
Figura 1. Sobre a figura abaixo, responda às questões 4, 5 e 6. 
 

 



 
 
 
 
Figura 2. Utilize o recorte do VCF abaixo para responder às questões 7 e 8 
 

 
 
 
 
 
 
 
Figura 3.  Variation Viewer do NCBI  
 

 
 
 



 
Figura 4. Figura é extraída do artigo “Genome-Wide Pharmacogenomic Study on Methadone 
Maintenance Treatment Identifies SNP rs17180299 and Multiple Haplotypes on CYP2B6, SPON1, 
and GSG1L Associated with Plasma Concentrations of Methadone R- and S-enantiomers in 
Heroin-Dependent Patients” 
(https://journals.plos.org/plosgenetics/article?id=10.1371/journal.pgen.1005910) 

 

Legenda: GWAS da concentração plasmática de R-metadona. (A) Manhattan-plot do GWAS. O SNP 
mais significativamente associado (rs17180299) está denotado com um círculo. (C) Representação 
típica de um mapeamento fino nas proximidades do SNP índice rs17180299. (D) Distribuição da 
concentração plasmática de R-metadona para os três genótipos de rs17180299. 

 
 
 
 
 
 



 
Figura 5. Pseudocódigo  
 
ALGORITMO prova 
 var sequencia: array [0..100000000000] de String 
     var codon: String 
 var i : Integer 
INICIO 
 i = 0  
 REPITA 
  ESCREVA "Digite um códon\n" 
  LEIA sequencia[i] 
  codon = sequencia[i] 
  SE codon == "AUG" 
   ESCREVA "Início da leitura" 
  SENÃO 
   SE codon == "UAA" OU codon == "UAG" OU codon == "UGA" 
    ESCREVA "Stop-codon" 
   FIM-SE 
  FIM-SE 
  i = i + 1 
 ATÉ codon == "UAA" OU codon == "UAG" OU codon == "UGA" OU i > 100 
FIM 

 

Figura 6. Um paciente teve um diagnóstico clínico para uma doença autossômica recessiva com 
heterogeneidade alélica, relacionada com o armazenamento de glicogênio. Não existem casamentos 
consanguíneos na família do paciente. Ele teve prescrição para análises genômicas para o 
sequenciamento de nova geração de um painel de 30 genes relacionados com doenças de 
armazenamento de glicogênio e do metabolismo de glucose. O laudo reportou o seguinte resultado: 
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172471 

c.1187T>A; 

p.Ile396Lys; 
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rs866682996 Não presente Incerta (VUS) 

 

 

 



 

 
Figura 7. Código genético. 

 
 



Figura 8 - Figura S3 Borda et al. 2020. Análise de Componentes Principais (PCA) baseada em genótipos obtidos de um array de genotipagem para 
indivíduos de 18 populações Nativo-Americanas Peruanas e indivíduos Ibéricos (IBS) do 1000 Genomes Project. Tons de azul estão relacionados às 
populações da região costeira. Tons de marrom estão relacionados às populações dos Andes Áridos e tons de verde estão relacionados às populações da 
região amazônica.  

 

 


