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Resumo: A modelagem matemática do código genético possibilita a análise, a inter-
pretação e a caracterização de propriedades associadas aos aminoácidos e posśıveis inter-
ferências em diversas situações, como o caso das mutações genéticas. O código genético
consiste na associação das trincas encontradas no RNA mensageiro, formadas pelas bases
nitrogenadas adenina, citosina, guanina, timina/uracila e os aminoácidos que estão nas
protéınas. As trincas de bases nitrogenadas são denominadas códons, sendo que cada
codifica um aminoácido espećıfico da protéına. [1].

A entropia da informação auxilia a identificar padrões, tanto dentro de uma sequência
genética espećıfica, quanto entre diferentes sequências genéticas, uma vez que, conhecida
a entropia, é posśıvel gerar métodos para que uma mensagem chegue ao destino com
confiabilidade [2] e [3]. Nesse sentido, é posśıvel aplicar esse conceito desde a base de
informação, o DNA, até a śıntese completa de uma protéına, conforme [2]. Na Teoria da
Informação, a entropia é obtida em relação a uma sequência, um modelo e a distribuição
de probabilidades fornecida pelo modelo, sendo utilizadas as Cadeias de Markov [4]. O
valor da entropia é obtido por meio de cálculos sobre a distribuição de probabilidades
dada pela aplicação do modelo à sequência. Desse modo, os estimadores de entropia auxi-
liam em aplicações biológicas, como detecção de ı́ntron/éxon e comparação genômica. A
metodologia adotada neste trabalho baseia-se em uma natureza qualitativa e quantitativa,
por meio da realização de uma revisão de literatura sobre elementos de Biologia, Álgebra
e Teoria da Informação, além da realização de cálculos para a obtenção da entropia. O
objetivo deste trabalho é analisar sequências de DNA a partir de elementos estat́ısticos,
em particular, a entropia.

Foi realizada uma análise da sequência de nucleot́ıdeos no gene humano completo de
�-globina, escolhida de maneira aleatória, apresentada em [1], com o propósito de analisar
posśıveis aplicações da Teoria da Informação em sequências de DNA. A partir dos cálculos
efetuados foram obtidas as entropias associadas a dois modelos (M1 e M2), comparando
e analisando os éxons da sequência, bem como a sequência completa selecionada.

A Tabela 1 apresenta uma comparação dos valores obtidos para as entropias relacio-
nadas aos modelos M1 e M2, para os casos envolvendo os éxons na sequência e a sequência
completa. Assim, pode-se observar que os valores estão bem próximos, com destaque para
o caso da sequência completa para o modelo M2, que apresentou um valor relativamente
menor.
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Modelo M1 Modelo M2

Éxons da sequência de nucleot́ıdeos no gene humano completo de �-globina 1,9827 1,8759
Sequência de nucleot́ıdeos no gene humano completo de �-globina 1,9707 1,1831

Tabela 1: Comparação entre os modelos utilizados no cálculo da entropia.

Sendo assim, foi posśıvel observar que tanto para os éxons, quanto para a sequência
completa, a escolha do modelo interfere diretamente na estimativa da entropia da mensa-
gem. A entropia da mensagem obtida utilizando M2 foi menor que a entropia da mesma
mensagem utilizando M1 para ambos os casos. O conhecimento da mensagem possibi-
lita a escolha de um modelo mais adequado e com isso se reduz significativamente sua
estimativa da entropia.

Outro ponto importante a ser analisado é sobre a classificação do modelo e neste
estudo o modelo pode ser classificado como adaptativo, pois há um modelo inicial pre-
sente tanto no transmissor quanto no receptor e à medida que o código é transmitido,
o modelo também se ajusta, acarretando em custos para sua manutenção. Com isso, a
transmissão ocorre śımbolo por śımbolo, permitindo que tanto o transmissor quanto o
receptor atualizem suas distribuições de probabilidades.

A partir do que apresentado anteriormente, pode-se perceber uma interessante conexão
existente entre elementos de Álgebra, Biologia, Engenharia e Teoria da Informação, bem
como a possibilidade de aplicações da Teoria da Informação em fenômenos biológicos.
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