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LEIA, COM ATENCAO, AS INSTRUCOES ABAIXO.
Esta prova de Biologia contém 35 itens (de 69 a 103).

Nos itens do tipo A, de acordo com o comando agrupador de cada um deles, marque, na folha de respostas,
para cada item: o campo designado com cédigo C, caso julgue o item CERTO; ou o campo designado com
cadigo E, caso julgue o item ERRADO.

Nos itens do tipo B, marque, de acordo com o comando agrupador de cada um deles: 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.

Texto | —itens 69 a 76

A doenca de Parkinson, descrita pela primeira vez no inicio do século XIX pelo médico britanico James
Parkinson como "paralisia agitante”, esta entre os problemas neuroldgicos mais preponderantes hoje em dia. De
acordo com a Organizacao das Nacdes Unidas (ONU), pelo menos 4 milhdes de pessoas em todo o mundo tém
a doenca. A doenca se caracteriza por tremor nas maos, nos bragos e em outros locais, rigidez nos membros,
lentiddo de movimentos, equilibrio e coordenacéo debilitados. Alguns pacientes tém, também, dificuldade para
andar, falar, dormir, urinar e dificuldades no desempenho sexual.

Até agora ainda nao foi encontrada uma maneira de retardar, conter ou evitar o mal de Parkinson. Embora
existam tratamentos - que incluem drogas e estimulacédo cerebral profunda -, eles aliviam os sintomas, ndo as
causas. Nos Ultimos anos, no entanto, surgiram novidades promissoras. Uma delas, em particular, foi a
descoberta da relagéo entre proteinas anormais e as bases genéticas da doenca.

Nos Institutos Nacionais da Saude (NIH) dos EUA, em 1997, foi identificada uma mutagédo missense (por
substituic@o de base) no gene para a proteina alfa-sinucleina, localizado no cromossomo 4, em familias italianas
e gregas que tinham a forma hereditaria do mal de Parkinson. O gene da alfa-sinucleina codifica uma proteina
muito pequena, com apenas 144 aminodacidos, a qual se atribui um papel na sinalizacdo entre neurfnios. A
mutacéo referida, denominada G209A, conduz a substituicdo de alanina por treonina na posi¢do 53 de sua
sequiéncia de aminoécidos (Ala53Thr). E uma mutacéo de heranca autossémica dominante, o que significa dizer
gue apenas uma copia (da mae ou do pai) é suficiente para desencadear a doenca. Ela é extremamente rara e
responde por menos de 1% dos pacientes.

Pouco tempo depois, descobriu-se outra mutagéo autossdmica dominante no mesmo gene em uma familia
de origem alema, em que a alanina da posi¢éo 30 era substituida por uma prolina (Ala30Pro).

(Scientific American Brasil - Edicdo N 40 - setembro de 2005 e Arg. Neuro-Psiquiatr. vol.59 n2.3B - Sdo Paulo, Sept. 2001, com

adaptacdes)
Abaixo s8o dadas as seqléncias parentais (recebidas de cada um dos CODONS AMINOACIDO
pais) responsaveis pela transcricdo dos cédons 30 e 53 do gene da alfa- GCU. GCC _
sinucleina de trés individuos. GCA. GCG alanina
- ACU, ACC, .
Individuo 1: ACA ACG treonina
- - CCU, CCC, .
Cdédon 30 Cdédon 53 CCA CCG prolina
CGA (seqguéncia materna) | CGA (seqliéncia materna) :
CGG (seqiiéncia paterna) | TGA (segiéncia paterna)
Individuo 2: Individuo 3:
Cédon 30 Cdédon 53 Cédon 30 Cdédon 53
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CGG (seqiiéncia materna)
CGT (sequéncia paterna)

CGA (seqguiéncia materna)
CGC (sequéncia paterna)

GGG (seqliéncia materna)
CGT (sequéncia paterna)

CGA (sequiéncia materna)
CGC (sequéncia paterna)
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Baseando-se nas informacdes contidas no texto | e em conhecimentos correlatos, julgue os itens.

(69) Todos os trés individuos estdo predispostos a desenvolver a doenga devido a pelo menos uma das
mutacdes citadas. E

(70) Considerando as mutacdes citadas, podemos afirmar que pelo menos um dos pais de cada um dos trés
individuos podera manifestar a doenca (se ainda nao manifestou). E

(71) Podemos afirmar que ambos os pais do individuo 2 sdo normais e ndo apresentam predisposi¢cdo ao mal
de Parkinson pelas mutacdes citadas. E

(72) Caso os individuos 1 e 3 venham a se casar com mulheres normais e sem predisposi¢do ao mal de
Parkinson, seus filhos terdo 50% de chance de receberem as duas seqiiéncias normais. C

(73) Foram necessarios no minimo 144 cédons e 144 ligagcbes peptidicas para a sintese da proteina alfa-
sinucleina. E

(74) Os dados apresentados na tabela de cédons e aminoacidos exemplificam uma das caracteristicas do
cadigo genético: ser degenerado. C

Comentarios:

Individuo 1:

Coédon 30 Codon 53
GCU alanina GCU alanina
GCC alanina ACU treonina
Individuo 2:

Codon 30 Coédon 53
GCC alanina GCU alanina
GCA alanina GCG alanina
Individuo 3:

Codon 30 Codon 53
CCC prolina GCU alanina
GCA alanina GCG alanina

(69) e (70) O individuo 2 é normal; ndo apresenta as mutacbes referidas e relacionadas a doenca.
Consequientemente recebeu de ambos os pais uma seqiéncia normal para cada codon (ndo podemos afirmar
gue um de seus pais tenha uma das mutacdes citadas).

(71) Como as mutacdes citadas sdo dominantes, um dos pais (ou ambos) pode(m) ter a mutagéo citada em uma
de suas sequiéncia e enviou(aram) apenas a sequéncia normal para o individuo 2.

(73) Como a proteina tem 144 aminoacidos e cada aminoacido € codificado por um cddon, foram realmente
necessarios 144 cédons. Porém, uma ligacédo peptidica liga dois amino&cidos e os aminoacidos extremos nao
estdo ligados. Conseqiientemente, foram necessarias 143 ligagcdes peptidicas.

Faca o que se pede nos itens 75 e 76, que sdo do tipo B, desconsiderando, para a marcacao na folha de
respostas, a parte fraciondria do resultado final obtido, apos efetuar todos os calculos solicitados.
Cada item tipo B vale 3 pontos.

(75) Desconsiderando o cédon de parada e qualquer regido regulatéria ou ndo traduzida, quantas bases no
MRNA maduro foram necessarias para codificar os aminoacidos da proteina alfa-sinucleina?

Resposta: 432

(76) Considerando que o gene da proteina alfa-sinucleina tem 1543 bases, qual o percentual ocupado pelos
exons no RNA transcrito primario? Desconsidere o codon de parada e qualquer regiao regulatéria ou nao
traduzida para responder o item.

Resposta: 027

Comentarios dos itens 7 e 8:

1 coédon T 3 bases 1 1 aminoacido X = 432 bases
X & 144 aminoacidos

1543 bases T 100% y = 27,99%
432 Ty
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Texto Il —itens 77 a 80

Meselson e Stahl, em 1957, cultivaram, inicialmente, Escherichia coli (geracdo FO) na presenca de N (isétopo
pesado). Posteriormente, cresceram diversas geraces das bactérias em N** (isétopo leve) e extrairam o DNA
das sucessivas geracdes (geragbes FO; F1; F2 e F3), mediante precipitacdo baseada em suas diferentes
densidades, conforme esquematizado abaixo.
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A partir desse experimento, julgue os itens.

(77) Todas as moléculas da geracéo F1 terdo a mesma sequéncia de nucleotideos, ndo importando o isétopo
presente no meio. C

(78) Desconsiderando qualquer tipo de mutagdo, todas as moléculas de DNA em F3 serdo idénticas as
moléculas de F1 quanto a seqiiéncia nucleotidica, mas terdo is6topos radioativos diferentes dos
observados em FO. C

(79) Meselson e Stahl concluiram, como foi antecipado por Watson e Crick, que as fitas de DNA serviam de
modelo para sua propria replicagdo. C

(80) A composicéo do meio de cultura ndo exerceu influéncia no experimento uma vez que a bactéria cresceu
em todos os meios. E

Comentario:
(80) A composicao do meio de cultura foi essencial para comprovar que a replicacao do DNA é semiconservativa.

Texto Ill —itens 81 a 84

O peixe, chamado Tetraodon nigroviridis, tem varios genes em comum
com o homem dispostos de forma semelhante nos cromossomos, sugerindo que
ambos derivam de um mesmo antepassado cuja organizacdo genética se
manteve estavel ao longo da evolugéo, explica o zo6logo Peter Holland. Esse
antepassado comum, que viveu ha centenas de milhdes de anos, seria um peixe
delgado, com uma estrutura complexa de espinhas e outras caracteristicas
ainda por determinar, segundo Holland, catedratico e diretor adjunto do Departamento de Zoologia da
Universidade de Oxford.

O Tetraodon, conhecido por peixe-bola, tem de 03 a 15 centimetros de largura e vive tanto em aquarios
como em &guas ligeiramente salgadas da Asia.

Possui 21 cromossomos e 300 milh&es de pares de bases (pb), em contraste com os 23 cromossomos e 3
bilh6es de pb do genoma haploide dos seres humanos.

Dos 30.000 genes do peixe, aproximadamente 900 sdo comuns aos humanos e ndo foram ainda
identificados, segundo essa nova investigacao feita por uma equipe internacional de cientistas coordenada pelo
geneticista da Escola Superior de Paris e do Centro Nacional de Investigacédo Cientifica (CNRS) francés, Hughes
Roest Crollius.

(http://tsf.sapo.pt/online/imprimir/interior.asp?idartigo=TSF155295&seccao=ciencia, com adaptacdes)

(81) Se cada gene em comum tiver em média 3.000 bases, podemos afirmar que Tetraodon e humanos tém
em comum aproximadamente 2,7 x 10° bases. C

(82) Considerando ainda a hipGtese acima sobre o tamanho dos genes de Tetraodon e de humanos e
desconsiderando o splicing diferencial, podemos afirmar que se cada proteina tivesse em média 250
aminoécidos, apenas 25% de cada gene corresponderia aos introns. E

(83) Se os genes do Tetraodon estivessem distribuidos igualmente ao longo dos cromossomos, cada
cromossomo conteria aproximadamente 1.428 genes. C

(84) Se considerarmos que humanos tém entre 22.000 e 25.000 genes contra os 30.000 genes encontrados
em Tetraodon e considerando as informacdes fornecidas pelo texto lll, podemos afirmar que tanto o
genoma quanto o proteoma do peixe-bola s&o mais ricos e complexos do que os de humanos. E
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Comentarios:

(82) Considerando que cada cédon codifica um aminoacido, 250 aminoacidos serdo codificados por 250 cédons.
Como cada codon tem 3 bases, 250 aminoacidos seréo codificados por 750 bases. Entao:

3.000 bases ® 100% X = 25% de exons, pois foi a regido génica que codificou os aminoacidos.
750 bases ® x

(84) Como existe o splicing diferencial e ndo foram fornecidos mais dados sobre os genomas em questdo, nao
podemos afirmar nada sobre tal complexidade comparada.

Texto IV — Cancer: Novos alvos para tratamento —itens 85 a 91

Os céanceres, até recentemente definidos em fungcdo da célula tumoral propriamente dita, hoje sédo
encarados como doencas mais complexas, que envolvem diferentes tipos de células presentes no mesmo
microambiente: células de defesa, células de vasos sangiiineos e células de suporte dos tecidos. Essa nova
perspectiva permitiu o surgimento de outros alvos para as terapias contra esses males. A medida que as
interacfes entre essas diferentes células sdo mais bem entendidas € possivel desenvolver novas formas de
tratamento. Além disso, drogas de uso jA consagrado contra outras doencas comecam a ganhar novas
indicagbes, atuando como tratamento complementar no cancer.

Os canceres sédo doencas do material genético (0 genoma) de nossas células e decorrem do acumulo
progressivo de mutacdes, ou seja, alteragdes no codigo genético. As mutagbes fazem com que células que antes
executavam um programa bem definido, associado as suas funcdes em seu tecido de origem, crescam de
maneira descontrolada. Esse crescimento alterado é conseqiéncia ndo so da duplicagdo celular desordenada,
mas também da progressiva resisténcia a morte celular (como se as células tivessem bebido o ‘elixir da vida
eterna’).

Além disso, as células cancerosas ultrapassam os limites dos tecidos de origem, adquirem a capacidade
de modificar o ambiente que as cerca, desrespeitam fronteiras e migram pelos diversos tecidos do corpo,
podendo estabelecer novos tumores — as metastases — ao se fixarem em locais distantes do ponto de origem. A
capacidade de invadir os tecidos vizinhos e de formar as metastases é responsavel, em Ultima andlise, pela
morte de dois a cada trés pacientes com o diagnéstico de cancer. (Revista Ciéncia Hoje- Fevereiro/2006)

Sobre as divisdes celulares e o cancer, julgue os itens.

(85) O crescimento de maneira desordenada, como citado no texto 1V, é promovido pela acdo dos genes de
supressao tumoral. E

(86) Uma possivel causa para a progressiva resisténcia & morte celular € a acéo dos protooncogenes. C

(87) As informacdes contidas no ultimo paragrafo do texto IV sé@o pertinentes aos tumores malignos. C

(88) Pode-se inferir do texto IV que todo cancer é hereditario. E

(89) A razao de uma pessoa desenvolver geneticamente um cancer esta fundamentada na inexisténcia dos
genes de supressédo tumoral. E

(90) Com o tratamento quimioterdpico, as divisdes celulares séo bloqueadas, pois a estrutura celular que sofre
os efeitos da quimioterapia é responsavel por orientar as divisdes celulares. C

(91) De acordo com o texto IV, a progressiva resisténcia a morte celular leva a uma maior expectativa de vida
para as pessoas. E

Comentarios:

(85) Os genes de supresséo tumoral visam parar o processo de divisao celular.

(88) Embora boa parte dos canceres sejam hereditarios, ha diversos canceres que sdo adquiridos por agao
mutagéncia, em células somaticas, ndo sendo transmitidos as gera¢gbes descendentes.

(91) A progressiva resisténcia a morte celular é determinada devido a uma proliferacéo das células que sofreram
modificagcdes morfo-fisiologicas. Portanto, levam a uma reducéo da expectativa de vida.

Texto V - Anomalias cromossdmicas —itens 92 a 100

As anomalias cromossdmicas constituem uma causa de anormalidades fisicas e/ou funcionais, embora
existam situacdes em que nao se manifestam clinicamente.

Essas anomalias podem ser numéricas, implicando em acréscimos ou decréscimos no numero de
Cromossomos sexuais ou autossomos; ou podem ser estruturais, podendo atingir apenas um gene — mutagdes
pontuais — ou resultar em alteragdes cromossdmicas mais alargadas — aberrragdes cromossdmicas (delecao,
inversao, translocacao etc).

Dependendo do tipo de alteragdo, podem existir varias anomalias associadas, que por apresentarem
sintomas tipicos séo, preferencialmente, designadas de sindromes. Entre os principais tipos de sindromes,
temos:

Sindrome de Down (trissomia do 21)
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Sindrome de Edwards (trissomia do 18)

Sindrome de Patau (trissomia do 13)

Sindrome de Cri-du-Chat (dele¢&o no brago curto do cromossomo 05)

Sindrome de Klinefelter (2AXXY)

Sindrome de Turner (2AX0)

Sindrome do duplo Y (2AXYY)

Sindrome do triplo X (2AXXX)

Apesar de nao se tratar de uma heranca genética e de estarem relacionadas a erros que podem ocorrer

durantes as divisbes celulares, as mulheres gravidas com idade superior aos 40 anos apresentam maior
predisposicdo a gerar criangas com anomalias cromossémicas.

Com base nessas informagdes, julgue os itens.

(92) Os erros que podem constituir um caso de anomalia cromossGmica ocorrem sempre na gametogénese,
seja na espermatogénese ou na ovogénese. E

(93) Um individuo Klinefelter produz espermatozéides com “cabecas” bifidas e sem cauda. E

(94) Uma mulher Turner tem igual probabilidade de ter filhos normais ou portadores da sindrome que ela
apresenta. E

(95) A informacdo contida no dltimo paragrafo do texto V esta apoiada no fato de que os ovdécitos Il das
mulheres que se encontram na situagao descrita sao células envelhecidas. E

(96) Tanto a sindrome de Turner quanto a sindrome de Klinefelter podem ser resultantes de uma néo disjuncao
ocorrida nos cromossomos sexuais em um dos gametas provenientes de seus parentais. C

(97) Down, Edwards e Patau sdo exemplos de anomalias autossémicas. Assim, os portadores dessas
sindromes poderdo ser igualmente homens ou mulheres férteis. E

(98) A partir de 120 ovécitos | de uma super fémea espera-se ter 240 ovécitos Il. E

(99) Somente por meio da analise do caridtipo, pode-se ter a certeza de que um homem é portador da
sindrome do duplo Y. C

(100) Provavelmente, um erro na meiose que leve a formagdo de uma trissomia, seja devido a uma nao
disjuncéo ocorrida na anéfase I. C

Comentarios:

(92) Embora seja mais comum a ocorréncia de erros na gametogénese, podem, também, ocorrer erros nas
mitoses apds a formacgéo do zigoto.

(93) Os individuos Klinefelter sdo azoospérmicos, logo nao produzem espermatozoides.

(94) As mulheres Turner sao estéries.

(95) As células que se encontram envelhecidas, na situagdo descrita, sdo 0s ovocitos |.

(97) Os individuos portadores das sindromes de Patau e EDwards apresentam morte precoce, geralmente nos
primeiros meses de vida. Assim, ndo atingem o periodo em que poderiam ser potencialmente férteis.

(98) Cada ovacito | origina um ovacito Il. Assim, seriam 120 ovécitos II.

Situacéo problema vélida para os itens de 101 a 103 que sé&o do tipo B.

Tomando por base a existéncia de 150 espermatécitos | que apresentam um cromossomo com a combinagédo de
alelos: Cd / cD, determine:

Faca o que se pede nos itens 101 a 103, que sao do tipo B, desconsiderando, para a marcacao na folha de
respostas, a parte fraciondria do resultado final obtido, apos efetuar todos os calculos solicitados.
Cada item tipo B vale 3 pontos.

(101) Qual o total de gametas com a constituicdo Cd, sendo que apenas 45 dos 150 espermatécitos | sofreram
meiose com crossing-over?

Resposta: 255

(102) Levando em conta os dados do item anterior, quantas unidades de distancia (UD) ou morganideos existem
entre os loci génicos que abrigam os alelos C e d?

Resposta: 030
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(103) Se levarmos em conta a ocorréncia apenas de meiose sem crossing-over, qual serd o total de gametas
com os alelos CD?

Resposta: 000

Comentarios: (vide figura a seguir)

(101) Total de gametas Cd = 210 + 45 = 255

(102) Se ha 30% de recombinacéo (crossing-over) = 30 unidades de distancia (morganideos).

(103) Zero. O gameta CD é um gameta recombinante. Logo, é resultante de uma meiose com crossing-over.

~aI (“‘5) ﬂwl

r 210
/’ ‘\/

: (ma) .
W) = (B e
e/ — A 4P ) 2

420




