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Introducción


 


Este
libro de preguntas con respuestas alternativas recoge una selección de las que
hemos usado para evaluar a nuestros alumnos de la asignatura de Genética
Molecular e Ingeniería Genética (1998-2004 y 2011-2016) de la
Licenciatura en Bioquímica y las de Ingeniería Genética de la
Licenciatura en Ciencias Ambientales (1999-2010) y el Grado en Biotecnología
(2011-2016) de la Universidad Miguel Hernández de Elche. Creemos
que resultará útil para estudiantes y profesores de Ingeniería Genética.


 


Las
preguntas que aquí se presentan son muy heterogéneas en dificultad. Aunque
todas exigen al alumno un cierto grado de retención de conceptos y términos,
solo para algunas se requieren cálculos elementales. Todas las preguntas
incluyen cuatro respuestas alternativas, de las que el alumno debe elegir solo
una. Se destaca en negrita en una frase introductoria de todas las preguntas si
se debe elegir la afirmación cierta o falsa de las cuatro que se proponen. Hemos
preferido no incluir entre estas últimas frases como “Todas las respuestas
anteriores son falsas”.


 


En
nuestros exámenes se advierte que “Debe elegirse únicamente una respuesta de
las cuatro que se proponen en cada pregunta. El máximo de puntos a obtener en
este apartado es de 35 (1 por pregunta). Cada error cometido será penalizado
con la pérdida de 0,33 puntos. Las preguntas no respondidas no puntúan
negativamente”.


 


Incluimos
en este libro dos vocabularios, español-inglés e inglés-español, en los que se
indican los numerales de las preguntas en que aparece cada una de las expresiones
que hemos usado.


 


En la portada aparece la representación artística de una molécula de ADN de la Ciudad de las Artes y las Ciencias de Valencia.


 














 


Preguntas


 




1.- Solo una de las siguientes afirmaciones es errónea. 





a) La Ingeniería Genética es el conjunto
de herramientas y métodos que permiten el análisis y la manipulación de los
ácidos nucleicos.


b) La estabilidad de la información
genética del ADN se
debe, entre otros motivos, a la actividad correctora de pruebas de
muchas de las polimerasas que lo replican y a la existencia de mecanismos de
reparación.


c) Se conocen sistemas biológicos en los
que la información genética fluye de las proteínas al ARN.


d) La semiconservatividad de la
replicación del ADN
garantiza que las moléculas hijas sean iguales entre sí y a la molécula
parental.




2.- Solo una de las
siguientes afirmaciones con respecto al código genético es falsa.





a) No es solapante en su lectura.


b) Permite traducir un lenguaje de
nucleótidos a uno de aminoácidos. 


c) Es universal, con solo algunas
excepciones. 


d) Es ambiguo, puesto que cada codón especifica
varios aminoácidos.




3.-
Solo una de las siguientes respuestas es falsa.
En la figura, que representa moléculas de ADN, la enzima 
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a) 1 podría ser una
endonucleasa de restricción de tipo II. 


b) 2
podría ser una
exonucleasa de cadena sencilla. 


c) 3
podría ser una ligasa. 


d) 4 podría ser
una polimerasa de ADN.




4.- Solo una de las
siguientes características no es propia de los sistemas de
restricción-modificación de tipo II:





a) Las actividades metilasa y restrictasa son llevadas a cabo por diferentes proteínas, que actúan independientemente.


b) Una
metilasa y su correspondiente restrictasa reconocen de forma específica la misma secuencia.


c)  Las restrictasas de tipo II cortan las dos cadenas del ADN.


d) Las restrictasas de tipo II no cortan la secuencia que reconocen, sino a una distancia de 25 pb.




5.- Considérese un
genoma cuyo contenido en las cuatro bases nucleotídicas sea el mismo. Solo una de las siguientes afirmaciones es falsa.
La digestión con la endonucleasa de restricción





a) EcoRI,
cuya diana es
GAATTC, generará fragmentos de un tamaño medio de unas 4 kb.


b) HindII,
cuya diana es
GT(C/T)(A/G)AC, generará fragmentos de un tamaño medio de aproximadamente 1 kb.


c) HinfI,
cuya diana es
GANTC, generará un menor número de fragmentos que MboI, cuya diana es
GATC.


d) EcoRI
generará fragmentos de un tamaño medio parecido al obtenido con SmaI
(CCCGGG).




6.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre los vectores plasmídicos es falsa.





a) Los de clonación se
utilizan para mantener establemente un inserto en las
células hospedadoras. 


b) Muchos de ellos contienen segmentos
de ADN originalmente presentes en plásmidos naturales de Escherichia coli.


c) Casi
todos incluyen solo un marcador seleccionable y al
menos tres orígenes de replicación.


d) Los que se utilizan actualmente son
de replicación relajada. 




7.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre los vectores plasmídicos es falsa.





a) Las secuencias de promotores como
los de los fagos T7 y Sp6 flanquean al sitio de clonación múltiple y
posibilitan la transcripción in
vitro del inserto.


b) Pueden ser introducidos en bacterias
mediante transformación o
infección.


c) La presencia de un segmento del gen lacZ en el
sitio de clonación múltiple permite
discriminar las bacterias que han incorporado el vector con inserto de las
que contienen únicamente el vector.


d) Los plásmidos de replicación restringida se
mantienen en un número muy bajo de copias por célula.




8.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre los vectores basados en el fago l
es incorrecta.





a) Pueden albergar insertos de mayor tamaño que los que admiten
los vectores plasmídicos.


b) Se incorporan a las células hospedadoras con
mayor eficacia que los plasmídicos. 


c) Muchos
de ellos carecen de los genes del ciclo lítico pero
conservan los del lisogénico.


d) Existen
procedimientos para su empaquetamiento in vitro.







9.- Las enzimas de
restricción 1, 2 y 3 reconocen
las dianas siguientes y las cortan en las posiciones
indicadas por las flechas. Solo una de las siguientes afirmaciones es
incorrecta.
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a) Los
extremos generados con 1 se podrán ligar con la ligasa del
fago T4 o con la de Escherichia coli.


b)  2
y 3 generan extremos compatibles.


c)  1
y 2 generan extremos sobresalientes 5′.


d) Los
extremos generados con 3 no se podrán ligar con la ligasa de Escherichia
coli. 




10.- Un vector de 3 kb y
un inserto de tamaño desconocido fueron digeridos con
las enzimas de restricción A y B y después ligados. La molécula
recombinante resultante fue digerida con A, B
y otra enzima cuya diana no está presente en el
vector, C. Los tamaños de los fragmentos de restricción obtenidos en diferentes digestiones se recogen en la tabla. Solo una
de las siguientes respuestas es falsa.
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a) El
tamaño del inserto es 4 kb.


b) La
diana de C
está más cerca de la de A que de la de B. 


c) La
digestión doble con A y B generará dos fragmentos de restricción, uno de ellos de 3 kb.


d) La digestión doble con B y C
permitirá escindir el vector del inserto.




11.- Solo una de las
respuestas que se proponen es correcta. “Dos tumbas distintas y un solo
cadáver verdadero” fue un titular de prensa del año 2002. El artículo sostenía
que “Dos catedrales se disputan el honor de poseer los restos de Cristóbal
Colón: la de Santo Domingo (República Dominicana) y la de Sevilla (España).
Con el fin de acabar con la polémica, se va a proceder a exhumar los dos
presuntos cadáveres de Colón, el de su hermano y el de su hijo (ambos se
encuentran en Sevilla) con el fin de obtener sus huellas moleculares (genetic fingerprints)”. Para ello, se





a) obtuvo la secuencia completa
del genoma de
los cuatro individuos y se llevó a cabo un análisis comparativo.


b) estudiaron varias regiones altamente
polimórficas (VNTR)
mediante análisis de Southern o de
amplificación por PCR.


c) realizó una búsqueda de un patrón
familiar característico de expresión génica,
mediante análisis de northern. 


d) determinó el grupo sanguíneo del
sistema ABO en los cuatro cadáveres.




12.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre la PCR es incorrecta.





a) En cada uno de sus ciclos se produce
la desnaturalización del molde, su
hibridación con los
cebadores y la
síntesis de ADN.


b) Es una técnica que ha revolucionado
la Biología y permite la amplificación de ADN
sin requerir células hospedadoras.


c) Es un método muy versátil ya que todas
las polimerasas termoestables pueden
utilizar ADN o ARN como molde.


d) Sus
productos de reacción mayoritarios son moléculas de ADN lineales y
bicatenarias.




13.- Respecto a las
técnicas de hibridación de ácidos nucleicos, solo una de las siguientes afirmaciones es falsa.





a) Se basan en la obtención de una molécula
híbrida entre una sonda y su diana, que son
complementarias.


b) El
método desarrollado por Southern constituye
la base de otros, como el de northern y las
micromatrices (microarrays).


c) El método de northern permite
el análisis simultáneo de la expresión de miles de genes.


d) En la hibridación con micromatrices el soporte sólido
suele ser de vidrio. 




14.- Se desea clonar el
ADNc del gen de la insulina de ratón, que se expresa
específicamente en células del páncreas, en un vector plasmídico de Escherichia coli. Solo una de las siguientes estrategias conducirá a la
obtención del inserto correcto: el aislamiento de





a) ARN
de páncreas de ratón para su retrotranscripción y amplificación específica mediante PCR.


b) ADN
genómico de
páncreas de ratón para su amplificación específica
mediante PCR.


c) ADN
genómico de cualquier tejido del ratón para su retrotranscripción y amplificación específica
mediante PCR.


d) ARN
de páncreas de ratón para su amplificación específica
mediante PCR.






15.- Se desea obtener
insulina de ratón en Arabidopsis thaliana. Solo una de las siguientes afirmaciones al respecto de la estrategia
a seguir es cierta.





a) Si se pretende transformar las
plantas mediante infección con Agrobacterium
tumefaciens, se
deberá insertar el ADNc del gen de la insulina en un vector derivado
del ADN-T del
plásmido pTi.



b) Se
empleará ADNc en lugar de ADN genómico ya que
las plantas carecen de mecanismos de eliminación de intrones.


c) Nunca se podrá obtener insulina de
ratón en una planta ya que los genes animales no pueden expresarse en células
vegetales.


d) Será imprescindible que coloquemos el
ADNc del
gen de la insulina de ratón bajo el control de su propio promotor.




16.- La figura representa una región de un
gen de cierto organismo en la que los exones aparecen
en letras mayúsculas, y los intrones,
en minúsculas. Se diseñaron tres cebadores,
ceb1, ceb2 y ceb3, en las regiones destacadas en azul, verde y amarillo,
respectivamente, que se combinaron en mezclas de amplificaciones mediante PCR.
A la vista de la figura, solo una de las siguientes afirmaciones es falsa.
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a) La pareja
ceb2 ceb3 puede utilizarse para amplificar indistintamente moldes de ADNc o ADN genómico. 


b) La secuencia de ceb3 es 5′-GAGCTCCGTGTGTCATGTTGT-3′.


c) La
temperatura de fusión (Tm; obtenida con la
regla de Wallace) de ceb1 será
mayor que la del ceb3, ya que es más largo. 


d) El diseño de
ceb1 es apropiado para impedir la amplificación de ADN genómico.




17.- Respecto a la
secuenciación de ADN, solo una de las siguientes
afirmaciones es falsa.





a) La
versión clásica del método de Sanger, con
cuatro reacciones separadas y marcaje isotópico, está
en desuso.


b) El método de Sanger se basa
en el uso de nucleótidos que presentan grupos hidroxilo tanto
en el carbono 2′ como en el 3′ de la
desoxirribosa.


c) La pirosecuenciación no requiere
electroforesis ni se
basa en el método de Sanger.


d) Sanger recibió el Premio Nobel por el
desarrollo de su método de secuenciación de
ácidos nucleicos.




18.- Se desea generar
una genoteca genómica de cierto organismo para proceder a la secuenciación de su genoma. Solo una de las siguientes
afirmaciones es falsa.





a) Las digestiones completas de un ADN genómico con endonucleasas de
restricción no generan
fragmentos solapantes, por lo que no permiten ensamblar su secuencia completa.


b) No suelen emplearse vectores plasmídicos para la
clonación de
fragmentos de ADN genómico en un
proyecto genoma.


c) La
fragmentación por un método físico generará fragmentos con extremos romos.


d) La fragmentación por un método físico
no generará fragmentos solapantes.




19.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es falsa. Para producir proteínas
eucarióticas en Escherichia coli se debe utilizar 





a) ADNc en lugar
de ADN genómico si el
gen eucariótico posee intrones.


b) un promotor de Escherichia
coli. 


c) secuencias
terminadoras de la transcripción de Escherichia
coli.


d) una
señal de poliadenilación.




20.- La figura representa el perfil de un
ciclo de amplificación mediante PCR. Solo una de las siguientes afirmaciones
es falsa.
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a) En la etapa 1 se
produce la desnaturalización del molde. 


b) En la etapa 2
se produce la hibridación entre los cebadores y el molde.


c) Habitualmente,
en un experimento de PCR se repite cada ciclo
30-40 veces.


d) La
duración de la etapa 3 depende de la temperatura de fusión de los cebadores.






21.- Solo una de las
siguientes afirmaciones relacionadas con la clonación molecular no es cierta. 





a) Requiere: (1) la unión
covalente, in vitro, del inserto a un
vector, (2) la incorporación de la construcción resultante
a un hospedador adecuado
y (3) la selección posterior de los transformantes o las
células infectadas de interés.


b) La autoligación del
vector resta eficacia al proceso; para evitarla, tras la digestión del vector
se pueden desfosforilar sus
extremos 5′.


c) Su objetivo principal es que el ADN exógeno
se mantenga estable en el organismo hospedador, es decir que no se
degrade, que se replique y que se transmita a las células hijas.




d) La utilización de una única
endonucleasa de restricción conduce a la
obtención de un único tipo de construcción, ya que el inserto se une siempre al
vector con la misma orientación.





22.- Se desea
clonar la molécula de extremos romos que se representa en la figura en un vector plasmídico, empleando la endonucleasa de restricción EcoRI, que reconoce la secuencia palindrómica 5′-GAATTC-3′. Solo una de las siguientes
afirmaciones relacionadas con las actividades enzimáticas o las herramientas necesarias
para las reacciones que se muestran en la figura es falsa.
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a) Para unir los acopladores EcoRI
a la molécula original se ha usado la ligasa del
fago T4.


b) Previamente a la unión de los
acopladores, se ha
tratado la molécula original con la metilasa EcoRI.


c) La
figura es imaginaria, ya que no existe ningún método que permita digerir con EcoRI
las dianas ubicadas
en los extremos de la molécula pero no las internas.


d) La unión de acopladores a una
molécula de extremos romos permite
la obtención de extremos sobresalientes. 




23.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es falsa.





a) El genoma de un organismo es
el mismo en casi todas sus células somáticas pero el transcriptoma y el proteoma difieren en
distintos tejidos y órganos.


b) Los
cebadores para
RT-PCR cuantitativa deben ser degenerados.


c) Los insertos de una genoteca de ADNc no
contienen intrones.


d) Los
productos de amplificación mediante
PCR obtenidos
con la polimerasa Taq presentan
una A sobresaliente en 3′.




24.- Solo una de las
respuestas siguientes es falsa. Son recursos bioinformáticos de uso
frecuente los que permiten





a) identificar señales, como la de
iniciación de la traducción.


b) identificar pautas de lectura abierta (ORF; open
reading frames).


c) hacer búsquedas de secuencias
semejantes a una dada.


d) predecir las condiciones de reacción
de una restrictasa.




25.- Solo una de la
siguientes afirmaciones relacionadas con la PCR cuantitativa es cierta.





a) Rn es la emisión del fluoróforo pasivo
de referencia.


b) DRn es el cociente
entre la emisión del fluoróforo pasivo
de referencia y la del agente intercalante.


c) El valor de CT se
calcula en base al logaritmo de DRn. 


d) En las curvas de disociación se
representa en abscisas el valor absoluto de la emisión del agente intercalante, y en
ordenadas,  el tiempo de enfriamiento de la mezcla de la disolución. 




26.- Solo una de las
siguientes actividades enzimáticas puede catalizar la reacción que se representa
en la figura: una
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a) retrotranscriptasa.


b) DNasa.


c) nucleotidil
transferasa terminal. 


d) RNasa
H.






27.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre la técnica del doble híbrido de la levadura es cierta.





a) Se lleva
a cabo en células de Agrobacterium tumefaciens.


b) Permite identificar proteínas que
interaccionan físicamente (que se unen).


c) Puede hacerse con marcaje isotópico o no
isotópico.


d) Una de sus etapas es una
transferencia a membrana.




28.- Solo una de las
respues siguientes es correcta. El vector más adecuado para la clonación de un inserto de 3 kb es un





a) plásmido.


b) cósmido.


c) YAC.


d) BAC.




29.- Solo una de las
siguientes moléculas es necesaria para la inmunoprecipitación de la
cromatina.





a) Un
anticuerpo.


b) Un [a-32P]-dNTP.


c) Un ddNTP fluorescente.


d) Una GFP.




30.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre la secuenciación de ADN por el método de Sanger en su versión semiautomatizada es
falsa.





a) Se
inicia con una amplificación de PCR en la
que se emplea solo un cebador.


b) Cada reacción permite obtener
secuencias de hasta 3.000 nucleótidos.


c) Requiere didesoxinucleótidos marcados
con fluoróforos.


d) Se lleva a cabo mediante
electroforesis capilar.




31.- Solo una de las afirmaciones
siguientes es correcta. En una muestra de ARN total de buena calidad debe cumplirse que el cociente de las
concentraciones de los ARNr sea





a) 25S/18S ³ 1 en un extracto de
un tejido vegetal.


b) 28S/18S ³ 1 en un extracto de
un tejido vegetal.


c) 25S/18S £ 1 en un extracto de
un tejido animal.


d) 28S/18S £ 1 en un extracto de
un tejido animal.




32.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre las tecnologías de secuenciación masiva es correcta.





a) Todas ellas se basan en la
inmovilización de una polimerasa.


b) La de mayor éxito en el mercado
(Illumina/Solexa)
emplea nanoporos con una
retrotranscriptasa conjugada.


c) Algunas son capaces de hacer billones
de lecturas simultáneas, cada una de ellas de unos 15 nt.


d) Varias de ellas requieren la
fragmentación previa del genoma a
estudio y la incorporación de adaptadores a sus
extremos.




33.- Solo una de las
siguientes asociaciones no está justificada.





a) Micromatrices y mapas
de calor.


b) Localización subcelular de proteínas
y SYBR green.


c) Bioanalizador y
electroforesis capilar.


d) Adaptadores y
ultrasecuenciación.




34.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre las tecnologías de secuenciación de la generación siguiente es falsa.





a) Varias de ellas se basan en el uso de
desoxinucleótidos terminadores
reversibles.


b) Algunas visualizan la síntesis de
moléculas individuales.


c) Todas son masivamente paralelas.


d) Ninguna se fundamenta en la
pirosecuenciación.




35.- Solo una de las
respuestas siguientes es correcta. En la pirosecuenciación de ADN se emplea





a) dUTP.


b) Fenóxido de trimetilamonio.


c) ddATP.


d) dATPaS.






36.- Solo una de las
respuestas siguientes es correcta. En una molécula bicatenaria de ADN,
la secuencia de una de las dos cadenas puede
deducirse a partir de la de la otra gracias a





a) la complementariedad entre
bases nitrogenadas.


b) la complementación intragénica entre
bases nitrogenadas.


c) la complementación a entre bases nitrogenadas.


d) la
existencia de puentes de hidrógeno entre
purinas.




37.- Solo una de las
siguientes afirmaciones en relación con la selección de colonias azules/blancas es cierta.





a) Se le denomina también selección
cromogénica de clones recombinantes.


b) En este tipo de experimentos, las
bacterias hospedadoras suelen contener el alelo lacZ′ del gen
lacZ.


c) En este
tipo de experimentos, los vectores suelen contener en
su sitio de clonación múltiple el alelo lacZDM15 del gen lacZ.


d) Las colonias blancas son las que
contienen un vector sin inserto.




38.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. El péptido a es 





a) un
monómero de la β-galactosidasa.


b) una
subunidad de la β-galactosidasa.


c) un
fragmento de la β-galactosidasa.


d) un
antibiótico que inhibe a la β-galactosidasa.




39.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es falsa. Son objetos de estudio de la
Genética 





a) la
estructura de los genes.


b) la evolución.


c) la cinética enzimática.


d) las causas de la diversidad
biológica.




40.- Solo una de las
siguientes afirmaciones relacionadas con el código genético es cierta.





a) Tiene tres codones de
iniciación y uno de terminación.


b) Ningún aminoácido es codificado por
más de cuatro codones distintos.


c) La expresión heteróloga de
genes ha generado dudas sobre la universalidad del código. 


d) Ni es ambiguo ni presenta signos de
puntuación.




41.- Solo una de las
siguientes respuestas es falsa. En relación con las polimerasas de ADN dependientes de ADN, puede decirse que 





a) ninguna presenta actividad polimerasa 5′®3′. 


b) algunas presentan actividad exonucleasa 3′®5′.



c) algunas presentan actividad exonucleasa 5′®3′.



d) algunas
presentan actividad transferasa
terminal.




42.- Solo una de las
siguientes afirmaciones acerca de los sistemas de restricción-modificación de
tipo II es correcta.





a) Las actividades metilasa y
restrictasa son
llevadas a cabo por diferentes proteínas, que deben unirse en un complejo
heteromultimérico para mostrar actividad.


b) Una
metilasa y su
correspondiente restrictasa reconocen
la misma secuencia, pero
la cortan de modo diferente.


c) Las endonucleasas de restricción de tipo
II cortan solo
una de las dos cadenas del ADN de su diana.


d) Casi todas las restrictasas de tipo
II cortan la secuencia que
reconocen.




43.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es falsa. En un genoma cuyo contenido en A es del 10% (se indican entre paréntesis las
dianas de cada enzima), 





a) la digestión con EcoRI
(GAATTC) generará fragmentos de restricción más
grandes que con SmaI (CCCGGG).


b) el número de dianas de EcoRI
será menor que el de SmaI.


c) la probabilidad de encontrar una
diana de EcoRI
será mayor que la de encontrar una de SmaI.


d) la distancia media entre dianas de EcoRI
será mayor que entre dianas de SmaI.




44.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre los vectores plasmídicos contemporáneos es correcta.





a) Los de expresión se utilizan para
mantener establemente un inserto en las
células hospedadoras. 


b) Su sitio de clonación múltiple contiene
ADN originalmente presente en el genoma de una
medusa.


c) Casi
todos incluyen dos marcadores seleccionables y al
menos un origen de replicación.


d) Casi todos
son de replicación restringida. 




45.- Solo una de las
afirmaciones siguientes sobre la tecnología Gateway es falsa.





a) Se basa en el mecanismo de la
recombinación entre el genoma del fago l y el cromosoma de Escherichia coli.


b) Utiliza las secuencias attB y attP que
participan en el comienzo del ciclo lisogénico del
fago l.


c) Requiere
una integrasa.


d) Requiere una terminasa.




46.- Solo una de las
afirmaciones siguientes sobre la tecnología Gateway es cierta.





a) La reacción BP (con la
clonasa BP)
permite subclonar el inserto del clon de entrada en un vector de destino.


b) El vector donante suele contener un
inserto que
codifica la proteína tóxica ccdB.


c) La reacción LR (con la
clonasa LR)
permite incorporar el gen de interés al vector de entrada.


d) Todos los vectores de destino contienen
un inserto que
codifica la proteína verde fluorescente.




47.- Solo una de las
afirmaciones siguientes sobre la tecnología TOPO es cierta.





a) Se basa en la topoisomerasa I del
virus Vaccinia.


b) El vector es suministrado por el
proveedor circularizado y covalentemente unido a una topoisomerasa.


c) No puede emplearse para clonar
productos de PCR de extremos romos.


d) Requiere una incubación de la mezcla
de reacción de al menos 8 horas.




48.- Solo una de las
afirmaciones siguientes sobre los vectores basados en el fago l es correcta.





a) Conservan
los genes necesarios para la recombinación específica de sitio.


b) Conservan
el gen de la integrasa pero no
el de la escisasa. 


c) Muchos de ellos carecen de los genes
del ciclo lisogénico pero
conservan los del ciclo lítico.


d) Conservan los genes necesarios para
la actividad terminasa.




49.- Solo una de las
siguientes parejas de investigadores recibió simultáneamente el premio
Nobel.





a) Nathans y Kornberg.


b) Ochoa y Berg.


c) Watson y Holmes.


d) Gilbert y Sanger.




50.- Solo una de las
siguientes enzimas no se usa en la pirosecuenciación de ADN.





a) Bal 31.


b) Luciferasa.


c) Apirasa.


d) ADN polimerasa.




51.- Solo una de las
siguientes moléculas no es sustrato ni producto de alguna de las
reacciones de la pirosecuenciación de ADN.





a) dCTP


b) PPi.


c) APS.


d) ddGTP.




52.- Solo uno de los
siguientes tipos de moléculas no es inmovilizado en ninguno de los
procedimientos de secuenciación masivamente paralela.





a) Cebadores complementarios de una de las
dos cadenas de los adaptadores incorporados
a los extremos de los fragmentos a secuenciar.


b) Polimerasas.


c) Los propios fragmentos de ADN que
serán secuenciados.


d) Retrotranscriptasas.




53.- Solo una de las
siguientes expresiones se refiere a conceptos no relacionados con las
técnicas de secuenciación masiva.





a) Nanoporos.


b) PCR en
emulsión.


c) Didesoxinucleótidos terminadores.


d) Polonias.




54.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es falsa.





a) En el método de Southern, la
sonda está en
disolución, y sus dianas están inmovilizadas.


b) En un análisis de micromatrices se
emplean sondas inmovilizadas,
cuyas dianas están
en disolución.


c) En un análisis de Southern las
dianas no
están marcadas, pero las sondas sí lo
están.


d) En un análisis de micromatrices, las
sondas están
marcadas, y las dianas no lo están.




55.- Solo una de las afirmaciones
siguientes sobre una extracción de ARN total es falsa. 





a) Las células son lisadas con un agente
caotrópico, como
el sulfato de potasio, que además desnaturaliza las RNasas y
DNasas.


b) A pH 7, las proteínas, el ADN y el
ARN son solubles en agua.


c) A pH 4,5, las proteínas precipitan y los
grupos fosfato del ADN se protonan, haciéndolo insoluble, ya que sus bases
nitrogenadas no interaccionan con las moléculas de agua.


d) A pH 4,5, las bases nitrogenadas del
ARN forman puentes de hidrógeno con el
agua, por lo que sigue siendo soluble.




56.- Solo una de las
siguientes asociaciones no está justificada.





a) PCR cuantitativa y sondas TaqMan.


b) Localización subcelular de proteínas
y SYBR Green.


c) Bioanalizador y
electroforesis capilar.


d) Adaptadores y
secuenciación masiva.




57.- Uno de los
siguientes procesos no es una etapa de la expresión génica.





a) La transcripción.


b) La replicación.


c) La maduración del transcrito primario.


d) La
traducción.




58.- Solo una de las
siguientes respuestas es correcta. El gen AmpR codifica





a) la ampicilina.


b) un antibiótico que inhibe a la ampicilina


c) una enzima que degrada la ampicilina.


d) una enzima que participa en la síntesis de
ampicilina.




59.- Solo una de las
siguientes frases tiene sentido.





a) El producto proteico del gen X tiene 3,8 kb.


b) El gen Y codifica una proteína de 4,5 kDa.


c) El ARNm Z codifica un gen de 2.376 pb.


d) La proteína W se traduce a un ARNm sin
intrones.




60.- Solo una de las respuestas
que se proponen es correcta. A partir de una molécula bicatenaria de ADNc de extremos romos se obtienen dos sondas radiactivas, una de ellas (A) por desplazamiento de mella, y la otra (B) mediante marcaje terminal con la polinucleótido quinasa de T4. 





a) La sonda A será mucho más corta que la B.


b) La sonda B será mucho más corta que la A.


c) La sonda A será mucho más radiactiva que la
B.


d) La sonda B será mucho más radiactiva que la
A.




61.- Solo una de las
siguientes palabras tiene sentido en Ingeniería Genética.





a) Kalmicina.


b) Kanamicida.


c) Kanamicina.


d) Clonalfenicol.




62.- Solo una de las
siguientes abreviaturas tiene sentido en Ingeniería Genética.





a) ARNc.


b) ADNt.


c) ddADN.


d) ADN-T.




63.- Solo una de las
afirmaciones siguientes sobre las moléculas de la figura es correcta.
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a) A puede ser un acoplador, y B,
un adaptador.


b) B puede ser un acoplador, y A,
un adaptador.


c) A y B pueden ser adaptadores.


d) A y B pueden ser acopladores.




64.- Solo una de las
afirmaciones siguientes es cierta. A lo largo de los últimos 20 años, la
secuenciación del genoma humano se ha abaratado más de





a) 1.000 veces.


b) 10.000 veces.


c) 100.000 veces.


d) 1.000.000 veces.




65.- Solo una de las
siguientes actividades enzimáticas puede catalizar la primera etapa de
una qRT-PCR: 





a) una retrotranscriptasa.


b) una
DNasa.


c) una nucleotidil transferasa terminal. 


d) una RNasa H.




66.- El vector más
adecuado para la clonación de un inserto de 3 kb es un





a) plásmido.


b) YAC.


c) PAC.


d) cósmido.




67.- Respecto a la
secuenciación de ADN por el método de Sanger en su
versión semiautomatizada, solo una de las siguientes afirmaciones es cierta.





a) Requiere
dos cebadores por muestra.


b) Cada reacción permite obtener
secuencias de unos 500-1.000 nucleótidos.


c) Requiere desoxinucleótidos marcados
con fluoróforos.


d) Inicialmente se realizaba una
electroforesis en geles de poliacrialimida verticales.




68.- Solo una de las
afirmaciones siguientes sobre los cebadores de una PCR es cierta.





a) La
adición de dianas de restricción suele hacerse en el extremo 3′ del cebador.


b) La
adición de la secuencia de un
promotor viral
puede hacerse en el extremo 5′ del cebador.


c) Su temperatura de fusión puede
calcularse mediante la fórmula Tm = 4(G+C)+2(A+T) independientemente de la longitud del cebador.


d) Su longitud más habitual
es de 30-40 nt.




69.- Solo una de las
respuestas siguientes es falsa. Es conveniente que los cebadores de una
PCR





a) no generen
autodímeros por apareamiento intercatenario.


b) no generen dímeros por
apareamiento intercatenario.


c) no generen horquillas por apareamiento intracatenario.


d) tengan
temperaturas de fusión que no
difieran en más de 10°C.




70.- Solo una de las
afirmaciones siguientes sobre la tecnología TOPO es cierta.





a) Se basa en la
topoisomerasa de SV40.


b) Requiere la fosforilación
previa de los extremos 5′ de los productos de PCR que se desea clonar.


c) Se emplea
fundamentalmente para clonar productos de PCR obtenidos con la polimerasa Pfu.


d) Requiere
una incubación de la mezcla de reacción muy breve.




71.- En relación con el
fago l, solo una de las afirmaciones siguientes es cierta.





a) Parte de su
genoma se ha utilizado para obtener el plásmido de
2 µ de la levadura.


b) La
replicación de su
genoma genera
concatámeros. 


c) Su ADN es circular y covalentemente
cerrado en la cabeza de la partícula viral.


d) Su ADN se integra en
posiciones aleatorias del cromosoma de Escherichia coli al iniciarse el ciclo lisogénico.




72.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre la proteína ccdB es cierta.





a) Es tóxica
para todas las estirpes conocidas de Escherichia coli.


b) Se utilizó como marcador
seleccionable en la primera molécula recombinante obtenida por Paul Berg.


c) Se
utiliza en la tecnología Gateway.


d) Se utiliza en
la tecnología TOPO.




73.- Solo una de las
siguientes asociaciones es incorrecta.





a) Mullis y la
PCR.


b) Sanger y la secuenciación de ADN.


c) Venter y el proyecto
Genoma Humano.


d) Hood y
la pirosecuenciación.




74.- Solo una de las
siguientes enzimas se usa en la pirosecuenciación de ADN.





a) RNasa H.


b) ATP
sulfurilasa.


c) Terminasa.


d) Polimerasa Pfu.




75.- Solo uno de los
siguientes métodos de detección no se emplea en ninguno de los
procedimientos de secuenciación masiva.





a) Detección de pH mediante
semiconductores.


b) Guías de onda de modo cero.


c) Sensores CCD.


d) Películas
sensibles a la radiación.




76.- Solo uno de los
siguientes tipos de enzimas se usa en alguno de los métodos de
secuenciación masiva.





a) Topoisomerasa II.


b) Luciferasa.


c) Polimerasa de ARN.


d) Integrasa.




77.- Solo una de las
siguientes moléculas no tiene relación con las técnicas de secuenciación masiva basadas en nanoporos.





a) α-hemolisina.


b) Exonucleasa.


c) Apirasa.


d) Polimerasa
de ADN.




78.- Solo una de las
siguientes asociaciones está justificada.





a) Secuenciación
masiva y protección por metilación.


b) Bioanalizador e inmunoprecipitación de la cromatina.


c) Nucleasa S1 y cartografía de restricción.


d) Didesoxinucleótidos y
método de Sanger.




79.- Solo una de las
siguientes moléculas está relacionada con la pirosecuenciación.





a) dATP.


b) dATPαS.


c) [a-35S]-dATPaS.


d) [g-32P]-dATP.




80.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es falsa. 





a) La transformación de luciferina en oxiluciferina es una reacción luminiscente.


b) La β-glucuronidasa cataliza la hidrólisis de conjugados glicosídicos del ácido
glucurónico.


c) Las luciferasas son enzimas oxidativas.


d) Los vectores que incorporan el promotor 35S se replican muy eficazmente en Escherichia coli.




81.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es correcta.





a) Las moléculas de
ARNm suelen ser bicatenarias.


b) Las dos cadenas de
un ADNc se sintetizan simultáneamente.


c) Más de la
mitad del ARN de muchas células eucarióticas es poli(A)-.


d) Se denomina ADN-T a los genes que se transcriben a ARNt.




82.- Solo
uno de los siguientes órdenes cronológicos (de más antiguo, a la izquierda, a
más moderno, a la derecha) es correcto.





a) pSC101,
pBR322 y pGEM-3Z.


b) pBR322, pGEM-3Z y pSC101.


c) pGEM-3Z, pBR322 y pSC101.


d) pSC101, pGEM-3Z y pBR322.




83.- Solo una de las
siguientes abreviaturas no tiene sentido en Ingeniería Genética:





a) ddARN.


b) APS.


c) RNasa H.


d) dNTP.




84.- Solo una de las
siguientes respuestas es correcta. La holoenzima polimerasa I de ADN de Escherichia coli 





a) presenta actividad polimerasa 3′®5′. 


b) carece de actividad exonucleasa 3′®5′. 


c) no es
termoestable. 


d) presenta
actividad transferasa
terminal.




85.- Solo una de las
siguientes respuestas es falsa. Para aislar ARNm a partir de un cultivo celular





a) no se debe centrifugar la muestra porque
las moléculas de ARN son inestables y podrían romperse.


b) se suele usar isopropanol para
precipitar el ARN.


c) se utiliza fenol y cloroformo para generar una fase orgánica.


d) el ADN es finalmente retenido
en la fase orgánica y en la interfase.




86.- Solo una de las
siguientes respuestas es falsa. Para purificar ARN poli(A)+





a) es
necesario aislar antes ARN total.


b) se hace pasar el ARN
total a través de una columna que contiene moléculas de oligodT inmovilizadas.


c) se eluye
de la columna primero el ARN poli(A)+ y
después el poli(A)-.


d) es conveniente comprobar finalmente en
un gel la calidad del ARN poli(A)+ purificado.  




87.- Una de las maneras
de representar las dianas de restricción es N/NNNNN, en la que la barra (/) indica el sitio del corte
endonucleolítico. Cuatro moléculas de ADN fueron digeridas, por separado, con
las restrictasas AgeI (A/CCGGT), AvaI
(C/CCGGG), NgoDII (GC/CGGC), BspYIV (TC/CGGA) y HpaII
(C/CGG). Los fragmentos de restricción así obtenidos se mezclaron por parejas en presencia de la ligasa de Escherichia coli. Solo una de las siguientes
afirmaciones es falsa. Los fragmentos de restricción obtenidos con





a) AgeI pudieron ser ligados con los de AvaI.


b) AvaI no pudieron
ser ligados con los de NgoDII.


c) NgoDII no
pudieron ser ligados con los de HpaII.


d) BspYIV no pudieron ser ligados
con los de AvaI




88.- A partir de una
molécula de ADNc de extremos romos se obtienen sondas radiactivas mediante (A) cebadores aleatorios, (B) desplazamiento de mella, y (C) marcaje terminal con la polinucleótido quinasa de T4. Solo una de las afirmaciones siguientes es correcta.





a) Las sondas C y B serán mezclas de moléculas de diferentes
longitudes.


b) Las sondas A y B estarán superenrolladas.


c) La sonda A carecerá de grupos fosfato en sus extremos 5′.


d) La
sonda B será más efectiva que la C.




89.- Solo
una de las respuestas siguientes es falsa. El
fragmento Klenow de la ADN pol I de Escherichia coli 





[image: imagen_pregunta_89.png]


a) no puede usarse para rellenar los extremos de la
molécula A.


b) puede usarse para rellenar los
extremos de la
molécula B.


c) no puede
usarse para reparar la mella (¯) de la molécula A.


d) no puede
usarse para reparar el hueco de la molécula B.




90.- Solo una de las afirmaciones siguientes sobre la PCR
digital es falsa.





a) Se basa en la partición de una
muestra en decenas de alícuotas (gotas) para que en cada una de ellas esté o no
representada la molécula que se desea amplificar.


b) Se
amplifican por PCR todas
las alícuotas en un chip.


c) No requiere un control interno.


d) Requiere una sonda TaqMan.




91.- Solo una de las afirmaciones
siguientes sobre la PCR cuantitativa es cierta.





a) Las sondas TaqMan emiten fluorescencia cuando se intercalan en una molécula
bicatenaria de ADN.


b) El SYBR Green permite multiplexar las amplificaciones.


c) La PCR en tiempo real es semicuantitativa.


d) El valor
de CT es el
número del ciclo en el que se detecta un incremento significativo de
fluorescencia, debido al incremento exponencial en la cantidad de productos de
la amplificación.






92.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre las micromatrices es cierta.





a) Son muy semejantes al método de northern.


b) Las sondas están marcadas.


c) Requieren una confirmación (validación)
mediante RT-PCR cuantitativa.


d) Las
dianas están
inmovilizadas.




93.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. En la técnica denominada ChIP-on-chip 





a) se
combina la inmunoprecipitación de la cromatina con la
hibridación en
micromatrices.


b) la visualización de los resultados se lleva a cabo con una
fosfatasa alcalina.


c) se requiere el aislamiento de ARN poli(A)+ de gran pureza.


d) no es necesario fragmentar el ADN.




94.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es falsa. Para la localización de secuencias
reguladoras son útiles





a) algunos métodos in silico.


b) los ensayos de retraso en gel.


c) los experimentos de footprinting con DNasa I. 


d) los vectores plasmídicos que
contienen el gen de la somatostatina.




95.- Se extrajeron los ácidos nucleicos de
un cultivo de células de mamífero y se emplearon como molde para
una RT-PCR con dos cebadores. Solo una de las afirmaciones siguientes es
cierta. 





a) Si los dos cebadores corresponden
a secuencias de diferentes exones de un
gen, solo se amplificará ADN genómico.


b) Si
uno de los dos cebadores corresponde a un
exón, y el otro, a los
extremos 3′ y 5′ de dos exones sucesivos, solo se
amplificará ADNc.


c) Si
uno de los dos cebadores corresponde a un
intrón, y el otro, a los
extremos 3′ y 5′ de dos intrones sucesivos, solo se amplificará ADNc.


d) Si los dos cebadores corresponden
a secuencias de diferentes intrones, se
amplificará el ADNc y el ADN genómico.




96.- Solo una de las afirmaciones
siguientes es cierta. 





a) Desde la salida al mercado de los termocicladores de PCR
digital, se denomina analógicos a todos los demás.


b) En presencia de Mn2+, la DNasa I introduce
mellas al azar
en el ADN bicatenario.


c) En
una PCR convencional, los
productos bicatenarios deseados comienzan a aparecer en el tercer ciclo.


d) La
PCR cuantitativa permite determinar en
valor absoluto el número de moléculas del molde inicialmente presentes en la muestra.




97.- Solo una de las respuestas siguientes es
falsa. Existen recursos bioinformáticos que permiten





a) identificar dianas de
restricción.


b) alinear secuencias semejantes.


c) predecir
la fidelidad de una polimerasa termoestable a partir de su
secuencia aminoacídica.


d) determinar
la temperatura de fusión de un ácido nucleico.




98.- Respecto a la
síntesis de oligonucleótidos por el método de la fosforamidita, solo una de las siguientes afirmaciones es cierta.





a) Transcurre de 5′ a 3′.


b) Genera sucesivamente
puentes fosfodiéster entre una molécula unida covalentemente a una matriz sólida y
otra en disolución.


c) Su producto final difiere
de sus equivalentes naturales en que presenta un grupo fosfato tanto en 5′
como en 3′.


d) Emplea
como sustratos nucleótidos modificados cuyos átomos potencialmente reactivos
están protegidos por benzoilo,
isobutirilo o
dimetoxitritilo.




99.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre los vectores plasmídicos contemporáneos es cierta.





a) Casi todos
contienen una secuencia de replicación autónoma de Saccharomyces cerevisiae. 


b) Casi todos
son de replicación relajada.


c) Casi
todos incluyen dos genes de resistencia a antibióticos, uno de los cuales
contiene el sitio de clonación múltiple.


d) Muchos
incluyen un sitio de clonación múltiple flanqueado por las secuencias de dos promotores eucarióticos. 




100.- Solo una de las
afirmaciones siguientes sobre la tecnología Gateway es cierta.





a) Se
basa en el mecanismo de la recombinación entre el plásmido F y el fago l.


b) Utiliza las secuencias de
dos de los genes del ciclo lítico del fago l.


c) Permite
la clonación rápida
de un inserto en un vector de entrada y su
subclonación en un vector de destino.


d) Requiere el gen que codifica la
proteína verde fluorescente.




101.- Solo una de las
siguientes respuestas es incorrecta. Se denomina complementación a a la





a) interacción
entre bases nitrogenadas que estabiliza la doble hélice del ADN.


b) hibridación entre una sonda nucleotídica y su diana.


c) interacción
entre los péptidos a y w de la b-galactosidasa de Escherichia
coli.


d) intercalación del SYBR Green en el
ADN bicatenario.




102.- Solo una de las
siguientes afirmaciones en relación con la selección cromogénica de clones
recombinantes es cierta.





a) Se le
denomina también selección de colonias verdes fluorescentes.


b) Suele llevarse a cabo
empleando bacterias hospedadoras cuyo cromosoma contiene el alelo lacZ′ del gen lacZ.


c) Suele
llevarse a cabo empleando vectores que contienen en
su sitio de clonación múltiple el alelo lacZDM15 del gen lacZ.


d) Es de uso común en los vectores
plasmídicos contemporáneos.




103.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es falsa. En función de la ubicación y la
orientación de las secuencias loxP, el sistema Cre-lox puede causar





a) deleciones.


b) inversiones.


c) translocaciones.


d) cambios de base.




104.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre la complementación bimolecular fluorescente es falsa. 





a) Se
emplea para validar una interacción proteica previamente identificada por otro
método.


b) Se realiza in vivo, en el
propio organismo a estudio.


c) Se fundamenta en la naturaleza
modular de muchos factores de transcripción eucarióticos.


d) Se obtiene fluorescencia como
resultado de la unión de dos partes de una proteína fluorescente.




105.- Una de las
siguientes aplicaciones de la recombinación a la Ingeniería Genética difiere
sustancialmente de las otras tres.





a) Red/ET.


b) Cre-lox.


c) FLP-FRT. 


d) Gateway.




106.- Solo una de las
siguientes respuestas es correcta. En la versión clásica del método de
Sanger





a) la lectura de la secuencia se hacía
de abajo arriba en una autorradiografía. 


b) los productos de reacción terminaban
en (1) G, (2) G o T, (3) C o A y (4) C. 


c) los productos de reacción
estaban marcados con 32P. 


d) se realizaban cuatro reacciones de
degradación química de la muestra.




107.- Solo una de las
siguientes respuestas es falsa. En la versión semiautomatizada del
método de Sanger





a) se realiza una sola amplificación de PCR para
cada muestra de ADN.



b) la amplificación por PCR no es
exponencial porque se emplea un solo ciclo. 


c) los cuatro
desoxinucleótidos están marcados con un fluoróforo. 


d) la separación de las moléculas
obtenidas se realiza mediante electroforesis capilar.




108.- Solo uno de los
siguientes dispositivos, moléculas o métodos no está relacionado con la
secuenciación masiva. 





a) Nucleótidos fosfoligados.


b) Nanoporos.


c) Amplificación
clonal.


d) Digoxigenina.




109.- El primer carácter
de la primera línea de un archivo en formato FASTA es





a) @ 


b) >


c) <


d) # 




110.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre la tecnología Gateway es cierta.





a) Se basa en el mecanismo de la
recombinación entre el genoma del fago T7 y el
cromosoma de Escherichia coli.


b) Utiliza las secuencias attB y attP, que
participan en el comienzo del ciclo lítico del
fago l.


c) Requiere
lactosa.


d) Requiere una integrasa.




111.- Solo una de las
afirmaciones siguientes sobre la tecnología Gateway es falsa.





a) En la reacción BP (con la
clonasa BP) ocurren
dos hechos de recombinación entre dos secuencias attB distintas en el
inserto y dos attP también distintas en el vector donante.


b) La reacción BP recombina dos
moléculas circulares.


c) La reacción LR (con la
clonasa LR) es
análoga a la de escisión del profago l del
cromosoma de Escherichia coli, con la que finaliza
su ciclo lisogénico.


d) Se forman dos intermedios de unión de
Holliday tanto en la reacción BP como en la LR.




112.- Solo una de las
afirmaciones siguientes sobre la tecnología TOPO es cierta.





a) Se basa en
la topoisomerasa del virus del herpes simple de tipo I.


b) El
vector es suministrado por el proveedor linearizado y covalentemente unido a
una topoisomerasa.


c) Suele emplearse para clonar productos
de PCR obtenidos
con la polimerasa Pfu.


d) Requiere una incubación de la mezcla
de reacción de unas 12 horas.




113.- Solo uno de los
siguientes métodos permite convertir en cohesivos los extremos romos de una molécula bicatenaria de ADN.





a) Adición de colas homopoliméricas.


b) Desplazamiento de mella.


c) Ligación de adaptadores.


d) Desfosforilación
de extremos 5′.




114.- Solo una de las
siguientes enzimas no se usa en la pirosecuenciación de ADN.





a) Nucleasa S1.


b) Luciferasa.


c) Apirasa.


d) ADN polimerasa.




115.- Solo uno de los
siguientes isótopos no se usa en Ingeniería Genética.





a) 131I.


b) 60Co.


c) 33P.


d) 35S.




116.- Solo uno de los
siguientes tipos de moléculas no se usa en ninguno de los procedimientos
de secuenciación masiva.





a) ATP sulfurilasa.


b) Ciclodextrina.


c) ADN polimerasa.


d) Polinucleótido quinasa.




117.- Solo una de las
siguientes asociaciones no está justificada.





a) Ganciclovir y
desoxiguanosina.


b) Neomicina y G418.


c) CDP-Star y
detección colorimétrica.


d) Biotina y dUTP.




118.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es falsa. En la recombinación Cre-lox





a) cuatro moléculas de Cre forman un
tetrámero sináptico unido a dos sitios loxP.


b) el sitio loxP contiene dos secuencias
de unión a Cre, de 13 pb e invertidas, y un espaciador de 8 pb.


c) la actividad tirosina recombinasa de
Cre genera intermedios con mellas con extremos hidroxilo 3′.


d) ocurren dos intercambios de cadenas
sucesivos.




119.- Solo una de las
respuestas siguientes es falsa. Los [a-32P]-dNTP se usan para el marcaje





a) del extremo 3′ de un oligonucleótido con una
transferasa terminal.


b) mediante
desplazamiento de mella.


c) mediante cebadores aleatorios.


d) del extremo 5′ de un
oligonucleótido con una
polinucleótido quinasa.




120.- Una de las
siguientes fórmulas permite calcular el número de dianas por gota en una PCR digital.





a) -ln(1-p).


b) -ln(1-P)/ln(1-1/n).


c) 2n-2n.


d) mn.




121.- Solo una de las
respuestas siguientes es correcta. En la técnica denominada CGH Array se usan





a) sondas de
ADNc y dianas de ADN sintético.


b) sondas de
ADN sintético y dianas de ADNc.


c) sondas de
ADN genómico y dianas de ADN sintético.


d) sondas de
ADN sintético y dianas de ADN genómico.




122.- Solo de las
siguientes asociaciones no está justificada.





a) El gen de la flipasa y el plásmido de 2
micras.


b) Los genes Red y el operón de la
arabinosa.


c) La carboxifluoresceína y
el marcaje no isotópico.


d) Los vectores binarios y
Saccharomyces cerevisiae.




123.- Solo una de las siguientes
afirmaciones es cierta. A partir de una molécula de ADNc de extremos romos se obtienen dos sondas radiactivas, una de ellas (A) por desplazamiento de mella, y la otra (B) mediante marcaje terminal con la polinucleótido quinasa de T4. 





a) La sonda A incorporará átomos de fósforo a de los nucleótidos marcados usados como
sustratos.


b) La sonda B incorporará átomos de fósforo a de
los nucleótidos marcados usados como sustratos.


c) La sonda A incorporará átomos de fósforo g de
los nucleótidos marcados usados como sustratos.


d) La sonda B no incorporará átomos de fósforo g de
los nucleótidos marcados usados como sustratos.




124.- Una de las
expresiones siguientes no es de uso común en Ingeniería Genética.





a) Marcador seleccionable.


b) Marcaje radiactivo.


c) Fusión traduccional.


d) Híbrido interespecífico.




125.- Solo una de las
siguientes abreviaturas tiene sentido en Ingeniería Genética.





a) ARNt.


b) ARN-T.


c) ARNg.


d) tioARN.




126.- Las metilasas MspI y HpaII metilan la secuencia CCGG tal como se indica en A y B en la figura, respectivamente. Solo
una de las siguientes afirmaciones es cierta.
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a) La
restrictasa MspI cortará A pero no B, C y D.


b) La
restrictasa MspI cortará B, C y D pero no A.


c) La
restrictasa HpaII cortará A y B pero no C y D.


d) La
restrictasa HpaII cortará C y D pero no A y B.




127.- Solo una de las
afirmaciones siguientes es falsa. En una hibridación in situ





a) pueden emplearse sondas de ADN
o ARN.


b) en algunos casos, las dianas son
moléculas de ARN.


c) en algunos casos, las dianas son
moléculas de ADN.


d) suele teñirse el ARNm con DAPI.




128.- Se diseña una pareja de cebadores para llevar a cabo una RT-PCR a partir de una muestra de ARNm en la que no se ha logrado eliminar totalmente el ADN genómico. Solo una de las afirmaciones siguientes es cierta. 





a) Si los dos cebadores corresponden a
secuencias de diferentes intrones, solo se amplificará
ADNc.


b) Si uno
de los dos cebadores corresponde
a un exón, y el
otro, a los extremos 3′ y 5′ de dos
exones sucesivos,
solo se amplificará ADN genómico.


c) Si uno de los dos corresponde a un
exón, y el
otro, a los extremos 3′ y 5′ de dos
exones sucesivos,
solo se amplificará ADNc.


d) Si los dos corresponden a secuencias de
diferentes exones, solo se amplificará
ADN genómico.




129.- Solo una de las
respuestas siguientes es falsa. Son recursos bioinformáticos de uso
frecuente los que permiten





a) verificar la utilidad de un
oligonucleótido como
cebador.


b) predecir la existencia de intrones en
un gen.


c) identificar secuencias reguladoras en una
región intergénica.


d) sintetizar ribosondas.




130.- Solo una de las
siguientes actividades enzimáticas puede catalizar la primera etapa de
una qRT-PCR: 





a) una retrotranscriptasa.


b) una
fosfatasa alcalina.


c) una fosfomonoestarasa. 





131.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre la obtención de vectores para la clonación AT es falsa.



a) Una de sus etapas es la linearización de un vector plasmídico con
una restrictasa que genera extremos romos.


b) Una de sus etapas es la incubación
de un vector plasmídico linearizado en presencia de dTTP y la
polimerasa Taq.


c) En algunos casos se incorpora una
molécula de topoisomerasa I a los
extremos 3′ del
vector.


d) En muchos casos se hace a partir de
vectores PAC.




132.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre la secuenciación de ADN por el método de Sanger en su versión semiautomatizada y fluorescente es cierta.





a) Se
inicia con una reacción de secuenciación cíclica.


b) Es masivamente paralela.


c) Requiere la clonación
previa de las moléculas a estudio.


d) Produce lecturas pareadas.




133.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. La adenosina es





a) una base
nitrogenada.


b) un
nucleósido.


c) un nucleótido.


d) un ribonucleótido.




134.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. El carbono 2′ de la pentosa de un nucleótido





a) está unido
a un grupo hidroxilo en el ADN.


b) no forma parte del anillo
de la pentosa.


c) está
unido a un puente fosfodiéster en
todos los nucleótidos de un polinucleótido,
excepto en los extremos de este último.


d) no está directamente unido a la base
nitrogenada.




135.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. La frase “El código genético es degenerado” implica que





a) todos
los codones codifican
más de un aminoácido.


b) ningún
codón codifica
solo un aminoácido.


c) casi todos los codones codifican uno o dos aminoácidos.


d) casi todos los aminoácidos son codificados
por más de un codón.




136.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. La tecnología de secuenciación masiva de Illumina 





a) no
requiere amplificación clonal de los
fragmentos del genoma a estudio.


b) emplea nucleótidos fosfoligados por su
grupo fosfato g
a fluorocromos.


c) obtiene sus lecturas detectando la
incorporación de nucleótidos mediante un sensor CCD.


d) ha tenido poco éxito a pesar de su
eficacia.




137.- Solo uno de los
siguientes sistemas no se basa en la recombinación específica de sitio:





a) Red/ET.


b) Cre-lox.


c) FLP-FRT. 


d) Gateway.




138.- Solo una de las
siguientes actividades enzimáticas no se emplea en el ensamblaje de
Gibson:





a) una exonucleasa que
genera extremos sobresalientes 3′.


b) una exonucleasa que
genera extremos sobresalientes 5′.



c) una polimerasa de ADN. 


d) una ligasa.




139.- Solo una de las
siguientes respuestas es correcta. En la versión clásica del método de
Sanger





a) se empleaba la ADN polimerasa I de Escherichia
coli. 


b) los cuatro ddNTP estaban
marcados con 35S. 


c) solo uno de los cuatro dNTP estaba
marcado con 32P. 


d) sus últimas etapas eran las de
electroforesis, transferencia a membrana y autorradiografía.




140.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. La tecnología de secuenciación masiva de Pacific Biosciences 





a) requiere
una amplificación clonal de los
fragmentos del genoma a estudio mediante PCR en
emulsión.


b) emplea polimerasas de ADN inmovilizadas.


c) detecta la incorporación a una
molécula de ADN de desoxinucleótidos terminadores reversibles.


d) emplea
una matriz sólida de grafeno.




141.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. La tecnología de secuenciación masiva de Oxford Nanopore Technologies 





a) se basa
en la generación de nanoporos de
ciclodextrina con un
sensor de α-hemolisina.


b) puede emplear una exonucleasa unida a
cada nanoporo.


c) puede detectar el paso a través de
cada nanoporo de
nucleótidos libres, pero no de los que forman parte de un polinucleótido.


d) su mayor
inconveniente es el gran tamaño de sus secuenciadores.




142.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre el sistema Red/ET es cierta.





a) Se basa en
los genes red del virus Vaccinia.


b) Utiliza las secuencias recE
y recT del profago Rac, de 50 pb, que deben flanquear a la molécula que se desea
clonar.


c) No forma intermedios de
unión de Holliday.


d) Actúa in
vivo, en Escherichia coli.




143.- Solo una de las
afirmaciones siguientes es falsa. Pueden clonarse simultánea y
direccionalmente varios insertos en la misma molécula de un vector plasmídico
mediante





a) el ensamblaje de Gibson.


b) el sistema Gateway.


c) el
sistema Red/ET


d) digestión con una sola restrictasa,
seguida de ligación.




144.- Solo una de las
afirmaciones siguientes sobre la tecnología TOPO es cierta.





a) Se basa en
una topoisomerasa de Escherichia coli, que participa en el superenrollamiento de los plásmidos.


b) El
vector es suministrado por el proveedor linearizado y covalentemente unido por
uno de sus extremos a una topoisomerasa.


c) No requiere la fosforilación previa
de los extremos 5′ de los productos de PCR con la
polinucleótido quinasa
de T4.


d) Requiere la
incorporación previa de la secuencia 5′-(C/T)CCTT-3′ a ambos
extremos del producto de PCR que se
pretende clonar.




145.- Solo una de las
siguientes secuencias no puede ser incorporada al extremo 5′ de un oligonucleótido sintético.





a) Una diana de restricción.


b) attB. 


c) Un satélite.


d) Un promotor.




146.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es correcta.





a) Uno de los
productos de la reacción catalizada por la ATP sulfurilasa es el dATP.


b) La
desoxinucleotidil transferasa terminal no
sirve para generar extremos cohesivos.


c) El fragmento Klenow de la
polimerasa I de Escherichia coli permite
convertir en romos los extremos sobresalientes.


d) La desfosforilación de los
extremos 3′ de un vector plasmídico linearizado
impide su recircularización.




147.- Solo uno de los
siguientes compuestos se usa para preparar la mezcla de reacción de una
pirosecuenciación de ADN.





a) Fosfosulfato de 5′-adenosina.


b) Oxiluciferina.


c) dUTP.


d) dATP.




148.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. La primera proteína
recombinante producida en Escherichia coli fue





a) la polimerasa Taq.


b) la
flipasa.


c) la
timidina quinasa.


d) la
somatostatina.




149.- Solo una de las
siguientes moléculas no se empleaba en la versión original del
método de Sanger.





a) ddATP.


b) dUTP.


c) [α-35S]-
dATPαS.


d) dATP.




150.- Solo una de las respuestas
que se proponen es falsa. El grupo de F.M. Romesberg demostró que el
alfabeto genético natural (A, C, G y T) puede ampliarse artificialmente. Estos
investigadores crearon dos nucleótidos artificiales, X e Y, que 





a) no distorsionan la doble hélice.


b) no impiden la transcripción.


c) forman un par de bases estable.


d) pueden ser sintetizados por las
células eucarióticas.




151.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre el método de northern es cierta.





a) Conviene eliminar el ADN genómico.


b) Una de sus etapas es una restricción.


c) La longitud de las sondas debe ser
superior a la de sus dianas.


d) Debe hacerse en un gel de
poliacrimalida.




152.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es falsa. Entre los organismos modificados
genéticamente que han demostrado su utilidad se incluyen variedades
transgénicas de





a) una cabra
cuya leche contiene glucocerebrosidasa humana, enzima de la que carecen quienes padecen la enfermedad de
Gaucher.


b) Aedes aegypti, el
mosquito que actúa como vector del dengue, cuya
progenie muere en ausencia de tetraciclina.


c) la brasicácea Camelina sativa,
cuyas semillas son muy ricas en ácidos grasos omega-3 considerados
cardiosaludables.


d) la palmera
datilera Phoenix dactylifera,
resistente al picudo rojo Rhynchophorus ferrugineus.




153.- Solo una de las respuestas
que se proponen es correcta. El número de productos bicatenarios de la
longitud deseada que deberían obtenerse, en teoría, a partir de una sola
molécula de molde inicial en una amplificación por PCR de 10 ciclos es





a) 1.024.


b) 10.


c) 1.004.


d) 100.




154.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es falsa. Se han secuenciado los genomas de las
siguientes personas, famosas en su ámbito.





a) James Watson, codescubridor de la estructura
del ADN.


b) J. Craig Venter, exconsejero delegado de la
empresa Celera Genomics.


c) Ozzy Osbourne, cantante del grupo
de heavy metal Black Sabbath.


d) Artur Mas, expresidente del gobierno de
Cataluña.




155.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es correcta. En la secuenciación masiva de un genoma de 3 Mb, se obtuvieron 105
lecturas de 600 nt de longitud media. La cobertura alcanzada es 





a) 20´


b) 2´


c) 0,37´


d) 2,06·10-9´




156.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es correcta. Las diferentes formas topológicas de
un plásmido bacteriano migran en el siguiente orden en una electroforesis (de menor a mayor movilidad electroforética): 





a) mellado, lineal, circular covalentemente
cerrado, superenrollado y
circular monocatenario.


b) lineal, circular covalentemente cerrado,
superenrollado, circular monocatenario y mellado.


c) circular covalentemente cerrado,
superenrollado, circular monocatenario, mellado y lineal.


d) superenrollado,
circular monocatenario, mellado, lineal y circular covalentemente cerrado.




157.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es falsa. Las secuencias denominadas SP6 y T7
que flanquean los sitios de clonación múltiple de muchos vectores plasmídicos contemporáneos





a) contienen promotores virales,
cada uno de los cuales permiten la transcripción in vitro de una de las
dos cadenas del inserto.


b) son las secuencias a las que se unen los
cebadores de secuenciación universales denominados SP6 y T7.


c) facilitan la complementación a en la selección cromogénica de clones
recombinantes.


d) facilitan la síntesis de ribosondas.




158.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es falsa. Una de las facetas del análisis bioinformático
de secuencias nucleotídicas es la identificación de señales como





a) la de poliadenilación.


b) la del donante del splicing.


c) los promotores.


d) la de la carboxifluoresceína.




159.- Solo una de las
afirmaciones siguientes es cierta. Se analizan simultáneamente mediante
qRT-PCR tres muestras, obteniéndose valores de CT de 23 (A), 27 (B) y 28 (C). La concentración inicial de la
molécula a estudio es unas





a) 10.000 veces mayor en B que en
A.



b) 10 veces menor en B que en C.


c) 32 veces mayor en A que en C.


d) 4 veces menor en A que en B.




160.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. Existen muchos programas
bioinformáticos capaces de traducir virtualmente la secuencia de un segmento de ADN bicatenario que corresponde a un gen que
codifica una proteína, que suelen rendir seis traducciones posibles,





a) una de las cuales contiene muchos
menos codones de terminación que las
cinco restantes.


b) cinco de las cuales contienen menos
codones de
terminación que la
restante.


c) una de las cuales contiene muchas
menos metioninas que las cinco restantes.


d) cinco de las cuales contienen menos metioninas que la
restante.




161.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. Las construcciones de uso común para estudiar la localización subcelular de una proteína en una célula eucariótica 





a) se denominan fusiones traduccionales.


b) se
denominan fusiones transcripcionales.


c) pueden obtenerse a partir de un
vector que contenga el promotor del gen
de la GFP de Aequorea
victoria. 


d) no deben
obtenerse a partir de un vector al que se haya incorporado el promotor del gen
a estudio.




162.- Solo una de las
afirmaciones siguientes es cierta. El vector de la figura se usó para
clonar un producto de PCR. La molécula resultante, de
9.000 pb, fue digerida con BstZI. A continuación se añadió una ligasa a la mezcla de reacción y se realizó una transformación de células competentes de Escherichia coli. Se seleccionaron colonias blancas en medio de cultivo
suplementado con ampicilina, X-Gal e IPTG. El tamaño del plásmido en estos transformantes fue
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a) 8.954 pb.


b) 8.966 pb.


c) 8.988 pb.


d) 9.000 pb.




163.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. Se denomina cobertura de una secuenciación masiva a





a) la longitud media de las lecturas obtenidas.


b) el
número de posiciones de la secuencia de
referencia que no se recoge en ninguna de las lecturas obtenidas.


c) el cociente entre la longitud de la
secuencia de
referencia y el número de lecturas obtenidas.


d) la profundidad de lectura obtenida.




164.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. La tecnología de secuenciación masiva del Ion Proton de Life Technologies: 





a) se basa
en la detección del protón que se libera cada vez que se rompe un puente
fosfodiéster.


b) emplea
guías de onda de modo cero.


c) realiza
lecturas de hasta 200 nt.


d) utiliza microesferas en cuya
superficie se lleva a cabo una pirosecuenciación.




165.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. En un mapa de calor obtenido tras un análisis de micromatrices





a) se representan
los genes en columnas, y las muestras en filas.


b) el grado de semejanza del
comportamiento de dos genes es directamente proporcional a la longitud de sus
ramas en el dendrograma.


c) los
genes que no están sobreexpresados ni reprimidos se representan en negro.


d) todos los genes desregulados se
representan en verde.




166.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta. En un análisis de northern realizado con una sonda marcada con 32P





a) se
detectarán dos bandas en la autorradiografía finalmente obtenida, correspondientes a los ARNr.


b) la electroforesis suele llevarse a cabo en un gel de poliacrilamida.


c) la
electroforesis se
realiza en condiciones desnaturalizantes.


d) no pueden
detectarse moléculas poliadeniladas.




167.- La unidad de
transcripción de un gen contiene dos exones y un
intrón de iguales longitudes, que suman 3 kb. Sus codones de iniciación y terminación están ubicados en el
mismo exón. Solo una de las siguientes afirmaciones sobre este gen es correcta.
Tendrá una longitud superior a 1 kb





a) el
líder del ARNm.


b) el
tráiler del ARNm.


c) la
región codificante del ADNc.


d) el transcrito primario.




168.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre los genes de las proteínas fluorescentes de uso
común en Ingeniería Genética es cierta. 





a) Casi
todos son versiones modificadas de un gen de una especie de luciérnaga.


b) Suelen formar parte de fusiones
transcripcionales diseñadas
para determinar la localización subcelular de
proteínas de interés.


c) Suelen
formar parte de fusiones traduccionales diseñadas para visualizar los patrones de expresión temporal y espacial de un gen de interés.


d) Pueden
utilizarse varios simultáneamente in vivo.




169.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre las sondas TaqMan es cierta.





a) Se utilizan
conjuntamente con polimerasas termoestables que
presentan actividad exonucleasa 5′
®
3′.


b) Sus extremos 5′ y 3′
están unidos covalentemente a un atenuador y una
molécula fluorescente, respectivamente.


c) Son de uso común para la RT-PCR cuantitativa pero no sirven para
la PCR digital.



d) Son
muy específicas, pero no permiten multiplexar reacciones.




170.- Solo una de las
siguientes respuestas es correcta. En la secuenciación masiva de un genoma de 3.000 Mb se obtuvieron
15·106 lecturas de 200 nt de longitud media. La profundidad de
lectura obtenida fue 





a) 1´. 


b) 5´. 


c) 10´. 


d) 50´.




171.- Solo una de las
siguientes respuestas es correcta. En las tecnologías de secuenciación
masiva basadas en nanoporos 





a) se inyectan sucesivamente cuatro
desoxinucleótidos marcados
con el mismo fluorocromo.


b) se emplean detectores de ciclodextrina. 


c) se emplea una ATP sulfurilasa. 


d) se
realiza una PCR en emulsión.




172.- Solo una de las
siguientes respuestas es falsa. En la tecnología de secuenciación masiva de Pacific Biosciences 





a) se emplean nucleótidos fosfoligados, que
están marcados con fluorocromos unidos covalentemente a su fósforo g.


b) se emplean guías de onda de modo cero, en
cada una de las cuales está inmovilizada una polimerasa de ADN.


c) la
incorporación de cada nucleótido a la molécula en síntesis conlleva la pérdida de su fluoróforo.


d) se lleva
a cabo una amplificación clonal previa,
tras la incorporación de adaptadores a los
fragmentos del ADN a estudio.




173.- Solo una de las
siguientes respuestas es falsa. En la
tecnología de secuenciación masiva de Illumina





a) se obtienen
secuencias pareadas (de los dos extremos de cada fragmento del genoma). 


b) la
detección se realiza mediante semiconductores.


c) se lleva
a cabo una PCR puente.


d) la amplificación clonal se realiza en fase sólida. 




174.- Solo una de las
siguientes respuestas es correcta. En
la tecnología de secuenciación masiva de Roche





a) se emplea una apirasa.


b) se aplica una versión mejorada de la
química de ligación masivamente paralela del
Polonator de Church.


c) se
inyectan sucesivamente los cuatro didesoxinucleótidos terminadores.


d) se obtienen lecturas de más de 10 kb.




175.- Solo una de las
siguientes respuestas es correcta.
En la tecnología de secuenciación masiva de Thermo Fisher (Ion Torrent)





a) se aprovecha la liberación de
un protón asociada a la formación de cada puente fosfodiéster.


b) no se requiere la incorporación de
adaptadores a los
fragmentos del genoma a estudio.


c) se
emplean terminadores reversibles.


d) la detección
es llevada a cabo por un sensor CCD.




176.- Solo una de las
afirmaciones siguientes sobre la síntesis de ribosondas es correcta.





a) Suele
llevarse a cabo en el citoplasma de células de Escherichia coli en cultivo.


b) Puede
realizarse in vitro, empleando para ello vectores que incorporan
promotores de
genes de fagos de Escherichia coli.


c) Suele requerir la digestión doble del
plásmido que
contiene el inserto que se transcribirá para obtener la ribosonda.


d) Suele realizarse mediante RT-PCR.




177.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre la detección indirecta de sondas es correcta.





a) La sonda debe estar conjugada a una molécula con actividad enzimática,
como una peroxidasa.


b) Puede
basarse en una reacción colorimétrica cuyo sustrato es la digoxigenina. 


c) Puede basarse en una reacción
quimioluminiscente catalizada
por una fosfatasa alcalina.


d) Permite detectar hasta 1 pg de ADN en
una banda de un gel.




178.- Solo uno de los
siguientes términos no tiene relación alguna con los microsatélites.





a) SP6.


b) VNTR.


c) STR.


d) RFLP.




179.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre el gen AmpR es cierta.





a) Codifica una β-lactamasa. 


b) Es un  marcador para selección
negativa.


c) Codifica una proteína que se une al
ribosoma.


d) Es uno de los pocos genes
eucarióticos útiles como marcador selectivo en vectores de Escherichia coli.




180.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre los vectores binarios pCAMBIA es falsa.





a) Contienen dos promotores 35S del
virus del mosaico de la coliflor.


b) Contienen
al menos un marcador para llevar a cabo selección positiva en plantas.


c) Contienen
al menos un marcador para llevar a cabo selección negativa en bacterias.


d) Contienen
las secuencias LB y RB del plásmido pTi de Agrobacterium
tumefaciens.




181.- Se sintetizaron
dos oligonucleótidos para usarlos como cebadores en amplificaciones de PCR, a los que se denominó A (5′-GATTACATATTTATGTAATC-3′) y B (5′-TATGTAATCGATGATTACAT-3′). Solo una
de las siguientes afirmaciones es falsa.





a) Son adecuados como pareja de
cebadores porque
sus Tm difieren en menos de 5°C.


b) No son
adecuados como pareja de cebadores porque pueden formar dímeros.


c) A puede
formar horquillas y
autodímeros.


d) B no puede formar horquillas.




182.- Solo una de las
afirmaciones siguientes sobre la solubilidad del ADN en agua es falsa.





a) Se debe a la polaridad de sus grupos
fosfato.


b) Las sales de Na+ la
reducen.


c) Las sales
de NH4+ la reducen.


d) Los
alcoholes la incrementan.




183.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre el ensamblaje de Gibson es cierta.





a) Requiere una exonucleasa que
genera extremos sobresalientes 5′.


b) Requiere una desoxinucleotidil
transferasa terminal.


c) Requiere una polimerasa de ADN.


d) Requiere una recombinasa.




184.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre el sistema Red/ET es cierta.





a) Solo puede
unir dos moléculas circulares.


b) Se han
desarrollado vectores que contienen los genes Red controlados
por un promotor inducible.


c) Las secuencias homólogas que
recombina deben tener al menos 500 pb.


d) La
recombinación se hace in vitro.




185.- Solo una de las siguientes
afirmaciones es cierta. Los tres sistemas que se mencionan son análogos:





a) Red/ET, Gateway y FLP-FRT.


b) Gateway, FLP-FRT y Cre-lox.


c) FLP-FRT,
Cre-lox y
Red/ET.


d) Cre-lox, Red/ET y Gateway.




186.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre el ganciclovir es falsa.  





a) Es un análogo de la desoxitimidina.


b) Es fosforilado por la timidina
quinasa del
virus del herpes simple.


c) No es
fosforilado por las timidina quinasas de los mamíferos.


d) Permite eliminar las
células en cultivo que hayan incorporado mediante recombinación ilegítima un inserto portador del gen tk.




187.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre la modificación génica dirigida en ratones es
falsa.





a) La eliminación de un locus floxado solo
ocurre en las células homocigóticas para un transgén Cre.


b) La eliminación de un locus floxado puede
hacer que un alelo nulo vuelva a ser funcional.


c) La eliminación condicional de un locus
floxado depende exclusivamente de su propio promotor.


d) Se puede floxar un
exón sin perturbar la actividad del gen del
que forma parte.




188.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre lacZΔM15 es falsa.





a) Es un alelo mutante del gen lacZ y codifica el péptido ω de la β-galactosidasa de
Escherichia coli.


b) Es parte habitual
del genotipo de las células hospedadoras que se usan con vectores plasmídicos modernos.


c) Codifica
una proteína de unos 1.000 aminoácidos, que carece de actividad enzimática.


d) Se usa en la selección cromogénica de clones
recombinantes junto
con el IPTG como sustrato incoloro.




189.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre los cósmidos es correcta. 





a) Pueden albergar insertos de 5 a 47 kb.


b) Contienen varios segmentos del genoma del fago λ: el sitio cos, el origen de replicación y
los genes de la terminasa.


c) Suelen ser empaquetados in vitro tras
su ligación a un inserto.


d) Carecen de marcadores de resistencia a antibióticos.




190.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre el número de copias de una molécula por célula es
falsa.





a) 50-100 de un vector de replicación autónoma
en Saccharomyces cerevisiae.


b) 1 de un BAC en Escherichia coli.


c) 1 de un YAC en Saccharomyces cerevisiae.


d) 10-30 de pUC19 en
Escherichia coli.




191.- Solo una de las
siguientes afirmaciones sobre la DNasa I de páncreas bovino es falsa.





a) En presencia de Mg2+ introduce
mellas al azar en el ADN bicatenario.


b) Elimina la cadena de ADN de las moléculas
híbridas ADN-ARN.


c) Se emplea para el marcaje
radiactivo mediante rellenado de extremos.


d) En presencia de Mn2+
degrada el ADN bicatenario.




192.- Solo una de las
siguientes afirmaciones es cierta.





a) Todas las restrictasas de tipo
II reconocen dianas palindrómicas.


b) Todas las restrictasas de tipo
II cortan un enlace interno de la diana que
reconocen.


c) Se llama isosquizómeros a dos metilasas de tipo
II que metilan la misma diana del
mismo modo.


d) La ligasa de T4
puede reparar mellas.




193.- Solo
una de las afirmaciones siguientes es falsa. El vector plasmídico de la
figura ha sido diseñado específicamente para hacer posible la recombinación
Red/ET en células hospedadoras TetS recA–.
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a) incluye los genes redg, redb y reda del fago l, cuyos
productos son necesarios para la recombinación Red/ET.


b) no es un vector lanzadera ni
contiene un sitio de clonación múltiple que permita la incorporación de
insertos.


c) incluye el gen recA de Escherichia
coli, cuya función natural es la defensa contra el ADN exógeno.


d) incluye el
gen araC de Escherichia coli, que codifica el inductor del operón
de la arabinosa.




194.- Solo una de las
afirmaciones siguientes es falsa. 





a) La ADNpol I de Escherichia coli presenta
actividad exonucleasa 5′®3′.


b) La polimerasa Taq carece
de actividad exonucleasa 3′®5′.


c) La polimerasa Taq carece
de actividad transferasa terminal.


d) La polimerasa Tth presenta
actividad retrotranscriptasa.




195.- Solo una de las
afirmaciones siguientes es cierta. 





a) El ADN que contienen los restos de saliva de
una servilleta de papel usada para limpiarse los labios es suficiente para una
prueba de filiación.


b) Las dos
cadenas de una molécula de ADN son anticomplementarias y paralelas.


c) La migración electroforética de una
molécula de ADN bicatenario circular superenrollada es
menor que la de otra lineal bicatenaria del mismo peso molecular.


d) Se llama recombinería a la ingeniería
genética basada en la recombinación específica de sitio.




196.- Solo una de las
siguientes asociaciones entre una proteína relacionada con el uso de la
recombinación en ingeniería genética y la molécula en la que se identificó el
gen que la codifica es falsa.  





a) Int y el
genoma del
fago λ.


b) FLP y el
plásmido de 2 micras.


c) Redα y el
plásmido F.


d) Cre y el genoma del fago
P1.




197.- Solo uno de los
genes siguientes no se usa para realizar selección negativa. 





a) El de la proteína ccdB.


b) El de la
toxina diftérica.


c) El de la timidina quinasa humana. 


d) El gen LEU2 de la levadura.                                                                 




198.- Solo una de las
afirmaciones siguientes es correcta.





a) El
fabricante del vector pGEM-T lo
entrega en su forma lineal.


b) El fabricante del vector pCR-TOPO lo
entrega en su forma circular.


c) Los vectores YAC son
circulares tras su estabilización en el citoplasma de Saccharomyces
cerevisiae.


d) Los cósmidos son
lineales tras su estabilización en el citoplasma de Escherichia coli.




199.- Solo una de las
respuestas siguientes es falsa. En la estrategia más común para la
obtención de ratones transgénicos, se usan dos ratonas distintas, de las que se toman un blastocito donante (A) y otro receptor (B), y una tercera que sirve de madre
sustituta (C). Es recomendable que la coloración de su pelaje sea





a) la misma
en A y C, y diferente en B.


b) la misma en A y B, y diferente en C.


c) la misma
en B y C, y diferente en A.


d) diferente en las tres.




200.- Solo una de las
afirmaciones siguientes no es correcta. Son sinónimos en
Ingeniería Genética:





a) recombinación
ilegítima y
recombinación no homóloga.


b) vector donante y
vector de entrada.


c) transformación y
transfección.




d) adaptadores y
acopladores.

















 


Respuestas
correctas


 


1c, 2d, 3d, 4d, 5c, 6c, 7b, 8c, 9c, 10d, 11b, 12c, 13c, 14a, 15a,
16c, 17b, 18d, 19d, 20d, 21d, 22c, 23b, 24d, 25c, 26d, 27b, 28a, 29a, 30b, 31a,
32d, 33b, 34d, 35c, 36a, 37a, 38c, 39c, 40d, 41a, 42d, 43c, 44c, 45d, 46b, 47a,
48c, 49d, 50a, 51d, 52d, 53c, 54d, 55a, 56b, 57b, 58c, 59b, 60c, 61c, 62d, 63b,
64d, 65a, 66a, 67b, 68b, 69d, 70d, 71b, 72c, 73d, 74b, 75d, 76b, 77c, 78d, 79b,
80d, 81c, 82a, 83a, 84c, 85a, 86c, 87c, 88d, 89d, 90a, 91d, 92c, 93a, 94d, 95b,
96c, 97c, 98d, 99b, 100c, 101c, 102d, 103d, 104c, 105a, 106a, 107b, 108d, 109b,
110d, 111b, 112b, 113a, 114a, 115b, 116d, 117c, 118c, 119d, 120a, 121d, 122d,
123a, 124d, 125a, 126b, 127d, 128c, 129d, 130a, 131d, 132a, 133b, 134d, 135d,
136c, 137a, 138b, 139a, 140b, 141b, 142d, 143d, 144c, 145c, 146c, 147a, 148d,
149b, 150d, 151a, 152d, 153c, 154d, 155a, 156a, 157c, 158d, 159c, 160a, 161a,
162a, 163d, 164c, 165c, 166c, 167d, 168d, 169a, 170a, 171b, 172d, 173b, 174a,
175a, 176b, 177c, 178a, 179a, 180c, 181d, 182d, 183c, 184b, 185b, 186a, 187a,
188d, 189c, 190d, 191c, 192d, 193c, 194c, 195a, 196c, 197c, 198a, 199d y 200d.


 














 


Vocabulario
español-inglés
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Origen de las figuras


 


Todas las preguntas de este libro
son originales de los autores. Las figuras también lo son, excepto las de los
problemas siguientes.


 


162.- Tomada del pGEM-T and pGEM-T Easy Vector Systems Technical Manual de
Promega.


193.- Tomada del manual del Quick & Easy Conditional Knockout Kit (FRT/FLPe) (Figura
7) de Gene Bridges.
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