1. W badaniach asocjacyjnych:
a. analizuje się dużą liczbę polimorfizmów o jak najmniejszej zmienności międzyosobniczej 

b. analizuje się dużą liczbę polimorfizmów o największej zmienności międzyosobniczej 

c. bada się tylko jedną grupę osób chorych lub grupę osób zdrowych
d. bada się dwie grupy osób chorych na dwie różne choroby

e. bada się wyłącznie osoby zdrowe

2. Polimorfizmy do badań asocjacyjnych powinny charakteryzować się:
a. jak najmniejszą częstością, powinny wykazywać sprzężenie, ich lokalizacja w genomie nie ma znaczenia

b. jak największą częstością, powinny wykazywać sprzężenie, ich lokalizacja w genomie nie ma znaczenia

c. jak największą częstością, nie powinny wykazywać sprzężenia, najlepiej żeby ich lokalizacja i częstość w genomie była znana

d. jak największą częstością, nie powinny wykazywać sprzężenia, ich lokalizacja w genomie nie ma znaczenia

e. jak najmniejszą częstością, powinny wykazywać sprzężenie, najlepiej żeby ich lokalizacja i częstość w genomie była znana

3. Prawdziwe jest następujące twierdzenie:

a. Funkcja wszystkich genów człowieka jest dobrze poznana i znany jest ich związek ze wszystkimi chorobami

b. Sekwencjonowanie jest badaniem, w którym analizuje się związek pomiędzy występowaniem określonej cechy klinicznej a polimorfizmami typu SNPs lub CNVs rozmieszczonymi w całym genomie

c. Badanie asocjacyjne to technika umożliwiająca ustalenie kolejności zasad w DNA 

d. Badanie asocjacyjne i sekwencjonowanie są metodami analizy białek

e. Sekwencjonowanie to technika umożliwiająca ustalenie kolejności zasad w DNA

