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1. £ E W8T 0t dd A T AR — Al ERn S A8 Rk & R AR E 4 (supercoiling DNA) ?
(A)DNA helicase :  (B) DNA ligase ;  (C) DNA polymerase ; (D) DNA topoisomerase °

2. % — DNA /77| % 5-AATTGAATCCGAATCCTT-3" » F 7474 % # Z4 A7 (complementary
strand) ?
(A) 5-AATTGAATCCGAATCCTT-3"; (B) 5-AAGGATTCGGATTCAATT-3":
(C) 3-AATTGAATCCGAATCCTT-5"; (D) 5-TTAACTTAGGCTTAGGAA-3" -

3. 4 A~ B Hdbia AR DNA ¢ - 841043 £ B8 ox (thymidine) #4525 & T 31%5 16%
F Rl gl fT 483 7
(A) A #m i 69 i 24 (adenosine) #) & # DNA #apiéy 31% ;
(B) A tm i th BB o2 (cytosine) #) & 3L DNA #3685 19%
(C)B a6y pa-#+% (cytosine) #) &t DNA a7 65 34% ;
(D) 48] A tmfith B fa ) B A TAE A £ HRIB A FF -

4 BRBEABRZFEHSTES 110 2HER B2y FEA66000 FARSEARABREAS
L HEE 7
(A) 200 base pairs ; (B) 600 base pairs ; (C) 1800 base pairs ; (D) 5400 base pairs -

5. 4 st (spectrophotometer) 7T BA4-#7 %8 (nucleic acids) #9iR /% EBARMF TR %S
FEEHSBRAE?
(A)220nm ; (B)240nm; (C)260nm; (D)280nm -

6. Tm {fi % 4 i AR Bt DNA % — ¥ 608 &34 37 B M R B AR F 6038 T P14 » TH &R 7
(A)Tm fife DNA 49 AT 4 %H M 0 (B) Tm {ifeisk ¥ 8T R0 REH M
(C) Tm i Fo 7% 5+ &% pH L2 W] 5 (D) Tm fii #» DNA 9 F B # B -

7. AR4EE & f 72 % (Watson-Crick ) DNA S48 %) - F 7T 65 s B 7

' (A) ®iFs s M (phosphate groups) fi#4 A% 87 3% &Y I EF
(B) DNA 4 p% 32 %% W i Jt-F47 (parallel) BF & (5'—3') 4R ;
(C)DNA 4 i 387% b R I &) 26 8k R $5 % 4 % {8 -4 (purines) & @{A-#% (pyrimidines) :
(D) Flpt e ir diAis sk ey seak 2y 34A -
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8. &R b AZT (3“-azido-2',3-dideoxythymidine ) #& A 2 6% HIV-1 75 &8l 3 » FATE A AZT &)
EBERAMBH?
(A) reverse transcriptase &7 = i 3p 5] H| |
(B) DNA polymerase o &7 #4304 ] 5
(C) #& % reverse transcriptase 41t DNA 4 B f& ¥ 6944 #-#5% (chain terminator) ;
(D) RNase A &t &3 3] #| -

9. B# mRNA 82 M a8 > T FMTH EME 7
(A) mRNA Meh#2 F £ 224 58 36 Fé )
B) —#ME » 4o mRNA 89 ¥ MR A=k mRNA & 5
(C) —#x M » mRNA BREMRERD 104N EEARE
(D) &£ f#itmfs ¥ » mRNA &) 5'cap #v 3'poly(A) tail T 3% ho L AEE 1L -

10. F e th 4 4838 7
(A) DNA # RNA 48 %
(B) 4 —181658 — @54t (phosphodiester bond) & 3446 2 1BaEk & fedt
(C) Fiax 4h> mRNA B 4 processing £ » #x—42% » L ¥ 38 (halflife) BBR#AEHZ
mRNA %45 ;
(D) FLi%4 ey mRNA £ e i M4 A » 48 processing #% » #Z w6 AZE W -

11, #75 A K5 mBE T » FTFl4T4E RNA ¢35 ak ket ?
(A) mRNA ; (B) IRNA ; (C) tRNA ; (D) siRNA -

12, e T2 5h » Ji% DNA #o RNA £ 8 # E gh8ikt » F 474 E5 ?
(A) DNA 4 % 32 & + RNA 470888 | (B) DNA 4-75% 8 » RNA 4 5588
(C)DNA z 2’4 H  RNA 2 2’33 OH; (D) DNA z 2’84 OH M RNA 2 2’83 H -

13. T4 Mt it (micro RNA) 4k » /74 E#% 7
(A) 4B 5 Hhik o ik 5B A R H 200~300 4% H 85 (nucleotides) ;
B) 4k —@5kDa $4&EH !
C TEcHEEaTmMIBREEZAH S
(D) *T &5 RNA polymerase I ##4f 3 3% -

14. FH|fT4 & AMitafniah &% ¢ i65% (histone deacetylase) #% 3448 7
(A) L E ey R (B)3ig Ao a2 & 890K ©
(C) #» mRNA $#:3Fe4EH (D)#f Ao FLAZ A2 44 B F 2(elF2)%& & I 494558 1% »
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15, FTRAEAMEEABRZOTRHPADNA &4 7
(A)Lys ~ Arg ; (B) Glu ~ Asp : (C) Gly ~ Val ; (D) Ser ~ Thr -

16. & 7 sf7 4 tmf s R b E 404k S BN F B R AR F it £ 68 LA — MG FETEEE
AR o S HRMER AN 7

(A) centrosome ; (B) centromere ; (C) telomere ; (D) spindosome -

17. FHA—4E i tafadfi % & % (eukaryotic regulatory proteins ) 4 #2335 F (enhancer) &4
WA i K 344k 7
(A) #4575 {-F (transcription activators)
(B) #i7&1tF (coactivators)
(C) TATA-# 4% & (TATA-binding proteins; TBP)
(D) ki #84% B F (basal transcription factors)

18. & M 4% & 4% operon #9453 » {7 H E4k 7
(A) repressor ¥ # promoter & 4- > £A#F| repressor ¥#§3% promoter 75 ;
(B) operator F &k FAE S
(C) operator £ repressor & -4~4% < {2 i& promoter /4% ;
(D) X lactose operon 47| * & 3F repressor ¥ 4§44 promoter — 244 7& 4t » %48 lactose operon Bf 5
HAk MR AR -

19. ¥4 A% DNA = %458 (coding strand) )% 5-CTATAGCGTTT-3" » & /i 44k &9 RNA /7]
BT ?
(A) 5-TTTGCGAUAUC-3" ; (B) 5-AAACGCUAUAG-3" ;
(C) 5-AAACGCTATAG-3" ; (D) 5-CUAUAGCGUUU-3" «

20, #t{# %45 (codon) R %4 (anticodon) &hia A4 AL AR — L4044 7
(A) #i4¢ (hydrogen bond) (B) #:74 (ionicbond)
(C) Bkég (peptide bond) (D) 4z84% (acetalbond) -

21. FHMT#% % 4e5F (codon) $25 445 F (anticodon) & #He¥ » I H 3R (wobble hypothesis) &
BERET
(A) 4585 — (RNA 3 2 R — A5 £ 9 45T
(B) 45 & 25 (RNA fE $Fi8 7 ] e AR B o9 5B 4005 T 5
(C) 45 R 4ha5F L 69 % — A8k B s bk ey BL3HAE S
(D) 45 B 4 35F k& § =188 3k 2 fe 4k Watson-Crick &, &) St -
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22. F B {7 £ 918 4% # 4% protein 4 7% 89 initiation # 8k 7
(A) oriC ; (B) promoter ; (C) Shine-Dalgarno(SD) sequence ; (D) enhancer ©

23.F 58— 464 & & (antibiotic) FRiaEE G W &H 4 RipHIH 7
(A) m##% (tetracycline) (B) 4&f% % (streptomycin)
(C) #.# % (chloramphenicol) ; (D) £ % F# % (ampicillin) -

24. B & 2B T FITHEME 44 4 ¢ & 56 (lysosome) ?
(A) F5L# (galactose) (B)N-zZ, & # & 5% (N-acetylglucosamine ) ;
(C) # &4 6-%4a (mannose 6-phosphate) ; (D) *Eik&k (sialic acid) -

25. FFI MM AL i B & R A B2 4k 0 AT Ea ?
(A) FrEE G T N s i L aka % 7 st (methionine)
(B) HiEZ G R N shies b Rska A &R (tryptophan)
(C) FMiAZa eI N sietspe kst B Fpnzas (cysteine)
(D) FRrEEEG Wey N sytedspidkaka % pEag (histidine) -

20 A THMTHMELBRAFFIOES T > RA THRASFEEAN @R 7
(A) met-ser-ser-ala-gly-trp-val-lys-asp-val-ile-leu-leu-tyr-tyr-cys- ;
(B) met-thr-ile-ala-leu-ile-leu-leu-pro-leu-len-phe-met-ser-ala-ala- ;
(C) met-ile-leu-lys-lys-arg-arg-met-lys-arg-arg-tyr-ser-asp-gly-ile- ;
(D) met-lys-ala-ser-asp-ser-ser-gly-arg-trp-tyr-met-his-trp-arg-ile- o

27. AWM ESBOEG  HaR T FISGET 457
(A) ¥FE ATP 2 481 ;
(B) Trypsin Tz /% lysine 4% > B AKS&E |
(C) %4t (Ubiquitination) £$1%& & H 5 AL # ;
(D) Lysosome B proteases 7] LA AL E G W o

28, FRIM— st FETRANAREOTAXTEIRA?
(A) DNA microarray analysis ; (B) Northern blotting :
(C) Southern blotting ; (D)Yeast two-hybrid analysis

29. F 7] DNA #7]% » 474 % ThE & Type Il Bl ah (restriction enzyme) ¥fitiéh 571 ?
(A) GAAG ; (B) GAG ; (C) GTAATG ; (D) GTCGAC -
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30. R i#4f88 (reverse transcriptase) & —#f :
(A) 46# £ #88 (topoisomerase)
(B)RNA i 388 (RNA ligase)
(C)RNA ##it 49 DNA %48 (RNA-dependent DNA polymerase )
(D) DNA 4% #i1 &5 RNA %485 (DNA-dependent RNA polymerase) ©

31. Lambda 4 % 4% DNA & i & 7467 Al A A B2 H 69 A B DNA & 9
(A) $#4n4£F (transposition) ;
(B) Fli& & (homologous recombination) ;
(C) 45 % gk &4 (site-specific recombination)
(D) FEEBM 344 (non-homologous end joining, NHEJ) -

32. sk B BIK # (knockout mouse) #9i@4E ¥ » —AR AT H K ¥y ih o) TE s i BAT A B BIFR 7
(A) Jrtmfb ;. (B) #rmsh: (O Sk (D) BEEEH@E -

33. 2345 ¢ 474 F ® 4 (DNA recombination) B % ¢ F 2| k418 (restriction endonuclease) 47
E] DNA - 3 P ob PR ) 8500 78 B4 F FIT #8450 4F 7
(A) feieds &0 B8] DNA LB AE4F DNA B & o4 |
(B) 1 % s %3845 &£ DNA &7 ;
(C) fEwriiss & DNA A7 A R ae a4 £ 08| DNA ©
(D) % FledAcprakds £ DNA 7] ~ s 552 4 B 75 DNA ~ #£4% % DNA ~ sURSE4F DNA A &
Bemi-

34. #|M Sanger method & /& DNA {£ /i 69344 dideoxy analog 24 F #|AF —#zhfic 7
(A) 7T ¥k DNA 48 (B) sk #gif % DNA 2 gidast ;
(C) &4 3| F (primer) &94% : (D) 4 mAH Suisiikz DNA -

35. Jita i 47 B F 48 444785 » AT4E R & cloning vector R & BA T ST H 4514 7
(A) replication origin :  (B) selectable marker ;  (C) cloning sites ; (D) enhancer element °

36.F FlT 4 4730 F R4 A REREEH 7
(A) SDS-PAGE ; (B) RT-PCR ; (C) ELISA ; (D) confocal microscopy °

37. MR418& (restriction enzyme) & —#f :
(A)DNA %48 (DNA polymerase) :  (B) RNA %4-8 (RNA polymerase) ;
(C) #Ek M 788 (endonuclease) ; (D) #Eeshnes (exonuclease) o
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38. FHA—3F ¥ cDNA #i48 . (microarray ) &4 443% 7
(A) TUREHapRETiEamERRE
(B) T#|H PCR #7458 DNA » Bl e fesk B Lk §
(C) =T sA#| A photolithography #4#F4 SAB & A
D) & Tl Ea T EARBE -

39. ¥ %P E 4 (agarose gel electrophoresis ) & % A # 5-# F #1444 2
(A) g B EH: © #&: O %a¥f-

40, F 74T & ARNATH 4407 T st dl 5 £ A B ARG B E ?
(A) REHEEAAMERZTARHRGFAR  B) % RNA s i
(C) #wHEQHAHAE (D) 452 RNA 57% -

II. f§%#8 (10 % each)
1. #ILA B AT RFE A COVID-19 74 #%: AstraZeneca ¥2 BNT &94E Al R 227

2. #:if COVID-19 5 4 ¥ 48 4¢ ¥ quantitative polymerase chain reaction (qQPCR) %% real-time PCR 5T
By o 3R qPCR Ay R I LL BATE Ct{5?




