AVALIAÇÃO 2 – FARMACIA – BIOMOL
NOME COMPLETO:

1. Um operon é ativado/reprimido pela ligação de uma proteína ao operador. Uma molécula de baixo peso molecular pode ser responsável pela ligação da proteína ao operador: falso/verdadeiro
2. O mecanismo de atenuação regula o operon triptofano, O primeiro gene do operon é uma seqüência curta rica no aminoácido _______________ e quando o ribossomo pára nesse local o restante do operon é/não é transcrito.
3. Em eucariotos a repressão da transcrição se deve a ligação de repressores não somente ao DNA mas também a __________________. Acetilação é uma reação química associada a ativação/repressão da transcrição gênica.

4. A heterocromatina facultativa é hoje entendida como uma região da cromatina reconhecida pela Heterocromatin Protein 1 (HP1) que se liga a histonas com a seginte modificação química: __________________________. A histona afetada é a histona ______________________

5. A proporção de genes que sofre splicing alternativo é relativamente baixa/alta. Esse fenômeno é detectado com o seqüenciamento do ________________________________.

6. Dois géis bidimencionais podem revelar uma proteína presente em uma situação e ausente em outra. Pode-se determinar com espectrometria de massa ________________ da referida proteína. Para ser possível com isso identificar a proteína com extrema facilidade faz-se uso de informações obtidas através do __________________________________________________

7. Para que uma vacina de DNA envolvendo um gene procariótico seja funcional é necessário que o promotor utilizado no plasmídio seja ________________________________________________. Deve-se lembrar que o RNA mensageiro será reconhecido por um ribossomo presente em células animais, logo, o códon iniciador da tradução precisa ser apresentado por um consenso shine-dalgarno/kozak.

8. É possível estudar a expressão gênica diferencial de genes raros com a técnica de EST/microarranjo. O splicing alternativo é mais facilmente evidenciado com a técnica de EST/microarranjo,
9. O seqüenciador automático necessita de um programa para determinar a seqüência das bases de DNA denominado ____________. O valor de qualidade 40 significa que uma determinada base tem a chance de erro de sua determinação igual a _____________________________

10. Quando comparamos seqüências de organismos pouco/muito distantes evolutivamente como protozoários e animais, é melhor utilizar o programa tBLASTx do que BLASTn pois o segundo alinha seqüências de nucleotídeos/aminoácidos. 

