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Resumo

A modelagem matematica do codigo genético possibilita, dentre outros aspectos, a
analise, a interpretacao e a caracterizagao de propriedades associadas aos aminoacidos
e possiveis interferéncias em diversas situacoes, como o caso das mutagoes genéticas.
Diagramas de Hasse, cédigos de Gray e hipercubos booleanos representam algumas
ferramentas matematicas que podem ser empregadas nesse estudo. O cddigo genético
consiste na associacao das trincas encontradas no RNA mensageiro, formadas pelas ba-
ses nitrogenadas e os aminoacidos que estao nas proteinas. A partir do mapeamento
das bases nitrogenadas com a estrutura algébrica do anel Z, = {0,1,2,3}, é possivel
obter 24 permutagdes, organizadas em trés rotulamentos (A, B e C). Ademais, o cédigo
genético pode ser representado por um hipercubo booleano 6-dimensional, construido
a partir da tabela do cédigo de Gray. O objetivo deste trabalho é apresentar uma
caracterizagao do codigo genético por meio do codigo de Gray e do hipercubo boo-
leano, utilizando as permutagoes 1203 e 3021 do rotulamento A do cddigo genético,
a fim de analisar propriedades fisico-quimicas dos aminoacidos. A metodologia ado-
tada neste trabalho baseia-se em uma natureza qualitativa e quantitativa, visando um
estudo descritivo e abordagem aplicada. As construgoes realizadas possibilitam uma
caracterizagao das propriedades associadas aos aminoécidos do codigo genético, permi-
tindo uma classificacao dos cédons e possibilidades de futuras aplicagoes em fenémenos
biolégicos, como as mutagoes genéticas. Com isso, é possivel compreender as conexoes
existentes entre Biologia, Algebra e Geometria, além da andlise do codigo genético.
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Abstract

Mathematical modeling of the genetic code enables, among other aspects, the analysis,
interpretation and characterization of properties associated with amino acids and possi-
ble interferences in various situations, such as genetic mutations. Hasse diagrams, Gray
codes and Boolean hypercubes represent some mathematical tools that can be used in
this study. The genetic code consists of the association of triplets found in messenger
RNA, formed by nitrogenous bases and amino acids found in proteins. By mapping the
nitrogenous bases with the algebraic structure of the ring Z, = {0, 1,2, 3}, it is possible
to obtain 24 permutations, organized into three labels (A, B and C). Furthermore, the
genetic code can be represented by a 6-dimensional Boolean hypercube, constructed
from the Gray code table. The aim of this paper is to present a characterization of
the genetic code through the Gray code and the Boolean hypercube, using the per-
mutations 1203 and 3021 of the A labeling of the genetic code, in order to analyze
physicochemical properties of amino acids. The methodology adopted in this work is
based on a qualitative and quantitative nature, aiming at a descriptive study and an
applied approach. The constructions performed allow a characterization of the proper-
ties associated with the amino acids of the genetic code, allowing a classification of the
codons and possibilities of future applications in biological phenomena, such as genetic
mutations. With this, it is possible to understand the existing connections between
Biology, Algebra and Geometry, in addition to the analysis of the genetic code.

Keywords: Biology. Gray Codes. Hasse Diagrams.

1 Introducao

No processo de modelagem matematica do codigo genético podem ser utilizadas di-
versas estruturas, com o objetivo de analisar, interpretar e caracterizar propriedades
associadas aos aminoacidos, além de possiveis interferéncias em diversas situagoes. Al-
gumas das abordagens utilizadas nesse processo incluem os chamados diagramas de
Hasse, como apresentado em [3]. Além disso, por meio do cédigo de Gray e do hiper-
cubo booleano, diversas propriedades e caracteristicas podem ser analisadas, conforme
mostram Jimenez-Montano e La Mora-Basanez [8].

O codigo genético representa a associacao de trincas encontradas no RNA mensa-
geiro, formadas pelas bases nitrogenadas, e os aminoécidos que estao nas estruturas das
proteinas. As trincas de bases nitrogenadas, mencionadas anteriormente, sao denomi-
nadas coédons. Existem 64 possiveis trincas, agrupadas trés-a-trés, que correspondem
a 20 aminoacidos, os quais sao as unidades basicas que formam as proteinas. A cor-
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respondéncia de um determinado aminoacido com um cédon se da por meio do codigo
genético, conforme apresentado em [1].

Em [2] é apresentada uma modelagem da estrutura do DNA, por meio de um ma-
peamento do alfabeto do cédigo genético, que esta relacionado com o conjunto de bases
nitrogenadas N = {A,C,G,T/U}, (A - adenina, C - citosina, G - guanina e T/U -
timina/uracila) e o alfabeto 4-drio da estrutura de anel, denotado por Z, = {0, 1,2, 3}.
As associagoes do alfabeto bioldgico com o alfabeto matematico possibilitam a identi-
ficacao de 24 permutacoes, que sao separadas em trés rotulamentos, os quais tem como
finalidade determinar qual a melhor associagao de cada um dos simbolos do conjunto
N com os correspondentes simbolos do conjunto Z,4 e vice-versa.

As 24 permutagoes mencionadas anteriormente sao apresentadas na Figura 1. Cada
permutacao possui suas proprias caracteristicas, permitindo organizar esse mapeamento
em trés conjuntos, chamados de rotulamentos A, B e C (Figura 2), cada um contendo
8 permutagoes, conforme a caracterizacao geométrica associada a cada uma das per-
mutagoes, conforme construcao apresentada em Faria (2011).

Figura 1: Possibilidades de permutacoes entre os elementos dos conjuntos N e Zy.
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Figura 2: Rotulamentos A, B e C.

Rotulamento A Rotulamento B Rotulamento C

AcCGT||lACcGET AcgegrT|llaACcgEeT AcCcgegT||lACGE T
0132|2130 0123||2103 0213||2013
AcGeT||[RCGEGT AcCcGerT||lACGET ACGT||ACG T
0312|2310 03 21||2301 023 1||20 31
AcCcgeér|jlAceEeT AcgGgrT||lACGT AcCeEer|i|jACET
102 3|(2021 1032||3 012 1302|2102
ACGT||lACGET ACGeT||lACGEG T ACGT|I|lACG T
1203|3201 1230|3210 1320|2120
Fonte: [2]

Outra importante contribui¢ao ao processo de modelagem e andlise do codigo genético
é apresentada em [6], por meio de um hipercubo booleano e sua relagao com um c6digo
bindrio, mostrando construgoes para as dimensoes de 1 a 4 do hipercubo. Em [8] é
apresentada uma representacao do codigo genético através de um hipercubo booleano
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6-dimensional, construido a partir da tabela do cédigo de Gray, em que os vértices de
cada cubo sao representados pelos cédons do codigo genético.

O hipercubo representa simultaneamente todo o conjunto de cédons e mantém o
controle de quais cédons sao adjacentes. A construcao do hipercubo booleano é realizada
a partir de todas as ligacoes, feitas por meio da identificacao da diferenca de um bit
existente de um vértice para o outro, desde a dimensao 1 até a dimensao 6.

A partir das informagoes apresentadas anteriormente e importantes questoes ainda
em aberto acerca da modelagem matematica do cédigo genético, o objetivo deste tra-
balho é apresentar a caracterizacao do codigo genético por meio da construgao e analise
dos hipercubos booleanos, utilizando as permutacoes 1203 e 3021 do rotulamento A.

2 Referencial teorico

Nesta secao serao apresentados os principais elementos tedricos que darao embasamento
para o obtencao dos resultados deste trabalho.

2.1 Biologia molecular

De acordo com Alberts et al. [1], a célula é uma unidade de matéria viva que forma o
corpo de todos os seres vivos, sendo capaz, individualmente, de obter energia, crescer
e se reproduzir. A célula possui trés componentes basicos: a membrana plasmatica, o
citoplasma e o material genético. A membrana plasmatica envolve a célula, delimitando
o citoplasma - um material fluido que contém organelas e outras estruturas celulares -
e protege o material genético, que carrega as informacoes genéticas dos seres vivos.

Ainda de acordo com Alberts et al. [1], os nucleotideos sdo uma repeticao de
moléculas menores, compostos por um grupo de fosfato (acido fosférico), uma molécula
de acucar e uma base nitrogenada. Estas bases sao divididas em bases puricas, que
sao adenina(A) e guanina(G); bases pirimidicas, que sao citosina(C), timina (T) e ura-
cila(U). Desse modo, podem ser formados dois tipos de dcidos nucleicos: dcido desoxir-
ribonucleico (DNA) e dcido ribonucleico (RNA).

De acordo com Hepp e Nonohay [7], o DNA funciona como um banco de informagoes
genéticas, uma espécie de cédigo, que transfere essas informagoes, com o objetivo de
garantir a integridade da informacao genomica e funcionando como molde para a sintese
da molécula de RNA. A molécula de DNA ¢é formada por uma fita dupla de varios
nucleotideos (dupla hélice), que sao formados por um grupo de fosfato, uma pentose
(desoxirribose, que é um agtcar composto por cinco atomos de carbono, formando uma
cadeia fechada) e uma base nitrogenada. As quatro bases nitrogenadas sao: adenina
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e timina (purinas - maiores), citosina e guanina (pirimidinas - menores). A adenina
liga-se apenas a timina e a citosina apenas a guanina.

A molécula de RNA (dcido ribonucleico) é formada a partir da molécula de DNA em
um processo chamado de transcricao. Essa molécula apresenta informagcoes com as quais
é possivel coordenar a producao de proteinas. Assim sendo, o RNA também participa
do fluxo de informagoes genéticas pelos individuos. O RNA é uma molécula composta
por uma unica fita de nucleotideos ligados entre si. A pentose do RNA é sempre a
ribose e as quatro bases nitrogenadas sao: adenina, guanina, citosina e uracila, sendo
a ultima exclusiva do RNA, (Alberts et al., [1]).

As moléculas de RNA sao, geralmente, constituidas de uma tnica fita que se enrola
entre si devido ao emparelhamento entre as bases complementares: a uracila liga-se com
a adenina e a guanina liga-se com a citosina. Existem trés tipos de RNA: RNA men-
sageiro (RNAm ou mRNA), RNA transportador (RNAt) e RNA ribossémico (RNAr),
conforme apresentado em [7]. A Figura 3 apresenta as diferencas estruturais entre o
RNA e o DNA.

Figura 3: Diferengas estruturais entre o DNA e o RNA.
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Fonte: [7].

As proteinas sao importantes para diversas fungoes do nosso organismo e a sequéncia
de nucleotideos que forma uma molécula de DNA representa a informacao necessaria a
producao de todas elas. A sintese proteica pode ser dividida em dois passos principais,
a transcricao, que consiste na conversao de DNA em RNA| e a traducao, que consiste
na conversao dos nucleotideos em aminoacidos.

O codigo genético é a associacao das trincas encontradas no RNA mensageiro, for-
madas pelas bases nitrogenadas e os aminoacidos que estao nas proteinas. As trincas
de bases nitrogenadas sao denominadas cédons, cada um codificando um aminoacido
especifico da proteina. A Figura 4 apresenta a estrutura do cédigo genético.
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Figura 4: O codigo genético.

0 codigo genético Os aminoacidos e seus simbolos Codons
1# posicio 3* posicao A Ala Alanina
(extremidade 5') 2 posicao {extremidade 3') ¢ €y Cisteina
D Asp Acido aspartico
J/ U C A G \l/ E Glu Acido glutamico
Phe Ser Ty Cys u F Phe Fenilalanina
U Phe Ser Ty Cys c G Gly Glicina
Leu Ser PARADA | PARADA A H His Histidina
Leu Ser PARADA Trp G I e Isoleucina
Leu Pro His Arg ] K Lys Lisina AAA
C Leu Pro His Arg [ L Leu Leucina Uua UUG CUA CUC CUG CUU
Leu Prao Gin Arg A M e Metionina
Leu Pra Gln Arg G /] Asn Aspargina
ile Thr Asn Ser u P Pro Prolina
A lle Thr Asn Ser [« Q Gln Glutamina
lle Thr Lys Arg A R Arg Arginina o0 Coo Can
Met Thr Lys Arg I3 S Ser Serina > UCG UCU
al Ala Asp Gly u T Thr Treonina
G Wal Ala Asp Gly [ W Wal Valina
al Ala Glu Gly A W Tp Triptofano UGG
al Ala Glu Gly G Y Tyr Tirosina UAC UAD
Fonte: [1]

2.2 Algebra

Os elementos apresentados nesta se¢do tomam como referéncia [5], [6], [4] e [9], onde
informacgoes adicionais podem ser consultadas.

2.2.1 Reticulados Booleanos

Defini¢ao 2.1. Uma relacio < em A diz-se de ordem parcial (ROP) se satisfaz as
propriedades:

e Reflexiva: x <z, Vx € A.
o Transitiva: t <yey<z=1x =2z
e Anti-simétrica: z <yey Sz =1 =1.

Além disso, se, para quaisquer x, y € A, tivermos xRy ou yRx, a relacao sera
chamada relagao de ordem total sobre A. O conjunto A, nesse caso, sera chamado
conjunto totalmente ordenado.

Definigao 2.2. (A, =) é um conjunto parcialmente ordenado (CPO) se = for uma
relacao de ordem parcial definida num conjunto nao-vazio A.
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Definicao 2.3. Um reticulado é um conjunto parcialmente ordenado no qual todo par
de elementos do conjunto possui simultaneamente soma e produto, onde a soma esta
associada a disjuncao e o produto esta associado a conjuncao.

2.2.2 Reticulado como Algebra: Conectivos A e V

Sejam os valores verdade F e V (Falso e Verdadeiro), bem como os conectivos l6gicos
A e V. Se considerarmos 0 e 1 ao invés de F e V, para os conectivos légicos temos
que a estrutura ({F,V'}, A, V) constitui um reticulado, ou seja, a conjuncao e disjungao
(Tabela 1) levam a um reticulado booleano atendendo as suas propriedades.

Tabela 1: Operagao com os conectivos A (conjungao) e V (disjungao).
A B AANB AV B

1 1 1 1
1 0 0 1
0 1 0 1
0 O 0 0

Fonte: Fernandes e Oliveira (2021).

2.2.3 Diagrama de Hasse

Definigao 2.4. Seja (A, <) um conjunto parcialmente ordenado. O “diagrama de
Hasse” de A é o grafo cujos vértices sao os elementos de A e em que hd uma aresta
entre a e b (com a abaixo de b) se, e somente se, a < b e nao existe ¢ € A tal que
a<c=<b.

2.2.4 Distancia de Hamming

Definigao 2.5. A distancia de Hamming, denotada por dy(x,y), é definida como o
nimero de elementos em que dois vetores x = {z1,....,x,} e y = {y1, ..., yn} se diferem.
Para o caso bindrio, a distancia de Hamming pode ser determinada facilmente pela
propriedade de adigao médulo-2, pois ela é igual ao nimero de digitos “1” contidos no
vetor resultante da operacao = & y.

2.2.5 Cddigo de Gray

Conforme apresentado em Jimenez-Montano, La Mora-Basanez e Poeschrl (2002), o
cédigo de Gray é uma forma de codificagao binaria em que dois niimeros consecutivos
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diferem em apenas um bit, reduzindo erros em transicoes de estado, frequentemente
usado em circuitos digitais e sistemas de comunicagao.

A Figura 5 apresenta a representacao do codigo de Gray. Na primeira e na quarta
colunas sao mostrados os vetores 6-binarios (palavras-cédigo). Na segunda e na quinta
colunas aparecem os cédons correspondentes. Finalmente, na terceira e na sexta colunas
os aminoacidos em notacao de letra unica. Os dois primeiros digitos correspondem
a primeira base, os dois seguintes a segunda base e os dois ultimos a tultima base,
de acordo com a codificacao binaria das bases, apresentada em Jimenez-Montano, La
Mora-Basanez e Poeschel (2002).

Figura 5: Cédigo de Gray.

00 o001 1A A C|N oo 1 1 1 1A C C|T
00 o0 o0 1 0)jA A UIN oo 1 1 1 0jA C U|T
00 D000 0jA A AIK 00 1 1 0 0/A C AT
00 00 0 1A A G|K 00110 1A C G|T
1 000 0 11U A G|t 101 1 0 1|0 © GJ|S
L0000 0fU A At 101 1 0 00U C A|S
1L 000 1 0fU A UJY 101 1 1 0oju © U8
o000 1 11U A C|Y 0o 1 1 1 1|Uu C© C|8§
11001 1(C A C|H 11111 1|C C C|P
1100 1 0(C A U|H 111 1 1 0|C C U|P
11 00 0 0fC A A|Q 111 1 0 0|]C C AP
11 000 1[C A G|Q 111 10 1|C C G|P
01 00 o0 1]G A GIE 01 1 1 0 1|G C G|A
01 00 0 0]G A AIE 0 1 1 1 0 0|G €C A|A
01 00 1 0|G A UD 01 1 1 1 0|G C U[A
01 001 1|]G A C|D 01 1 1 1 1|G € C|A
01 101 1|G U C|V 01 011 1|1G G C|G
o0 10 1 0|G U UfWV o 10 1 1 0)G G U|G
01 100 0|G U AV 01010 0|G G AIG
01 100 1|G U G|V 01 0 10 1|1G G G|G
11 1 00 1(C U G|L 110 10 1|C G G|R
11 1 00 0fC U A|L 11 01 0 0|]C G A|R
11101 0fC U U|L 11011 0|]C G U|R
11 1 0 1 1(C U C|L 110 11 1|1C G C|R
10101 1f0 U C|F 10011 1|0 G C|C
1 01 0 1 0fU U U|F 100 1 1 0|U G U|C
I 0 1 0 0 0fU U AL 100 1 0 0|0 G At
10100 10U U C|L 10010 1|0 G C|W
00 1 0 0 1A U G[M 00010 1A G G|R
00 1 0 0 0]A U AL 000 10 0/A G A|R
00 1 0 1 0]A U UfI 00D 01 1 0jA G U|S
0o 10 1 1A U C|1 0o 011 1A G C)|8

Fonte: Jimenez-Montano, La Mora-Basanez e Poeschel (2002).

2.2.6 Hipercubo Booleano

De acordo com Jimenez-Montano, La Mora-Basanez e Poeschel (2002), um hipercubo
n-dimensional, denotado por @), consiste em 2" nds (vértices), cada um enderegado
por um numero de identificacao tinico de n bits. Existe uma ligacao entre dois nés de
Q. se, e somente se, seus enderecos de né diferem em exatamente uma posicao de bit.
Dois nés em um hipercubo sao considerados adjacentes se houver uma ligagao presente
entre eles.

Nesse sentido, a distancia de Hamming entre quaisquer dois nés de cubo é o niimero
de bits que diferem em seus enderecos, os quais sao representacoes binarias dos nos
dentro de uma estrutura de cubo, em que cada né é identificado por uma sequéncia
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de bits. O numero de saltos necessarios para alcancar um né de outro né ¢é igual a
distancia entre os dois nés.

3 Resultados e discussao

Para a construcao dos hipercubos booleanos associadas as permutacoes do rotulamento
A do codigo genético foi escolhida a permutacgao 1203, para o reticulado primal e, como
consequéncia, a permutacao 3021 do rotulamento A foi utilizada para a construcao do
reticulado dual.

A atribuicao {0, 1,2, 3}, referente ao anel Z,, é feita em relacao a ordem {A, C, G, U}
em N, ou seja, as bases s@o estabelecidas na seguinte ordem: adenina (A), citosina
(C), guanina (G) e por fim, uracila (U). As Tabelas 2 e 3 apresentam as associagoes
estabelecidas pelas permutacgoes 1203 e 3021, respectivamente primal e dual, referentes
ao rotulamento A.

Tabela 2: Associacao estabelecida pela permutagao 1203 primal do rotulamento A.

A C G U
1 2 0 3
10 11 00 01

Fonte: dos autores.

Tabela 3: Associagao estabelecida pela permutagao 3021 dual do rotulamento A.

A C G U
3 0 2 1
01 00 11 10

Fonte: dos autores.

Inicialmente serao apresentadas as tabelas das operacoes primal e dual para as
permutacoes escolhidas do rotulamento A. Em seguida serao construidos os reticulados
booleanos, primal e dual. O procedimento a ser utilizado para o caso do rotulamento A
pode ser encontrado de forma detalhada em Fernandes e Oliveira (2021). As operagoes
mencionadas anteriormente sao apresentadas nas Tabelas 4, 5, 6 e 7.

A Figura 6 apresenta os reticulados booleanos primal e dual relacionados as per-
mutacoes utilizadas para o rotulamento A.
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Tabela 4: Operacao primal A (e) do rotulamento A.

A 00 01 10 11 AN G U

00 00 00 00 00 G G G

01 00 01 00 01 U G U

10 00 00 10 10 A G G

11 00 01 10 11 C G U
Fonte: dos autores.

> > O Q)
Q»a QA

Tabela 5: Operagao primal V (ou) do rotulamento A.
v 00 01 10 11 V
00 00 01 10 11 G
0r 01 01 11 11 U
10 10 11 10 11 A
11 11 11 11 11 C C

Fonte: dos autores.

d
G
G
U
A

aQccc
QP Qe
oNeXeoXeolle)

Tabela 6: Operagao dual A (e) do rotulamento A.
A 00 01 10 11
00 00 00 00 00
01 00 01 00 O1
10 00 00 10 10
11 00 01 10 11

Fonte: dos autores.

QC Q>
aaaaqa
> Qe Qe
acaaqa
D E0f

Tabela 7: Operagao dual V (ou) do rotulamento A.
v 00 01 10 11 Vv C
00 00 01 10 11 C C
0r 01 01 11 11 A A

U
G

10 10 11 10 11 U
11 11 11 11 11 G
Fonte: dos autores.

Q QP
Qaoaca
QOO0

A seguir serao apresentados os diagramas de Hasse, tanto para a permutacao do caso
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Figura 6: Reticulados booleanos primal (1203) e dual (3021) do rotulamento A.

uo1 cn A/(” ‘3/11
GO0 —————+A10 co0 —UuU10

Fonte: Adaptado de Fernandes e Oliveira (2021).

primal, quanto para a do caso dual. O detalhamento para essas construgoes podem ser
encontrados em Fernandes e Oliveira (2021).

3.1 Diagramas de Hasse associados ao rotulamento A

Os diagramas de Hasse, primal e dual, referentes as permutagoes 1203 e 3021, res-
pectivamente, sao apresentados nas Figuras 7 e 8. Nas legendas sao apresentadas as
caracteristicas de cada um dos cédons, por meio das cores escolhidas.

Figura 7: Diagrama de Hasse primal referente a permutacao 1203 do rotulamento A.

APl AAS

Legenda

i W
i - & ] . . -
—~F o W Hiceofehicos B ¢idrafilicos
W Cad=in Alfatica W anel Avamatica
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Fonte: Adaptado de Fernandes e Oliveira (2021).

A seguir serao apresentadas as tabelas do cédigo de Gray referentes as permutacoes
selecionadas do rotulamento A. Esta construcao tomou como referéncia o trabalho de
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Figura 8: Diagrama de Hasse dual referente a permutacao 3021 do rotulamento A.
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Fonte: Adaptado de Fernandes e Oliveira (2021).

Jimenez-Montano, La Mora-Basanez e Poeschel (2002), mas ja representa uma con-
tribuicao inédita deste trabalho, dadas as caracteristicas apresentadas na construcao
e analises advindas, uma vez que nestas construgoes, além da apresentacao da repre-
sentacao matematica, por meio da associacao binaria a cada um dos cédons e seus
aminoacidos, foi apresentada uma classificacao e separacao dos cdédons, por meio das
cores associadas a cada uma das propriedades fisico-quimicas dos aminoacidos, em con-
sonancia com as construcoes dos diagramas de Hasse apresentados anteriormente.

3.2 C(Cbdigo de Gray - Rotulamento A

A Tabela 8 apresenta o cddigo de Gray associado a permutagao 1203 (primal) do ro-
tulamento A do cddigo genético, na qual os digitos 00 correspondem a base G, os
digitos 11 correspondem a base C', os digitos 10 correspondem a base A e os digitos 01
correspondem a base U.

A Tabela 9 apresenta o cédigo de Gray associado a permutagao 3021 (dual) do
rotulamento A do cédigo genético, na qual os digitos 00 correspondem a base C', os
digitos 11 correspondem a base G, os digitos 10 correspondem a base U e os digitos 01
correspondem a base A.
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Tabela 8: Cédigo de Gray associado a permutacao 1203 do cédigo genético.
Binario Coédon Aminodcido Binario Cdédon  Amiodcido

100001  AGU serina 100000  AGG arginina
100010 AGA arginina 100011  AGC serina
110011  CGC arginina 110010 CGA arginina
110000  CGG arginina 110001  CGU arginina
010001 UGU cisteina 010000 UGG  triptofano
010010 UGA STOP 010011 UGC cisteina
011011  UAC tirosina 011010 UAA STOP
011000 UAG STOP 011001 UAU tirosina
111001 CAU histidina 111000 CAG  glutamina
111010 CAA  glutamina 111011 CAC histidina
101011  AAC  asparagina 101010 AAA lisina
101000 AAG lisina 101001  AAU  asparagina
001001  AUG aspartato 001000 GAU  glutamato
001010 GAG  glutamato 001011 GAA aspartato
001111 GCC alanina 001110 GCA alanina
001100 GCG alanina 001101 GCU alanina
101101  ACU treoina 101100 ACG treoina
101110 ACA treoina 101111  ACC treoina
111111 CCC prolina 111110  CCA prolina
111100 CCG prolina 111101 CCU prolina
011101 UCU serina 011100 UCG serina
011110 UCA serina 011111 UCC serina
010111  UUC leucina 010110 UUA  fenilalanina
010100 UUG leucina 010101 UUU fenilalanina
110101  CUU isoleucina 110100 CUG metionina
110110 CUC isoleucina 110111  CGC isoleucina
100111  AUC leucina 100110 AUA leucina
100100 AUG leucina 100101  AUU leucina
000101 GUU valina 000100 GUG valina
000110 GUA valina, 000111  GUC valina,
Fonte: do autor.
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Tabela 9: Cédigo de Gray associado a permutacao 3021 do cédigo genético.
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Binario Cdédon Amiodcido Bindrio Cédon Aminoédcido
000011  CCG prolina 000010 CCU prolina
000000 CcCC prolina 000001 CCA prolina
100001  UCA serina 100000 UCC serina
100010 UCU serina 100011  UCG serina
110011  GCG alanina 110010 GCU alanina
110000 GCC alanina 110001  GCA alanina
010001 ACA treonina 010000 ACC treonina
010010 ACU treonina 010011 ACG treonina
011011  UAC leucina 011010 UAA leucina
011000 UAG leucina 011001 UAU leucina
111001  AUG valina 111000 AUU valina
111010 AUC valina 111011  AUA valina
101011  UUG leucina 101010 UUU  fenilalanina
101000 UUC leucina 101001 UUA  fenilalanina
001001 CUA  isoleucina 001000 CUC isoleucina
001010 CUU  isoleucina 001011 CUG isoleucina
001111  CGG arginina 001110 CGU arginina
001100 CGC arginina 001101  CGA arginina
101101  UGA STOP 101100 UGC cisteina
101110 UGU cisteina 101111 UGG triptofano
011101 AGA arginina 011100 AGC serina
011110 AGU serina 011111 AGG arginina
010111  AAG lisina 010110 AAU  arparagina
010100  AAC arparagina 010101 AAA lisina
110101  GAA  glutamato 110100 GAC aspartato
110110  GAU  aspartato 110111  GAG  glutamato
100111  UAG STOP 100110 UAU tirosina
100100 UAC tirosina 100101 UAA STOP
000101 CAA  glutamina 000100 CAC histidina
000110 CAU histidina 000111 CAG glutamina

Fonte: do autor.

Na Subsecao 3.3 serao apresentadas as construgoes dos hipercubos booleanos relacio-
nados as permutagoes escolhidas do rotulamento A, além das conexoes dessas estruturas
com as tabelas do cddigo de Gray e os diagramas de Hasse construidos anteriormente.
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3.3 Construcao e analise dos hipercubos booleanos do cédigo
genético
Nas construgoes dos hipercubos apresentadas a seguir, todas as ligagoes entre os vértices

sao feitas a partir da diferenca de um bit de um vértice para o outro, conforme proposto
por Hage e Harary (2002).

e Para as dimensoes 1, 2, 3 e 4, estao representadas as combinacoes do alfabeto
Zo = {0,1}, Z3, 73 e 73 , respectivamente, conforme Figura 9.

Figura 9: Dimensoes 1, 2, 3 e 4.

o
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Fonte: Adaptado de Jimenez-Montano, La Mora-Basanez e Poeschel (2002).

e Na dimensao 5, a representacao geométrica ¢ dada por quatro cubos, em que
cada um dos vértices desses cubos estdo representados pelas combinagoes de Z3,
conforme Figura 10.

Figura 10: Dimensao 5.

Fonte: Adaptado de Jimenez-Montano, La Mora-Basanez e Poeschel (2002).
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A partir das construgoes anteriores, sera apresentada na Figura 11, a representacao
disponivel em Jimenez-Montano, La Mora-Basanez e Poeschel (2002), onde é feita uma
associacao do hipercubo booleano 6-dimensional com uma representacao do codigo
genético.

Figura 11: Dimensao 6.
111110

Fonte: Adaptado de Jimenez-Montado, La Mora-Basanez e Poeschel (2002).

Esses elementos nao estao representados de maneira aleatoria, a organizacao se da
de modo que a ligacao entre os vértices tenha a diferenca de um bit.

Em Jimenez-Montano, La Mora-Basanez e Poeschel (2002), é feita a proposta da
construcao do hipercubo booleano 6-dimensional, associado ao cédigo genético, mas
nao se explicita um procedimento de construcao. A seguir serd apresentado um deta-
lhamento dessa construcao, representando uma contribuicao deste trabalho.

1. Nas duas primeiras linhas da tabela do cédigo de Gray, cada cédon representa o
vértice de uma face do cubo. Assim, ligando-se o primeiro cédon com o segundo,
o segundo com o terceiro, o terceiro com o quarto e o quarto com o primeiro,
tem-se a primeira face do cubo;

2. Na terceira e quarta linhas da tabela do cédigo de Gray, cada codon representa o
vértice de uma face do cubo. Assim, ligando-se o primeiro cédon com o segundo,
o segundo com o terceiro e o terceiro com o quarto e o quarto com o primeiro,
tem-se a segunda face do cubo;
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3. Construindo uma aresta que liga os vértices formados pela primeira face com os
formados pela segunda face, obtém-se um cubo. Esses vértices devem ser ligados
de forma que a diferenca entre os cédons que os representa seja de uma base;

4. Efetuando o mesmo processo de forma sucessiva para as préximas linhas, quatro
a quatro, tem-se os 8 cubos que serao os “vértices”do hipercubo 6-dimensional;

5. Ligando-se esses “vértices”, é formado o hipercubo 6-dimensional.

A partir do procedimento para a construcao do hipercubo booleano 6-dimensional, a
associacao com o codigo genético sera feita utilizando a permutacao 1203 do rotulamento
A para o caso primal e a permutacao 3021 do rotulamento A para o caso dual e, apos
a construcao, serao realizadas as analises das construgoes realizadas.

3.4 Hipercubos booleanos associados ao rotulamento A
Os hipercubos booleanos associados as permutagoes 1203 (primal) e 3021 (dual) do

rotulamento A estao apresentados nas Figuras 12 e 13.

Figura 12: Hipercubo booleano associado a permutac¢ao 1203 (primal) do rotulamento

Al

/
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Fonte: do autor.

As cores sao representadas de acordo com as propriedades dos aminoacidos. Desta
forma, no hipercubo booleano primal pode-se observar que os cédons hidrofébicos (re-
presentados pela cor vermelha) sdo aqueles que nao possuem “afinidade”com a dgua
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(c6édons com U na segunda posigao) estao separados dos cddons hidrofilicos (representa-
dos pela cor azul), os quais possuem “afinidade”com a agua (cédons com A na segunda
posi¢ao). O cédon que codifica um aminodcido hidrofébico é sempre complementar
a um cédon que codifica um aminodcido hidrofilico. Observe por exemplo que (UGU,

GUU, UUG, UUC, CUU, UCU) é a imagem de (AGA, GAA, AAG, AAC, CAA, ACA).

Figura 13: Hipercubo booleano associado a permutacao 3021 (dual) do rotulamento A.

Fonte: do autor.

No hipercubo booleano dual, pode-se observar que os c6dons hidrofilicos (c6dons
com A na segunda posigao representados em azul e possuem “afinidade”com a dgua),
além de separados, ficaram na parte inferior do hipercubo, com relagao dos codons
hidrofébicos (cddons com U na segunda posigao estao representados em vermelho e néo
possuem “afinidade”com a agua) que estao situados na parte superior do hipercubo.
O cbédon que codifica um aminoacido hidrofilico é sempre complementar a um cédon
que codifica um aminodcido hidrofébico. Observe por exemplo que (ACA, CAA, AAC,
AAG, GAA, AGA) é a imagem de (UCU, CUU, UUC, UUG, GUU, UGU).

Além disso, pode-se observar nos hipercubos booleanos os aminoacidos hidrogénio,
basicos, hidroxila e cadeia alifatica. O cédon UGG é um anel aromatico que codifica
o aminodcido triptofano, representado pela cor verde musgo. As trincas GGU, GGC,
GGA e GGG, representam o hidrogénio (representadas pela cor amarela), sdo os codons
que codificam o aminoacido glicina, considerado o mais simples e estd presente na
maioria das proteinas. No hipercubo booleano estao proximos um do outro em uma

face de um dos cubos menores. Os cédons CCA, CCC, CCG e CCU sao classificados
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como cadeia alifatica e codifica o aminoacido prolina, sendo este o mais rigido dos vinte
aminoacidos, ou seja, possui uma estrutura quimicamente coesa e rigida.

Pode-se observar também os aminoacidos sulfidrila ou tiol (representados pela cor
roxa), os bésicos (representados pela cor verde claro). Por fim, o c6don STOP (re-
presentado pela cor preta), que é utilizado para interromper a proteina antes de seu
término. Com isso, essas construgoes apresentam uma caracterizacao de importantes
propriedades envolvendo a estrutura do cédigo genético e poderao ser utilizadas em si-
tuagoes envolvendo estruturas de proteinas, além de possibilitar analises com possiveis
alteracoes realizadas na construgao dessas estruturas.

Vale ressaltar que as construgoes apresentadas nesta secao representam uma contri-
buicao inédita, pois, até onde é de nosso conhecimento, ainda nao foram apresentadas
construcoes de hipercubos booleanos associados ao contexto dos rotulamentos propos-
tos por [2] e também ainda nao é conhecido o processo de classificagdo dos codons por
meio de suas caracteristicas fisico-quimicas, possibilitando assim uma classificacao dos
coddons, organizacao dos mesmos em uma estrutura geométrica e as conexoes dessas
construgoes com outras realizadas por [3], [4] e [8].

Portanto, os resultados apresentados neste trabalho possibilitam novas perspectivas
e possibilidades de estudos associados ao ambito da Matematica, a fim de analisar
outros aspectos tedricos, como a relacao com os elementos da extensao de Galois GF
(2°) e a andlise de suas propriedades, bem como aspectos aplicados, como na anélise
de possiveis ajustes e interpretacoes dos codons dispostos nos hipercubos, como em
mutacoes genéticas, na analise de sequéncias de DNA, os quais poderao contribuir
significativamente em areas da Biotecnologia, Bioinformatica, Biologia e Medicina.

4 Consideracoes finais

Pode-se notar algumas aplicacoes de estruturas matematicas no contexto do codigo
genético, em particular, o cédigo de Gray e o hipercubo booleano, a partir de construgoes
realizadas de diagramas de Hasse, por meio das permutacoes escolhidas do rotulamento
A, associado ao cédigo genético, visto que essas estruturas matemaéticas facilitam a
visualizacao dos codons, permitindo a andlise das propriedades dos aminodacidos e a
classificacao dos cédons com base em suas caracteristicas, tornando-se uma ferramenta
valiosa na andlise de diversos fenomenos biolégicos.

A partir das construcoes realizadas, foi possivel notar que o rotulamento A segue
uma abordagem bioldgica, com as cores representando propriedades e caracteristicas
fisico-quimicas dos aminoécidos aos cédons. Sua organizacao é bem estruturada, com
grupos hidrofébicos nas bordas e hidroxila e basicos no centro, refletindo proteinas com
uma estrutura definida e fungoes especificas.
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Desta maneira, por meio deste trabalho pode-se notar a conexao existente entre
elementos de Algebra, Geometria e Biologia. Assim, essa conexao ¢é significativa em
varias areas de pesquisa, uma vez que pode-se fundamentar estudos sobre fendmenos
bioldgicos.

Como perspectivas futuras, visando a aplicagao de tais construgoes em um con-
texto pratico, espera-se que possam ser analisadas possiveis alteragoes na disposicao dos
cédons nos hipercubos, analisando por exemplo, casos em que ocorra algumaf(s) troca(s)
de base(s), como nas mutagoes genéticas e verificar os impactos dessa(s) troca(s) em
possiveis sequéncias reais, em que alguma(s) mutacao(oes) possa(m) ser identificada(s),
buscando assim uma forma de classificar a(s) mutagao(oes) dessas sequéncias, por meio
dos hipercubos construidos.

Outra possibilidade de aprofundamento seria a aplicacao dos hipercubos booleanos
na analise de mutacoes associadas a doencas genéticas. No caso da Sindrome de Leigh,
causada por alteracoes em genes mitocondriais que afetam a producao de energia celu-
lar, a representacao dos codons no hipercubo permitiria identificar como trocas de bases
deslocam aminodacidos entre diferentes classes fisico-quimicas. Esse mapeamento pode-
ria evidenciar, por exemplo, a transicao de um coédon hidrofilico para outro hidrofébico,
contribuindo para a instabilidade da proteina resultante e para o comprometimento de
fungoes bioquimicas essenciais. Assim, os hipercubos booleanos auxiliam na caracte-
rizacao e interpretacao de mutacoes, ampliando as possibilidades de investigacao em
doencas como a Sindrome de Leigh.
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