1 Pruabéh zkousky ze strukturni biochemie
Zkouseni probiha po trojicich, na jednu trojici je planovana 1 hodina ¢asu. Pokud nebude vyslovné uvedeno, béhem
zkousSeni nejsou planovany zadné prestdvky. Domluvte se prosim predem sami mezi sebou, jak trojice vytvorite. Prosim
prvni dvé trojice, aby se dostavily 10 minut pred za¢atkem zkusebniho terminu. Dalsi trojice prosim, aby se dostavili 1
hodinu pted pfedpokladanym zacatkem jejiho zkousSeni.

Pokud se k terminu piihldsi (nebo dostavi) pocet studentu, ktery neni nasobkem ti{, budu zkouset nésledujicim

zpusobem: Pokud bude jeden student do trojice chybét, posledni skupina zkousenych bude dvojice. Pokud budou do
trojice chybét dva studenti, posledni dvé skupiny zkouSenych budou dvojice.

2  Okruhy otazek ke zkousce ze strukturni biochemie

2.1 Obecné informace

Na zkousku se ucte spiSe ze zdpisu z prednések (objem latky je mensi nez ve skriptech a otdzky u zkousky vychézejf
z obsahu pfedndsek). Skripta pouzivejte hlavné tehdy, kdyz potfebujete detailnéjsi popis k pochopeni tématu.
U zkousky je zpravidla polozena alespon jedna otédzka z nasledujicich oblasti:

e Struktura biomakromolekul, se zaméfenim hlavné na sekundédrni struktury
e Metody studia primarni struktury (sekvenace)
e Metody studia sekundarni struktury

e Metody studia terciarni struktury

2.2 Struktura biomakromolekul: zakladni otazky

e Rozpoznejte oznacenou aminokyselinu a odhadnéte hodnotu uréeného torzniho 1hlu na modelu peptidu.

e Popiste sekunddrni struktury predlozenych modelu proteinu. Co je pro né typické (vodikové vazby, torzni hly,
uspordddni postrannich fetézct, pocty aminokyselin na zdvit)? Cim se 1is{?

e Rozpoznejte béazi, urcete konformaci pentosového kruhu a odhadnéte hodnotu urcéeného torzniho ihlu na modelu
nukleotidu.

e Cim se list DNA a RNA? Rozpoznejte, zda piedlozeny model je DNA nebo RNA.
e Popiste sekundédrni struktury piedlozenych modelt nukleovych kyselin. Co je pro né typické (vodikové vazby, torzni

tihly, konformace (deoxy)ribosy, Zlabky, piistupnost béazi)? Cim se lisi?

2.3 Struktura biomakromolekul: doplnujici otazky

e Které torzni uhly jsou dulezité pro popis sekundarni struktury proteinu? Co to je Ramachandranuv diagram?
e Kolik torznich uhlu potiebujeme pro definici konformace jednoho nukleotidu?

e Hrany béazi nukleovych kyselin a jejich parovani. Které zpusoby pédrovani jsou dulezité pro sekundarni strukturu?
Které pro terciarni?

e Konformace (deoxy)ribosy (kolik), pseudorotaéni féze.

e Konformace sacharidu, pocet ruznych zidlicek, vanicek, obalek.

2.4 Metody studia primarni struktury (sekvenace)

e Princip PCR a dideoxymetody
e Princip sekvenace proteini pomoci hmotnostni spektrometrie

e Princip sekvenace proteini pomoci Edmanova odbourdvani



2.5

2.6

Metody studia sekundarni struktury a celkového tvaru

Princip pouziti cirkularniho dichroismu pro studium sekundarnich struktur. Jaké molekuly poskytuji nenulova
spektra CD? Jaké zafeni se pouziva? Co je chromoforem v ptipadé uréovéni sekundérni struktury proteinu?

Princip pouziti infrac¢ervené spektroskopie pro studium sekunddrnich struktur proteinu. Které vibrace vyuzivdme
k urceni sekundarni struktury? Na zékladé ¢eho se li§{ infracervend spektra aminokyselin v ruznych sekunddrnich
strukturdch?

Princip a pouziti maloihlového rozptylu rentgenového zareni (SAXS). Pro jaké vzorky se pouzivé (je tieba krys-

tal?). Jakou veli¢inu méfime? V zdvislosti na ¢em? Jakou informaci mizeme ziskat?

Metody studia terciarni struktury: obecny postup

Postup urcéovani tercidrni struktury pomoci rentgenové krystalografie (pifprava krystalu, méfen{ difrakce, poc¢itdni
elektronové hustoty z difrakénich dat, Feseni fdzového problému, stavba a validace modelu).

Postup urcovani tercidrni struktury pomoci kryo-elektronové mikroskopie (piiprava vzorku, méfeni, klasifikace
obrazt, obecny princip rekonstrukce 3D tvaru molekuly).

Postup urcovdn{ tercidrni struktury pomoc{ NMR, (piiprava izotopové znaceného vzorku, prifazeni frekvenci
atomum, ziskdn{ idaji o geometrii molekuly, kombinace experimentédlnich dat s vypocetnimi metodami).

Vypocet konformace proteinu pomoci simulace molekulové dynamiky. Predikce konformace proteinu ze sekvence
s vyuzitim strojového uceni (pfistup programu AlphaFold2). Srovnéni téchto piistupa (s jakymi tddaji kromé
sekvence pracuji).

2.7 Metody studia terciarni struktury: doplnujici otazky

Co je to silové pole v molekulovém modelovani? Jak souvisi s potencidlni energii a jak s udaji popisujicimi
konformaci biomakromolekul?

Jak lze pouzit simulace molekulové dynamiky k hledani konformace, jejiz potencidlni energie odpovida globalnimu
minimu hyperplochy potencidlni energie?

Jaka je vlnova délka pouzitého zareni v rentgenové krystalografii a pro¢? Pro¢ nemuzeme rozlisit atomy ve svételné
mikroskopii? Pro¢ neni mozné sestavit rentgenovy mikroskop?

Vztah mezi rozlozenim elektronové hustoty a difrakénimi daty. Co je to fazovy problém? Popiste jednu metodu
feseni fazového problému.

Jaka je vlnova délka pouzitého zareni v elektronové mikroskopii? Pro¢ se 1isi od vlnové délky zafeni pouzivaného
v rentgenové krystalografii?

Pro¢ 1ze pouzit elektrony a ne rentgenové zafeni pro mikroskopii s rozlisenim jednotlivych atomu? Jak vypadaji
,cocky“ elektronového mikroskopu?

Proc¢ se v kryo-elektronové mikroskopii pouziva amorfni led a jak se pripravuje?
Pro¢ musi byt v elektronovém mikroskopu vakuum?

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

Co je to R faktor a Rp.ce faktor a k ¢emu se pouzivaji?

Jaka je frekvence (a vlnové délka) pouzitého zareni v NMR a proc¢?

Jaka data z NMR experimentt se nejvice vyuzivaji k postaveni 3D modelu molekuly a jak se kombinuji s vypocetnimi
metodami?

Jak muzeme pouzit NMR k méfeni vzddlenosti mezi atomy? (vztah mezi NOE a vzddlenosti)?
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