passo 4: Construir os 24 rotulamentos;

Obtemos a matriz P como disposta a seguir:

[323211322023130212222202102131301333223200221310002132010232132]

232311233032120313333303103121201222332300331210003123010323123
313122311013230121111101201232302333113100112320001231020131231
131322133031210323333303203212102111331300332120003213020313213
121233122021310232222202302313103111221200223130002312030212312
212133211012320131111101301323203222112100113230001321030121321
323200322123031202222212012030310333223211220301112032101232032
232300233132021303333313013020210222332311330201113023101323023
303022300103231020000010210232312333003011002321110230121030230
030322033130201323333313213202012000330311332021113203121303203
202033200102321030000010310323213222002011003231110320131020320
020233022120301232222212312303013000220211223031112302131202302
313100311213032101111121021030320333113122110302221031202131031
131300133231012303333323023010120111331322330102223013202313013
303011300203132010000020120131321333003022001312220130212030130
030311033230102313333323123101021000330322331012223103212303103
101033100201312030000020320313123111001022003132220310232010310
010133011210302131111121321303023000110122113032221301232101301
212100211312023101111131031020230222112133110203331021303121021
121200122321013202222232032010130111221233220103332012303212012
202011200302123010000030130121231222002033001213330120313020120
020211022320103212222232132101031000220233221013332102313202102
101022100301213020000030230212132111001033002123330210323010210

1 010122011310203121111131231202032000110133112023331201323101201 |
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Passo 5: Para cada polindomio gerador, fazer.

Dentre os seis polindmios geradores, apenas dois geraram palavras-c6digo, o go; (z) = 12° + 32° +
22 + 122 + 12t + 1 e 0 goo(w) = 12% + 12° + 12? + 222 + 32! + 1.

Importante lembrar que, para o polindmio gerador go;(x) ja obtivemos hg; () e Hp; no exemplo

anterior. Mostraremos os Passos 5.1 e 5.2 apenas para g2 ().

Passo 5.1: Cdlculo do polinomio, h(x);

x93 —1

- 1x6+1x5+1w4+2$2+3$1+1;

th(l’)

hoa(z) = 12°7 + 3% + 12°* + 1273 4 1292 4 22°0 4 124 + 3248 + 1% + 128 + 322 + 3240 +
338 43237 + 1236 43235 + 3034 + 333 + 103 + 3030 42229 + 3228 + 2027+ 2026 + 2020 +- 1224+ 222 +
20 10+ 12 "+ 12104 225 42014 1B+ 3 42210+ 19 +- 308 +- 222 + 204 + 303 +- 12+ 321 +3.

Passo 5.2: Construgdo da matriz verificagdo de paridade, H,
A matriz verificagdo de paridade H possui dimensdo 6x63.

000001301110213000113030331333013232221202010112210321003223133
000013011102130001130303313330132322212020101122103210032231330
000130111021300011303033133301323222120201011221032100322313300
001301110213000113030331333013232221202010112210321003223133000
013011102130001130303313330132322212020101122103210032231330000
130111021300011303033133301323222120201011221032100322313300000

Hop =

Passo 5.3: Cdlculo das sindromes, s;
Aa matrizes Sp; € Sp2 apresentam as sindromes calculadas a partir da multiplica¢do de cada uma

das 24 palavras, apresentadas no Passo 4, pelas matrizes transpostas verificagdo de paridade H' de Hy,
€ HUQ:



SOZ =

(013203
020203
013202
031202
031201
020201
020201
031201
020203
013203
031202
013202
031202
013202
031201
020201
013203
020203
013203
020203
013202
031202
020201
031201 |

1221037
220002
102101
302303
322301
220002
220002
322301
220002
122103
302303
102101
302303
102101
322301
220002
122103
220002
122103
220002
102101
302303
220002

| 322301

68
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Passo 5.4: Para cada linha de P simular as mutagoes pontuais para d,,;, = 3. Voltar ao passo
5.3;

Para cada matriz sindrome calculada no passo anterior, verificamos que ndao ha nenhuma palavra
codigo dentre as 24 palavras rotuladas, visto que nenhuma sindrome resultou no vetor nulo. Por esse
motivo, modificaremos sucessivamente a base de cada posicao das linhas de P, substituindo-a pelas
outras trés possibilidades existentes no alfabeto /V e sempre retornando ao Passo 5.3 para recalcular a
sindrome, associando-a a sua respectiva matriz verificagdo de paridade H.

Passo 5.5: Armazenar as palavras-codigo e seus respectivos rotulamentos. Voltar ao Passo 5.4.,;

Depois de realizadas as trocas de bases nas 63 posi¢des da primeira linha (matriz P) e encontrada
uma palavra cédigo, esta é armazenada na matriz C' com seu respectivo rotulamento na matriz R.
Entdo, voltamos ao Passo 5.4 para simular as muta¢des para a préxima linha de P. Ao final de todas as
simula¢des obtemos para go; () 8 palavras-cédigo relacionadas ao Rotulamento B e, para gg2(x), 16

palavras relacionadas aos Rotulamentos A e B, apresentadas a seguir.

323211322023130212222202102131301333223200221310002122010232132]
121233122021310232222202302313103111221200223130002322030212312
232300233132021303333313013020210222332311330201113033101323023
Cop = 030322033130201323333313213202012000330311332021113233121303203 :
303011300203132010000020120131321333003022001312220100212030130
101033100201312030000020320313123111001022003132220300232010310
212100211312023101111131031020230222112133110203331011303121021

010122011310203121111131231202032000110133112023331211323101201

323211322023130212222202102131301333223200221300002132010232132]
232311233032100313333303103121201222332300331210003123010323123
121233122021310232222202302313103111221200223100002312030212312
212133211012300131111101301323203222112100113230001321030121321
323200322123011202222212012030310333223211220301112032101232032
232300233132021303333313013020210222332311330211113023101323023
303022300103211020000010210232312333003011002321110230121030230
030322033130201323333313213202012000330311332011113203121303203
303011300203132010000020120131321333003022001322220130212030130
030311033230122313333323123101021000330322331012223103212303103
101033100201312030000020320313123111001022003122220310232010310
010133011210322131111121321303023000110122113032221301232101301
212100211312023101111131031020230222112133110233331021303121021
121200122321033202222232032010130111221233220103332012303212012
101022100301233020000030230212132111001033002123330210323010210
010122011310203121111131231202032000110133112033331201323101201

Co2 =
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Os rotulamentos referentes a cada linha das matrizes Cyy; e Co s@o, respectivamente:

o
p
5
6
1] 7
5 8
8 9
10 10
ROl = 15 ) R02 = 15
17 16
19 17
24 18
o 19
20
23
24

Passo 6: Comparagdo dos resultados;
Nesta etapa, comparando as palavras-codigo apresentadas no passo anterior com a sequéncia

original, verificamos que estas se diferenciam em uma posi¢do, conforme demonstramos a seguir:

e goi(x):
Linha 1 — Rotulamento B: {A =0,C=1,G=2,T =3}.
Olb: 323 211 322 023 130 212 222 202 102 131 301 333 223 200 221 310 002 132 010 232 132
Glb: 323 211 322 023 130 212 222 202 102 131 301 333 223 200 221 310 002 122 010 232 132

® goo() :
Linha 1 — Rotulamento B: {A=0,C=1,G=2,T =3}.
Olb: 323 211 322 023 130 212 222 202 102 131 301 333 223 200 221 310 002 132 010 232 132
Glb: 323 211 322 023 130 212 222 202 102 131 301 333 223 200 221 300 002 132 010 232 132
Linha 2 — Rotulamento A: {A=0,C=1,G=3,T =2}.
Olb: 232 311 233 032 120 313 333 303 103 121 201 222 332 300 331 210 003 123 010 323 123
Glb: 232 311 233 032 100 313 333 303 103 121 201 222 332 300 331 210 003 123 010 323 123

Portanto, retornamos ao alfabeto N (Z, — N) e comparamos as sequéncias de nucleotideos para
identificar quais bases, cddons e aminoédcidos foram modificados. Mostraremos as comparagdes para a
primeira linha de C; e para a primeira e segunda linha de Cy,, apresentando os resultados na Tabela

Biologicamente:



® goi(x):

Ont:

OmR:

Oaa:

Gnt:

GmR:

Gaa:

i 902(33) :
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TGT GCCTGG AGT CTAGCG GGG GAG CAG CTCTACTTT GGT GAA
GGC TCA AAG CTG ACAGTG CTG
ACACGG ACCUCAGAU CGC CCC CUC GUC GAG AUG AAACCACUU
CCGAGUUUC GACUGU CAC GAC
c A W S L A G E @ L Y F G E
G S K L T 'V L

TGT GOC TGG AGT CTA GOG GGG GAG CAG CTC TAC TTT GGT GAA
GGC TCA AAG CGG ACA GTG CTG
ACACGG ACC UCA GAU CGC CCC CUC GUC GAG AUG AAA CCACUU
CCG AGU UUC GCC UGU CAC GAC
c A W S L A G E Q L Y F G E
G S K R T V L

Linha 1 — Rotulamento B:

Ont:

OmR:

Oaa:

Gnt:

GmR:

Gaa:

TGT GOC TGG AGT CTA GCG GGG GAG CAG CTC TAC TTT GGT GAA
GGC TCA AAG CTG ACA GTG CTG
ACA CGG ACC UCA GAU CGC CCC CUC GUC GAG AUG AAA CCA CUU
CCG AGU UUC GAC UGU CAC GAC
c A W S L A G E Q L Y F G E
G S K L T V L

TGT GOC TGG AGT CTA GCG GGG GAG CAG CTC TAC TTT GGT GAA
GGC TAA AAG CTG ACA GTG CTG
ACACGG ACC UCA GAU CGC CCC CUC GUC GAG AUG AAA CCACUU
CCG AUU UUC GAC UGU CAC GAC
c A W S L A G E Q L Y F G E
G STOP K L T V L

Linha 2 — Rotulamento A:

Ont:

OmR:

Oaa:

TGT GOC TGG AGT CTA GCG GGG GAG CAG CTC TAC TTT GGT GAA
GGC TCA AAG CTG ACA GTG CTG
ACACGG ACC UCA GAU CGC CCC CUC GUC GAG AUG AAA CCA CUU
CCG AGU UUC GAC UGU CAC GAC
c A W S L A G E Q L Y F G E
G S K L T V L
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Gnt: TGT GCCTGG AGT CAAGCG GGG GAGCAGCTCTACTTT GGT GAA
GGC TAA AAG CTG ACAGTG CTG
GmR: ACACGG ACCUCAGUU CGC CCC CUC GUC GAG AUG AAACCACUU
CCGAUUUUC GACUGU CAC GAC
Gaa: c A w s Q A G FE @ L Y F G FE
G S K L T 'V L

Polindmio gerador | Linha | Troca de base | Troca de cddon | Troca de aminoacido
go1(x) 1 T—G CTG — CGG | Leucina — Arginina
goz2 () 1 C—A TCA —TAA Serina — STOP

2 T— A CTA — CAA | Leucina — Glutamina

Tabela 17 — Resultado das comparacdes.

A partir das comparagdes apresentadas nas Tabelas |17 e [18| observamos que, assim como, no
exemplo da Secdo [3.2] todas as trocas de base ocorreram na mesma posigdo, resultando na mesma
base, cddon e aminodcido. A modificagdo da Leucina para a Arginina alterou a caracteristica do
aminodcido de ndo polar para bésico. Biologicamente, ndo sabemos a consequéncia dessa mudanca,
porém, consideramos a priori que as palavras-cédigo com essa modificacdo sao validas para serem

utilizadas em uma analise mutacional.

Linha Palavras-cédigo geradas
1 323211322023130212222202102131301333223200221310002122010232132
5 121233122021310232222202302313103111221200223130002322030212312
8 232300233132021303333313013020210222332311330201113033101323023
10 | 030322033130201323333313213202012000330311332021113233121303203
15 303011300203132010000020120131321333003022001312220100212030130
17 101033100201312030000020320313123111001022003132220300232010310
19 212100211312023101111131031020230222112133110203331011303121021
24 | 010122011310203121111131231202032000110133112023331211323101201

Tabela 18 — Comparacio de todas as linhas de Cy;.

J4, nas comparagdes apresentadas nas Tabelas[17]e[19] observamos que para diferentes rotulamentos,
a troca de base ocorreu em diferentes posicoes alterando para a mesma base adenina, mas ocasionando
diferentes cddons e aminodcidos. Analisando os aminodcidos resultantes, concluimos que para o
Rotulamento B com a geragdo do cédon de parada, as palavras-codigo ndo poderdo ser utilizadas em
andlises mutacionais. Entretanto, para o Rotulamento A, a troca da Leucina para Glutamina, alterou a
caracteristica do aminodcido de ndo polar para polar. Da mesma forma, como explicado anteriormente,
consideramos também que as palavras-cdigo com essa modificagdo sdo validas para serem utilizadas
em uma andlise mutacional.

Passo 7: fim.

A partir dos dois exemplos anteriormente apresentados, observamos que:
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Linha Palavras-codigo geradas

1 323211322023130212222202102131301333223200221300002132010232132
2 232311233032100313333303103121201222332300331210003123010323123
5 121233122021310232222202302313103111221200223100002312030212312
6 212133211012300131111101301323203222112100113230001321030121321
7
8
9

323200322123011202222212012030310333223211220301112032101232032
232300233132021303333313013020210222332311330211113023101323023
303022300103211020000010210232312333003011002321110230121030230
10 | 030322033130201323333313213202012000330311332011113203121303203
15 303011300203132010000020120131321333003022001322220130212030130
16 030311033230122313333323123101021000330322331012223103212303103
17 101033100201312030000020320313123111001022003122220310232010310
18 010133011210322131111121321303023000110122113032221301232101301
19 212100211312023101111131031020230222112133110233331021303121021
20 121200122321033202222232032010130111221233220103332012303212012
23 101022100301233020000030230212132111001033002123330210323010210
24 010122011310203121111131231202032000110133112033331201323101201

Tabela 19 — Comparacao de todas as linhas de Cps.

1. O polindmio gg; (=) identificou palavras-cédigo com o mesmo Rotulamento B, para ambas as
sequéncias. Contudo, a troca de base ocorreu em posicdes distintas, ocasionando diferentes

bases, cédons e aminoacidos;

2. Dentre os seis polindmios geradores utilizados, ndo encontramos um polindmio especifico que

obtivesse as mesmas trocas de base para diferentes sequéncias. Isto €, ndo identificamos um

padrdo para as trocas.

No préximo capitulo, realizaremos a andlise mutacional da sequéncia do éxon 14 do gene BRCA1

que possui comprimento 127, com o objetivo de apresentar outra aplicac@o para esse algoritmo.
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4 ANALISE MUTACIONAL DO EXON 14 DO GENE BRCA1

Neste capitulo abordaremos a andlise da sequéncia de DNA do éxon 14 do gene BRCA1, com o
objetivo de demonstrar como o cédigo corretor de erro identifica mutacdes. As andlises mutacionais
serdo divididas em duas etapas e realizadas considerando duas mutacdes nonsense e duas missense,

descritas na Tabela [20] dentre as que foram apresentadas no Exemplo [2.1.2]da Secao[2.1]

Mutacao | Posicio | Cédon | Troca de base | Troca de aminoacido | Designacao | Importancia clinica
Missense 4521 1468 A para C Asn para His N1468H desconhecido
Missense 4569 1484 T para A Ser para Thr S1484T desconhecido
Nonsense 4489 1457 Cpara G Ser para Stop S1457X sim
Nonsense 4508 1463 C para A Tyr para Stop Y1463X sim

Tabela 20 — Mutagdes.

A seguir descreveremos cada etapa e seus respectivos resultados.

e Primeira etapa: encontrar as palavras-cédigo referentes a sequéncia de nucleotideos do éxon
14 por meio do cédigo BCH(127,120,3). Ressaltamos que para a palavra-cédigo ser vélida para
ser utilizada como referéncia na proxima etapa, ndo podera codificar um cédon de parada, pois

reduzird o comprimento da sequéncia;

— Sequéncia: CAGTATTAACTTCACAGAAAAGTAGTGAATACCCTATAAGCCAGAATCC
AGAAGGCCTTTCTGCTGACAAGTTTGAGGTGTCTGCAGATAGTTCTACCAGTAAA
AATAAAGAACCAGGAGTGGAAAG;

— Numero de nucleotideos: 127;
- m: 7;
-plz)=a"+ 23+ 1;
x g(z) =27 + 225 + 23 + 3;
% h(x) = 1120 + 22118 4 32110 4 12113 4 12112 4 22110 4 22109 4 3108 4 14,106 4
3105 4 32104 4 32102 4 34100 4 1099 4 2498 4 1297 4+ 1296 + 2293 4+ 2291 + 120 4
3$89 + 21,88 + 11)86 + 11/.85 + 21,84 + 31,83 + 2];82 + 3',];81 + 21‘80 + 311,78 + 31.77 + 31/.76 +
20 4+ 32 4+ 127 + 12™ + 3270 + 2299 + 1298 + 1257 + 2256 + 12° 4+ 1250 4- 2259 4
32°8 4+ 12°0 4 22%° 4 32°% 4+ 1273 4 3252 + 32°1 + 3250 + 2249 + 12" + 12%° + 22% +
1243 4+ 2242 + 22 4+ 2240 4 3239 4+ 338 + 2237 + 1230 + 323° + 1234 + 2233 + 1230 +

1'% + 121 + 3213 4+ 122 4 22M + 2210 + 129 + 127,

A partir desses parametros, fazendo o rotulamento da sequéncia acima através das 24
possibilidades apresentadas na Tabela geramos uma matriz P de ordem 24 x 127. Apos
calcularmos as sindromes e simular as mutacdes pontuais, foram encontradas 4 palavras-codigo

pertencentes ao Rotulamento A
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10320220012210103000032032300201112020031103002110300331122212312301003222.. . .
...30332321231030203221201103200000200030011133032330003
30120220032230301000012012100203332020013301002330100113322232132103001222 . . .
...10112123213010201223203301200000200010033311012110001
12302002210012123222230230322021110202231123220112322331100010310321223000. . .
...32330001031232023001021123022222022232211233230332223
32102002230032321222210210122023330202213321220332122113300030130123221000. . .
...12110003013212021003023321022222022212233211210112221

As linhas referentes aos rotulamentos encontrados sdo

Segue as comparagdes das palavras-codigo com a sequéncia de entrada. Em negrito esta
destacada a posi¢do onde ocorreu a troca de base.
Linha 2: Rotulamento A: {A=0,C=1,G=3,T =2}

Olb : 103 202 200 122 101 030 000 320 323 002 011 120 200 311 030 021 103 003 311 222
123 123 010 032 223 033 232 123 103 020 322 120 110 320 000 020 003 001 103 303
233 000 3

Glb : 103 202 200 122 101 030 000 320 323 002 011 120 200 311 030 021 103 003 311 222
123 123 010 032 223 033 232 123 103 020 322 120 110 320 000 020 003 001 113 303
233 000 3

Linha 6: Rotulamento A: {A=0,C=3,G=1,T =2}

Olb : 301 202 200 322 303 010 000 120 121 002 033 320 200 133 010 023 301 001 133 222
321 321 030 012 221 011 212 321 301 020 122 320 330 120 000 020 001 003 301 101
211000 1

Glb : 301 202 200 322 303 010 000 120 121 002 033 320 200 133 010 023 301 001 133 222
321 321 030 012 221 011 212 321 301 020 122 320 330 120 000 020 001 003 331 101
2110001

Linha 16: Rotulamento A: {A=2,C=1,G=3,T =0}.

Olb : 123020 022 100 121 232 222 302 303 220 211 102 022 311 232 201 123 223 311 000
103 103 212 230 003 233 030 103 123 202 300 102 112 302 222 202 223 221 123 323
033222 3

Glb : 123020 022 100 121 232 222 302 303 220 211 102 022 311 232 201 123 223 311 000
103 103 212 230 003 233 000 103 123 202 300 102 112 302 222 202 223 221 123 323
033222 3
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Linha 18: Rotulamento A: {A=2,C=3,G=1,T =0}.

Olb : 321 020 022 300 323 212 222 102 101 220 233 302 022 133 212 203 321 221 133 000
301 301 232 210 001 211 010 301 321 202 100 302 332 102 222 202 221 223 321 121
0112221

Glb : 321 020 022 300 323 212 222 102 101 220 233 302 022 133 212 203 321 221 133 000
301 301 232 210 001 211 000 301 321 202 100 302 332 102 222 202 221 223 321 121
0112221

A Tabela [2T] apresenta as trocas de bases que ocorreram em cada linha, assim como, seus

correspondentes cddons e aminodcidos.

Linha | Troca de base | Troca de cédon Troca de aminoacido
2 A—C CAG — CCG Glutamina — Prolina
6 A—C CAG — CCG Glutamina — Prolina
16 G—>T TGT — TTT | Cisteina — Fenilalanina
18 G—->T TGT — TTT | Cisteina — Fenilalanina

Tabela 21 — Resultado das comparacdes.

Observamos nesta primeira etapa, que mesmo todas as palavras pertencendo ao rotulamento
A, nas linhas 2 e 6 ocorreu a troca da base adenina pela citosina, traduzindo o aminoécido Prolina
ao invés da Glutamina e, nas linhas 16 e 18, a troca da base guanina pela timina ocasionou na
traducdo do aminodcido Fenilalanina ao invés da Cisteina. Essas mutacdes pontuais alteraram a
caracteristica do aminodcido original de polar para ndo polar. Biologicamente, ainda ndo se sabe
a consequéncia dessa alteragdo, mas como ndo obtivemos o cédon de parada, consideraremos
essas palavras aptas para serem utilizadas como referéncia na proxima etapa. Entretanto, dadas
as trocas de base diferentes entre as linhas, ao utilizar as linhas 2 ou 6 como referéncia, nao

poderemos analisar mutacdes nas linhas 16 e 18 e, vice-versa.

Segunda etapa: selecionar, dentre as palavras-cédigo resultantes da etapa anterior, uma como
referéncia. Para cada tipo de mutagdo, alterar pontualmente as bases dessa sequéncia nas
respectivas posi¢des, conforme informadas na Tabela[20] O objetivo é identificar se o c6digo
corretor de erro consegue reproduzir a sequéncia de referéncia novamente. Para isso, serd
utilizado o mesmo cédigo BCH da etapa anterior, sem alterar o polindmio primitivo, o gerador e

o de verificacdo de paridade que codificaram a palavra referéncia.

Apresentamos os resultados para a mutacao nonsense 4489, considerando as linhas 2 e 16 como

referéncia (Ref). E em seguida, os resultados para a mutagdo nonsense 4508, considerando as linhas 6

e 18 como referéncia. As bases em negrito vermelho sao referentes a mutacdo incluida manualmente;

em negrito preto referentes a mutagdo ocorrida na primeira etapa e; em negrito azul referentes a base

gerada na palavra-cddigo resultante apds a mutacao.

e Palavra-cédigo referente a permutacio 02 incluida a mutacio 4489: CAGTATTAACT
TGACAGAAAAGTAGTGAATACCCTATAAGCCAGAATCCAGAAGGCCTTT



CTGCTGACAAGTTTGAGGTGTCTGCAGATAGTTCTACCAGTAAAAATAA
AGAACCCGGAGTGGAAAG.

Linha2: {A=0,C=1,G=3,T=2}.

Ref :

4489 :

GIlb :

103 202 200 122 101 030 000 320 323 002 011 120 200 311 030 021 103 003 311
222 123 123 010 032 223 033 232 123 103 020 322 120 110 320 000 020 003 001
113 303 233 000 3
103 202 200 122 301 030 000 320 323 002 011 120 200 311 030 021 103 003 311
222123 123 010 032 223 033 232 123 103 020 322 120 110 320 000 020 003 001
113 303 233 000 3
103 202 200 122 101 030 000 320 323 002 011 120 200 311 030 021 103 003 311
222123 123 010 032 223 033 232 123 103 020 322 120 110 320 000 020 003 001
113 303 233 000 3
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e Palavra-codigo referente a permutacio 16 incluida a mutacio 4489: CAGTATTAACT
TGACAGAAAAGTAGTGAATACCCTATAAGCCAGAATCCAGAAGGCCTTT
CTGCTGACAAGTTTGAGGTTICTGCAGATAGTTCTACCAGTAAAAATAA
AGAACCAGGAGTGGAAAG.

Linha16: {A=2,C=1,G=3,T =0}.

Ref :

4489 :

Glb :

123 020 022 100 121 232 222 302 303 220 211 102 022 311 232 201 123 223 311
000 103 103 212 230 003 233 000 103 123 202 300 102 112 302 222 202 223 221
123 323 033 222 3
123 020 022 100 321 232 222 302 303 220 211 102 022 311 232 201 123 223 311
000 103 103 212 230 003 233 000 103 123 202 300 102 112 302 222 202 223 221
123 323 033 222 3
123 020 022 100 121 232 222 302 303 220 211 102 022 311 232 201 123 223 311
000 103 103 212 230 003 233 000 103 123 202 300 102 112 302 222 202 223 221
123 323 033 222 3

e Palavra-cédigo referente a permutacao 06 incluida a mutacao 4508: CAGTATTAACT
TCACAGAAAAGTAGTGAATAACCTATAAGCCAGAATCCAGAAGGCCTTT
CTGCTGACAAGTTTGAGGTGTCTGCAGATAGTTCTACCAGTAAAAATAA
AGAACCCGGAGTGGAAAG.

Linha 6: Rotulamento A: {A=0,C=3,G=1,T =2}.



Ref :

4508 :

GIb :

301 202 200 322 303 010 000 120 121 002 033 320 200 133 010 023 301 001 133
222 321 321 030 012 221 011 212 321 301 020 122 320 330 120 000 020 001 003
331101 211 000 1
301 202 200 322 303 010 000 120 121 002 003 320 200 133 010 023 301 001 133
222 321 321 030 012 221 011 212 321 301 020 122 320 330 120 000 020 001 003
331101 211 000 1
301 202 200 322 303 010 000 120 121 002 033 320 200 133 010 023 301 001 133
222 321 321 030 012 221 011 212 321 301 020 122 320 330 120 000 020 001 003
331101 211 000 1
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e Palavra-cédigo referente a permutacao 18 incluida a mutacao 4508: CAGTATTAACT
TCACAGAAAAGTAGTGAATAACCTATAAGCCAGAATCCAGAAGGCCTTT
CTGCTGACAAGTTTGAGGTTICTGCAGATAGTTCTACCAGTAAAAATAA
AGAACCAGGAGTGGAAAG.

Linha 18: Rotulamento A: {A=2,C=3,G=1,T =0}.

Ref :

4508 :

Glb :

321 020 022 300 323 212 222 102 101 220 233 302 022 133 212 203 321 221 133
000 301 301 232 210 001 211 000 301 321 202 100 302 332 102 222 202 221 223
321121011 2221
321 020 022 300 323 212 222 102 101 220 223 302 022 133 212 203 321 221 133
000 301 301 232 210 001 211 000 301 321 202 100 302 332 102 222 202 221 223
3211210112221
321 020 022 300 323 212 222 102 101 220 233 302 022 133 212 203 321 221 133
000 301 301 232 210 001 211 000 301 321 202 100 302 332 102 222 202 221 223
3211210112221

Agora, apresentamos os resultados para a mutacao missense 4521, considerando a linha 2

como referéncia e posteriormente, a linha 16. Em seguida, os resultados para a mutacao missense

4569, considerando a linha 6 como referéncia e posteriormente, a linha 18.

TCACAGAAAAGTAGTGAATACCCTATAAGCCAGCATCCAGAAGGCCTTT
CTGCTGACAAGTTTGAGGTGTCTGCAGATAGTTCTACCAGTAAAAATAA
AGAACCCGGAGTGGAAAG.

Linha2: {A=0,C=1,G =3, T =2}

Palavra-codigo referente a permutacao 02 incluida a mutacao 4521: CAGTATTAACT



Ref :

4521 :

GIb :

103 202 200 122 101 030 000 320 323 002 011 120 200 311 030 021 103 003 311
222123 123 010 032 223 033 232 123 103 020 322 120 110 320 000 020 003 001
113 303 233 000 3
103 202 200 122 101 030 000 320 323 002 011 120 200 311 031 121 103 003 311
222123 123 010 032 223 033 232 123 103 020 322 120 110 320 000 020 003 001
113 303 233 000 3
103 202 200 122 101 030 000 320 323 002 011 120 200 311 030 021 103 003 311
222123 123 010 032 223 033 232 123 103 020 322 120 110 320 000 020 003 001
113 303 233 000 3
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e Palavra-cédigo referente a permutacio 16 incluida a mutacio 4521: CAGTATTAACT
TCACAGAAAAGTAGTGAATACCCTATAAGCCAGCATCCAGAAGGCCTTT
CTGCTGACAAGTTTGAGGTTICTGCAGATAGTTCTACCAGTAAAAATAA
AGAACCAGGAGTGGAAAG.

Linha 16: {A=2,C=1,G=3,T =0}.

Ref :

4521 :

GIb :

123 020 022 100 121 232 222 302 303 220 211 102 022 311 232 201 123 223 311
000 103 103 212 230 003 233 000 103 123 202 300 102 112 302 222 202 223 221
123 323 033 222 3
123 020 022 100 121 232 222 302 303 220 211 102 022 311 231 201 123 223 311
000 103 103 212 230 003 233 000 103 123 202 300 102 112 302 222 202 223 221
123 323 033 222 3
123 020 022 100 121 232 222 302 303 220 211 102 022 311 232 201 123 223 311
000 103 103 212 230 003 233 000 103 123 202 300 102 112 302 222 202 223 221
123 323 033 222 3

e Palavra-cédigo referente a permutacao 06 incluida a mutacao 4569: CAGTATTAACT
TCACAGAAAAGTAGTGAATACCCTATAAGCCAGAATCCAGAAGGCCTTT
CTGCTGACAAGTTTGAGGTGTCTGCAGATAGTACTACCAGTAAAAATAA
AGAACCCGGAGTGGAAAG.

Linha 6: {A=0,C=3,G=1,T =2}.

Ref :

4569 :

GIlb :

301 202 200 322 303 010 000 120 121 002 033 320 200 133 010 023 301 001 133
222 321 321 030 012 221 011 212 321 301 020 122 320 330 120 000 020 001 003
331101 211 000 1
301 202 200 322 303 010 000 120 121 002 033 320 200 133 010 023 301 001 133
222 321 321 030 012 221 011 212 321 301 020 120 320 330 120 000 020 001 003
331 101 211 000 1
301 202 200 322 303 010 000 120 121 002 033 320 200 133 010 023 301 001 133
222 321 321 030 012 221 011 212 321 301 020 122 320 330 120 000 020 001 003
331101 211 000 1

e Palavra-cédigo referente a permutacao 18 incluida a mutacao 4569: CAGTATTAACT
TCACAGAAAAGTAGTGAATACCCTATAAGCCAGAATCCAGAAGGCCTTT
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CTGCTGACAAGTTTGAGGTTICTGCAGATAGTACTACCAGTAAAAATAA
AGAACCAGGAGTGGAAAG.
Linha 18: {A=2,C=3,G=1,T =0}.
Ref : 321020 022 300 323 212 222 102 101 220 233 302 022 133 212 203 321 221 133
000 301 301 232 210 001 211 000 301 321 202 100 302 332 102 222 202 221 223
321121 011 2221
4569 : 321 020 022 300 323 212 222 102 101 220 233 302 022 133 212 203 321 221 133
000 301 301 232 210 001 211 000 301 321 202 102 302 332 102 222 202 221 223
321121 011 2221
Glb : 321 020 022 300 323 212 222 102 101 220 233 302 022 133 212 203 321 221 133
000 301 301 232 210 001 211 000 301 321 202 100 302 332 102 222 202 221 223
321121011 2221

Analisando os quatro casos de mutacdes, para diferentes rotulamentos, observamos que
o codigo corretor de erro reproduziu a palavra-cédigo escolhida como referéncia. Por esse
motivo, essas andlises podem contribuir para o desenvolvimento de metodologias que poderao
ser aplicadas ou aprimoradas para auxiliar nos diagnésticos de doencas. Consideremos um
exemplo de aplicagdo: suponhamos que um paciente esteja apresentando certos sintomas, mas
ndo identificam qual a causa. Analisando sua sequéncia de DNA, podemos identificar se ocorreu
alguma troca de base nitrogenada, sabendo qual a posi¢do e qual a base resultante dessa troca.
A partir desse resultado e baseado em dados existentes nas literaturas sobre as patologias e
suas mutagdes pontuais, podemos apontar que a sequéncia de entrada apresentava uma troca
de base nitrogenada em uma determinada posi¢do similar a uma mutacao pontual conhecida.
Isto é, conseguiriamos alertar o médico responsavel de que as andlises apontaram uma possivel
compatibilidade com determinada(s) doenga(s). Contudo, para um diagndstico definitivo, seria
preciso mais estudos, uma vez que para diferentes pacientes, hd diferentes respostas referentes a

mesma mutacio.
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5 CONCLUSOES

As analogias entre o sistema bioldgico e o sistema de comunicacdo digital possibilitaram o
desenvolvimento de um modelo de sistema para importa¢do genética utilizando cédigos BCH sobre a
extensdo de anel de Galois. Baseado nisso, no presente trabalho, implementamos um algoritmo que
foi capaz de identificar e reproduzir sequéncias de DNA com comprimento 63 e fungdes bioldgicas
distintas, resultando em palavras-cddigo com um nucleotideo de diferenca da sequéncia original.
Além disso, o algoritmo também foi capaz de analisar muta¢des em uma sequéncia de DNA com
comprimento 127, onde partindo de uma palavra-c6digo referéncia com mutagdo, recuperamos essa
palavra-cddigo referéncia original.

A partir dos resultados obtidos, concluimos que podemos apontar uma estrutura matematica associ-
ada aos cddigos corretores de erros para a fita simples de DNA, contribuindo para o desenvolvimento
de uma metodologia que podera reduzir o tempo e custos laboratoriais, diagnético de doencas, analises
de mutacdes, producdo de novos farmacos e melhoramento genético. Contudo, verificamos que
para sequéncias extensas e consequentemente, para valores do grau da extensdo de Galois altos, a
complexidade computacional aumenta, sendo necessdrio utilizar equipamentos mais potentes. Por fim,
como propostas de trabalhos futuros, estudos utilizando diferentes c6digos corretores de erros como os
convolucionais sdo interessantes, dado que os cédigos BCH possuem um limitante relacionado aos
comprimentos das sequéncias, que devem ser fixos durante toda a execucao do algoritmo. Ademais,
paralelamente, estudos bioldgicos também sdo necessdrios para analisar as consequéncias das trocas

de bases nitrogenadas ocorridas nas sequéncias de DNA.
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