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1.a. 
Teken de correcte structuur, met stereochemie en ladingen. Geef eigenschappen als polair/apolair, groot/klein, etc.
b.
Zwavelbruggen worden gevormd tussen de SH-groepen van cysteïnes. Ze worden pas gevormd nadat de tertiaire structuur zich opgevouwen heeft, en verstevigen hem alleen.

c.
Het opvouwen tot een globulair eiwit vindt plaats omdat de hydrofobe aminozuren willen clusteren, weg van water. Als er alleen maar hydrofiele aminozuren zijn hoeft dat niet, en kan er een fibrillair eiwit (bijv, via -helices) gevormd worden.

d.
Secundaire structuur: lokaal, kan voor alle aminozuren in principe, via H-bruggen tussen de peptidebindingen in de backbone, geeft -helices of -sheets.


Tertiair: globale structuur/conformatie, wordt bepaald door alle niet-covalente interacties, en met name door hydrofobe effecten.

2.a.
Gelfiltratie: kolom met beads met poriën. Kleine moleculen blijven in de poriën achter, en elueren daardoor langzamer dan grote moleculen. Scheiding op grootte.

SDS-PAGE: Gel-elektroforese, waarbij de eiwitten ontvouwen worden door SDS (verbreekt secundaire interacties), wat ze ook een negatieve lading geeft evenredig met hun massa. Eiwitten bewegen van minpool naar pluspool (naar beneden meestal). Door de gel kunnen kleine eiwitten sneller bewegen dan grote, zodat scheiding op massa plaatsvindt.

b.
Bij gelfiltratie zijn de eiwitten niet ontvouwen, en dan kan de vorm ook van belang zijn bij het passen in de poriën. Daarom is de massa van SDS-PAGE betrouwbaarder.
3.a.
Geef de correcte reactie: additie, dus geen leaving group. Het substraat moet binden in de active site, bijv. via H-bruggen met glutamine. Het alcohol als nucleofiel kan sterker worden gemaakt door deprotonering (basisch aminozuur als lysine). De O– die ontstaat moet geprotoneerd worden door een zuur aminozuur (bijv. asparaginezuur). Dit laatste kan tevens de TS stabiliseren. De TS is tetraëdrisch, dus die moet in de active site passen.
b.
In het ribosoom moet het amine-uiteinde van een volgend aminozuur aanvallen op de esterbinding tussen de al gevormde keten en tRNA. Als de omgeving basischer wordt, is dat amine minder geprotoneerd, en dus een beter nucleofiel.
c.
Een katalytisch antilichaam is opgewekt tegen een TS-analoog als antigen, en bindt (en stabiliseert) dus de TS van een reactie, die daardoor versneld wordt.
4.a.
Invullen in Michaelis-Menten: V0,P = 66,7 nM/s en V0,Q = 2,35 nM/s, dus meer P gevormd.
b.
Aanname: V0 blijft constant, en dus ook [S]: dan V0x60: 4 M P en 0,14 M Q.
c.
Als een negatief geladen fosfaatgroep aan een eiwit bindt, zijn er extra elektrostatische interacties, en dat zal leiden tot een conformatieverandering. Die verhindert in dit geval waarschijnlijk de substraatbinding (active site dicht bijv.)
5.a.
Restrictie-enzymen knippen ds-DNA op hele specifieke plekken, en laten meestal ss-DNA sticky ends achter, waarmee verschillende DNA’s met dezelfde knip aan elkaar kunnen plakken en geligeerd kunnen worden. Voor recombinant-DNA is dit nodig, want we willen passenger DNA inserteren in vector-DNA (bijv. plasmide), en dat moet gecontroleerd gebeuren.
b.
In de duplex zoeken we een plek van 4 of 6 basenparen met tweetallige rotatiesymmetrie:

5’-GGATCC-3’


3’-CCTAGG-5’

c.
Enkelstrengs DNA wordt gerepliceerd: er is een primer nodig, DNA-polymerase, en de 4 dNTP bouwstenen. Bij 4 parallelle experimenten wordt steeds een beetje van 1 specifieke ddNTP toegevoegd, wat zal leiden tot stop van de ketengroei door het ontbreken van de 3’-OH. Omdat dat af en toe gebeurt, ontstaan er in elk van de experimenten diverse ketenlengtes, die steeds stoppen op dezelfde base, complementair aan de gekozen ddNTP.
6.a.
In het mRNA is de start van de translatie bij 5’-AUG-3’, en de stop bij een van de stopcodons (UAA, UAG, UGA). mRNA is complementair aan de template strand van de DNA duplex, en identiek (met U i.p.v. T) aan de coding strand van DNA. In de weergegeven DNA streng vinden we een ATG start bij base 8, en na 5 triplets een stopcodon (TGA). Dit is dus de code voor de korte peptide: 

5’-ATG-CTC-AAC-TAT-ATG-3’. 
In de complementaire DNA streng vinden we (vanaf 5’) een ATG op base 6, en 10 triplets later een TGA stopcodon. Dit is dus de code voor het lange peptide: 

5’-ATG-CCG-CAT-GCT-CTG-TTA-ATC-ACA-TAT-AGT-3’.
b.
Aflezen van de triplets in coding DNA of mRNA uit tabel: 

Met-Leu-Asn-Tyr-Met

Met-Pro-His-Ala-Leu-Leu-Ile-Thr-Tyr-Ser.
7.a.
Dit is actief transport. Het pompeiwit in het membraan bindt Ca2+ aan de kant van lage concentratie, en bindt daarna ATP. Fosforylering van het eiwit door de ATP leidt tot een conformatieverandering: de bindingssite met Ca2+ komt aan de andere kant van het membraan, en bindt Ca2+ veel minder sterk, zodat Ca2+ kan loslaten bij hoge concentratie. Defosforyleren leidt tot herstel van de oorspronkelijke conformatie van het eiwit.
b.
Teken de echte chemische structuur van een fosfolipide, geen plaatje. De apolaire staarten van het fosfolipide willen bij elkaar clusteren, weg van water, omdat anders de entropie van water lager wordt: water kan geen H-bruggen vormen met de apolaire staarten, en maakt dan een rigide H-brug mantel rond de staarten, waardoor het zijn energie niet zo goed kan verdelen: de entropie daalt, wat ongunstig is. De polaire koppen willen wel oplossen in water. Door de cilindrische vorm van het fosfolipide wordt er een bilaag gevormd (tekenen). 
c.
De binnen- en buitenlaag van een bilaag membraan kunnen verschillend geladen kopgroepen bevatten. Deze wisselen niet uit, omdat de geladen koppen niet kunnen oplossen in de apolaire laag van staarten, en dus niet naar de andere kant van het membraan kunnen bewegen.
