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PADRAO DE RESPOSTA DEFINITIVO

Nos itens 1 e 2, espera-se que o(a) candidato(a) discorra sobre as estratégias que adotaria para gerar
resultados robustos e satisfatorios, construindo um objetivo geral associado a um trabalho com genética da conservagdo, a
partir de um estudo com genética de populagoes.

No item 3, espera-se que ele(a) (i) selecione o marcador de DNA mais adequado para esta finalidade (poderia
ser microssatélites ou SNPs); (ii) faga um planejamento de amostragem com coletas em ambiente natural ao longo de toda a
area de distribui¢@o da espécie, com coleta de no minimo 20 exemplares em cada ponto amostral; (iii) preveja a possibilidade
de hibridizagdo em ambiente natural e, por isso, devera mencionar a padronizacdo de um marcador molecular para identificar
individuos puros e hibridos; (iv) preveja também a identificagdo molecular da espécie; (v) identifique areas com maior
variabilidade genética para a espécie, que seriam as areas protegidas por algum periodo estratégico; e (vi) inclua analises para
avaliagdo de fluxo génico e conectividade genética, a fim de identificar possiveis estoques e/ou diversidade criptica e incluir
analises de demografia historica.

No item 4, o(a) candidato(a) deve tragar um planejamento para protegdo da espécie, a partir dos resultados
obtidos, apresentando os produtos e tendo respondido a todos os objetivos propostos.

QUESITOS AVALIADOS

QUESITO 2.1 Estratégias e objetivo principal

Conceito 0 — Nao apresentou objetivo geral ou apresentou objetivo geral ndo relacionado ao tema.

Conceito 1 — Apresentou objetivo geral com abordagem de genética de populagdes, mas ndo identificou a meta.

Conceito 2 — Apresentou objetivo geral com abordagem de genética de populagdes e identificou como principal meta avaliar a
estrutura genética das populagdes dessa espécies, niveis de conectividade genética, variabilidade e as implicagdes para
conservacao.

QUESITO 2.2 Sele¢ao do marcador de DNA mais adequado para a finalidade (poderia ser microssatélites ou SNP)
Conceito 0 — Nao selecionou marcador ou selecionou um marcador molecular sem variabilidade suficiente, dominante.
Conceito 1 — Selecionou um marcador com variabilidade, mas nao tdo robusto e atual para andlises populacionais e
filogeograficas (ex.: regido controle mitocondrial).

Conceito 2 — Selecionou marcadores microssatélites, no minimo 14 loci, ou marcadores SNP, no minimo uma varredura de
milhares de SNPs.

QUESITO 2.3 Planejamento de amostragem com coletas em ambiente natural ao longo de toda a area de distribuicdo
da espécie, com coleta de no minimo 20 exemplares em cada ponto amostral

Conceito 0 — Nao apresentou planejamento de coleta ou o fez de forma totalmente equivocada.

Conceito 1 — Apresentou planejamento de coleta em apenas uma localidade, de poucos individuos.

Conceito 2 — Apresentou planejamento de coleta em varios pontos muito proximos um do outro.

Conceito 3 — Apresentou planejamento de coleta em diversos pontos, representando toda a area de distribuig¢@o da espécie, com
no minimo 20 individuos por localidade.

QUESITO 2.4 Previsdo da possibilidade de hibridizacdo em ambiente natural e mencio da padronizacio de um
marcador molecular para a identificacdo de individuos puros e hibridos

Conceito 0 — Ndo previu a possibilidade de coletar individuos hibridos.

Conceito 1 — Previu a possibilidade de coletar individuos hibridos, mas ndo selecionou um marcador molecular adequado para
identifica-los.

Conceito 2 — Previu a possibilidade de coletar individuos hibridos e padronizou um marcador molecular do genoma nuclear
adequado para identifica-los, para visualizar as muta¢des do hibrido.

QUESITO 2.5 Previsao da identificacio molecular da espécie
Conceito 0 — Nao previu a identificacdo molecular da espécie.




Conceito 1 — Previu a identificagdo molecular para confirmar a taxonomia de todos os individuos, mas selecionou um
marcador ndo adequado (por exemplo, marcador com muita variagdo intraespecifica)

Conceito 2 — Previu a identificagdo molecular para confirmar a taxonomia de todos os individuos, utilizando um marcador com
mutagdes espécie-especificas, capazes de discriminar e identificar de forma inequivoca as espécies.

QUESITO 2.6 Identificacido de areas com maior variabilidade genética para a espécie, que seriam as dreas protegidas
por algum periodo estratégico

Conceito 0 — Nao previu avaliacao de variabilidade genética.

Conceito 1 — Previu a avaliacdo dos niveis de variabilidade genética ao longo da distribui¢do da espécie.

QUESITO 2.7 Analises para avaliacio de fluxo génico e conectividade genética, a fim de identificar possiveis estoques
e/ou diversidade criptica e incluir anailises de demografia historica

Conceito 0 — Nao incluiu analises para a verificacdo de fluxo génico e niveis de conectividade, nem analises de demografia
historica.

Conceito 1 — Incluiu anélises para a verificagdo de fluxo génico e niveis de conectividade, e analises de demografia historica.

QUESITO 2.8 Planejamento para a protecdo da espécie, a partir dos resultados obtidos, com a apresentacdo dos
produtos e resposta a todos os objetivos propostos

Conceito 0 — Nao tracou nenhum plano de protecio da espécie e ndo conseguiu responder a nenhum dos objetivos.

Conceito 1 — Tragar um plano, mas ndo alcangou todos os objetivos.

Conceito 2 — Tragcou um plano de manejo baseado nos dados gerados, apresentando as areas prioritarias para conservagio e
todos os resultados a partir de todos objetivos propostos.
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PADRAO DE RESPOSTA DEFINITIVO

A Bacia Amazo6nica ¢ a regido do mundo que abarca a maior riqueza taxondmica de peixes de agua doce. Na
regido, sdo registradas 18 ordens de peixes. Desses, 0s pertencentes ao clado Otophysi (reconhecidos por apresentar um aparelho
de Weber completo, fruto da modifica¢do das costelas e outros 0ssos associados as quatro ou cinco vértebras mais anteriores, e
que fornece uma ligagéo direta da bexiga natatdria ao ouvido interno), sdo os que apresentam a maior biodiversidade em termos
taxondmicos, compondo pouco mais de 80% das espécies catalogadas na bacia amazonica.

Tradicionalmente, quatro ordens sdo alocadas em Otophysi: Cypriniformes, Characiformes, Siluriformes e
Gymnotiformes, mas apenas as trés Ultimas (Characiformes, Siluriformes e Gymnotiformes) apresentam representantes
amazOnicos.

Dos Otophysi amazénicos, Characiformes e Siluriformes sdo dominantes em riqueza taxondmica,
representando juntas aproximadamente duas mil espécies, ou 75% de toda a diversidade de peixes conhecida na regido. Estas
sdo seguidas por Perciformes, Cyprinodontiformes e Gymnotiformes que representam 10%, 6% e 6% da diversidade de peixes
conhecidos na bacia amazonica (terceira, quarta e quinta ordem em termos de riqueza taxondmica, respectivamente). Por fim, as
13 ordens restantes representam apenas algo em torno de 3% das espécies de peixes amazonicos quando somadas, 0 que evidencia
a dominancia em termos taxonémicos dos Characiformes e Siluriformes.

De um ponto de vista filogenético, hipéteses tradicionais (isto €, com base em dados morfoldgicos) reconhecem
o monofiletismo das trés ordens de Otophysi que possuem representantes amazoOnicos: Characiformes, Siluriformes e
Gymnotiformes. Essas hipoteses agrupam Siluriformes e Gymnotiformes em um clado, e este seria grupo irmdo de
Characiformes. Contudo, hip6teses moleculares ja obtiveram todos os resultados possiveis para as relagdes dessas trés ordens:
1) Characiformes como grupo irmdo de Gymnotiformes, e este clado irmao dos Siluriformes; 2) Characiformes + Siluriformes,
e este irmao dos Gymnotiformes; e 3) Siluriformes mais Gymnotiformes, e este clado como irméo de Characiformes (esta Gltima
similar a hipotese morfologica). Ademais, hipoteses mais recentes tém indicado o ndo monofiletismo de Characiformes, que sdo
separados em duas linhagens: uma denominada Citharinoidei, e outra nomeada de Characoidei.

QUESITOS AVALIADOS

QUESITO 2.1 Nome do clado de peixes com aparelho de Weber completo e contextualizacdo com peixes amazénicos
Conceito 0 — N&o respondeu ao questionamento ou o fez de forma totalmente equivocada.

Conceito 1 — Respondeu corretamente 0 nome do agrupamento em questdo — Otophysi —, mas ndo desenvolveu o assunto.
Conceito 2 — Respondeu corretamente 0 nome do agrupamento em questdo — Otophysi —, desenvolvendo e contextualizando
0 assunto.

QUESITO 2.2 Numero e nome de todas as ordens alocadas no clado de peixes com aparelho de Weber completo, e lista
daquelas que apresentam representantes na Amazénia

Conceito 0 — N&o respondeu ao questionamento ou o fez de forma totalmente equivocada.

Conceito 1 — Mencionou apenas uma das ordens presentes ha Amaz6nia (Characiformes, Siluriformes ou Gymnotiformes), e
n&o respondeu sobre a ordem sem registro na Amazodnia (Cypriniformes).

Conceito 2 — Mencionou duas das ordens presentes na Amazonia (Characiformes, Siluriformes ou Gymnotiformes), mas ndo
respondeu sobre a ordem sem registro na Amazoénia (Cypriniformes).

Conceito 3 — Mencionou todas as trés ordens presentes na Amazonia (Characiformes, Siluriformes e Gymnotiformes), mas ndo
respondeu sobre a ordem sem registro na Amazénia (Cypriniformes).

Conceito 4 — Mencionou todas as trés ordens presentes na AmazoOnia (Characiformes, Siluriformes e Gymnotiformes)
acrescentando o nome da ordem sem registro na Amazénia (Cypriniformes).

QUESITO 2.3 Diversidade taxondmica das ordens de peixes que apresentam um aparelho de Weber completo com
ocorréncia na Amazénica e contextualizagdo com as demais linhagens de peixes amazdnicos

Conceito 0 — N&o respondeu ao questionamento ou o fez de forma totalmente equivocada.

Conceito 1 — Afirmou que a riqueza taxondmica de Characiformes e Siluriformes é discrepante quando comparada as demais
ordens de peixes amazdnicos, mas sem citar ou contextualizar a riqueza taxondmica de Gymnotiformes.




Conceito 2 — Afirmou que a riqueza taxondmica de Characiformes e Siluriformes é discrepante quando comparada as demais
ordens de peixes amaz0Onicos, mencionando também que a riqueza de Gymnotiformes ndo rivaliza com aquela encontrada em
Characiformes e Siluriformes.

Conceito 3 — Afirmou que a riqueza taxondmica de Characiformes e Siluriformes é discrepante quando comparada as demais
ordens de peixes amazdnicos, citando a riqueza de Gymnotiformes, mencionando que a riqueza de Gymnotiformes nao rivaliza
com aquela encontrada em Characiformes e Siluriformes, e colocando todos os dados em contexto com as demais ordens de
peixes amazonicos.

QUESITO 2.4 Relacbes filogenéticas entre as ordens de peixes que apresentam um aparelho de Weber completo com
ocorréncia na Amazénica; e congruéncias e discrepancias entre hipoteses tradicionais (morfolégicas) e hipéteses recentes,
por meio de dados moleculares

Conceito 0 — N&o respondeu ao questionamento ou o fez de forma totalmente equivocada.

Conceito 1 — Mencionou de forma superficial que, tradicionalmente, Characiformes é tido como grupo irméo de Siluriformes e
Gymnotiformes, e que todas as trés ordens sao monofiléticas, mas ndo comentou que hipdteses pautadas em dados moleculares
apresentam resultados discrepantes, ndo apresentou as hip6teses alternativas, nem comentou sobre o possivel ndo monofiletismo
de Characiformes.

Conceito 2 — Mencionou de forma parcialmente adequada que, tradicionalmente, Characiformes é tido como grupo irméo do
clado composto por Siluriformes mais Gymnotiformes, e que todas as trés ordens sdo monofiléticas, comentando brevemente
que hipdteses pautadas em dados moleculares apresentam resultados discrepantes, mas ndo apresentou as hipéteses alternativas,
nem comentou sobre o possivel ndo monofiletismo de Characiformes.

Conceito 3 — Mencionou de forma adequada que, tradicionalmente, Characiformes é tido como grupo irméo do clado composto
por Siluriformes mais Gymnotiformes, e que todas as trés ordens sdo monofiléticas, comentando brevemente que hipdteses
pautadas em dados moleculares apresentam resultados discrepantes e apresentando as hipoteses alternativas, comentando sobre
o0 possivel ndo monofiletismo de Characiformescontudo, mas ndo listou todas as trés hipéteses de relacionamento possiveis nem
acrescentou que, nessas novas hipoteses, Characiformes é ocasionalmente ndo monofilético, e dividido em Characoidei e
Citharinoidei.

Conceito 4 — Mencionou de forma adequada que, tradicionalmente, Characiformes é tido como grupo irméo do clado composto
por Siluriformes mais Gymnotiformes, e que todas as trés ordens sdo monofiléticas. Comentou de maneira adequada que novas
hip6teses com base em dados moleculares tém indicado relacfes alternativas em que todos os arranjos sdao obtidos: 1)
Characiformes como grupo irmdo de Gymnotiformes, e este clado irmdo dos Siluriformes; 2) Characiformes e Siluriformes
formando um clado, e este irmdo dos Gymnotiformes; e 3) Siluriformes mais Gymnotiformes, e este clado como irméao de
Characiformes (similar a hipotese morfoldgica). Acrescentou ainda que, em algumas dessas novas hipoteses, Characiformes nao
é monofilético, e dividido em Characoidei e Citharinoidei.
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PADRAO DE RESPOSTA DEFINITIVO

1. Entende-se por marcador molecular todo e qualquer fen6tipo molecular oriundo de gene expresso, como as proteinas, ou
segmento especifico de DNA, sendo estes Ultimos, os mais amplamente utilizados, ja podem ser aplicados com éxito para
solucionar diferentes problematicas associadas a biodiversidade mundial. Para peixes, um dos grupos mais diversos de
vertebrados, € possivel realizar inferéncias em diferentes niveis, por exemplo, para identificar/discriminar uma espécie, investigar
diversidade criptica, analisar a estrutura genética das populacGes e, até mesmo, reconstruir a historia evolutiva de diferentes
grupos. Isso é possivel porque diferentes regifes do genoma possuem caracteristicas especificas, por exemplo, a taxa de
evolucdo/mutacéo. E possivel utilizar marcadores tanto do genoma nuclear, como do genoma mitocondrial. A molécula de DNA
circular, que representa 0o genoma mitocondrial, é geralmente compacta, sem introns e sem mecanismos de reparo e/ou
recombinacdo génica. Isso possibilita uma taxa mutacional mais elevada que os marcadores do genoma nuclear.

2. Para investigar a diversidade de peixes, 0s marcadores mais utilizados sdo fragmentos do genoma mitocondrial, especialmente
a porcdo Barcode, que corresponde a primeira metade do gene citocromo oxidase C, subunidade | (COI). Marcadores espécie-
especificos devem possuir variagdo interespecifica suficiente para separar os td&xons, sempre superior aos maiores valores de
variacao intrapopulacional. 1sso € que chamamos de barcode gap. Marcadores mitocondriais, que possuem acentuado nivel de
Barcode gap para diferentes grupos de peixes, sdo: genes rDNA 12S, rDNA16S, ND4, ND2, COI e Cytb.

3. Ja para inferéncias populacionais, devemos utilizar marcadores mais variaveis, com bastante polimorfismo, e de preferéncia,
codominantes, para que seja possivel diferenciar homozigotos e heterozigotos. Para esta abordagem, marcadores nucleares séo
mais eficientes e robustos, especialmente os marcadores microssatélites (SSR) e marcadores de polimorfismo Gnico, os SNPs. E
possivel utilizar, dada a caréncia de recursos financeiros, marcador mitocondrial, como a Regido controladora (Dloop) e alguns
introns do genoma nuclear, analisados apds sequenciamento de Sanger. Para filogenias, quanto mais loci amostrados melhor.
Podemos utilizar introns, combinados com marcadores mitocondriais, em analises multilocus.

4. As técnicas disponiveis para geragdo desses dados sdo inimeras, variando desde o sequenciamento com o método Didesoxi
(método de Sanger), ao sequenciamento de nova geragdo, ou NGS. O que geralmente tem-se utilizado muito é a andlise de
sequencias de DNA, utilizando o método de Sanger, e a analise de fragmentos, ou genotipagem, também utilizando plataformas
de Sanger. Esta etapa precisa ser antecedida pela reagdo em cadeia da polimerase, ou PCR, que possibilita a amplificacdo de uma
regido especifica do genoma. Para os SNPs, podemos usar sequenciamento de nova geragdo em Plataformas llumina ou lon
Torrent.

QUESITOS AVALIADOS

QUESITO 2.1 Caracterizagdo dos marcadores moleculares

Conceito 0 — N&o conceituou marcadores moleculares.

Conceito 1 — Limitou-se ao conceito de marcadores moleculares.

Conceito 2 — Conceituou marcadores moleculares e deu exemplos e aplicacdes.

QUESITO 2.2 Marcadores do genoma mitocondrial e do genoma nuclear

Conceito 0 — Ndo mencionou marcadores do genoma mitocondrial e nuclear.

Conceito 1 — Caracterizou apenas um dos grupos.

Conceito 2 — Mencionou e caracterizou os marcadores do genoma mitocondrial e nuclear, sem exemplificar.

Conceito 3 — Mencionou e caracterizou os marcadores do genoma mitocondrial e nuclear e deu exemplos préticos com peixes.

QUESITO 2.3 Taxa evolutiva e variabilidade dos Marcadores

Conceito 0 — Ndo mencionou a variagdo dos marcadores nem taxa evolutiva.

Conceito 1 — Mencionou as diferencas nas taxas evolutivas de diferentes marcadores e deu exemplos.

Conceito 2 — Mencionou as diferencas nas taxas evolutivas de diferentes marcadores e deu exemplos e as correlacionou com as
diferentes aplicacdes, considerando cada tipo de marcador.




QUESITO 2.4 Marcadores de DNA espécie-especificos do genoma mitocondrial e Ferramenta global de bioidentificacao
— DNA Barcode

Conceito 0 — Néo citou nenhum marcador espécie-especifico.

Conceito 1 — Apenas citou 0os marcadores mais usados para identificar peixes.

Conceito 2 — Citou os marcadores, deu exemplos e caracterizou 0 DNA barcode.

QUESITO 2.5 Genes nucleares ou Introns do genoma nuclear para Filogenias e Mitogenomas para Filogenias

Conceito 0 — Ndo abordou nenhum marcador nuclear para filogenias.

Conceito 1 — Explicou a caracteristica mais importante para um marcador possuir sinal filogenético, sendo adequado para
filogenias.

Conceito 2 — Explicou a caracteristica mais importante para um marcador possuir sinal filogenético, sendo adequado para
filogenias, e deu exemplos praticos com peixes.

QUESITO 2.6 Marcadores com polimorfismo para andlises de genética de populacbes — Microssatélites e SNP
(polimorfismo de nucleotideo Gnico)

Conceito 0 — Ndo mencionou marcadores para analises de genética de populacGes.

Conceito 1 — Mencionou os marcadores microssatélites.

Conceito 2 — Mencionou os marcadores microssatélites e SNP para genética de populacgdes e explicou por que de serem 0s mais
adequados.

QUESITO 2.7 Técnicas para geracdo dos dados: mencionar e caracterizar PCR, Sequenciamento de Sanger;
Genotipagem de alelos de microssatélites, Sequenciamento de nova geragéo para mapeamento de SNP

Conceito 0 — Ndo mencionou nenhuma técnica.

Conceito 1 — Mencionou e descreveu corretamente apenas a PCR.

Conceito 2 — Mencionou e descreveu corretamente a PCR e o0 sequenciamento de Sanger.

Conceito 3 — Mencionou todas as principais técnicas e descreveu corretamente a PCR, o sequenciamento de Sanger, a
genotipagem e o sequenciamento de nova geracao, correlacionando-os com o tipo de marcador gerado e a aplicacdo desse
marcador.
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PADRAO DE RESPOSTA DEFINITIVO

O(A) candidato(a) deve apresentar em seu texto os conceitos basicos de genética de populacdes, demonstrando
seu conhecimento de parametros como heterozigosidade observada e esperada, riqueza alélica, nimero efetivo populacional, Fis,
Fst, € as ferramentas computacionais para calcular tais parametros. Nesse ponto, buscar-se-a verificar como o candidato podera
liderar e orientar um grupo de pesquisa no tema da conservacao genética de peixes.

O(A) candidato(a) deverd discorrer também sobre as metodologias moleculares utilizadas para obter os
resultados necessarios para inferir padrdes de estruturagdo e diversidade genética populacional. Nesse ponto, serd importante
demonstrar um conhecimento abrangente das metodologias.

O(A) candidato(a) devera demonstrar sua compreensao sobre como os resultados dos estudos de genética de
populacbes podem desempenhar um papel crucial na formulacdo de politicas e acBes praticas de conservacdo e manejo
sustentavel, garantindo a preservacdo dessas espécies para as geracdes futuras. Serdo valorizados exemplos que demonstrem
como a capacidade de transformar os resultados de laborat6rio em a¢des préaticas no meio ambiente.

QUESITOS AVALIADOS

QUESITO 2.1. Conceitos basicos de genética de populagdes aplicados a conservacado de peixes

Conceito 0 — N&o apresentou nenhum conceito bésico de genética de populacBes ou apresentou conceitos totalmente
equivocados.

Conceito 1 — Mencionou, de forma precaria, 0s conceitos de genética de popula¢des, sem demostrar adequadamente o dominio
dos conceitos.

Conceito 2 — Apresentou 0s parametros, mas ndo explicou a importancia deles nos estudos de genética de populagdes de peixes.
Conceito 3 — Apresentou 0s conceitos corretamente e demonstrou dominio do uso dos programas computacionais usados na
estimativa dos parametros da genética de populagdes e suas aplicacOes.

QUESITO 2.2. Metodologias moleculares para avaliar a diversidade intra e interpopulacional da ictiofauna da Amazénia
Conceito 0 — N&o mencionou nenhuma metodologia molecular ou demonstrou ndo conhecer o assunto.

Conceito 1 — Mencionou metodologias moleculares, mas ndo estabeleceu a relacdo com a avaliagdo da diversidade intra e
interpopulacional da ictiofauna da Amazonia.

Conceito 2 — Mencionou metodologias moleculares, mas sem detalhar de forma clara as metodologias moleculares aplicadas ao
estudo da genética de populacdes.

Conceito 3 — Abordou o quesito de forma clara e com bom desenvolvimento, apresentou o contexto no qual os marcadores
moleculares foram e tém sido usados na genética de populagdes.

QUESITO 2.3. Como os resultados dos estudos da genética das populagdes de peixes sdo importantes para o
estabelecimento de politicas de conservagédo e manejo sustentavel desses peixes

Conceito 0 — N&o abordou nenhum aspecto sobre as implicagdes dos estudos sobre genética de populagdes aplicados a
conservacao de espécies de peixes.

Conceito 1 — Mencionou a importancia dos resultados dos estudos da genética das populagdes de peixes apenas de forma
superficial.

Conceito 2 — Mencionou a importancia dos resultados dos estudos da genética das populacdes de peixes sem exemplos que
pudesse demonstrar o conhecimento sobre o tema.

Conceito 3 — Desenvolveu adequadamente o quesito, apresentando exemplos de como os resultados dos estudos da genética de
populacGes de peixes podem auxiliar na conducéo e implantacéo de politicas conservacionistas.
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