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INSTRUCOES =X FAURGS

Fundacdo de Apoio da Universidade Federal do Rio Grande do Sut

Verifique se este CADERNO DE QUESTOES corresponde ao Processo Seletivo para o qual vocé esta
inscrito. Caso ndo corresponda, solicite ao Fiscal da sala que o substitua.

Esta PROVA consta de 25 (vinte e cinco) questdes objetivas.

Caso o CADERNO DE QUESTOES esteja incompleto ou apresente qualquer defeito, solicite ao Fiscal da
sala que o substitua.

Para cada questéo objetiva, existe apenas uma (1) alternativa correta, a qual devera ser assinalada na
FOLHADE RESPOSTAS.

O candidato que comparecer para realizar a prova nao devera, sob pena de ser excluido do certame,
portar armas, malas, livros, maquinas calculadoras, fones de ouvido, gravadores, pagers, notebooks,
telefones celulares, pen drives ou quaisquer cutros tipos de aparelhos eletrbnicos, nem utilizar véus,
bonés, chapéus, gorros, mantas, lengos, aparelhos/préteses auditivas, 6culos escuros, ou qualquer outro
adereco que Ihes cubra a cabega, 0 pescoco, os 0lhos, 0s ouvidos ou parte do rosto, exceto em situagoes
autorizadas pela Comissdo do Concurso e/ou determinadas em lei. Os relégios de pulso serdo
permitidos, desde que permanecam sobre a mesa, a vista dos fiscais, até a conclusao da prova.
(conforme subitem 7.10 do Edital de Abertura)

E de inteira responsabilidade do candidato comparecer ao local de prova munido de caneta
esferografica, preferencialmente de tinta azul, de escrita grossa, para a adequada realizagao de sua
Prova Escrita. Ndo sera permitido o uso de lapis, marca-textos, réguas, lapiseiras/grafites e/ou
borrachas durante arealizagao da prova. (conforme subitem 7.15.2 do Edital de Abertura)

Nao sera permitida nenhuma espécie de consulta em livros, codigos, revistas, folhetos ou anotagdes, nem
o uso de instrumentos de calculo ou outros instrumentos eletronicos, exceto nos casos em que forem pre-
estabelecidos no item 13 do Edital. (conforme subitem 7.15.3 do Edital de Abertura)

Preencha com cuidado a FOLHA DE RESPOSTAS, evitando rasuras. Eventuais marcas feitas nessa
FOLHA a partir do nimero 26 serdo desconsideradas.

Ao terminar a prova, entregue a FOLHADE RESPOSTAS ao Fiscal da sala.

A duracdo da prova € de duas horas e trinta minutos (2h30min), ja incluido o tempo destinado ao
preenchimento da FOLHA DE RESPOSTAS. Ao final desse prazo, a FOLHA DE RESPOSTAS sera
imediatamente recolhida.

O candidato somente podera se retirar da sala de prova uma hora (1h) apés o seu inicio. Se quiser
levar o Caderno de Questoes da Prova Escrita, o candidato somente podera se retirar da sala de
prova uma hora e meia (1h30min) apés o inicio. O candidato nao podera anotar/copiar o gabarito de
suas respostas de prova.

Apos concluir a prova e se retirar da sala, o candidato somente podera utilizar os sanitarios nas
dependéncias do local de prova se for autorizado pela Coordenagao do Prédio e se estiver
acompanhado de um fiscal. (conforme subitem 7.15.6 do Edital de Abertura)

Ao concluir a Prova Escrita, o candidato devera devolver, obrigatoriamente, ao fiscal da sala a Folha de
Respostas (Folha Optica). Se assim n&o proceder, sera excluido do Processo Seletivo. (conforme subitem
7.15.8 do Edital de Abertura)

A desobediéncia a qualquer uma das recomendagdes constantes nas presentes instrugbes podera
implicara anulagao da prova do candidato.
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GF® Em um estudo, foram obtidos dados de expressdo génica

de 37.420 genes para um conjunto de 500 amostras de
células. O objetivo do estudo é identificar genes que
estdo envolvidos na regulacdo de um processo biold-
gico especifico e posteriormente induzir um modelo
preditivo. As amostras de células foram coletadas de
dois grupos de individuos, um grupo saudavel (400
amostras) e um grupo com uma doenga especifica (100
amostras). Qual dos seguintes algoritmos de aprendi-
zado de maquina é o mais adequado para extracao de
um modelo l6gico-matematico e indugdo de um modelo
preditivo a partir desse conjunto de dados?

(A) Redes neurais convolucionais.
(B) Regressao logistica multinomial.
(C) Redes neurais artificiais feedforward.

(D) DBSCAN (Density-Based Spatial Clustering of
Applications with Noise).

(E) Random Forest Feature Elimination.

Considere um arquivo em formato Extensible Markup
Language (XML) (arquivo.xml) contendo as seguintes
informag0es sobre uma rede regulatdria:

<network>
<gene id="0CA2">
<regulacao>
<tipo>Ativacao</tjpo>
<fator_transcricional>FT1</fator_transcricional>
</regulacao>
</gene>
<gene id="HERC2">
<regulacao>
<tipo>Repressao</tipo>
<fator_transcricional>FT2</fator_transcricional>
</regulacao>
</gene>
</network>

Qual dos seguintes comandos BASH utiliza expressdes
regulares e que, ao ser executado, em um terminal
Linux, retorna apenas o nome dos genes (OCA2 e
HERC2) do referido arquivo XML?

(A) grep -oE '\"(\w+)\"" arquivo.xml
(B) grep '\"(\w+)\"" arquivo.xml

(C) grep -o "\(\w+)\' arquivo.xml
(D) grep -P "\"(\w+)\"" arquivo.xml
(E) grep -0S '\"(\w+)\"" arquivo.xml

X FAURGS
kX Considere um arquivo no formato VCF (Variant Call

Format) que contém informagbes sobre SNPs (single
nucleotide polymorphisms) de um conjunto de 1.000
amostras. Cada SNP é representado por uma linha no
arquivo, e cada linha contém informacOes sobre a
posicao do SNP, o identificador do SNP (rsID), os alelos
referéncia e os alelos alternativos, e as informacgoes
genotipicas para cada amostra. Ao usar a linguagem de
programacao Python para implementar uma estrutura
de dados que permita a manipulacao das informa-
¢Oes, qual das seguintes alternativas apresenta a
implementagdao de uma estrutura de dados mais
adequada para armazenar todas as informagdes?

(A) Uma lista de dicionarios, onde cada dicionario
representa um SNP e contém as informacdes
relevantes como chaves.

(B) Um dicionario onde as chaves sdo as posicdes dos
SNPs e os valores sdo os alelos alternativos.

(C) Uma tupla para cada amostra contendo as infor-
macoes de posicao do SNP, o identificador do SNP
(rsID) e os alelos referéncia.

(D) Uma classe chamada SNP com atributos para cada
informagao presente em uma linha do arquivo VCF
e uma lista de instancias dessa classe para repre-
sentar todos os SNPs.

(E) Uma estrutura de dados baseada em grafos para
armazenar todas as informacdes das amostras.
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era avaliar a composi¢ao do microbioma e do resistoma
no trato intestinal de modelos animais submetidos a
tratamentos com probidticos associados ou ndo a drogas
antimicrobianas convencionais. Duas diferentes drogas
foram testadas associadas ou ndo a um produto
probidtico. Ao todo, cinco grupos experimentais foram
formados, sendo que cada grupo continha 20 animais.
Amostras de fezes, no momento da eutanasia, foram
coletadas individualmente, processadas, e o DNA
metagendmico foi sequenciado em uma plataforma de
NGS (Next Generation Sequencing). A fim de se atingir
o principal objetivo do experimento, a estratégia meto-
doldgica de sequenciamento mais adequada

(A) é a realizagdo do sequenciamento das amostras
pela estratégia de Shotgun, em uma profundidade
a partir de 10.000.000 de reads, pois possibilitara,
com alta confiabilidade, a taxonomia em nivel
de espécie e a identificacdo precisa da colegao
de genes de resisténcia a antimicrobianos.

(B) é a realizagdo do sequenciamento das amostras
pela estratégia de amplificacdo e sequencimento
de amplicons, pois permitira a identificacdo do
microbioma presente nas fezes dos animais
apresentando a taxonomia em nivel de espécie para
procariotos e eucariotos, assim como a identificacdo
de virus e a determinacao dos genes de resisténcia
a antimicrobianos.

(C) é o sequenciamento de amostras pela estratégia
de Shotgun, a depender da profundidade e da
qualidade das reads geradas, pois possibilitardo a
determinacdo taxonémica do microbioma em nivel
de espécie e a identificacdo de genes de resisténcia
a antimicrobianos.

(D) é o sequenciamento de amplicons, levando em conta
0 custo e o tempo dispendidos nas analises, cons-
truindo quatro bibliotecas para cada amostra: uma
com amplicons bacterianos, uma com amplicons
eucarioticos, uma com amplicons virais e uma com
amplicons de genes marcadores de resisténcia a
antimicrobianos.

(E) é o emprego do sequenciamento por Shotgun,
para assim identificar o microbioma, associado
ao sequenciamento de amplicons, para identificar
o resistoma.

FAURGS — HCPA - Edital 07/2023

X FAURGS
(¥ Foi realizado um experimento cujo principal objetivo

(E} Ao realizar operacdes avancadas de manipulacdo e
analise de grandes conjuntos de dados, qual das alter-
nativas apresenta a abordagem mais eficiente e eficaz
para processar dados na linguagem de programacao R?

(A) Utilizar apenas estruturas de dados padrao, como
data frames e listas, para armazenar € manipular
os dados.

(B) Utilizar o Pacote h20 para manipulagdo de dados,
aplicando funcdes como filter, mutate, e group_by.

(C) Utilizar o Pacote data.table para realizar operacdes
de manipulacdo de dados, aproveitando a eficiéncia
e a velocidade oferecidas por essa ferramenta.

(D) Utilizar lagos de repeticao for e while para percorrer
os dados e realizar as operagdes necessarias.

(E) Utilizar o Pacote caret para manipulagdo e analise
dos dados, incluindo Pacotes como dplyr, ggplot2
e purrr.

m Considere um projeto de pesquisa que envolve o proces-
samento de dados WGS (Whole Genome Sequencing)
de 100.000 individuos (genoma humano). Todas as
amostras foram sequenciadas usando tecnologia WGS
Illumina. O arquivo bruto (raw data) de uma Unica
amostra possui aproximadamente 10 GB (gigabytes)
de tamanho. Os dados sdo complexos, e as analises a
serem realizadas possuem alto custo computacional em
termos de processamento e uso de grandes quantidades
de memoria RAM. Qual das seguintes arquiteturas de
computacdo em nuvem (cloud computing) é a mais
adequada para execucdo do projeto e obtencao dos
resultados?

(A) Uma arquitetura de computacdo em nuvem baseada
em contéineres, por conta do alto desempenho.

(B) Uma arquitetura de computacdo em nuvem baseada
em microsservicos, por conta da alta flexibilidade.

(C) Uma arquitetura de computacdo em nuvem baseada
em virtualizagdo, por conta da possibilidade de
criagdo de maquinas heterogéneas.

(D) Uma arquitetura de computagao em nuvem baseada
em GPU (graphics processing unit), por conta
do alto desempenho e da flexibilidade.

(E) Uma arquitetura de computacdo em nuvem baseada
em computacgdo distribuida, por conta da escalabi-
lidade.

ﬁ@ PS 49 — ASSISTENTE | (Assistente de Pesquisa em Bioinformatica)



nucleotideos mantido pelo National Center for Biotechno-
logy Information (NCBI), dos Estados Unidos. E o maior
banco de dados de sequéncias bioldgicas do mundo,
armazenando sequéncias de nucleotideos de uma
ampla variedade de organismos, incluindo bactérias,
archaea, fungos, plantas, animais e humanos. Qual dos
seguintes modelos de banco de dados é mais adequado
para o armazenamento de sequéncias bioldgicas orga-
nizadas de forma estruturada?

(A) Modelo relacional.

(B) Modelo NoSQL baseado em grafos.

(C) Modelo hierarquico.

(D) Modelo NoSQL baseado em familia de colunas.
(E) Modelo NoSQL baseado em chave-valor.

X FAURGS
O GenBank é um banco de dados de sequéncias de

(F) A Lei Geral de Protecio de Dados (LGPD) (Lei n°

13.709/2018) determina o0 modo e as condigbes em
que os dados pessoais podem ser tratados, define
hipéteses de tratamento, os direitos dos titulares, as
obrigacbes e as consequéncias. E permitido o trata-
mento de dados pessoais sensiveis sem fornecimento
de consentimento do titular, nas hipoteses em que for
indispensavel para as situacoes nas alternativas abaixo,
EXCETO em uma delas. Assinale-a.

(A) Tratamento compartilhado de dados necessarios a
execucao, pela administracdo publica, de politicas
publicas previstas em leis ou regulamentos.

(B) Tutela da saude, exclusivamente, em procedimento
realizado por profissionais de salde, servicos de
salde ou autoridade sanitaria.

(C) Realizacdao de estudos por 6rgdo de pesquisa,
garantida, sempre que possivel, a anonimizagdo
dos dados pessoais sensiveis.

(D) Protecdo da vida ou da incolumidade fisica do titular
ou de terceiro.

(E) Cumprimento de deveres legais, morais ou regula-
torios pelo controlador.

m Sobre os conceitos em epigenética, assinale com V
(verdadeiro) ou F (falso) as seguintes afirmacoes.

( ) Uma variante epigenética ndo é uma variacao
genética, porém pode ser herdada pelas proximas
geracoes.

( ) Uma variante epigenética € uma variacdo genética,
pois altera a sequéncia de DNA, sendo herdada
pelas préximas geracoes.

( ) Uma variante epigenética determinara de modo
irreversivel uma mudanca fenotipica.

( ) Uma variante epigenética ndo esta relacionada a
expressao de fendtipos, mas sim a mudancgas
genéticas herdaveis.

A sequéncia correta de preenchimento dos parénteses,
de cima para baixo, €

(A) V-F-V-F
(B) F=F-V-V
(C)F-V-V-F
(D) V-F-F—F
(E) V-V-F-V

m Considerando a Lei n® 8.080/1990, que dispde sobre
as condicOes para a promogao, prote¢ao e recuperacao
da saude, a organizagao e o funcionamento dos servigos
correspondentes e da outras providéncias, no que se
refere a assisténcia terapéutica e da incorporagdo de
tecnologia em salde, considere os itens abaixo.

I - Os critérios para o diagndstico da doenga ou do
agravo a saude.

II - O tratamento preconizado, sem referéncia a
posologias.

III- Os mecanismos de controle clinico.

IV - O acompanhamento e a verificacao dos resultados
terapéuticos a serem seguidos pelos pacientes.

Quais dos itens acima um protocolo clinico e diretriz
terapéutica deverao conter?

(A) Apenas III.

(B) Apenas I e III.
(C) Apenas Il e 1IV.
(D) Apenas III e IV.
(E) ApenasI, Il elV.

FAURGS — HCPA - Edital 07/2023
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microbiano da pele de colaboradores de diferentes
setores de um hospital publico foi realizado. Ao todo
foram coletados suabes de pele de 300 colaboradores,
sendo trés sitios de coleta, totalizando 900 amostras.
Considere os itens abaixo sobre o processamento dos
dados obtidos, a partir de sequenciamento por
Shotgun.

I - A determinacdo no raw dataset da qualidade das
bases sequenciadas, sequida da identificacao e
eliminagao de contaminantes.

II - A determinacao nos contigs da qualidade das bases
sequenciadas, seguida da identificacdo e eliminagdao
de contaminantes.

III- A classificagdo taxondmica das sequéncias contra
um conjunto de dados privado construido pelo
proprio pesquisador.

IV- A classificagdo taxon6mica da montagem, para
posterior quantificacdo das ASVs (amplicon sequence
variant), e observagao dos indices de diversidade
para cada amostra.

Quais esse processamento de dados deve prever?

(A) Apenas L.

(B) Apenas V.

(C) ApenasIelV.
(D) Apenas II e III.
(E) Apenas I, II e III.

X FAURGS
FER Um estudo randomizado buscando identificar o perfil

Um pesquisador pretende utilizar o banco de dados
Ensembl para estudar a evolugao de um gene. O objetivo
€ comparar a sequéncia de genes em diferentes espécies.
O que pode ser feito para melhorar a precisao das
comparacoes?

(A) Usar uma ferramenta de busca de sequéncias para
comparar as sequéncias dos genes entre as diferentes
espécies.

(B) Usar uma ferramenta de bioinformatica para alinhar
as sequéncias dos genes em diferentes espécies
utilizando um cutoff de 25% de identidade.

(C) Usar uma ferramenta de bioinformatica para remover
as mutagodes silenciosas das sequéncias dos genes.

(D) Usar uma ferramenta de bioinformatica para excluir
as mutacOes nos genes das diferentes espécies.

(E) Usar uma ferramenta de bioinformatica para
construir uma sequéncia média (average sequence)
de cada gene entre as diferentes espécies.

E! Os estudos de sequenciamento genético iniciaram-se

na década de 1970. Desde entdo, as tecnologias de
sequenciamento vém evoluindo e permitindo expressivos
avangos nas mais deferentes areas do conhecimento.
Analise as seguintes afirmativas referentes as metodo-
logias de sequenciamento de acidos nucleicos atual-
mente disponiveis.

I - As tecnologias de sequenciamento de acidos
nucleicos denominadas de NGS (Next Generation
Seqguencing) apresentam como grande diferencial
0 processamento massivo de amostras, que é
possivel pelo uso de adaptadores especificos e
determinados para cada tecnologia.

Metodologias de segunda e terceira geracdao de
NGS sdo baseadas na amplificacdo dos acidos
nucleicos a serem sequenciados, sendo essa
amplificacdo essencial para a captacao do sinal de
leitura em equipamentos de ambas as geracoes.

ITI- A tecnologia de sequenciamento por terminadores
reversiveis tem como principal caracteristica, frente
a outras tecnologias, o fundamento da fragmentagao
de DNA com alta integridade e posterior ligacao
de terminadores reversiveis a porcdo 5’ e 3’dos
fragmentos gerados.

IV - A base do processo, em todas as metodologias de
sequenciamento, para a obtencdo da sequéncia de
um genoma bacteriano completo € a fragmentacdo
do DNA, a construcdo das bibliotecas e a leitura das
bases. Posteriormente, 0 sucesso na montagem do
conjunto de dados obtido, com fechamento do
genoma bacteriano, esta primariamente vinculado
a qualidade das sequéncias geradas.

II

Quais estdo corretas?

(A) Apenas L.

(B) Apenas I e III.

(C) ApenasIelV.

(D) Apenas II e III.
(E) Apenas Il e V.
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FZ8 Uma enfermeira de um hospital, no seu pentltimo dia

de férias, sofreu um acidente com uma faca, o que
gerou uma lesdao na mao direita, que infeccionou.
Para o retorno ao trabalho, conforme a Norma Regula-
mentadora n® 32 (NR-32) — Seguranca e saude no
trabalho em servicos de saude —, que prevé medidas
de protecdo contra riscos bioldgicos, a enfermeira deve

(A) buscar avaliagdo médica para a emissao de docu-
mento de liberacdo para o trabalho, caso o médico
julgar viavel o retorno imediato.

comunicar a chefia imediata que tem uma les3o na
mao direita e se comprometer a usar luvas durante
todos os procedimentos laborais.

lavar as maos antes de qualquer procedimento que
possa trazer riscos de contaminacdo para a lesao
em sua mao direita e ndo usar luvas.

manter-se afastada de suas atividades laborais até
que a ferida esteja completamente cicatrizada e,
apos a cicatrizacdo, buscar avaliagdo médica
para a emissdao de documento de liberacao
para o trabalho.

comunicar a chefia imediata que tem uma les3o na
mao direita e se comprometer, em documento por
escrito, a usar luvas durante todos os procedimentos
laborais.

(B)

(©)

(D)

(B)

X FAURGS

A Um pesquisador decidiu usar técnicas estatisticas para

identificar genes que estao associados a um determi-
nado tipo de doenga. O pesquisador obteve dados de
expressdo génica de pacientes com a doenga e de uma
amostra de pacientes saudaveis. Ele usou um teste de
hipdtese para comparar a expressao génica nas duas
condigGes. O teste de hipdétese fornece um p-valor
de 0,05. Sobre uma possivel conclusdo desse teste,
assinale a alternativa correta.

(A) O pesquisador pode concluir que os genes com
p-valores menores que 0,05 estao associados com
a doenga.

(B) O pesquisador pode concluir que os genes com
p-valores maiores que 0,05 ndo estdo associados
com a doenca.

(C) O pesquisador pode concluir que os genes com
p-valores iguais a 0,05 estdo associados com a
doenga.

(D) O pesquisador ndo pode concluir nada sobre a
associagao entre os genes e a doenga com base
no p-valor.

(E) O pesquisador pode concluir que apenas 5% dos
genes estao associados com a doenca.

Um bioinformata esta utilizando um pipeline para
mineracao de dados para identificar genes que estdao
associados a um determinado tipo de cancer. O pjpeline
utilizado, neste estudo, consiste em cinco etapas. Em
qual delas o bioinformata esta mais propenso a cometer
um erro que pode levar a resultados incorretos?

(A) Etapa 1 — colecdo de dados: sdo coletados dados
de expressdo génica de pacientes com cancer e
pacientes saudaveis.

Etapa 2 — pré-processamento dos dados: os
dados de expressdo génica sao normalizados.

Etapa 3 — reducdo de dimensionalidade: a dimen-
sionalidade dos dados é reduzida para torna-los
mais gerenciaveis.

Etapa 4 — aplicacdo de técnicas de agrupamento: sao
aplicados algoritmos de agrupamento para identifi-
car grupos de genes que S30 COEXPressos.

Etapa 5 — aplicacao de algoritmos baseados em regras
de associacdo: sao utilizadas regras de associacao
para identificar genes que estdo associados a pato-
logia.

(B)
(©

(D)

(B)

FAURGS — HCPA - Edital 07/2023

Um bioinformata recebeu dados de polimorfismos de
nucleotideo Unico de 300 pacientes saudaveis e de
1.200 pacientes com uma doenca neurodegenerativa.
Foi utilizado o algoritmo Random Forest para indugao
de um modelo légico-matematico de classificagdo. Qual
das seguintes métricas é a mais confiavel para avaliar
a qualidade do classificador induzido?

(A) Acuracia.
(B) Precisdo.
(C) Erro médio absoluto (MAE).
(D) Erro médio quadrado (MSE).
(E) F1-Score.
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I - Redes de coexpressao representam as interagdes
entre genes com base na correlagdo entre seus niveis
de expressao.

II - Redes de interagGes proteina-proteina representam
as interagoes diretas entre proteinas.

III- Redes de interagGes entre genes e proteinas
representam as interagdes indiretas entre genes,
mediadas por proteinas.

IV- Andlises de redes biolégicas podem ser usadas
para identificar genes ou proteinas com fungoes
importantes em um sistema bioldgico.

Quais estdo corretas?

(A) Apenas III.

(B) Apenas I e III.

(C) Apenas Il e IV.
(D) Apenas III e IV.
(B) I, II, Il e IV.

X FAURGS
FEY Considere as seguintes afirmacdes sobre redes bioldgicas.

Considere uma rede de interacGes proteina-proteina
(PPI) com 200 proteinas. As proteinas sao representadas
por vértices, e as interagdes, por arestas. Considere as
seguintes afirmag0es sobre a analise topoldgica das
redes.

I - Aandlise de centralidade (centrality analysis) fornece
uma estimativa da importancia de um vértice para a
conectividade ou fluxo de informagdes da rede.

II - O grau das arestas pode ser usado como uma
estimativa aproximada da centralidade.

III- A centralidade de proximidade (closeness centrality)
é uma medida que estima a rapidez com que o
fluxo de informacdes passa por um determinado
vértice para outros vértices.

IV - A rede obtida é necessariamente aciclica.

V - Os vértices com alta centralidade de intermediacdo
(betweenness centrality) oferecem informacoes
sobre o controle do fluxo de informacOes. Esses
nos podem representar proteinas importantes nas
vias de sinalizacdao e podem formar alvos para a
descoberta de medicamentos.

Quais estdo corretas?

(A) ApenasI, Il e V.

(B) Apenas I, Ill e V.

(C) ApenasII, III e IV.
(D) Apenas II, IVe V.
(E) Apenas I, II, Ill e IV.
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PX] A triagem virtual de farmacos (virtual screening) é uma
técnica que utiliza modelos computacionais para identifi-
car compostos quimicos com potencial para atuar como
farmacos. A simulagdo de atracamento molecular € um
processo computacional que simula a interacdo entre o
composto quimico e o alvo molecular. Sobre esta etapa,
qual das seguintes afirmagoes € INCORRETA?

(A) O algoritmo de atracamento molecular prevé a
orientagdo do ligante em relagcdo ao receptor.

(B) Fungdes de pontuacao (scoring) empiricas ou
baseadas em conhecimento s3o utilizadas pelos
métodos de atracamento buscando identificar a
orientagao de maior afinidade entre o ligante e o
receptor.

(C) Em uma fungdo de pontuacao (scoring) baseada
em conhecimento, os fendmenos fisicos, ou seja, a
entropia e as interacOes eletrostaticas, sao consi-
derados durante o processo de atracamento.

(D) Um método de busca por gradiente explora o
espago de busca a partir de uma pose inicial,
seguindo o gradiente da funcdo de pontuacgao
(scoring).

(E) Métodos de busca heuristica podem ser utilizados
para explorar o espaco de busca de afinidade
entre o ligante e o receptor.

PR Um pesquisador recebeu dados de um projeto contendo
short, long e ultra-long reads advindas de sequencia-
mentos de genomas humanos. O primeiro objetivo do
pesquisador é empregar um montador hibrido para a
montagem dos genomas. Para isso, o pesquisador deve
observar

(A) que, apds analise de controle de qualidade, o
proximo passo no processo € a trimagem das short,
long e ultra-long raw reads, usando o software
Trimmomatic com valor de Phred33.

(B) que os montadores hibridos levam em conta,
para o mapeamento das /ong e ultra-long reads,
o tamanho dos contiguos, mas ndo os k-mers
compartilhados entre eles.

(C) que, empregando a abordagem de montagem
hibrida, utilizando exclusivamente grafos de Bruijn,
ele obtera os resultados mais robustos.

(D) que abordagens de montagem por grafos de Bruijn
ou overlap-layout-consensus, ou a combinagao
delas, podem ser empregadas por montadores
hibridos.

(E) que, para a obtencdo de resultados confiaveis, a
estratégia de montagem devera prever o proces-
samento das short, long e ultra-long reads com
valor inferior a Phred10.
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PPA Em um conjunto de genomas totais sequenciados de

pacientes com diferentes tipos de tumores, sera realizada
a andlise de eventos epigendmicos presentes nesses
genomas. Para essas buscas, € correto afirmar

(A) que, de acordo com a tecnologia de sequencia-
mento, os dados ndo sdo adequados para a busca se
nao foram, previamente ao sequenciamento, realiza-
dos tratamentos especificos nos acidos nucleicos para
a marcacao dos possiveis eventos epigenomicos.

(B) que a identificacao de eventos epigendmicos em
genomas humanos deve, exclusivamente, ser reali-
zada em sequenciamentos single cell.

(C) que metilacao de DNA, modificacdo de histonas,
mudancas ou perdas de imprinting gendmico sao
marcas genéticas que o pesquisador podera iden-
tificar. Somente com a identificacdo concomitante
dos trés tipos de marcas genéticas, sera possivel
afirmar que ha eventos epigenémicos nos genomas
estudados.

(D) que eventos de hipometilacdo ou hipermetilacao,
se identificados nos genomas, deverao ser confirma-
dos por reacoes de PCR quantitativo.

(E) que, para a posterior busca por eventos epige-
némicos, no inicio do processo de montagem
gendmica, devem ser filtradas e usadas reads com
tamanhos maiores que 700 pares de bases (pb),
quando advindas de sequenciadores geradores
de short reads, e reads maiores que 2.000 pb,
quando advindas de sequenciadores geradores
de /ong reads.

X FAURGS
PX] Montagens de genomas bacterianos, a partir de dados

de NGS (Next Generation Sequencing), podem ser reali-
zadas por duas principais abordagens: de novo ou mape-
amento por referéncia. Abaixo sdo apresentadas possiveis
etapas de um pipeline para montagem de um genoma
bacteriano, a partir de sequéncias provenientes de um
sequenciamento em uma plataforma NGS. Sobre
esse tema, assinale a afirmativa correta.

(A) Montagem do genoma com abordagem de novotem
a seguinte ordem de execucdo no seu pjpeline: analise
de qualidade, trimagem, ordenamento, montagem,
alinhamento e fechamento de gaps.

(B) Montagem do genoma com abordagem de novo
tem a seguinte ordem de execucao no seu pjpeline.
andlise de qualidade, trimagem, alinhamento,
montagem, ordenamento e fechamento de gaps.

(C) Montagem do genoma com abordagem de mapea-
mento por referéncia tem, no seu pipeline, apos a
escolha e a montagem da sequéncia referéncia, na
ordem de execucdo: analise de qualidade, alinha-
mento na referéncia e ordenamento.

(D) Montagem do genoma com abordagem de mapea-
mento por referéncia tem, no seu pipeline, apos a
escolha da sequéncia referéncia, na ordem de
execugdo: analise de qualidade, trimagem, alinha-
mento de novo na referéncia, fechamento de gaps
e ordenamento.

(E) Montagem do genoma com abordagem de mapea-
mento por referéncia tem, no seu pipeline, apos a
escolha e a montagem da sequéncia referéncia, na
ordem de execucdo: analise de qualidade, trimagem,
alinhamento na referéncia e compactagao dos grafos
e visualizagdo da montagem.
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X FAURGS

PYA O diretor de uma Unidade de Pronto-Atendimento
(UPA) pediu de forma cortés ajuda a um colega,
responsavel pelos agendamentos e encaminhamentos
de exames da UPA, para um favorecimento na fila de
espera para realizagdo de um exame de imagem de um
amigo, o qual estd com urgéncia na obtencdo deste
para continuidade de tratamento médico. Baseando-se
no Decreto n° 1.171/1994, que descreve sobre a Etica
Profissional do Servidor Publico Civil do Poder Executivo
Federal, considere as condutas abaixo.

I - Atender imediatamente ao pedido do diretor, pois
€ um dos deveres do servidor publico ter respeito
a hierarquia.

II - Atender ao pedido do diretor, pois é dever do
servidor publico ser probo, reto, leal e justo, e o
atendimento do pedido sera benéfico a saude de
um cidadao.

III- Nao atender ao pedido do diretor, pois trata-se de
uma vantagem indevida, e denuncia-lo.

IV - Nao atender ao pedido do diretor, pois € um dos
deveres do servidor publico exercer com estrita
moderacao as prerrogativas funcionais que lhe
sejam atribuidas, abstendo-se de fazé-lo contraria-
mente aos legitimos interesses dos usuarios do
servigo publico.

Quais sdo condutas corretas desse servidor diante do
pedido do diretor?

(A) Apenas III.

(B) ApenasI el
(C) Apenas II e III.
(D) Apenas I e IV.
(E) Apenas III e IV.

PE Considere um conjunto de dados de expressdo génica
de 12.000 genes em 100 amostras de tecido, de indivi-
duos-controle e doentes. Qual das seguintes técnicas
de analise de dados bioldgicos multidimensionais € a
mais adequada para identificar os genes que estdo
diferencialmente expressos entre as duas condicoes?

(A) Analise de componentes principais (PCA).
(B) Analise discriminante linear (LDA).

(C) Analise de coordenadas principais (PCO).
(D) Regressdo linear multipla (RLM).

(E) Regressdo de angulo minimo (LARS).

N
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