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TIPO A

	Nas questões de 01 a 08, marque, de acordo com o comando de cada uma delas:


. Itens CERTOS, na coluna C;


. Itens ERRADOS, na coluna E.

Use a Folha de Respostas para as devidas marcações.


01)
... Segundo os cientistas, os macacos pongídeos - termo usado para designar os bichos mais próximos do homem como gorilas, orangotangos, chimpanzés e bonobos - vivem em sociedades organizadas, em que as relações entre os indivíduos são semelhantes às humanas. Diferentemente dos animais mais primitivos, aos quais se atribuem apenas emoções simples, como medo e fome, os macacos parecem possuir sentimentos complexos, como compaixão e solidariedade. Também são capazes de se comunicar através da linguagem e de manifestar simpatia, senso de justiça e moral. E, para quem faz questão de comparações traduzíveis em números, a diferença entre o código genético dos chimpanzés e o dos seres humanos é de apenas 0,6%, apesar da diferença no número de cromossomos entre as duas espécies (chipanzés: 48 - homem:46). 

(Veja, 28 /01/98, com adaptações e atualizações de 2003).
Abaixo estão esquematizadas seqüências de aminoácidos de um trecho de uma proteína homóloga de quatro espécies evolutivamente próximas a humanos. Cada letra representa um aminoácido.

espécie 1: M E N S L R C V W V P K L A F V L F G A S L L S A H L Q

espécie 2: M E N S L R R V W V P A L A F V L F G A S L L S A H L Q

espécie 3: M E N S L R C V W V P K L A F V L F G A S L L S Q L H A 

espécie 4: M E N S L R L A F V L F G A S L L S A H L Q

Dados: códons de terminação (parada de síntese): UAA, UAG e UGA.

Sobre o texto, os dados, as seqüências esquematizadas e conhecimentos correlatos, julgue os itens.

E (1) Serão necessários 28 nucleotídeos para codificar as seqüências de aminoácidos das espécies 1, 2 e 3.

E (2) Podemos afirmar que as 6 primeiras seqüências de aminoácidos das 4 espécies foram codificadas por seqüências idênticas de nucleotídeos.

E (3) Supondo-se que as espécies 2, 3 e 4 originaram-se da espécie 1, podemos afirmar que nas 3 primeiras espécies ocorreram mutações por substituição de nucleotídeos, enquanto, na espécie 4, houve perda de nucleotídeos.

E (4) Caso a seqüência de nucleotídeos que codifica o aminoácido L fosse TTT e ocorresse uma mutação na 69ª base da espécie 4, substituindo-se T por A, teríamos então o códon UAA, de terminação. Poderíamos, então afirmar que a menor alteração possível para o surgimento de tal proteína seria pela substituição de um único nucleotídeo na espécie 1 (supondo-se que a espécie 4 originou-se da 1).

E (5) Podemos afirmar que um híbrido produzido a partir da fertilização de um óvulo humano por espermatozóide de chipanzé seria viável e fértil.

Comentários:

Item 1: Cada aminoácido é codificado por 3 nucleotídeos. Portanto, se são 28 aminoácidos, teríamos, pelo menos, 84 nucleotídeos.

Item 2: Como o código genético é degenerado (um aminoácido pode ter mais de um códon sinônimo), não podemos fazer tal afirmação.

Item 3: Até mesmo na espécie 4 pode ter ocorrido somente substituição de nucleotídeos, uma vez  que a substituição também pode originar um códon de parada da síntese. Além disso, mesmo  se houvesse perda de nucleotídeos na espécie 4, também teria ocorrido substituição em seqüências anteriores. Como partiu-se do pressuposto que a espécie 1 originou as outras espécies, essas alterações não teriam ocorrido nela.

Item 4: Para que a proteína da espécie 4 pudesse surgir não houve apenas a substituição do nucleotídeo proposto, pois houve substituição da alguns aminoácidos na cadeia.

Item 5: O híbrido provavelmente seria viável, mas sua fertilidade poderia ser comprometida, pois teria número ímpar de cromossomos (47) e, durante a gametogênese, devido ao não pareamento completo dos cromossomos, provavelmente ocorreriam aberrações cromossômicas nos gametas, que se tornariam inviáveis.

02)

Os mosquitos transgênicos ainda não conseguem derrotar seus colegas normais quando se trata de viver, reproduzir e deixar mais descendentes, é a chamada “sobrevivência dos mais fortes” que constitui a base da evolução das espécies no planeta.

A descoberta mostra que muitas outras pesquisas serão necessárias para se ter a certeza que um dia esses mosquitos “artificiais” possam ser soltos na natureza e competir com êxito com seus colegas naturais, transmissores de doenças como malária e dengue.

Um estudo feito num laboratório do Reino Unido mostrou que populações de mosquitos transgênicos perderam rapidamente os genes que foram enxertados depois de se reproduzirem com mosquitos normais.

Os pesquisadores, do Imperial College de Londres, usaram quatro linhagens do mosquito da espécie Anopheles stephensi, vetor da malária na Índia. O grupo de pesquisa criou mosquitos anofelinos modificados geneticamente, ao acrescentar nos animais genes que os tornam fluorescentes sob luz ultravioleta. O material genético foi introduzido diretamente nos ovos dos mosquitos, na forma dos chamados genes “saltadores”. Um “gene saltador” é constituído de seqüências de DNA que, ao serem injetadas nos ovos dos insetos, grudam no material genético dos bichos. São conhecidos como “transposons” ou “elementos de transposição”.

Normalmente, o gene da fluorescência permanece nos mosquitos em mais de 30 gerações. Mas, nesse experimento, o gene desapareceu das populações no máximo em 16 e no mínimo em 4 gerações. O problema era agravado quando mosquitos transgênicos originados de um único progenitor transformado, cruzavam várias vezes com seus descendentes.

(http://www1.folha.uol.com.br/folha/ciencia/ult306u8507.shtml, com adaptações).

Baseando-se no texto e em conhecimentos sobre divisão celular e transgenia, julgue os itens.

E (1) Devido à presença dos transposons os mosquitos transgênicos são estéreis.

E (2) Não há veracidade na informação contida no texto, uma vez que todos os OGMs (Organismos Geneticamente     Modificados) apresentam características que os tornam mais adaptados às variáveis ambientais.

E (3)A inativação gênica dos transposons vinculada a cruzamentos consangüíneos (entre indivíduos aparentados), é uma evidência de que não há homologia entre os cromosssomos dos indivíduos descendentes de tais cruzamentos.

E (4) Segundo a técnica descrita, as seqüências de DNA injetadas nos ovos de insetos poderão consertar proteínas defeituosas que os mosquitos naturalmente apresentem. 

de chipanzé seria viável e fértil.

Comentários:

Item 1: Os transposons são meros genes “saltadores”ou “elementos de transposição”, logo não determinam esterilidade.

Item 2: Embora o objetivo da introdução de um gene de um indivíduo de uma outra espécie em um organismo transgênico seja torna-lo melhor adaptado, no terceiro e quinto parágrafos do texto há evidências de que o gene implantado deixa de atuar com o passar das gerações. Deve-se levar também em conta a possibilidade do surgimento de efeitos colaterais com a utilização de organismo ou produtos transgênicos e as possibilidades de prejuízos ambientais que podem trazer.

Item 3: Não há qualquer relação entre a maior inativação gênica dos trasposons vinculada a cruzamentos consangüíneos a homologia que possa, ou não, haver entre os cromosssomos.

Item 4: O objetivo da transgenia não é consertar uma proteína defeituosa, mas produzir uma proteína que o organismo talvez nunca pudesse produzir mesmo com a ocorrência do processo evolutivo.

03)
Cientistas descobrem gene que poderá curar muitas doenças (30/05/2003)
Cientistas da universidade de Edinburgo, na Escócia, e do Instituto de Ciência e Tecnologia Nara, do Japão, identificaram um gene que pode ser a resposta para a cura de muitas doenças. 

A função do gene identificado pelos cientistas é extraordinária: quando está ativo, o gene transforma células comuns em células-mãe, que são capazes de construir ou reconstruir qualquer tecido do corpo, desde os relativamente simples, como o epitelial, até os mais complexos, como o tecido nervoso. O gene dá à célula as capacidades terapêutica e regeneradora. 

Por causa dessa capacidade, o gene recebeu o nome de Nanog, uma homenagem ao paraíso mitológico onde as pessoas nunca envelhecem. Mas o sonho de um corpo que se regenera sozinho não vai virar realidade da noite para o dia. Os cientistas identificaram o gene, mas não sabem como ele se torna ativo.

Até agora, tentativas de bloquear ou estimular artificialmente o funcionamento do gene não tiveram resultado. Mas quando essa última peça do quebra-cabeça for resolvida, os laboratórios poderão virar centros de regeneração. Por enquanto, os cientistas vão continuar usando células-mãe de fetos nas pesquisas.

(http://jornalnacional.globo.com/semana.jsp?id=27021)

Baseando-se no texto e em conhecimentos correlatos, julgue os itens.

E (1) Uma vez que a ativação do gene Nanog seja conhecida não haverá mais dúvidas quanto à ocorrência da clonagem de indivíduos adultos. 

C (2) A descoberta abre, também, perspectivas otimistas quanto à técnica de terapia gênica.

C (3) Apesar do suposto aumento da longevidade promovido pelo gene Nanog, não há evidências que comprovem a atuação desse gene junto aos telômeros dos cromossomos.

C (4) Por mais promissoras que sejam as perspectivas da eficácia do gene Nanog, podem existir abordagens éticas que contrariem sua aplicação.

Comentário:

Item 1: Está implícito no segundo parágrafo do texto que o gene Nanog apresenta, quando ativo, uma eficácia terapêutica. Logo, esse gene não pode confirmar a ocorrência de uma clonagem reprodutiva.

04)
Mutação pode proteger contra Parkinson

Cientistas da Universidade Duke em Durham (Carolina do Norte, EUA), anunciaram a localização de um gene que parece influenciar a evolução do mal de Parkinson, doença degenerativa que compromete a capacidade de controlar os músculos. Segundo o informativo on-line “Science Now”, Jeffery Vance e Joelle van der Walt examinaram genes das mitocôndrias (tipo de estrutura celular que tem seu próprio DNA) de 609 parkinsonianos e de 340 pessoas sadias. Descobriram que a mutação 10398G oferece ligeira proteção ao portador, aparentemente por aumentar a eficiência das mitocôndrias. O artigo saiu no “American Journal of Human Genetics” (www.journals.uchicago.edu/AJHG/home.html.)

(Folha de São Paulo, 11/04/2003)

Baseando-se no texto e em conhecimentos correlatos, julgue os itens.

E (1) Podemos inferir do texto que a evolução do mal de Parkinson parece ser influenciada por herança materna, isto é, por material genético originário do núcleo do ovócito II.

E (2) Caso fosse possível a substituição precisa e completa do gene em questão no DNA nuclear pelo mutante 10398G em uma terapia gênica, poderia se esperar resultados satisfatórios.

C (3) A forma não mutante do 10398G parece contribuir negativamente na rota das enzimas envolvidas na respiração celular.

E (4) Uma mutação com caráter deletério em 4.977 pares de bases de um DNA mitocondrial implicaria em transcrição falha para um RNA mensageiro em pelo menos 1.659 códons.

C (5) A velocidade de síntese de proteínas em mitocôndrias muito mais se aproxima dos modelos celulares procariontes do que nos eucariontes e parte dessa explicação está suportada na teoria endossimbiótica.

Comentários:

Item 1: a evolução da doença parece ser influenciada por material genético proveniente das mitocôndrias.

Item 2: o gene mutado em questão é mitocondrial e não nuclear.

Item 4: 1.659 códons seria o máximo possível de códons no RNA mensageiro.

05)
Vírus alterado elimina câncer no cérebro
Um vírus de resfriado modificado geneticamente para invadir células cancerosas foi capaz de eliminar tumores inoperáveis em camundongos, relatam hoje cientistas dos EUA e da Espanha.

A nova terapia é tão promissora que o Instituto Nacional do Câncer dos EUA e a FDA (agência que regula remédios e alimentos no país) estão financiando a produção de uma versão que possa ser testada em humanos - a preocupação é que o vírus possa se espalhar e causar outros cânceres.

Se funcionar, esse será o primeiro tratamento eficaz para glioma maligno, a forma mais letal de câncer no cérebro e responsável por cerca de metade dos casos de tumor cerebral.

Os cientistas usaram uma linhagem geneticamente alterada de um adenovírus, que causa resfriado comum. Eles o enfraqueceram a ponto de torná-lo incapaz de infectar células saudáveis, então adicionaram a ele uma “chave” genética para penetrar nas células do tumor.

Quando o testaram em camundongos que haviam recebido injeções de células de um tumor cerebral especialmente agressivo, o glioblastoma multiforme, o vírus aparentemente curou 60% deles.
“Os animais viveram 140 dias. Nós então tiramos os cérebros e não encontramos nenhum tumor”, disse Lang, coordenador da pesquisa. Camundongos que recebem esse tipo de tumor geralmente sobrevivem 20 dias.

“Nunca vimos esse tipo de resposta antes com nenhum tratamento testado em humanos ou animais”, disse o coordenador da pesquisa, Juan Fueyo. O câncer em humanos é mais complexo que em camundongos (é mais fácil curá-lo nesses animais). No estudo publicado hoje na revista “Journal of the National Cancer Institute” (jncicancerspectrum.oupjournals.org/jnci), os cientistas afirmam que o instituto vai produzir uma versão da terapia para ser testada em humanos possivelmente em 2004.

O grupo inclui pesquisadores do Institut Català d’Oncologia (Espanha) e da Universidade do Alabama em Birmingham (EUA).

(Folha de São Paulo, 07/05/2003)

Baseando-se no texto e em conhecimentos correlatos, julgue os itens.

C (1) A terapia genética em questão é uma variante da forma clássica, pois, nesse caso, a ação do vetor viral seria a de neutralizar ou inibir as progressivas mitoses aberrantes que geralmente evidenciam um tumor cancerígeno.

C (2) O grande desafio para os especialistas da biologia molecular/engenharia genética é “montar” adequadamente o vírus para que, como vetor, encontre corretamente o lugar de conserto genético, substitua e/ou corrija o gene defeituoso e se auto-destrua, pois “descarrilando” de qualquer uma dessas vias bioquímicas o sucesso da terapia gênica estaria comprometido.

C (3) A palavra “chave” (quarto parágrafo)
foi empregada em um sentido equivalente as sondas de DNA, pois são aplicadas em regiões complementares e específicas do material genético.

C (4) A alta capacidade mutagênica dos retrovírus restringe o emprego de tais vetores na biotecnologia das terapias gênicas.

E (5) O tipo de terapia gênica citada no texto implica primeiro em modificação no genoma viral, segundo, em modificação completa do genoma das células do sistema nervoso central.

Comentário:

Item 5: não ocorrerá modificação completa do genoma das células nervosas. Como se trata de câncer, a substituição provavelmente ocorrerá nos protooncogenes e/ou genes de supressão tumoral.

06) No filme “Jurassic Park”, de Steven Spielberg, cientistas retiraram moléculas de DNA de dinossauros do intestino de insetos hematófagos fósseis. A reconstituição dessas moléculas teria sido feita através da inserção de fragmentos de DNA de rã. Apesar da eficiência proposta no filme, na prática esse procedimento é extremamente improvável. Sobre o assunto, julgue os itens.

E (1) Seria necessário encontrar um genoma completo e conhecer sua ordem nos cromossomos.

E (2) A composição química do DNA dos dinossauros é completamente diferente das encontradas em espécies atuais.

E (3) O DNA coletado sofreu mutações durante o período em que ficou fossilizado. 

E (4) Não existem técnicas para a inserção de fragmentos de DNA de uma espécie em outra.

C (5) Seria necessária a existência de uma espécie atual muito próxima evolutivamente aos dinossauros, para fornecer o óvulo e realizar o desenvolvimento de tais animais. 

Comentários:

Item 1: seria necessário encontrar um genoma completo e não fragmentado.

Item 2: o DNA de todas as espécies é formado por nucleotídeos.

Item 3: durante o período em que ficou fossilizado, o DNA sofreu degradação.

Item 4: técnicas de transgenia já se encontram bastante desenvolvidas.
07)
Resquícios de Colombo podem estar espalhados

Os restos mortais do navegador Cristóvão Colombo podem estar espalhados entre a Espanha e a República Dominicana, afirmou anteontem um antropólogo que trabalha na identificação genética da suposta ossada do descobridor da América, exumada na semana passada em Sevilha. Segundo Miguel Botella, da Universidade de Granada, para esclarecer de vez o mistério do paradeiro dos ossos de Colombo será necessário analisar os restos que se encontram em Santo Domingo, República Dominicana. Os ossos exumados em Sevilha, atribuídos a Colombo, seu filho Hernando e seu irmão Diego, apresentam sinais de uma mesma doença genética.

(Folha de São Paulo, 09/06/2003)
Baseando-se no texto e em conhecimentos correlatos, julgue os itens.

C (1) Devido à possibilidade do DNA encontrar-se muito fragmentado, a técnica de PCR seria mais adequada para o estudo proposto.

E (2) A análise de DNA mitocondrial dos três corpos seria eficaz na avaliação do parentesco entre os ossos exumados.

E (3) Se fosse possível obter amostras de DNA da mãe de Hernando, poderia também se confirmar que a ossada era pertencente ao pai, Cristovão Colombo.

C (4) Paternidade, maternidade e filiação podem ser confirmadas pela técnica do DNA-fingerprint (“impressão digital” pelo DNA).

Comentários:

Item 2: apenas entre os irmãos, uma vez que o DNA mitocondrial é passado de mãe para filho(a)s. O filho de Colombo recebeu genoma mitocondrial de sua mãe e não de Colombo.

Item 3: a mãe de Hernando não forneceu material genético a Colombo. No máximo poderia ser confirmada ou excluída a paternidade.

08)
Anticorpo pára doença da vaca louca em roedor
Cientistas britânicos impediram a progressão de uma forma da doença da vaca louca (encefalopatia espongiforme) em camundongos, o que pode ser o primeiro passo para um tratamento da versão humana da moléstia. Embora uma terapia para a doença ainda deva levar anos para ficar pronta, os pesquisadores do Imperial College de Londres afirmam que seu trabalho representa um avanço crucial.

“Ele prova que podemos suprimir, se não curar, a doença de forma muito eficiente”, disse Simon Hawke, líder da equipe. A doença da vaca louca, assim como sua forma em humanos, é causada pela versão modificada de uma proteína do cérebro, o prion.

Num estudo publicado hoje pela revista científica “Nature” (www.nature.com), Hawke e seus colaboradores usaram anticorpos em camundongos infectados com “scrapie”, a forma da doença que afeta ovelhas. Aplicados antes que os primeiros sintomas aparecessem, os anticorpos se mostraram capazes de evitar que eles surgissem indefinidamente. Por outro lado, os animais sem o tratamento acabaram morrendo. Os anticorpos impediram que os prions nos camundongos se transformassem em sua versão maligna.

Não há tratamento ou cura para nenhuma das doenças causadas por prions. Os doentes sofrem perda progressiva de sua coordenação e capacidade mental.

                                                                                                                          (Folha de São Paulo, 06/03/2003)

Baseando-se no texto e em conhecimentos correlatos, julgue os itens.

C (1) A forma original do prion celular e a forma modificada do prion infeccioso sugerem rearranjo intermolecular diferente entre as duas proteínas, uma vez que a proteína prion celular pode ser convertida na forma infecciosa.

E (2) O prion infeccioso é capaz de alterar as seqüências gênicas codificadoras do prion celular, levando à sua própria replicação.

E (3) É certo que um DNA esteve participando da síntese de prions modificados.

E (4) A utilização de RNA de interferência seria eficiente no combate ao prion infeccioso (modificado), não afetando a produção de prions celulares normais.

Comentários:

Item 2: o prion infeccioso apenas altera a estrutura espacial do prion celular, não interferindo na se seqüência de aminoácidos nem nas seqüências que os codificam.

Item 3: não necessariamente e, na maioria das vezes, o DNA participa apenas da síntese de prions celulares. Nos casos humanos em que o gene que codifica a proteína prion celular apresentava mutações que alteravam a seqüência de aminoácidos nas quatro regiões da molécula que formam a estrutura em hélice, ocorria um mecanismo lento de conversão de proteínas recém-sintetizadas, por isto a doença só apareceria tardiamente (depois dos 60 anos). 

Item 4: afetaria a produção de prions celulares, uma vez que ocorreria degradação do RNA mensageiro responsável pela síntese de prion normais.

TIPO B

	Nas questões 09 e 10, marque, de acordo com o comando de cada uma delas:


. o algarismo das CENTENAS, na coluna C;


. o algarismo das DEZENAS, na coluna D;


. o algarismo das UNIDADES, na coluna U.

Os algarismos das CENTENAS e das DEZENAS devem ser obrigatoriamente marcados, mesmo que sejam iguais a zero.

Use a Folha de Respostas para as devidas marcações.




09)
Cromossomo 7 humano é seqüenciado

Pesquisadores canadenses do “Hospital for Sick Children”, em Toronto, seqüenciaram e decifraram todo o cromossomo 7 do genoma humano. O trabalho está divulgado na edição “on line” da revista especializada norte-americana “Science”.

Segundo as descobertas, o cromossomo 7 é composto por quase 158 milhões de pares de bases. No total são 1.455 genes produtores de proteína. Alguns desses genes estão relacionados a diversas doenças, como o autismo, a leucemia e diversos tipos de câncer.

No projeto foram ainda descobertas regiões mais frágeis, onde os vírus conseguem penetrar com facilidade, e outros pontos onde ocorrem mutações relacionadas a doenças. Os dados sobre o seqüenciamento do cromossomo 7 estão disponíveis, em inglês, no site www.chr7.org. 

(Revista Galileu, 10/04/2003, com adaptações)
Supondo-se que todas as proteínas tenham o mesmo tamanho e sejam compostas por 850 aminoácidos, calcule o percentual das regiões codificadoras (exons) em relação ao total de pares de bases do cromossomo 7. Despreze a parte fracionária, caso exista.

Comentários:

1 aminoácido ( 3 bases
x = 2.550 bases no RNAm ou 2.550 pb no DNA (exons de um gene)

850 aminoác. (  x

1 gene (exons) ( 2.550 pb

x = 3.710.250 pb

1.455 genes  (    x

158.000.000 pb ( 100%
x = 2,348...%

3.710.250 pb  (   x



RESPOSTA =  002


10)
Veja o exame de verificação de paternidade abaixo.


Após a análise do exame, e utilizando a tabela de valores abaixo, marque na Folha de Respostas o valor correspondente à soma dos valores referentes apenas aos filhos biológicos do casal.

Mãe:
(01)

Pai:
(02)

Criança F1:
(04)

Criança F2:
(08)

Criança F3:
(16)

Criança F4:
(32)

soma = 020 (F1 + F3)
Comentários:

As três primeiras bandas do perfil eletroforético do DNA de F2  e a última banda de F4 não coincidem com nenhum dos pais.
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