Pytania ogólne:
1. Co to są sekwencje homologiczne? Wymień ich rodzaje oraz krótko scharakteryzuj je.

2. Co to są bloki konserwatywności aminokwasów? Gdzie możesz je znaleźć? Co może oznaczać ich występowanie?
3. Na drodze sekwencjonowania uzyskałeś nową sekwencję aminowkwasową białka. Zaproponuj dalszą procedurę badawczą z wykorzystaniem narzędzi BLAST oraz ClustalW. Jakie informacje jesteś w stanie uzyskać?
4. Jakie właściwości białka determinują jego zdolność do oddziaływania z innymi molekułami?
5. Wymień aminokwasy obdarzone ładunkiem wraz z ich kodami jednoliterowymi.
6. Wymień znane Ci techniki eksperymentalnego określania struktur białek. 

7. Rozwiń skrót PDB. Co on oznacza? 

8. Do jakich zadań użyjesz programu RasMol? 

9. Dlaczego rozmiar baz danych sekwencji białkowych podwaja się mniej więcej co 18 miesięcy, a ilość znanych struktur mniej więcej co 3 lata?
10. Rozwiń poniższe pojęcie dla białek: „Od kodu poprzez strukturę do funkcji”

11. Omów hipotezę Anfinsena (Nagroda Nobla, 1972)

12. Jakie funkcje mogą pełnić białka?

13. Jaki cel stawia sobie genomika strukturalna?

14. Czym zajmuje się proteomika strukturalna?

15. Wymień aminokwasy będące łamaczami struktury alfa-helisa?

16. Wymień oddziaływania stabilizujące struktury białek.

17. Co to jest domena białkowa?

18. Czym w strukturze białek jest zwój (fold)?

19. Krótko scharakteryzuj dwie szkoły modelowania struktury białka.

20. Podejście fizyczne jest techniką modelowania struktur białek, która wymaga czasochłonnych obliczeń. Jak próbuje się zmniejszać koszt obliczeniowy tej metody?

21. Co to jest cel i szablon w homologicznym modelowaniu struktur białek?

22. Czym różni się homologia od podobieństwa?

23. Dlaczego w procesie ewolucji dywergentnej podobieństwo sekwencji aminokwasowej maleje znacznie szybciej niż podobieństwo struktury?

24. Wymień etapy modelowania homologicznego.

25. Jaki cel stawia sobie organizowany co 2 lata konkurs CASP?
26. Co to jest struktura I, II, III i IV rzędowa białek.
27. podstawowe cechy wiązania peptydowego.

28. format fasta

29. format PDB

30. alignment i jego rodzaje

31. co to jest algorytm rombowy i jakie ma zastosowanie w analizie sekwencji?

32. jak tworzy się skalę hydrofobowości? (badania empiryczne)

33. co to jest profil właściwości fizycznej/biologicznej/chemicznej białka? Omów na wybranym przykładzie.

34. co to jest sfera VDW?

35. co przedstawia wizualizacja wstążkowa (ribbons, cartoon)?

36. co przedstawia wizualizacja typu wirefrafe?

37. co przedstawia wizualizacja typu backbone?

38. pojęcie IN SILICO
39. co to są pierwotne bazy danych?

40. co to jest „protein holding”?

41. rozwiń skrót CADD. Na czym polega „komputerowe wspomaganie” w porównaniu do technik tradycyjnych w CADD?

42. wymień znane Tobie domeny struktur drugorzędowych
43. Wymień oraz wyjaśnij, czym są kąty torsyjne.

44. jakimi kolorami domyślnie oznacza się następujące atomy: C, H, O, P, N, S;

45. jakimi kolorami domyślnie zaznacza się 5 wybranych przez Ciebie aminokwasów?

46. co przedstawia wizualizacja typu molecular surface (powierzchnia molekularna)?
47. co przedstawia wizualizacja typu accessible surface area (powierzchnia dostępu lub penetrowalności)?
48. co to jest rendering? Podaj przykład jednej z technik renderingu.
49. na czym polega ray-tracing?

50. Wyjaśnij na przykładzie pojęcie „przestrzeń barw”.

Dodatkowe pytania dla tłumaczących:

1. co to jest GUI?

2. jaką funkcję w programach do wizualizacji pełni lista komend?

3. w jakich językach można pisać skrypty w PyMOL?
4. jaka jest idea pisania skryptów w wizualizacji molekularnej?
5. czy jest możliwe rozbudowywanie wizualizatorów o dodatkowe moduły, pakiety, funkcje, podprogramy? Jak, dzięki czemu?

6. czy RasMol, PyMOL umożliwia zaznaczanie pojedynczego atomu lub wiązania? Jak można to wykonać?
7. czy można ofline wizualizować modele molekuł bezpośrednio z bazy PDB (bez wcześniejszego pobrania modelu, zapisania na dysku (przed uruchomieniem wizualizatora) i załadowania do programu)? Jak to jest możliwe?

8. na czym polega specyfika języków skryptowych – do czego służą kody skryptowe?
