Esame 8

NOME _________________  COGNOME___________________ Num. Matricol______________

1) Illustrare le metodiche di analisi basate su micro-array per valutare il profilo di espressione genica.

Si vogliono validare i risultati per quattro geni tramite RT-real time PCR.  La prova sperimentale e’ riportata nel seguente grafico.

2) Indicare la concentrazione di tutti i geni, relativamente al riferimento. Indicare chiaramente il procedimento di calcolo.
3) Dato il seguente segmento di DNA genomico, indicare una coppia di primers che producano un frammento di PCR esattamente di 150 paia di basi, inclusi i primers (20bp cadauno):
CCAAGACCTG CCCTGTGCAG CTGTGGGTTG ATTCCACACC CCCGCCCGGC  7519193

ACCCGCGTCC GCGCCATGGC CATCTACAAG CAGTCACAGC ACATGACGGA  7519143

GGTTGTGAGG CGCTGCCCCC ACCATGAGCG CTGCTCAGAT AGCGATGgtg  7519093

agcagctggg gctggagaga cgacagggct ggttgcccag ggtccccagg  7519043

cctctgattc ctcactgatt gctcttagGT CTGGCCCCTC CTCAGCATCT  7518993

TATCCGAGTG GAAGGAAATT TGCGTGTGGA GTATTTGGAT GACAGAAACA  7518943

CTTTTCGACA TAGTGTGGTG GTGCCCTATG AGCCGCCTGA Ggtctggttt  7518893

4) Spiegare quali sono le variabili che possono influenzare la specificita’ di una reazione di PCR

5)  Mettere in ordine i seguenti marcatori, dal piu’ informativo al meno informativo:

a) RFLP;
p=0.6,q=0.4

b) VNTR;
p1=p2=p3=p4=p5=p6=p7=p8=p9=p19=0.1
c) SNP;
p=0.7; q=0.3

d) SNP;
p=0.5; q=0.5

e) VNTR;
p1=0.2; p2=0.2; p3=0.2; p4=0.4
f) VNTR;
p1=0.2; p2=0.8 

6) Riempire la seguente tabella:
	
	Tipologia di sequenze ripetute:

TANDEM

NO TANDEM
	Localizzazione genomica:

SPARSI 

TELOMERICI CENTROMERICI
	Lunghezza della sequenza - CORE:

<6 pb

6-500 pb

>1000 pb
	Meccanismo di propagazione:

INTERMEDIO A RNA

ERRORI DNA POL CROSS-OVER INEGUALE

	Minisatelliti
	
	
	
	

	Duplicazioni segmentali
	
	
	
	

	Microsatelliti
	
	
	
	

	LINEs
	
	
	
	

	Pseudogeni processati
	
	
	
	

	SINEs
	
	
	
	


7) Spiegare con precisione il razionale che sta alla base dell’analisi di linkage familiare per l’identificazione di geni causativi di malattie ad ereditarieta’ mendeliana
8) Indicare quale tipo di risultato si ottiene dall’analisi in (7)

9) Indicare cosa occorre fare, dopo l’analisi genetica in (7) per identificare un gene causativo di malattia
10) Definire cosa e’ un polimorfismo
11) Definire cosa e’ un aplotipo

12) Spiegare cosa e’ il Linkage Disequilibrium

13) Spiegare con quale strategie e’ possibile identificare dei geni associati al rischio di contrarre malattie complesse
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