
genomika

Genomika - test wiedzy trudny

Poziom trudności: Trudny

1. 1.rejony około centromerowe SA:

A - bogate w sekwencje kodujące

B - ubogie w sekwencje kodujące

C - aktywnie transkrypcyjne

D - ubogie w sekwencje repetytywne

2. 2.wskaz technikę która nie służy do analizy ekspresji genów:

A - QTI

B - SAGE

C - cDNA-AFLP

D - Diferential Display

3. wskaz technikę która nie służy do analizy ekspresji genów:

A - QTI

B - SAGE

C - cDNA-AFLP

D - Diferential Display

4. w oparciu o metody bionformatyczne możemy

A - przewidziec strukture genu

B - przweidziec funkcje kodowanego bialka

C - identyfikowac sekwencje pokrewne w innych organizmach

D - wszystkie odp sa prawdziwe

5. drzewo filogenetyczne zakładające najmniejsza liczbe zmian nukleotydow lub

aminokwasow potrzebnych do uzyskania wszystkich porównanych wariantow sekwencj

A - zasade parsymonii

B - metode największej wiarygodności

C - macierz dystansu genetycznego

D - wszystkie odp sa poprawne
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6. mape genetyczna można skonstruowac w poparciu o

A - dowolona populacje roślin

B - potpomstwo pojedynczej rośliny homozygotycznej

C - populacji segregującej np. ( F2 , BC1 )

D - wyłącznie linie DH

7. wielkosc genomu A..thaliana

A - 125 par zasad

B - 125 tys par zasad

C - 125 milionow par zasad

D - 125 miliardow par zasad

8. okreslenie sekwencji genomu i jego organizacji zajmuje się

A - genomika strukturalna

B - genomika porownawcza

C - genomika funkcjonalna

D - filogenetyka

9. nieautonomiczny transpozon

A - nigdy nie ulega mobilizacji

B - jest szybko eliminowany z genomu

C - może zostac mobilizowany in-trans

D - może ulec spontanicznej mobilizacji bez udzialu transpozonu

10. w technologi CHIP-DNA sondy sa nanoszone na podloze przez

A - przeniesienie kropli roztworu zwaierajacego sonde

B - in situ PCR

C - fotolitografie

D - fotoysnteze

11. geny homologiczne obecne w genomach roznych gatunkow pochodzące od

wspolnego przodka nazywamy

A - paralogami
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B - ortologami

C - allelami

D - heterozygotami

12. zólty sygnal fluorescencyjny w określonym punkcie mikromacierzy DNA wskazuje ze

sekwencja identyfikowana przez tam obecna sonde ulega ekspresj

A - tylko w komorkach kontrolnych

B - tylko w kom zamienionych (zmutowane ,poddane dzialaniu stresu itp. )

C - w obu przypadkach

D - żadna z typow komorek

13. liczba grup sprzężeniowych na mapie genetycznej powinna być

A - inna  liczbie par chromosomow homologinczynch właściwej dla mapowania

orgniazmu

B - mniejsza liczbie par chromosomow homologinczynch właściwej dla mapowania

orgniazmu

C - większa liczbie par chromosomow homologinczynch właściwej dla mapowania

orgniazmu

D - równa liczbie par chromosomow homologinczynch właściwej dla mapowania

orgniazmu

14. transwersja to zamiana

A - pyryny na puryne

B - pirymidyna na puryne i odwrotnie

C - pirymidyny na pirimidyne

D - adenine na guanine i odwrotnie

15. genom A.thaliana zawiera ok.

A - 255 genow

B - 2 550 genow

C - 25 500 genow

D - 255 000 genow

16. markery SNP polegaja na identyfikacji

A - polimorfizmu dlusoci fragmentow
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B - obenosc miejsc restrykcyjnych

C - obenosc mutacji pkt

D - zmetylowanych rejoonow genomu

17. identyfikacja mutacji punktowych w technice tilling jest możliwa w wyniku

A - spowolnienia migracji heterodupleksow podczas elektroforezy

B - roznej wydajności hybrydyzacji produktow PCR do sondy

C - fluoresceyjneg wyznakowania niesmarowanych nukleotydow

D - trawienie heterodupleksow w rejonie braku homologii

18. rejonem genomu jadrowego najczęściej wykorzystywane w filogenetyce

molekluranej jest

A - rDNA

B - centromer

C - adh1

D - mat K

19. w wyniku transpozycji retrotranspozonowdochodzi do

A - zmniejszanie ilości kopii tych elementow w genomie

B - zwiekszenie ilości kopii tych elementow genomie

C - wycięcia kopii wyjściowej i jej wstawieniu w inne miejsce

D - tandemowej duplikacji fragmentu retrotranspozonu

20. transpozony sa wykorzystywane do :

A - generowanie mutacji pktowych

B - mutagenezy inercyjnej

C - analizy loci cech ilościowych

D - generowanie zmienności epigenetycznej

21. wlaczenie konstytuwnego promotora ( np. 35S ) do konstruktu

wykorzystywanego wykorzystywanego mutagenezie insercyjnej ma na celu

A - uzyskanie mutantow char. Się podwyzszona ekspresja genow

B - uzyskanie mutatnow typu knock-out

C - indukcja rearanzacji genomowych

D - uzyskanie odporności na antybiotyk
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22. podejscie badawcze polegające na modyfikacji genu a nastepnie analizie

fenotypumutanta określamy jako

A - genetyka prosta ( forward genetics)

B - genetyka odwrotna ( reverse genetics )

C - genetyke mendlowska

D - genetyke ilosciowa
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genomika

Genomika - test wiedzy trudny

Poziom trudności: Trudny

Karta odpowiedzi

1. B

2. A

3. A

4. D

5. A

6. C

7. C

8. A

9. C

10. C

11. B

12. C

13. D

14. B

15. C

16. C

17. D

18. A

19. B

20. B

21. A

22. B
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