Uloha 1

7 infraéerveného spektra vibrace AMID I urcete zastoupeni a-Sroubovice a sklddaného listu v
proteinu.

e Uved'te zastoupeni a-Sroubovice: %

e Uved'te zastoupeni sklddaného listu: %

Uloha 2

Dostali jste vysledky CD méfeni. V horni ¢asti jsou namétrena spektra typickych konformaci peptidu,
v dolni ¢asti jsou spektra proteinu namérend ihned po purifikaci a o dva dny pozdéji. Z uvedenych
interpretaci vysledkti uved’te tu, kterd odpovidd vasemu CD spektru.

Oznaéte spravnou odpovéd':

e Purifikovany protein nemél pravidelnou strukturu, béhem doby mezi méfenimi doslo k jeho
vysrazeni, takze koncentrace v kyveté poklesla.

e Purifikovany protein mél strukturu S-soudku, béhem doby mezi méfenimi doslo k ¢dste¢nému
vysrazeni, takze koncentrace v kyveté poklesla. Struktura proteinu v roztoku se ale nezménila.

e Purifikovany protein byl tvofen svazkem a-Sroubovic. Béhem doby mezi méfenimi doslo k
casteénému vysrazeni, takze koncentrace v kyveté poklesla. Struktura proteinu v roztoku se
ale nezmeénila.

e Purifikovany protein mél strukturu S-soudku, béhem doby mezi mérenimi doslo k ¢astecné
denaturaci proteinu.

e Purifikovany protein byl tvofen svazkem a-Sroubovic. Béhem doby mezi méfenimi doslo k
castecné denaturaci proteinu.

e Purifikovany protein byl tvofen dvéma S-doménami spojenymi del$i smyckou bez pravidelné
struktury. Mezi méfenimi byla ptridana latka, kterd vyvolala pfeménu smycky na S-sandwich.

e Purifikovany protein byl tvofen dvima S-doménami spojenymi delsi smyckou bez pravidelné
struktury. Mezi méfenimi byla pfidana latka, kterd vyvolala pfeménu smycky na dvé antipa-
ralelni a-Sroubovice.

e Purifikovany protein byl tvofen dvéma paralelnimi a-helixy spojenymi dlouhou smyckou bez
pravidelné struktury. Mezi méfenimi byla piridana latka, kterd vyvolala konforma¢ni zménu
proteinu na strukturu o-g-a.

e Purifikovany protein byl pfitomen ve své nativni a-Sroubovicové formé. Mezi méfenimi bylo
pridano malé mnozstvi patologické S-formy proteinu. Tento pridavek katalyzoval pfeménu
proteinu na formu sklddaného listu.

e Purifikovany protein mél strukturu S-soudku. Zlomyslny kamarad vam ale vzorek mezi méfenimi
vyménil za protein tvoreny svazkem a-Sroubovic.
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