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Sprawdzian zaliczeniowy przedmiotu Genetyka ogolna
Termin pierwszy, 24 stycznia 2005

Sprawdzian sktada sig z pigciu pytan, za kazde mozna uzyska¢ maksymalnie 10 punktow. Pytania podzielone sa
na dwie czg$ci — cz¢$¢ na zaliczenie (z) i cz¢$¢ na wyzsza oceng (¥). Czg$¢ na wyzsza oceng bedzie punktowana
tylko wtedy, gdy na czg$¢ na zaliczenie zostanie udzielona prawidtowa odpowiedz. Do zaliczenia niezbgdne
bedzie uzyskanie 25 punktow. Prosz¢ o czytelne pisanie i nie przekraczanie miejsca zostawionego na odpowiedz
przy kazdym pytaniu. Powodzenia!

Pytanie 1.

Skrzyzowano pochodzacego z hodowli wsobnej krolika o dlugich uszach 1 dtugim ogonie z
krolikiem o krotkich uszach i krétkim ogonie. Zaktadamy, ze obie cechy determinowane sa
przez pojedyncze geny nie wykazujace oddzialywan genetycznych oraz, ze krotkie uszy i
krotki ogon determinowane sa przez allele recesywne. Po uzyskaniu pokolenia F1 wykonano
krzyzowki testowe osobnikow z pokolenia F1 osobnikiem rodzicielskim o krétkich uszach i
krotkim ogonie. Uzyskano 44 kroliki o dlugich uszach i dlugim ogonie, 36 krolikow o
kroétkich uszach 1 krotkim ogonie, 8 krolikéw o dhugich uszach i krétkim ogonie, 12 krolikow
o krétkich uszach i dlugim ogonie.

Jaka jest odleglo$¢ migdzy genami determinujacymi badane cechy? (z)

Korzystajac z testu ) udowodnij, ze geny determinujace badane cechy rzeczywiscie sa ze
soba sprzg¢zone. (*)
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Pytanie 2.

Na podstawie tabeli kodu genetycznego odczytaj sekwencj¢ najdluzszego biatka, ktore moze
by¢ kodowane przez nastgpujaca sekwencj¢ DNA. (z)
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Na podstawie tabeli wykorzystania kodonéw u E. coli zmien sekwencje DNA, aby ekspresja
w E. coli mogta by¢ jak najwyzsza. (*)

Pytanie 3.

Pytanie 4.
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Pytanie 5.
Czym rézni si¢ udoskonalanie organizméow uzytkowych na drodze hodowli od udoskonalania
na drodze modyfikacji genetycznych (Z)7.......ccooouiiriiiiiiiiieeceee e

Wymien i scharakteryzuj sposoby zwigkszania wydajnosci organizméw uzytkowych na
drodze modyfikacji genetyCznyCh (). ..occeiieiiiieiiiiie e



