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Solugdes explicadas:

Documento 1

1. (C). Os mondémeros dos acidos nucleicos (DNA e RNA) sdo os nucledtidos. Estes, por sua vez, sdo
constituidos por trés componentes: o grupo fosfato, uma pentose e uma base azotada. No caso do acido
nucleico do virus SARS-CoV-2 (RNA) a pentose é uma ribose (aglcar de cinco carbonos).

2. (B). Os virus ndo tém constituigdo celular, ndo sendo considerados seres vivos, apesar de serem
formados por moléculas que também existem nas células (acidos nucleicos, lipidos e proteinas). Para se
multiplicarem, como ndo possuem organelos, dependem da sua capacidade de infetar as células.

3. (D). Entre mondmeros dos acidos nucleicos (nucleétidos) a ligagdo é do tipo fosfodiéster.

4. (B). De acordo com os estudos referidos no documento 1.

5. (A). Trata-se de uma reacgdo anabdlica, de condensacgdo, sintese ou polimerizacdo que condiz a
libertagdo de agua e ao consumo de energia (endoenergética). O crescimento das cadeias vai ocorrendo
no sentido 5’ — 3’, sendo novos nucledtidos adicionados a extremidade 3’ do nucleétido anterior.

6. (C). O (+)ssRNA comporta-se como o mRNA pelo que ja ocorreu a etapa da transcri¢do, seguindo-se a
tradugdo. O genoma viral apresenta por isso coddes, que irdo codificar para determinados aminodcidos.

7. (A). As espiculas do coronavirus sdo formadas por proteinas que sdo compostos considerados

quaternarios (C, H, O, N). Os mondmeros das proteinas sdo os
aminodcidos, que apresentam dois grupos funcionais — o
grupo carboxilo (COOH) e o grupo amina (NH2).

8. (D).

9.C, B, G, A, D, F. A afirmacgdo E estd errada, uma vez que os
ribossomas, no processo de tradugdo ligam-se a extremidade
5’ do mRNA. O processo inicia pela infecao da célula
hospedeira por parte do virus (C). Como o SARS-CoV-2 possui
um +RNA que funciona como o mRNA, ou seja uma sequéncia
5’—3’, comeca logo a ser traduzido pelos ribossomas das
células hospedeiras (B), com o intuito de originar proteinas
virais e, por exemplo, uma RNA polimerase viral (G). Deste
modo, torna-se agora possivel fazer a cépia do genoma viral,
através da RNA polimerase (A), que transcreve o +RNA (5'-3’)
em —RNA, que sera a sua cadeia complementar. A partir da
molécula de —RNA é realizada a sintese de novas moléculas de
+RNA (o genoma viral) (D), culminando na montagem e
libertagdo de novos virus (F).

0. (a)-(5); (b)-(1); (c)-(4); (d)-(2); (e)-(8)

11. (A). De acordo com os dados do texto o genoma do SARS-
CoV-2 apresenta um grau de semelhanc¢a com o BatCoV
RaTG13 de 96% logo uma diferenga de 4%.
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Documento 2

1. (D). Trata-se de uma classificagdo vertical, que considera relagdes evolutivas baseadas em analises
moleculares.

2. Pela analise da figura 6 podemos deduzir que na regido analisada o virus mais parecido com o do
SARS-COV-2 é o do Pangolim (GD Pangolin Cov), uma vez que apresentam os mesmos aminoacidos.
Quer portanto isto dizer, que o genoma destas regides, responsavel pela codificagdo destes aminoacidos
das proteinas S apresentara um grau de semelhanga muito elevado.

3. (D). Verifica-se que existem diferencgas entre os varios coronavirus, devido a divergéncias evolutivas a
partir de um ancestral comum registadas graficamente através das bifurcagdes.

4. (B). Os estudos referem-se a analises moleculares relativas ao RNA viral e proteinas virais.

5. O objetivo subjacente aos estudos realizados prende-se com a determinagdo da origem do
coronavirus que causou o surto nos seres humanos.

6. No primeiro documento colocou-se a hipdtese de que o SARS-CoV-2 terd tido origem nos morcegos
que terao transmitido o virus ao ser humano. No entanto, os estudos apresentados no documento 2
referem que em certas regiGes existem diferengas assinaldveis em relagdo ao genoma do morcego, mas
elevada correspondéncia com o genoma do pangolim, sugerindo que estes dois virus estardo, na
realidade, mais préximos do que aquilo que se pensava. Esta situacdo pode ser observada na figura 6,
onde se constata uma grande semelhancga nas proteinas virais entre o virus que infeta o ser humano e o
virus do pangolim. Assim, a primeira hipdtese parece ndo ser apoiada pelos estudos apresentados no
documento 2.

7. Numa populacgdo, a variabilidade intraespecifica deve-se a variabilidade genética que resulta da
ocorréncia de mutagdes (fonte primaria de variabilidade genética) e também de recombinagdes
genéticas que ocorrem durante a reprodugdo sexuada ao nivel da meiose (durante o crossing-over, na
Préfase | e na Metafase |, a disposi¢do aleatéria dos cromossomas homalogos no plano equatorial) e da
fecundagdo (juncdo aleatdria de dois gametas).

Numa possivel variagdo do meio ambiente, na luta pela sobrevivéncia, os individuos mais aptos tendem
a ser selecionados (sele¢do natural) em detrimento dos menos aptos que serdo progressivamente
eliminados, por estarem em desvantagem. Os individuos mais aptos reproduzem-se mais do que as
menos aptos (reproducao diferencial) pelo que irdo prevalecer os descendentes cujas caracteristicas
genéticas lhes permitam estar mais aptos nas novas condi¢des ambientais.

A variabilidade existente ao nivel dos coronavirus, tal como se pode ver na figura 5, pode dever-se a
ocorréncia de mutagdes, sele¢cdo natural e recombinagdo. A intervengdo humana pode ter colocado uma
pressdo seletiva mais severa sobre determinados tipos de coronavirus mais agressivos, como a que se
registou em Wuhan, que pode ser mais agressiva e disseminada mais rapidamente. Contudo, variantes
menos agressivas, podem ter aumentado em frequéncia relativa devido a pressdo seletiva relativamente
mais fraca. Essas descobertas apoiam fortemente a necessidade urgente de mais estudos abrangentes e
imediatos que combinem dados gendmicos, epidemioldgicos e dos sintomas clinicos de pacientes com
doenga por coronavirus.



