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-- CONHECIMENTOS ESPECIFICOS --

Em um estudo comparativo entre uma planta nativa
(espécie A) e uma geneticamente modificada a partir da espécie
A, com dele¢do de um unico gene, foi realizada uma andlise
protedmica compartiva por LC-MS/MS. O banco de dados
utilizado para a identificacdo de proteinas continha todas as

sequéncias conhecidas da familia taxondmica da espécie A.

A partir dessa situacdo hipotética, julgue os itens a seguir.

76 Na situagdo em questfo, espera-se encontrar diferenga de
abundincia em uma unica proteina, na analise protedmica
de descoberta.

77 Espera-se encontrar sequéncias redundantes no banco de
dados utilizado.

78 A quantificagdo de proteinas no referido estudo depende da
comparagdo da massa molecular da soma dos ions detectados
e da massa molecular da proteina presente no banco de
dados.

79 Se a abordagem utilizada for do tipo SRM (selected reaction
monitoring), serd feito o monitoramento de transi¢des
predefinidas de ions, adequado para a validagdo de alvos

especificos identificados previamente.

Determinado projeto de pesquisa prevé andlises
transcriptomica, metabolomica e protedmica de uma espécie de
organismos unicelulares, bem como a caracterizacdo
metagenomica do ambiente de ocorréncia natural dessa espécie.
Durante o preparo para as analises, as células foram mantidas em
duas condi¢des diferentes, denominadas A e B. O estudo
morfoldgico dos microrganismos mostrou que o tamanho celular
médio ¢ de 15um, com células nucleadas e elevada

complexidade de organelas citoplasmaticas.

Considerando as informagdes precedentes, julgue os itens que se

seguem.

80 A detecgiio de modificagdes pos-traducionais em enzimas

regulatérias pode elucidar possiveis diferencas nas
abundancias de metabdlitos, mesmo que as abundancias das

enzimas ndo estejam alteradas.

81 Microarrays sdo a principal ferramenta para analise de dados

metagendmicos.

82 Na situagfio apresentada, a andlise por citometria de fluxo

que  mostre fluorescéncia  apds exposi¢do  a
1,2,3-dihidrorodamina pode ser consequente a presenca de

espécies reativas de oxigénio intracelulares.

83 O aumento da abundancia de um transcrito na condicéo A,
em relagdo a B, e a diminui¢do da abundéncia da proteina
correspondente & traducdo do mesmo transcrito indicam

seguramente a ocorréncia de erro experimental.

Um pesquisador esta investigando o uso de ferramentas de
bioinformatica para otimizar a edi¢do genética via CRISPR/Cas9
em células humanas. Ele utiliza dados transcriptdmicos (RNA-seq)
e simulagdes de dindmica molecular para prever off-targets. Além
disso, o pesquisador aplica algoritmos de machine learning para
modelar a eficiéncia de guias de RNA (sgRNAs).

Tendo em vista a situagfo hipotética apresentada, julgue os itens

subsequentes.

84 O uso de biologia sintética pode tornar os sistemas CRISPR

mais seguros.

85 O alinhamento de sequéncias via BLAST ¢ irrelevante para
identificar regides homologas que possam causar off-targets
no CRISPR.

86 Modelos de machine learning que integram dados
gendmicos, transcriptdmicos e epigendmicos sdo usados para

prever eficiéncia de sgRNAs.

87 Dados de RNA-seq podem auxiliar na sele¢do de sgRNAs
especificos para tecidos com alta expressdo génica.

88 Protedmica é a principal técnica Omica utilizada para validar

off-targets de edigdo genética.

Em determinado projeto de biotecnologia vegetal, culturas
celulares de Arabidopsis thaliana sdo utilizadas para produzir
metabolitos secundarios em biorreatores. O processo envolve
ajustes de parametros, como oxigenagdo, pH e andlise de fluxo

metabdlico via modelagem computacional.

Tendo como referéncia as informag¢des precedentes, julgue os
itens seguintes, acerca das estratégias a serem empregadas para a

execucdo do projeto apresentado.

89 Para beneficiar a cultura de células vegetais em suspensdo, é
correto inserir reguladores de crescimento, como auxinas e

citocininas.

90 Recomenda-se utilizar gene guns para transformagfo de
células vegetais, e nfo a eletroporagdo, pois esta técnica é

empregada apenas para estudos com procariotos.

91 Para o projeto apresentado, biorreatores do tipo fed-batch
sdo os mais adequados, enquanto os do tipo continuo so
inadequados para evitar estresse celular por substrato

limitante.
92 A analise de fluxo metabdlico (FBA) ¢ amplamente vidvel
para o projeto em questdo, porém, requer dados de

transcriptomica para modelar redes metabdlicas.
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Julgue os préximos itens, relativos a
bioenergético de subprodutos e residuos.

93 Em relacfio ao aproveitamento bioenergético de residuos, o
custo de pré-tratamento é uma vantagem econdmica, pois
permite que os residuos sejam convertidos diretamente em
energia, sem necessidade de modificagdes adicionais, o que
reduz significativamente os custos de produg@o.

94 A recuperagdo de energia de subprodutos e residuos &
amplamente representada por técnicas como incineragdo de
residuos, gaseificagdo, pirdlise e digestdo aerobica.

95 Acgucares originarios da hemicelulose sdo mais facilmente
fermentaveis, particularmente na produgdo de etanol, em
comparag@o com agucares derivados da celulose-glicose.

96 Residuos bioldgicos ricos em 4gua sdo propicios a uma
recuperacdo energética mais adequada por meio da digestdo
anaerobica do que pela incineragéo.

aproveitamento

Tendo em vista os recentes avangos da inteligéncia artificial na
bioinformatica, julgue os itens a seguir.

97 As redes neurais convolucionais sdo amplamente utilizadas
em bioinformatica para o processamento de sequéncias
gendmicas, pois sua arquitetura permite capturar relacdes
temporais e de longo alcance nas sequéncias de DNA, de
forma similar ao que ocorre no processamento de séries
temporais.

98 Enquanto a predicdo de sequéncias de proteinas ¢ uma
abordagem de aprendizado de maquina que utiliza métodos
de extragdo de caracteristicas para identificar padrdes em
sequéncias bioldgicas, a baseada em aprendizado profundo
extrai automaticamente caracteristicas profundas e
informagdes contextuais das proteinas, o que resulta em
melhoria significativa na precisdo das predigdes.

99 Na deteccdio e na classificagdo de elementos transponiveis
por aprendizado de maquina, o conjunto de dados pode ser
altamente desequilibrado, o que torna inadequadas algumas
métricas, como precisdo e curvas ROC (receiver operating
characteristic).

Acerca das tecnologias de melhoramento de precisdo, julgue os
itens a seguir.

106 Enquanto a predigdo gendmica foca em um niimero limitado
de marcadores associados a caracteristicas especificas, a
selecdo assistida por marcadores, por outro lado, utiliza
milhares de marcadores distribuidos por todo o genoma,
tecnologia mais adequada para caracteristicas complexas.

107 A edigfo génica por meio da fusfo de um concatémero de
dedo de zinco a uma enzima de clivagem de DNA (nuclease)
resulta em estruturas que funcionam como se fossem
tesouras moleculares capazes de modificar sequéncias de
DNA especificas reconhecidas.

108 A precisdo do mapeamento de QTLs (quantitative trait loci)
depende da densidade de marcadores moleculares e do
tamanho da populacdo estudada, e a alta taxa de
recombinagdo genética pode reduzir a resolugdo do
mapeamento.

109 A seleg@o assistida por marcadores (SAM) é uma técnica
usada no melhoramento de plantas e animais para escolher
individuos com caracteristicas desejaveis antes de elas se
manifestarem fisicamente; o desequilibrio de ligagdo (DL) ¢é
um fator critico, que pode afetar a precisdo da SAM,
especialmente em populagdes com pouca diversidade
genética, nas quais o DL € mais extenso e pode levar a falsas
associagoes.

110 A integragdo de GWAS (genome wide association studies)
com dados epigendmicos e transcriptdmicos permite refinar
a identificag@o de variantes funcionais.

Acerca de modelagem computacional e inteligéncia artificial
aplicada a biologia, julgue os itens subsecutivos.

100 Redes neurais graficas sdo ferramentas importantes na
modelagem de vias metabdlicas e utilizam métodos, como
random forest ¢ XGBoost, para prever rea¢cdes enzimaticas e
detectar relagdes entre metabdlitos.

101 Aprendizado de maquina tem sido utilizado para substituir
métodos estatisticos convencionais, inclusive regressdo
linear e modelagem estatistica baseada em minimos
quadrados parciais, em modelagens de vias metabolicas.

102 Considerando-se uma quantidade limitada de dados de
compostos quimicos, altamente estruturados, métodos
especializados de aprendizado de maquina sd3o mais
eficientes para extrair caracteristicas relevantes desses dados
do que redes neurais profundas.

No que se refere a quimica de produtos naturais, julgue os itens a

seguir.

103 Os produtos naturais s@o estruturalmente otimizados pela
evolugdo para exercer fungdes bioldgicas particulares, como
a regulacdo de mecanismos de defesa endogenos e a
interagdo com outros organismos.

104 Os metabdlicos secundarios vegetais podem ser classificados
em trés grupos principais, com base em suas origens
biossintéticas: terpenoides, alcaloides e fenilpropanoides.

105 Os flavonoides e os terpenoides sdo duas classes de
metabolitos secundarios sintetizados por vias metabolicas
distintas, sendo os primeiros derivados da condensacdo de
unidades de acetato, pela policetideo sintase, e os ultimos
sintetizados por meio da condensagdo de unidades
isoprénicas, mediadas por enzimas terpene sintases.
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