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12.1. Megoldások
Mértékegységek és oldatok

1) 
2) 
3) (A) 1,98·1012 db
(B) 3,94·1010 db
(C) 50 db

4) (A) 1,1·10-12 g
(B) 5,36 %
(C) 4,56 %
(D) 54,54 db
(E) 3,32*10-9 mol/dm3
(F) 127470 db

5) (A) 1,6 mm; Az E. coli sejt kb. 1 μm, tehát a DNS sokkal hosszabb => össze van tekerve.
(B) 3914 db

6) 5 db

7) 95,5 nm

8) 70257 Da

9) 501833 Da

10) 32-42 peptidkötés / s

11) 200000 Da

12) 15879 Da

13) 13201 Da

14) 0,089 %

15) (A) 1,01·10-2 mol / 685,48 g 
(B) 4,03·10-2 mol
(C) 4,93 l

16) 1000 mol/dm3, 1 mol/ml

17) 0,2 dm3

18) (A) 5,85·10-2 mol/dm3
(B)
(C) 3,78·10-1 mM

19) (A) 4·10-5 mol/dm3
(B) 0,1 vegyes %

20) 28,2 ml

21) (A) 2 mg/ml
(B) 0,2 vegyes %

22) Összemérni: 2 ml kálium-foszfát puffer + 25 ml szérumalbumin + 0,877 g NaCl, majd vízzel feltölteni 100 ml-re.

23) tejsav: 0,2 ml (200 μl); foszfát puffer : 0,8 ml (800 μl); NAD: 0,02 ml (20 μl); tejsav‑dehidrogenáz: 0,011 ml (11 μl)

Ionizációs egyensúlyok

24) 
25) 
26) (A) 4,06
(B) 4,36
(C) 4,66

27) mNa-H-szukcinát = 2,12 g; mNa2-szukcinát = 5,65 g

28) 1.97 ml

29) (A) 2,51·10-5 mol/dm3
(B) 3,16·10-8 M
(C) 7,5

30) (A) 1,55
(B) 0,19 ml

31) (A) 1,73
(B) 1,58 ml

32) (A) 76%
(B) +0,76

33) (A) 24%
(B) -0,76

34) (A) 6
(B) His

35) 5.5

36) 6,25 ml

37) 

Biomolekulák spektrofotometriája

38) 
39) 
40) 
41) 
42) 6 db

43) 8 (mol Lys/mol feh.)

44) 0,44

45) (A) 4mg/ml
(B) 20000 Da

46) (A) 4,4 mg/ml
(B) 44000 Da

47) (A) 990 Da
(B) 1,31·103 M-1cm-1
(C) 0,982 mg/ml

48) (A) 2,4·104 M-1cm-1
(B) 1 mg/ml

49) (A) 16,6%
(B) 0,97
(C) 44,7 µg HMV és 242,6 µg NaMV

Sejtek feltárása és fehérjék izolálása

50) 
51) 
52) 
53) Specifikus aktivitás egység/mg fehérje: 200; 600; 666,6; 1500; 15000; Kitermelés (%): 100 %; 75 %; 25 %; 18,7 %; 16,8 %

54) Specifikus aktivitás (homogenizátum): 6nmol/min/mg fehérje; specifikus aktivitás (tisztított enzim): 0,88μmol/min/mg fehérje; tisztulás: 148-szoros; kitermelés: 37%-os.

Peptidek és fehérjék

55) 
56) 

57) (A) kevésbé
(B) igen

58) 
59) humán

60) 
61) Ala-Val-Arg-Tyr-Ser-Arg

62) (A) pH=7 esetén: +1, pH=9 esetén: 0
(B) pI=9 
(C) két peptid keletkezik
(D) három peptid keletkezik
(E) négy peptid keletkezik

63) A lánc: Ala-Val-Cys-Arg-Thr-Gly-Cys-Lys-Asn-Phe-Leu
B lánc: Tyr-Lys-Cys-Phe-Arg-His-Thr-Lys-Cys-Ser
Diszulfid-hidak: (A)Cys3-(B)Cys9 és (A)Cys7-(B)Cys3

64) 

Kromatográfiás módszerek

65) 
66) 
67) 
68) Hidrofób kromatográfia.

69) 2 db

70) (A) Tripszines kezelés esetében mindkettőre szükség van.
(B) Kimotripszines kezelés esetén ioncsere.

71) (A) A sorrend: Ser, Met, Phe.
(B) A poláris molekulák kevésbé, az apoláris molekulák jobban kötődnek a reverz fázisú töltethez.

72) Nem megfelelő, mert pH=8,0-on mind két fehérje negatív töltésű, ezért nem kötődik a negatív töltésű karboximetil-cellulózhoz.

73) Az izoenzim keveréket gélszűréses kromatográfiával nem tudjuk elválasztani, mert a négy alegységből felépülő tetramerek mérete gyakorlatilag azonos, csak a töltésük különbözik.

74) Elsőként az 54 és a 62 kDa molekulatömegű fehérje együtt eluálódik a kizárási térfogatban; ezután a 15kDa, végül a 8kDa molekulatömegű fehérje eluálódik, feltéve, hogy alakjukban nincs nagy aszimmetria.

75) (A) A tömegek között nincs különbség.
(B) 1.: -1,5; 2.: +1,5; 3.: -1,5
(C) Anioncsere: 1. és 3. kötődik, 2. átesik (pozitív); elúciónál 1. és 3. egy csúcsot ad, mert a töltésük megegyezik.  Kationcsere: 2. kötődik, 1. és 3. átesik (negatívak), elúciónál 2. egy csúcsot ad. Gélszűrés: nincs különbség az 1. és 2. mérete között, ezek 1 csúcsot adnak, a 3. mérete kisebb, ez egy külön csúcsot ad, amelyhez nagyobb elúciós térfogat tartozik, mint az első csúcshoz.
(D) Pl. gélszűrés, majd 1.+2.-ra anioncsere.

76) (A) 1.: 0; 2.: +4; 3.: +2; 4.: -4
(B) A 2. és a 3. peptid kötődik, a többi átesik.
(C) 2. pI=12; 3. pI=10
(D) Emelkedő pH gradiens: pH=8 => pH=13. Sorrend: 3., majd a 2. peptid.

Elektroforézis technikák

77) 
78) 
79) 
80) 
81) 
82) (A) 39559 Da
(B) 0,56
(C) 0,79

83) 
84) 

Fehérje-ligandum kölcsönhatások

85) 

86) 2,5·10-6 M

87) (A) [P]/[PL] = 5
(B) 16,67 %

88) (A) 2·10-5 M
(B) 1,165·10-5 M
(C) 14,16 %

89) (A) 71,43%
(B) 2,38

90) [RL] = 6,28·10-6 M; [R]= 3,72·10-6 M; [L]= 3,372·10-5 M

91) 88%

[bookmark: _GoBack]Enzimkinetika

92) 
93) 
94) 
95) 
96) [KM] = mol·dm-3; [vmax] = mol·dm-3·s-1; [kcat] = s-1

97) KM: nem; vmax: nem; kcat: igen

98) (A)  Tejsav-dehidrogenáz: 0,5 mg/ml-es törzsoldatból 20 l-t; Na-piruvát: 400 mM-os törzsoldatból 40 l-t; NADH: 100 mM-os törzsoldatból 40 l-t; foszfát puffer: 500 mM-os törzsoldatból 200 l-t (SOK JÓ MEGOLDÁS LÉTEZIK!)
(B) Abszorbancia követése 340 nm-en.

99) (A) 3/4
(B) 75%

100) 90,9 μmol·dm-3·s-1

101) 42 mol p-nitrofenil-β-D-glükozidot alakít át 1 mol glükozidáz enzim 1 másodperc alatt.

102) (A) 6 µmol S/mg E/min
(B) 2,5 s-1
(C) piruvát és NADH, illetve laktát és NAD+ (a reakció reverzibilis)

103) 795000 s-1

104) 1 mol enzim 2,08 mol szubsztrátot alakít át 1 s alatt.

105) (A) para-nitroanilin
(B) 1 tripszin molekula legfeljebb 208 BAPNA molekulát alakít át másodpercenként (átviteli szám)

106) (A) 3,11 · 10-5 mol PPi / s / mg enzim
(B) 1 mol enzim másodpercenként 3732 mol szubsztrátot hidrolizál.
(C) 5·10-8 mol
(D) 622 s-1

107) 
108) 
109) (A) Követi Michaelis-Menten kinetikát!
(B) KM = 5,22·10-6 M; vmax = 1,14·10-9 M/s;
(C) kcat = 224 s-1;

110) (A) 5·10-9 mol/dm3
(B) 9·10-4 M (minimális bemért szubsztrátkoncentráció)

111) 66,7%

112) Enzim: 10 μl; 100mM-os szubsztrát: 200 μl, 100 μl, 20 μl; 10mM-os szubsztrát: 100 μl, 20 μl, 10 μl

113) 
114) 


Géntechnológia

115) 
116)  (A) 5’UUGCCUAGUGAUUGGAUG 3’
(B) Leu-Pro-Ser-Asp-Trp-Met

117) [Leu-Leu-Thr-Tyr]n

118) A, T  = 5,22·107 db; C, G = 3,78·107 db

119) Forward primer: 5’ ATAGGCATAG 3’; Reverse primer: 5’ TGACCAGCGC 3’

Bioinformatika

120) 
121) 
122) 

