AVALIAÇÃO ESCRITA – BIOMOL 11/11/2008 Miguel

1. Compare estratégias de repressão de transcrição em procariotos e eucariotos.
2. O equipamento “seqüenciador automático” não é na verdade quem determina a seqüência de bases do DNA. Como ela é determinada e o que mais é obtido além da própria seqüência?

3. O seqüenciamento parcial de clones de cDNA produz “etiquetas” denominadas pela sigla EST. Qual a utilidade deste procedimento em termos qualitativos e quantitativos?
4. Lâminas de micro-arranjo podem ser fabricadas de duas maneiras diferentes. Quais são e quando é possível usar cada uma delas?
5. Suponha que um anticorpo contra um determinado fator de transcrição humano co-precipite um complexo contendo mais sete proteínas. Como a espectrometria de massa poderia auxiliar a identificação dessas sete proteínas humanas? Seria possível fazer o mesmo se o organismo estudado fosse um organismo sem genoma completo?

6. Explique por que quando comparamos os genes procarióticos com genes eucarióticos é mais freqüente detectarmos similaridade com tBLASTx do que com BLASTn.
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