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Uvodni slovo
Pozadavky k udéleni zapoctu

m nutno napsat (kazdy minimalné na 60 %)

m neuspésny test lze opakovat na konci semestru

m Uspésné slozeni testl je potiebné pro udéleni zapoctu,
vstupenka na Ustni zkousku k C9530
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Uvodni slovo

Datum Napli cvi€eni

25.9./2709. 3D zobrazovani molekul, stereozobrazovani

2.10./4.10.  Urcovani torznich uhll - peptidy, Ramachandran(v diagram
9.10./11.10.  Urcovani torznich uhld - nukleotidy, struktura sacharidi
16.10./18.10.
23.10./25.10. Sekvenace

30.10./1.11.  Optické metody

6.11./8.11.
13.11./15.11. Rentgenova krystalografie
20.11./22.11. Rentgenova krystalografie
27.11./29.11.

412./6.12. Nuklearni magneticka rezonance
11.12./13.12. Nuklearni magneticka rezonance
18.12./20.12.
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Stereozobrazovani

m zobrazeni pohledu levého a pravého oka vedle sebe

m otoCené o cca 5° kolem vertikalni osy

B zaostfuje se mimo rovinu, ze dvou obrazkd vzniknou Ctyfi
m prostfedni dva se slozi v pseudo-3D obraz
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Varianty stereozobrazovani

wall-eyed:
m ocCi zaostiuji za rovinou obrazku
m vyzaduje presnou vzdalenost mezi obrazky
m CastéjsSi pri zobrazeni na papire
m levé oko se diva na levy obrazek, pravé na pravy
[
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Varianty stereozobrazovani

cross-eyed:
m oci zaostiuji pred rovinou obrazku
m vzdalenost mezi obrazky neni tak dulezita
m Castéjsi pfi zobrazeni na monitorech
m levé oko se diva na pravy obrazek, pravé na levy
[ |
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PDB databaze: stereo zobrazeni (cross-eyed
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