








1.) A imagem abaixo representa a estrutura de uma região hipotética do genoma 

humano, onde a linha cinza escura representa uma fita simples de DNA e a linha cinza 

clara representa outra fita simples de DNA. As duas fitas estão pareadas uma à outra 

por ligações de hidrogênio (não mostradas). Os retângulos pretos indicam elementos 

de sequência codificados por esse DNA. Uma pequena região do éxon 1 está ampliada, 

mostrando a sequência de DNA da fita escura (superior).  

 

 

 

Sobre esse esquema, responda cada uma das perguntas da maneira mais objetiva possível, no 

máximo com uma frase: 

A. Quando uma célula for se dividir, quais regiões desse esquema serão replicadas? 

 

TODAS.  

Para esclarecer, isso inclui a origem de replicação e regiões à esquerda (chamada 

montante) da origem e à direita (chamada jusante) do terminador- replicação é uma 

cópia de TUDO.  

 

B. Se uma forquilha de replicação que tenha sido iniciada a partir da origem indicada no 

esquema replicar a porção “promotor” desse esquema, a fita cinza claro (inferior) será 

copiada de maneira contínua ou descontínua? Justifique brevemente sua escolha. 

 

Contínua. A forquilha de replicação sairá da origem de replicação em direção ao 

promotor (em direção à direita no esquema). Como a fita cinza claro (3´->5´) servirá de 

molde para síntese de uma fita antiparalela (portanto 5´-> 3´) e a extremidade em que 

ocorre a síntese de DNA é a extremidade 3´OH, a síntese terá a mesma direção do 

movimento da helicase. 

 

C. Quando o gene indicado no esquema for expresso, quais dos elementos indicados no 

esquema serão transcritos?  

 

Éxon1, Intron1, Éxon2, Intron2, Éxon3, Intron3, Éxon4, Intron4, Éxon5  

(esclarecendo – isso não inclui o promotor ou terminador) 

Alguns alunos se confundiram com a palavra “expresso” – expressão é tudo que ocorre 

com o gene entre a sequencia de DNA e a proteína ativa, incluindo a transcrição, o 



processamento do RNA e a eventual tradução. Não confundir “expressão” com 

“tradução”.  

 

D. Durante a transcrição desse gene, qual das fitas (claro ou escuro) servirá de molde 

para a RNA polimerase? Justifique brevemente sua escolha 

 

A síntese de RNA ocorre na extremidade 3´OH do RNA nascente. Portanto, o RNA 

nascente terá polaridade (5´->3´), necessitando de uma fita (3´-> 5´) como molde. No 

esquema essa é a fita cinza claro.  

 

E. Um RNA mensageiro produzido a partir desse gene em células musculares contém 

quatro (e apenas quatro) dos elementos indicados no esquema. Indique uma 

sequência plausível de elementos e justifique brevemente sua escolha.  

 

O RNA transcrito (contendo todos os exons e introns) sofrerá splicing, que da maneira 

canônica levaria a um RNA mensageiro com os cinco éxons. Como só há quatro 

elementos, deve ter havido splicing alternativo. Há varias respostas plausíveis, uma 

delas seria algum tipo de exon skipping (Exon1, Exon2, Exon4, Exon5), outra 

possibilidade seria algo com inclusão de um íntron (Exon1, intron1, exon2, exon5).  

(muitos alunos fizeram ex1, ex2, ex3, ex4 – tecnicamente isso não é splicing 

alternativo, mas algo chamado terminação alternativa, que nós não falamos na aula, 

portanto foi dado como correto) 

 

F.  O códon iniciador desse gene se encontra no éxon 1 desse gene. Usando a sequência 

apresentada e o código genético disponibilizado ao final da questão, “traduza” os 

primeiros 5 aminoácidos da proteína formada.  

 

O códon iniciador é ATG (posição 10 da sequencia), dando origem a Met.  

CTA (ou CUA no RNA) = Leu 

GAG = Glu 

TGG (ou UGG no RNA)= Trp 

GAT (GAU) = Asp 

 

G. Na região marcada com uma linha pontilhada há uma repetição de três códons 

idênticos em sequência. Considerando o quadro de leitura definido na pergunta acima, 

qual aminoácido é traduzido? Qual a sequência da alça de anti-códon do tRNA que 

será utilizado para tradução destes três códons idênticos (indique extremidades 3´ e  

5´ da sequência proposta)? 

 

Seguindo o quadro de leitura acima, os códons dessa região serão  ACG, ACG, ACG, 

portanto levando à sequencia de aminoácidos Thr-Thr-Thr. A alça do anti-codon do 

tRNA deve ser complementar ao códon 5´-ACG-3´, portanto seria 3´-UGC-5´. 

 

H. Imagine que o gene QBQ0313 do esquema é regulado pelo fator de transcrição 

HOXA1, que é ativado em algumas células durante o desenvolvimento embrionário e 

determina células que formarão a parte posterior do cérebro. Descreva a sequência de 

eventos que permitem que a proteína HOXA1 aumente os níveis da proteína QBQ0313 



nestas células, indicando a região do esquema acima que está envolvida nesse 

processo.  

Se HOXA1 é um fator de transcrição, ele deve se ligar ao promotor do gene QBQ0313 e 

de alguma maneira favorecer o recrutamento da RNA polimerase para aquela região 

ou então facilitar a ativação da RNA polimerase, aumentando a transcrição do gene 

QBQ0313. De uma maneira simplista, mais transcrição leva à produção de mais RNA, 

que, após processamento, vira mais RNA mensageiro. Havendo mais RNA mensageiro, 

haverá mais tradução desse mRNA para proteína, aumentando os níveis da proteína 

QBQ0313.  

 

I. Escreva a seguir a sequência de dois primers de 20 nucleotídeos cada que poderiam 

ser utilizados para amplificar por PCR toda a sequência do éxon 1 do gene QBQ0313 

mostrada em detalhe (na porção ampliada) da figura acima, indicando extremidades 5´ 

e 3´ dos primers. 

O primer forward terá a mesma sequencia do início da região alvo, portanto  

5´ GCGTCAGCGATGCTAGAGTG 3´. Ele irá anelar na fita cinza claro, com a extremidade 

3´OH apontada para a direita, de maneira que uma DNA polimerase copie a região desejada.  

O primer reverso deve ser complementar à região final (mais á direita) da sequencia-alvo: 

3´ CTATCTGTCTTCCTTCTAAT 5´ (pode ser escrito na direção contrária 5´->3´, desde que a 

sequencia esteja correta). Este primer irá anelar com a fita cinza escura, com a extremidade 

3´OH apontada para a esquerda.  

 

J. Você recebeu duas amostras, uma contendo DNA humano e outra contendo DNA de 

uma bactéria, mas os tubos estão sem identificação. Se você realizar um PCR usando 

os primers acima em cada uma dessas duas amostras, desenhe o resultado esperado 

no gel de agarose abaixo (assumindo que a amostra humana está no tubo 1 e o PCR 

tenha funcionado corretamente):  

 

 



Os primers da questão acima irão amplificar um produto de PCR de 60bp (o 

tamanho inteiro da região apresentada – incluindo a porção onde os primers anelam). 

Como essa sequencia é humana, no tubo 1 deve haver uma banda de 60bp (pouco 

acima do 50bp). Já a amostra de bactéria não tem DNA humano, portanto não haverá 

produto de PCR e não haverá banda no tubo 2.  

 

 

 

 

 

 


