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Em 26 de junho de 2000, o primeiro ministro Tony Blair e o presidente Bill
Clinton anunciaram o término do primeiro esbogo do sequenciamento do ge-
noma humano. Estamos falando de algo como 3 bilhées de bases. Desde que
os tribunais disseram que sequéncias de genes eram patentedveis, comecou
uma corrida entre as empresas e a academia para ver quem chegava antes. A
estratégia da academia é disponibilizar em bancos de dados piblicos o quanto
antes para impedir a protecdao via patente. Existem 3 bancos mundiais, que
sdo diariamente sincronizados: o GenBank em Maryland, USA; o Nucleotide
Sequence Database em Hinxton, Reino Unido e o DNA Databank of Japan.

A genética se baseia nos conceitos de genétipo e fendtipo e o
motor da evolugdo é a assimetria entre ambos. O gendtipo é for-
mado por uma longa cadeia de DNA. Existem 4 nucleotideos no DNA:
a=adenina, g=guanina, c=citosina e t=timina (esta ultima vira u=uracil
na transcricdo via RNA). Note que os nucleotideos sdo escitos em
mintscula. Os nucleotideos sdao organizados de 3 em 3 formando 20
aminodcidos. A descoberta deste fato rendeu o prémio Nobel de medi-
cina em 1968. Os 20 aminodcidos sdo: G=glicina, A=alanina, P=prolina,
V=valina, I=isoleucina, L=leucina, F=fenilalanina, M=metionina, S=serina,
C=cisteina, T=treonina, N=asparagina, Q=glutamina, H=histinina,
Y=tirosina, W=triptofano, D=é&cido aspartico, E=4cido glutamico, K=lisina
e R=arginina. Os aminodcidos sdo escritos em maiusculo.

Neste ponto, vd4 a um micro com internet acesse o Swiss Ins-
titute for Bioinformatics: http://www.uniprot.org/ e depois demande
cat pancreatic ribonuclease. Vocé acabou de pedir os aminodcidos da ri-
bonuclease pancreatica do gato. Eis a resposta:

MAVAVARLVF LQLAFGPALV VDIEMQIAIK DFHMLHVDYP 40
RVHYPKGFQG YCNGLMAYVR GRKQKSWYCP QIHYMVHAPW 80
REVQKFCKYS ESFCENYNEY CTFTEDSFPI TICSLAPNQP 120
PTSCYYNSTL TNQRLYLLCS GKRDAEPIDI IGVY 154

Para saber mais: LESK, Arthur. Introducao & Bioinformaética. Editora
Artmed.

Algoritmos

Existem intimeros algoritmos que manipulam cadeias (ou strings) que vem a
ser apenas sequéncias de caracteres retirados de um determinado universo.
Vamos estudar trés deles:

e Determinar a maior subsequéncia comum em duas cadeias. (nesta fo-
lha 536b)

e Custo para transformar uma cadeia em outra e

e Determinar a ocorréncia de um padrdao em um texto (nosso conhecido
CTRL-F). Estes 2 ultimos na préxima folha 536c¢.

Maior subsequéncia comum Comega-se definindo sequéncia que vem a ser
uma lista de caracteres na qual a ordem é importante. Para facilitar a prosa,
vamos chamar sequéncia de cadeia. Assim, a cadeia ATCCG ¢ diferente da
cadeia TAGCC. Uma subsequéncia de uma cadeia é a prépria cadeia com a
possivel eliminagao de caracteres. Por exemplo, se X é a cadeia ATC, entao
ela porta 8 subsequéncias a saber: ATC, AT, AC, TC, A, T, C, e a sub-
sequéncia nula, que vem a ser a cadeia vazia. Se X e Y sao cadeias e Z é uma
subsequéncia comum, entdo Z pertence a ambas cadeias. Define-se aqui subca-
deia, que é uma subsequéncia de caracteres contiguos. Por exemplo, na cadeia
CATCGA a subsequéncia ATCG é subcadeia, mas a subsequéncia CTCA néao
é subcadeia. O objetivo do algoritmo a seguir é, dadas duas cadeias X e Y, de-
terminar a subsequéncia Z mais longa que existe. Supondo ¢(x) o tamanho da
cadeia X e t(y) o tamanho de Y, a primeira coisa a fazer é construir uma ma-
triz M, de ¢(x)+1 linhas por t(y)+1 colunas, colocando X na vertical da matriz
e Y na horizontal, comegando ambas na segunda linha e coluna. A primeira
linha e a primeira coluna tém ambas o valor 0. O resto da matriz é preenchida
usando a seguinte regra:
1: M matriz de t(z) + 1 linhas por ¢(y) + 1 colunas contendo zeros

2: parai=2,i < t(z),i+ +

3:  paraj=275<t(y),j++

L seali) = ylj)

5 Mli,j] < M[i—1,5 — 1]+ 1

6: senao

7 MTi, j] < o maior entre M[i,j — 1] e M[i — 1, j]
8 fim{se}

9 fim{para}

10: fim{para}

O comprimento da maior subsequéncia estd dado na célula M[1+¢(z), 1+t(y)].
Agora, para obter a MSC (maior subsequéncia comum) execute-se o seguinte
algoritmo:
1: MSC (M, X,Y)
: RESP < cadeia-vazia
T 14 t(x)
L 14 t(y)
: enquanto M[i; 5] # 0
se X[i—1]=Y][j —1]
RESP + X[i— 1]+ RESP
i— —
j~7 _
senao

S0 000U WD

11: se M[i;7 — 1] < M[i — 1; 5]

12: i— —
13: senao
14: j——
15: fim{se}
16: fim{se}

17: fim{enquanto}
18: retorne RESP

Em RESP esta a Maior Subsequéncia Comum. .

Exemplos

1. Sejax =" LMMNPQ' e y=" LALAMNMMMPAQASA’. A matriz M
é

00000000000OO0O0O0O
0111111111111111
0111122222222222
0111122333333333
0111123333333333
0111123333444444
0111123333445555

e a MSC é LMNPQ.

2. Seja r = GGGADFEABGDDCAD' e
y =" CBGDDFCCDBAEBGCGABBABDFGAAABCE' eis como fi-
caria a matriz M

OO O0OO0OO0OO0OO0OO0OO0OO0OO0OO0OOOOO
FPHRr P00 00000O0OO0O0OOO
PR RPRERRPRPPOO0O000O0O0O0O0
NNOVMNMNNNMNRRRRRRRRRO
WWWWWRONNMNMNNR BB RO
BB B PDPWONNMNNMNNNONNR PR RO
DD DD WWwWWwWWN R PR RO
QOO wWwwWwwWwwwwNhr PR O
TR WWWWWWNRRRRO
U R DWWWWWN R RRO
DT O DD PWWWNR PR RO
DO AP PPWWONNRE, R~ EP,O
O TR BRBRBRRRNRONNR R RO
DO OO WNNRE R RPRO
DO P WNNNNRO
NNNOOOOOOS P WNNNNRPRO
NNNOOOOO U DWW WWN RO
WO ~NOOOUIO DD DWNRO
VOO DD DDWN RO
W0 ~NOOoOOOU D DD DWNRO
WOONDDOOOOU DD D WNERO
WOONDDOOOU DD D WNRRO
©CONNNOOOOTOOOd WN RO
OO NN ™ WN RO
OO NN WN RO
OO NNNNNNOODO D WN - O
OO NNNNNNOOOO D WN - O
OO NNNNNNOOOO D WN - O
© 0 0WWWOoMWOo=NooaoudwNkLOo
©W©WWOWOWWOWOWNDOUHdWNERO
©©OWWOWWWOWOOWNN®OPdWNERLO

Como se viu acima a maior subsequéncia tem tamanho 9 e ela é MSC =
GDFABGCAD.

I¥” Para vocé fazer
1. Suponha * = GFADCEFBEEBBBED
ey=FEBEDEGDBDBFEECGGDFEAGGEAECDGDD

Ache a maior subsequéncia comum e responda

tamanho | qual é ela

2. Suponha x = DCDCCEFCCBFBBFC
ey=FFBECCFDEACCBABDCFFDAFABAFFECE

Ache a maior subsequéncia comum e responda

tamanho | qual é ela
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