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Nome: Data:

1. (1,0) O DNA isolado de um organismo pode ser fragmentado, produzindo segmentos de
tamanho uniforme (~300 pb), aquecido para separar as fitas e resfriado para permitir o
reanelamento das fitas. O processo de renaturacdo pode ser seguido ao longo do tempo.
Expligue por que a renaturacdo de DNA de Escherichia coli € um processo monofasico,
enquanto a renaturacdo do DNA humano é bifasica (uma fase inicial rdpida seguida por uma

fase mais lenta).

2. (1,0) Um ribossomo eucariético contém aproximadamente 82 proteinas e quatro diferentes
moléculas de RNAr. Por que uma célula contém muito mais copias dos genes de RNAr do que

dos genes de proteinas ribossémicas?

3. (1,0) Explique por que a tradugcdo de um dado RNAm pode ser inibida por um segmento de
sequéncia complementar, o chamado RNA anti-senso.

4. (2,0) Alcantara e colaboradores (2006) estudaram a variagdo isoenzimatica em populacfes
de Oncidium hookeri (Orchidaceae), todas do estado de Sdo Paulo. As tabelas abaixo foram

extraidas do trabalho.

TasrLe 1. Genetic variability in six populations of Oncidium hooken

Populations N A P{95%) H, H. Fig
1 23.2 1.86 154 0031 0.06 0.503*
2 16.4 1.61 46.1 0019 011 0.824*
3 205 177 46-1 0023 009 0-755*
4 26 1.77 86 0038 01 0-617*
5 221 1.85 61.5 0033 013 0.748*
& 157 1-61 385 0-062 [13] 0-43*
Mean (Zs.d.) 06 =4 1.75 = 01 4103 = 138 0034 = 001 0099 = 002 0-66*

* Significant at the 0-05 level
N, average number of individuals with sampled loci; A, mean ofalleles per locus: P, percentage of polymorphic loci: Hp, observed mean heterozygosity:
H,. expected mean heterozygosity and Fig, inbreeding coefficient.



TasrLe 2. Allelic frequencies of 13 loci for six populations of the epiphyie orchid Oncidium hookeri

Pop. Allele ADHI ADHZ ADH3 DIA FUM G3PDH G6PDH  IDH MDH  ME PGI  PGM  SKDH
1 A 0062 1000 0929 - 1000 0042 1.000 0021 0021 000D 1000 0023 0954
B 0-896 - 0071 0978 - 0958 - 0979 0979 0958 - 0954

C 0042 - . 0022 - - . - . 0042 . 0023 0046
2 A 0111 1000 0971 0118 1000 0111 1.000 0-083 - 0056 1000 0200  1.000
B 0-889 - 0029 0823 - 0-889 - 0917 100D 0944 - 0-800
C - - . 0059 - - . - . _ . -
3 A - 1000 0947 - 1.000 - 1000 0-024 - 0190 1.000 - 0903
B 1.000 - 0053 0.947 - 1.000 - 0.928  1LOOD 0690 - 0900 0.005*
C . . - 0053 - - . 0-024* . 0-120 . 0075
D - - - - - - - 0-024* - - - 0025
4 A 0211 100D 0923 - 1.000 - 1.000 0.039 000D 0038 1000 0038 1.00D
B 0.789 - 0077 0904 - 1-000 - 0961 0981 0808 - 0904
C - - - 0077 - - - - 0019* 0154 - 0058
D - - - 0.019% - - - - - - - -
5 A 0100 1000 0950 - 1000 0077 1000 0056 0025 0196 1.000 0036  1.000
B 0990 - 0050 0818 - 0923 - 0944 0925 0732 - 0875
C - . - 0182 - - . - - 0072 . 0089
6 A 0118 1000 0823 - 1.000 - 1000 - 0042 - 1000 0333 1.000
B 0-882 - 0147 0941 - 1-000 - 1000 0958 0971 - 0600
C - - - 04039 - - - - - 04029 - 0067

—, No allele; * private alleles.

a) Com base nos dados da Tabela 1, discuta o fato da heterozigozidade observada ser

menor do que a esperada em todos os locos génicos.

b) Com base nos dados da Tabela 2, calcule a heterozigozidade esperada para o loco

ADH1, na Populacéo 5.

c¢) Com base nos dados da Tabela 2, aponte os possiveis fatores que justifiguem a

fixac&o do alelo B de ADH1, na Populagéo 3.

d) Com base nos dados da Tabela 2, discuta como pode um loco génico como o ADH

estar presente em mais de uma cOpia na mesma espécie.

e) Com base nos dados da tabela 2, aponte os possiveis fatores que justifiquem a

presenca do alelo C de ADH1, apenas na Populagéo 3.

5. (2,0) Pesquisadores da Universidade Federal do Rio de Janeiro estudaram Cliona chilensis Thiele
1905 e Cliona celata Grant 1826 (Porifera, Demospongiae), um complexo sulamericano de espécies
de esponjas também encontrado na Europa (Irlanda), através da andlise de sequéncias de DNA
mitocondrial (gene COI) e nuclear (regido ITS), e morfologia das espiculas. A andlise com
marcadores moleculares permitiu a separacdo em clados distintos (Figura 1): C. chilensis dividiu-se
em dois clados (A e B) e C. celata em trés clados (C, D e E). O clado E é formado exclusivamente por
espécimes europeus. A distancia genética entre os clados foi semelhante aquela encontrada entre

diferentes espécies previamente descritas, 0 que levou os pesquisadores a reconhecer os clados

sulamericanos A, B, C e D como quatro espécies distintas.
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Figura 1: Cladograma baseado em seqiiéncias da regido ITS construido a partir da andlise de
maxima verossimilhanca. Ao lado do nimero de registro no museu esta a classificacdo prévia e o

local de coleta. O Cladograma baseado em seqiiéncias de mtDNA foi semelhante e por isso nao foi

mostrado.

Apesar disso, os marcadores morfolégicos ndo foram eficientes em distinguir os principais
clados detectados na andlise molecular, devido a sobreposicdo de caracteristicas entre os espécimes
analisados (Veja Figura 2 mostrando grafico derivado da analise morfométrica). Ou seja, as espécies

descritas com base em andlises genéticas ndo podem ser distinguidas pelos seus caracteres

morfolégicos.

S5 | HMISS050 Cuone cobita - Virmesets

AJSIIE63 Cwona celita - Austrdhe

101 00t 0 | HMI33080 Clonaspees plarei
HMIFE0TI Chonsepas plate
MMSEE0TE Chona calfomiana - Mexce
ABTING Prase sp
FIMISS0T2 Oiona celra - Alagess
HMISE0R2 Chona celea - Alageas
HMSSS0GT Qiona calata - Alagoan
 HNSEII)1 Chara cotats - Caard
HMRES Choea colats - Pamambuco
HMSEIES Chonm coluts - Alagaas
HMISS0TS Qiona celitn - NMuranhde
HM3950T) Clons celta - Cowrd
HM3ISS0TI Cliona cela - Alagtes
HM3S50T5 Ciona celana - Maranhle
MMISE0G] Clona celata - Alageos
MMSEA05E Thona colata - Nagoas
MMESE0TS Quona celia - Alagoas
FHMISI0G5 Owona celats - Alagoas
HASA0A T Oiona celsts - Baba
MMSSE0GS Cona celatd - Permamibeco

[

AN

LN

Clade A

PIFVI 00 V35053 Cwona chiensis - Quintupas
HM335065 Cwna chieesis - Refhod Clade B
HMSES058 Chona celaa - e de Jasewn
HMSEILY Chaea colsts - S3s Pasko
DIV HUI9905S Chona celsts - beiand
HMIM05 Coona calats - g de twvern Clade C

HNSRNTT Clera st -melind  Clade E

Clade D




17 1

15 2 =
B
13 , ‘
1 \ i) Clade A
& * 7 g 0 | + Clade B
2 g- N 2 % 23 Clade C
sA—a T —T o Clade D
77 D
sA
3 T T T T L] 1
130 180 230 280 330 380 430

L (um)

Figura 2: Scatter plot dos parametros morfométricos analisados. L = tamanho dos espiculas e W =

width das espiculas.

A figura a seguir apresenta a distribuicao geografica dos cinco clados detectados.
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Figura 3: Distribuig&do dos principais clados
detectados nas analises com marcadores
genéticos:
A Custuges Foed, =] . Clado A: circulo laranja
ALRQID! Il o~ Purin Pacceie )
A Aol Ront” S Phertn Mackys Clado B: triangulo vermelho

Clado C: quadrado verde
Clado D: losango azul

Clado E: estrela amarela (Irlanda)

Com base nos seus conhecimentos de genética e evolugéo, e nas informacdes acima, responda:



1)

Vocé concorda com a decis@o dos pesquisadores da UFRJ em reconhecer novas espécies com

base em apenas em analises genéticas? Por qué?

2) A partir desta nova classificacdo podemos observar, na figura 3, que no sul do litoral chileno
ocorrem duas espécies do género Cliona, correspondentes aos clados A e B. Identifique e
explique o processo de especiacdo que originou estas duas espécies.

3) Como vocé explica a incongruéncia apresentada entre os dados genéticos e moleculares?

4) Sao conhecidos mais de 20 conceitos distintos de espécie, comente sobre os mais conhecidos e
utilizados, apontando sua aplicabilidade e limitacao.

5) O que sao espécies cripticas?
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