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1.a.
Teken de correcte chemische structuur van een dipeptide (backbone + zijgroepen) met de correcte stereochemie, de correcte ladingen op de eindgroepen, en geef de juiste naamgeving (N naar C) in bijv. de 3-lettercode.

b.
De binnenkant van een typisch eiwit is apolair. Een -helix heeft alle zijgroepen aan de buitenkant, dus deze zullen dan allemaal apolair zijn (bijv. Ala met zijgroep CH3). De -helix wordt bij elkaar gehouden (als alle secundaire structuren) door waterstofbruggen tussen de N–H en de C=O van de backbone. Bij de -helix zijn deze intramoleculair om de 4 aminozuren. 
c.
Dit zijn conformaties van hetzelfde molecuul, dus conformeren van elkaar.

d.
Eiwitten nemen een tertiaire structuur aan op basis van alle secundaire interacties (niet de S-S bruggen!), waarbij de apolaire interacties de voornaamste zijn. Omdat water een starre schil van waterstofbruggen om de apolaire groepen heen moet vormen, verlaagt dit de entropie van water, wat ongunstig is. Als de apolaire groepen allemaal bij elkaar gaan zitten aan de binnenkant van het eiwit, is dit gunstig voor de entropie van water.

2.a.
DNA-moleculen hebben van zichzelf een negatieve lading evenredig met hun massa (door de fosfaatgroepen), dus in een gel gaan zij onder invloed van een elektrisch veld bewegen naar de pluspool, waarbij de migratiesnelheid afhankelijk is van hun massa: kleine moleculen bewegen makkelijker door de gel heen dan grote. SDS heeft hierbij geen functie.
b.
Om een specifiek DNA aan te tonen voeg je een DNA toe met de complementaire sequentie, dat kan binden aan het gezochte DNA, en met een label (radioactief of fluorescent) om het waar te nemen.

3.a.
Het substraat moet binden in de active site, evenals water. Dit kan door specifieke secundaire interacties, bijv. H-bruggen. Water is geen sterk nucleofiel, en dit kan verbeterd worden door het te deprotoneren m.b.v. een basisch aminzouur (bijv. histidine). De carbonyl van de amide kan reactiever gemaakt worden door complexatie van een positief geladen groep aan de zuurstof: een aminozuur (bijv. arginine) of een metaalion (bijv. zink). Deze groep zorgt na aanval van het nucleofiel ook voor de stabilisatie van het zuurstof-anion dat tijdelijk ontstaat. De active site moet goed passen bij de tetraëdrische vorm van de intermediaire toestand. Voor het vervolg van de reactie moet de vertrekkende amine-groep geprotoneerd worden om er een betere leaving group van te maken.
b.
Bij beide structuren zijn er resonantievormen (tekenen!) die zorgen voor een gedeeltelijk dubbele-bindingskarakter van de te splitsen binding, en voor een kleinere + op de C waarop het nucleofiel moet aanvallen. Bij amides is deze resonantie belangrijker, omdat er een N+ in voorkomt, wat gunstiger is dan de O+ bij esters (elektronegativiteit).
4.a.
V0 = Vmax [S]/(KM+[S]), en Vmax = kcat[E]T. Invullen en oplossen levert: [S] = 1,5 M.

b.
KM: geeft aan hoe sterk de binding is tussen substraat en enzym. Hoe hoger KM, hoe slechter de binding. Turnover: geeft aan hoe snel de katalytische stap is, en dus Vmax.
c.
Kinetische perfectie: Vmax/KM = 8,3x10–4 M–1s–1. Dit is de effectieve snelheidsconstante bij zeer lage substraatconcentratie, en wordt uiteindelijk beperkt door de diffusie van substraat en enzym naar elkaar toe (108–109 M–1s–1). Dat wordt hier dus nog lang niet gehaald: de kinetische perfectie is laag.
d.
Een competitieve inhibitor lijkt meestal qua structuur op het substraat, en bindt op de active site van het enzym, maar leidt niet tot reactie. De binding is reversibel, dus substraat kan inhibitor verdringen, en dan tot normale enzymgekatalyseeerde reactie leiden. KM gaat omhoog en Vmax blijft gelijk.

5.a.
Tm is de temperatuur waarbij de 2 strengen van een DNA duplex losgaan van elkaar. Dit wordt bepaald door de UV-absorptie te meten bij 260 nm: deze vertoont bij Tm een knik naar boven. Halverwege deze overgang zit Tm.

b.
De lengte van de DNA duplex (meer stacking interacties en H-bruggen), het gehalte aan G–C basenparen (3 H-bruggen), en de zoutconcentratie (afschermen negatieve ladingen forsfaten).

c.
Dit is een zelf-complementaire sequentie: 2 van deze strengen vormen samen een duplex, dus er zal een Tm zijn. Minder waarschijnlijk: de streng vouwt op zichzelf terug, want er is geen ruimte voor een lus.
d.
Ontvouwen van duplex (helicase), loshouden losse strengen, aanmaken RNA primer (primase), DNA synthese (DNA polymerase), verbinden Okazaki fragmenten (ligase).

6.a.
De translatie begint bij het startcodon AUG, dus de mutatie zit voor de start van de polypeptideketen. Geen effect op de keten dus, maar deze sequentie zit hier om te binden aan het RNA in het ribosoom. Een mutatie zal dus leiden tot slechtere binding aan het ribosoom, en daardoor minder translatie.
b.
Dit is een inhibitor voor de translatie: hij lijkt met zijn base en amine-uiteinde op een tRNA-aminzouur complex, en kan dus binden (op de A-site) in het ribosoom. Daar blokkeert hij de binding van een normale aminoacyl-tRNA, en kan wel reageren met de groeiende polypeptide keten (in de P-site). Het product kan dan niet verder reageren, want er zit een amide i.p.v. een esterbinding, en de polypeptideketen dissocieert van het ribosoom.
7.a.
De te transporteren stof moet kunnen binden aan de kant van lage concentratie. ATP moet binden, en reageren met het pomp-eiwit: door fosforyleren verandert hiervan de conformatie (omklappen). De gebonden stof zit nu aan de hoge-concentratiekant van het membraan, maar bindt nu zo slecht dat hij toch loslaat. Door defosforyleren verandert de conformatie van het pomp-eiwit weer terug naar de beginsituatie.
b.
Cis dubbele bindingen in de vetzuurstaarten leiden tot minder contact tussen de ketens, en dus minder van der Waals interacties. Hierdoor wordt het membraan meer fluide.

Het inbouwen van cholesterol in een membraan kan de fluiditeit veranderen.

