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1. (1,4) J.A. Moore investigou a heranca dos padrdes malhados nos sapos-leopardo (J.A.Moore.
1943. Journal of Heredity 34:3-7). O fendtipo pipiens tem as manchas normais que dao ao
sapo-leopardo o seu nome. Em contraste, o fenétipo burnsi ndo tem as manchas em suas

costas. Moore fez os seguintes cruzamentos, produzindo a prole indicada:

Fendtipos parentais Fendtipo da prole
burnsi X burnsi 39 burnsi, 6 pipiens
burnsi X pipiens 23 burnsi, 33 pipiens
burnsi X pipiens 196 burnsi, 210 pipiens

1.1 Com base nesses resultados, qual o modo mais provavel de heranga do fendtipo
burnsi? (0,2)

1.2 Cite os genétipos mais provaveis dos genitores em cada cruzamento. (0,3)

1.3 Use um teste do qui-quadrado para avaliar o ajuste dos niumeros observados da

prole ao numero esperado com base em seus genodtipos propostos. (0,9)

2. (1,6) A auséncia completa de um ou mais dentes (agenesia dental) € uma caracteristica comum
em humanos; mais de fato 20% dos humanos ndo tem um ou mais dos terceiros molares.
Entretanto, uma agenesia dental mais grave, definida pela falta de seis ou mais dentes é menos

comum e frequentemente é uma condi¢cdo herdada. L. Lammi et al. examinaram a agenesia



dental na familia finlandesa mostrada no heredograma seguinte (L. Lammi 2004. American

Journal of Human Genetics 74:1043-1050).

2.1 Qual o mais provdvel modo de heranga para agenesia dentdria nessa familia?
Explique seu raciocinio (0,4)

2.2 Os dois grupos de gémeos nessa familia sdo monozigéticos ou dizigdticos? Qual a
base de sua resposta? (0,4)

2.3 Se IV-2 casa-se com um homem que tem um conjunto completo de dentes, qual a
probabilidade de que seu filho tenha agenesia dentéaria? (0,4)

2.4 Se IlI-2 e 1ll-7 casam-se e tem um filho, qual a probabilidade de que seu filho tenha

agenesia dentaria? (0,4)
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(Heredograma adaptado de L. Lammi. 2004. American Journa

Human Genetics 74:1043-1050.)

Valores criticos da distribuicio do X°.

P
df | 0,995 0,975 09 0,5 01 0,05 0,025 0,01 0,005
1| 0,000 0,000 0,016 0,455 2,706 3,841 5,024 6,635 1,879
2| 0,010 0,051 0,211 1,386 4,605 5,991 7,378 9,210 10,597
3| 0072 0,216 0,584 2,366 6,251 1815 9,348 11,345 12,838
41 0,207 0,484 1,064 3,357 7,779 9,488 11,143 13,277 14,860




3. (1,5) A propriedade celular de alterar a associacdo entre o DNA e outros
componentes da cromatina é essencial para permitir que as proteinas reguladoras
tenham acesso ao DNA. Por isso, a modificacdo da cromatina, referida como
remodelamento da cromatina, € um passo importante para a regulagdo génica. Ela
parece ser um pré-requisito para a transcricdio de certos genes eucaridticos. A
cromatina pode ser remodelada de dois modos gerais: mudangas nos nucleossomos e
modificacGes no DNA (Klug et al., 2010). Descreva os componentes que influenciam no
complexo de remodelamento da cromatina e como pode ser demonstrado onde esta

ocorrendo a transcricdo do DNA.

4. (1,5) Trabalhando com cromossomos sintéticos de leveduras e somando seus
conhecimentos ao de seu colega, Jack Szostak, a Profa. Elizabeth Blackburn inseriu
teldmeros de um protozoario de vida bastante extensa em cromossomos de levedura
sem teldmeros. Eis que a pesquisadora observou, dentre outras coisas, que esse
teldomero herdado do Tetrahymena aumentou significativamente a meia vida das
leveduras! Elizabeth ganhou em 2009, o Prémio Nobel de Medicina, junto a dois outros
pesquisadores (Jack e sua orientada Carol) trabalhando com telomerases. Qual o papel

desta enzima? Por que ela é considerada uma transcriptase reversa?

5. (2,0) Em trabalho experimental cuidadosamente delineado, uma equipe de pesquisa
analisou uma populacdo de isépodes da espécie Amadillidium vulgare ao longo de 10
geragOes. Os pesquisadores analisaram um loco dialélico ligado ao sexo e verificaram
que os valores adaptativos permaneciam constantes ao longo das geragdes, os quais
foram calculados em wAA = 1; wAa = 1; waa = 1; wAW = 1; waW = 0. Verificaram-se
ainda que o tamanho da populacdo permaneceu em N = 1000 ao longo das geracdes e
que, em Gy, pfo = pmp = 0,5. Sabendo-se que A. vulgare apresenta o sistema sexual ZW,

pede-se:

5.1 Esboce um grafico, considerando os eixos das ordenadas = p (frequéncia
alélica) e das abscissas = t (tempo). Indique unidades, quando necessdrio, e

especifique as curvas relativas a machos e fémeas. (0,5)



5.2 Analise e discuta as curvas obtidas no grafico do item "a". (0,5)

5.3 Essa populagdo encontrava-se em equilibrio para genes ligados ao sexo em

Gs? Justifique sua resposta. (0,5)

5.4 Como é possivel verificar se esta populacdo estava em equilibrio de Wright

em Go? (0,25). Demonstre sua resposta com as varidveis adequadas. (0,25)

6. (2,0) Em trabalho publicado recentemente, por Anseeuw et al., intitulado “Extensive
Introgression among Ancestral mtDNA Lineages: Phylogenetic Relationships of the
Utaka within the Lake Malawi Cichlid Flock” (International Journal of Evolutionary
Biology, Volume 2012, Article ID 865603, 9 pages doi:10.1155/2012/865603), |é-se o

resumo a seguir:

“Apresentamos uma andlise filogenética de Utaka, um grupo taxonémico informal de
espécies de ciclideos do Lago Malawi. Analisamos dados tanto de DNA nuclear como
de mtDNA de cinco espécies de Utaka representando dois (Copadichromis e Mchenga)

dos trés géneros de Utaka. Dentre trés das cinco espécies analisadas, encontramos



duas linhagens muito divergentes de mtDNA. Essas linhagens estdo bastante
difundidas e ocorrem em simpatria co-especificamente em diferentes areas do lago.
Em um contexto taxonOmico mais amplo, incluindo representantes dos principais
grupos da fauna de ciclideos do Lago Malawi, encontramos que uma dessas linhagens
agrupa-se com o clado de mtDNA de non-Mbuna, enquanto a outra forma um clado
separado derivado da base da radia¢do de ciclideos do Lago Malawi. Esta segunda
linhagem foi encontrada unicamente em individuos de Utaka, principalmente em
espécimes de Copadichromis sp. “virginalis kajose”. Por outro lado, os genes nucleares
analisados ndo apresentaram tracos de divergéncia intraespecifica. Sugerimos que a
discrepancia entre as assinaturas do mtDNA e do DNA nuclear é melhor explicada por
um evento passado de hibridizacdo, no qual o mtDNA de outra espécie tenha sofrido

n -n

introgressdo no patrimonio genético de Copadichromis sp. “virginalis kajose”.

Dentre os resultados descritos no artigo, o autores apresentam uma arvore

filogenética, representada a seguir:



EF647578 Copadichromis quadrimaculatus
AY911735 Ctenopharynx intermedius
EF647260 Copadichromis sp. “virginalis kajos¢’
EF647474 Copadichromis borleyi
EF647570 Copadicliromis sp.“meta”
EF647322 Copadichromis chrysonotus
EF647349 Copadichromis quadrimaculatus
AY913942 Protomelas taeniolatus Non-Mbuna
AY911839 Stigmatochromis modestus
AY911804 Otopharynx brooksi
EF647439 Mchenga eucinostomus
EF647581 Mchienga eucinostomus
EF647569 Copadichromis cyaneus
EF647579 Copadichromis quadrimaculatus
AF298977 Lethrinops furcifer
——AY911802 Otopharynx argyrosoma
MEAFN”” Astatotilapia calliptera
I L—AY911722 Astatotilapia calliptera
U12547 Petrotilapia sp.
AY911793 Melanochromis elastodema
AY911794 Melanochromis elastodema
AY911787 Lethrinops polli Mbuna
AYQ!1812 Maylandia callainos
AY911775 Lethrinops altus
AY911790 Labeotropheus trewavasae
0.70 AF298947 Aulonocara sp.“gold”
0.98 AY911806 Petrotilapia sp."yellow"”
AY911833 Rlamphochromis sp.“maldeco”
AY911828 Rhamphochromis longiceps Riamphochromis spp.
AY911825 Rlamphochromis leptosoma
AY911824 Rhamphochromis leptosoma
AF298918 Diplotaxodon limnothrissa
AY911751 Diplotaxodon greerwoodi
AF298936 Diplotaxodon similis
AY911746 Diplotaxedon argenteus
1 1 AY911744 Diplotaxodon apogon
AY911758 Diplotaxodon limnothrissa
AY911738 Copadichromis sp. “virginalis kaduna”
AY911739 Copadichromis sp.“virginalis kaduna®
0.73| AF298944 Copadichromis virginalis
0.87 | _tEF211940 Copadichromis sp.“virginalis kajos¢’ | Virginalis clade
EF647435 Copadichromis quadrimaculatus
EF647245 Copadichromis sp.“virginalis kajos¢”
EF647577 Copadichromis trimaculatus
AF298906 Astatotilapta burtons
AF213615 Astatoreochromis alluaudi Qutgroup
AF213618 Astatoreochromis alluaudi
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“Figura 3: Reconstrugao filogenética por Maxima Verossimilhanga envolvendo
espécimes do estoque de ciclideos do Lago Malawi e baseada na sequéncia completa
da regido controle do mtDNA (D-Loop). ... Astatoreochromis alluaudi e Astatotilapia

burtoni representam os grupos externos. Escala da barra: substituicdes por sitio.”



Analise os resultados obtidos por Anseeuw et al. (2012) cuidadosamente e responda

ao que se pede:

6.1 Justifiqgue, biologicamente, porque os autores levantaram a hipdtese de

introgressao no caso das espécies de ciclideos de Utaka no Lago Malawi. (1,1)

6.2 Descreva o algoritmo empregado pelos autores para a reconstrugao

filogenética apresentada no artigo. (0,4)

6.3 Qual a fungdo de Astatoreochromis alluaudi e Astatotilapia burtoni nas

analises? (0,2)

6.4 A que os autores se referem com a observacao “derivado da base da radiacado
de ciclideos do Lago Malawi”? (0,15) Como esse tipo de processo evolutivo

pode ser explicado? (0,15)



