
1 Pr̊uběh zkoušky ze strukturńı biochemie

Zkoušeńı prob́ıhá po trojićıch, na jednu trojici je plánována 1 hodina času. Pokud nebude výslovně uvedeno, během
zkoušeńı nejsou plánovány žádné přestávky. Domluvte se prośım předem sami mezi sebou, jak trojice vytvoř́ıte. Prośım
prvńı dvě trojice, aby se dostavily 10 minut před začátkem zkušebńıho termı́nu. Daľśı trojice prośım, aby se dostavili 1
hodinu před předpokládaným začátkem jej́ıho zkoušeńı.

Pokud se k termı́nu přihláśı (nebo dostav́ı) počet student̊u, který neńı násobkem tř́ı, budu zkoušet následuj́ıćım
zp̊usobem: Pokud bude jeden student do trojice chybět, posledńı skupina zkoušených bude dvojice. Pokud budou do
trojice chybět dva studenti, posledńı dvě skupiny zkoušených budou dvojice.

2 Okruhy otázek ke zkoušce ze strukturńı biochemie

2.1 Obecné informace

Na zkoušku se učte sṕı̌se ze zápis̊u z přednášek (objem látky je menš́ı než ve skriptech a otázky u zkoušky vycházej́ı
z obsahu přednášek). Skripta použ́ıvejte hlavně tehdy, když potřebujete detailněǰśı popis k pochopeńı tématu.

U zkoušky je zpravidla položena alespoň jedna otázka z následuj́ıćıch oblast́ı:

• Struktura biomakromolekul, se zaměřeńım hlavně na sekundárńı struktury

• Metody studia primárńı struktury (sekvenace)

• Metody studia sekundárńı struktury

• Metody studia terciárńı struktury

2.2 Struktura biomakromolekul: základńı otázky

• Rozpoznejte označenou aminokyselinu a odhadněte hodnotu určeného torzńıho úhlu na modelu peptidu.

• Popǐste sekundárńı struktury předložených model̊u protein̊u. Co je pro ně typické (vod́ıkové vazby, torzńı úhly,
uspořádáńı postranńıch řetězc̊u, počty aminokyselin na závit)? Č́ım se lǐśı?

• Rozpoznejte bázi, určete konformaci pentosového kruhu a odhadněte hodnotu určeného torzńıho úhlu na modelu
nukleotidu.

• Č́ım se lǐśı DNA a RNA? Rozpoznejte, zda předložený model je DNA nebo RNA.

• Popǐste sekundárńı struktury předložených model̊u nukleových kyselin. Co je pro ně typické (vod́ıkové vazby, torzńı
úhly, konformace (deoxy)ribosy, žlábky, př́ıstupnost báźı)? Č́ım se lǐśı?

2.3 Struktura biomakromolekul: doplňuj́ıćı otázky

• Které torzńı úhly jsou d̊uležité pro popis sekundárńı struktury protein̊u? Co to je Ramachandran̊uv diagram?

• Kolik torzńıch úhl̊u potřebujeme pro definici konformace jednoho nukleotidu?

• Hrany báźı nukleových kyselin a jejich párováńı. Které zp̊usoby párováńı jsou d̊uležité pro sekundárńı strukturu?
Které pro terciárńı?

• Konformace (deoxy)ribosy (kolik), pseudorotačńı fáze.

• Konformace sacharid̊u, počet r̊uzných židliček, vaniček, obálek.

2.4 Metody studia primárńı struktury (sekvenace)

• Princip PCR a dideoxymetody

• Princip sekvenace protein̊u pomoćı hmotnostńı spektrometrie

• Princip sekvenace protein̊u pomoćı Edmanova odbouráváńı
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2.5 Metody studia sekundárńı struktury a celkového tvaru

• Princip použit́ı cirkulárńıho dichroismu pro studium sekundárńıch struktur. Jaké molekuly poskytuj́ı nenulová
spektra CD? Jaké zářeńı se použ́ıvá? Co je chromoforem v př́ıpadě určováńı sekundárńı struktury protein̊u?

• Princip použit́ı infračervené spektroskopie pro studium sekundárńıch struktur protein̊u. Které vibrace využ́ıváme
k určeńı sekundárńı struktury? Na základě čeho se lǐśı infračervená spektra aminokyselin v r̊uzných sekundárńıch
strukturách?

• Princip a použit́ı maloúhlového rozptylu rentgenového zářeńı (SAXS). Pro jaké vzorky se použ́ıvá (je třeba krys-
tal?). Jakou veličinu měř́ıme? V závislosti na čem? Jakou informaci můžeme źıskat?

2.6 Metody studia terciárńı struktury: obecný postup

• Postup určováńı terciárńı struktury pomoćı rentgenové krystalografie (př́ıprava krystalu, měřeńı difrakce, poč́ıtáńı
elektronové hustoty z difrakčńıch dat, řešeńı fázového problému, stavba a validace modelu).

• Postup určováńı terciárńı struktury pomoćı kryo-elektronové mikroskopie (př́ıprava vzorku, měřeńı, klasifikace
obraz̊u, obecný princip rekonstrukce 3D tvaru molekuly).

• Postup určováńı terciárńı struktury pomoćı NMR (př́ıprava izotopově značeného vzorku, přǐrazeńı frekvenćı
atomům, źıskáńı údaj̊u o geometrii molekuly, kombinace experimentálńıch dat s výpočetńımi metodami).

• Výpočet konformace proteinu pomoćı simulace molekulové dynamiky. Predikce konformace protein̊u ze sekvence
s využit́ım strojového učeńı (př́ıstup programu AlphaFold2). Srovnáńı těchto př́ıstup̊u (s jakými údaji kromě
sekvence pracuj́ı).

2.7 Metody studia terciárńı struktury: doplňuj́ıćı otázky

• Co je to silové pole v molekulovém modelováńı? Jak souviśı s potenciálńı energíı a jak s údaji popisuj́ıćımi
konformaci biomakromolekul?

• Jak lze použ́ıt simulace molekulové dynamiky k hledáńı konformace, jej́ıž potenciálńı energie odpov́ıdá globálńımu
minimu hyperplochy potenciálńı energie?

• Jaká je vlnová délka použitého zářeńı v rentgenové krystalografii a proč? Proč nemůžeme rozlǐsit atomy ve světelné
mikroskopii? Proč neńı možné sestavit rentgenový mikroskop?

• Vztah mezi rozložeńım elektronové hustoty a difrakčńımi daty. Co je to fázový problém? Popǐste jednu metodu
řešeńı fázového problému.

• Jaká je vlnová délka použitého zářeńı v elektronové mikroskopii? Proč se lǐśı od vlnové délky zářeńı použ́ıvaného
v rentgenové krystalografii?

• Proč lze použ́ıt elektrony a ne rentgenové zářeńı pro mikroskopii s rozlǐseńım jednotlivých atomů? Jak vypadaj́ı

”
čočky“ elektronového mikroskopu?

• Proč se v kryo-elektronové mikroskopii použ́ıvá amorfńı led a jak se připravuje?

• Proč muśı být v elektronovém mikroskopu vakuum?

• Co je to fázový kontrast v elektronové mikroskopii a jak se dosahuje?

• Co je to R faktor a Rfree faktor a k čemu se použ́ıvaj́ı?

• Jaká je frekvence (a vlnová délka) použitého zářeńı v NMR a proč?

• Jaká data z NMR experiment̊u se nejv́ıce využ́ıvaj́ı k postaveńı 3D modelu molekuly a jak se kombinuj́ı s výpočetńımi
metodami?

• Jak můžeme použ́ıt NMR k měřeńı vzdálenost́ı mezi atomy? (vztah mezi NOE a vzdálenost́ı)?

2


	Průběh zkoušky ze strukturní biochemie
	Okruhy otázek ke zkoušce ze strukturní biochemie
	Obecné informace
	Struktura biomakromolekul: základní otázky
	Struktura biomakromolekul: doplňující otázky
	Metody studia primární struktury (sekvenace)
	Metody studia sekundární struktury a celkového tvaru
	Metody studia terciární struktury: obecný postup
	Metody studia terciární struktury: doplňující otázky


