B1 B =

B R

Enzyme

Enzyme — % HA M & “inyeast” s WLEBEHE > SHLEH AN EES
TR A o HG ATEE - Sumner 75 1926 5% 4 4 5 1 R 2 (urease) » I EHE
B—HELE o —MAE > BEAA TN

a. BE AT LA ALARE - ML RSk % - R RCRII (LR -

b BERFEEIEE S o B EAA LA £ — 1 [ HEWEERS TE R

o TSR A ISR -

o BERIEACITER T & 1 > e 2 5 R TR MR SR -

dEHEEER & a5 (EE0 RNA tE SR (LEEST (ribozyme) -

M RS AL R S AR R R RS L E R -
S 4 P A T B BB T > A A T L B -

1 BRI
FERRa A B —E MR fE -

a. e f)EE S a2 L E IR R > (B REBHTE -in B¢ -zyme ZEFE > 4 trypsin, renin 5z
lysozyme %5 ; (AT LARZEE R LA R ENN L -ase FRRBY > B LIt RIERRIEY) -
700 histidine decarboxylase (&Y + [ -ase) -

b. 1965 Faps42tMl > fEFTEBER KL E 2 OSRIE » DI B 44.2 (IUBMB 32
) 5 140 histidine carboxylase £y EC 4.1.1.22 :

Main Class : 4 Lyases 4321 C-C, C-0, C-N
Subclass : 4.1 C-C lyase 2 C-C #t
Sub-subclass : 4.1.1  Carboxylase 4321 C-COO ##
FR A5 - 22 5522 i 4.1.1 7y eI ER Y C-COO gt
c. [IUBMB Z#f A4 75 Main Classes -

(1) Oxidoreductase AR E B e TR

(2) Transferase % e HREEEHYER

(3) Hydrolase IK R A7k B 7K 53+

(4) Lyase SfiE NG A A R B A

(5) Isomerase F 5N [Al—5FANEEZEE

(6) Ligase PN THAE ATP Aoy R B
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B1

2 BEZAVRERAK

MR EEBEHEER - SEFEBRER I LA CEYE

BES) > fE TR L ERTRE R R FHHHIRAERIER R E T -

21 &hg -

2 MgE B A ey TS K (LRE JTHYIESR -
a. —fkBERHHE LA - (HIERR T ik g 5 E&xa G2 E MR T
(cofactor, coenzyme) » A B R IRESE & HUEESR (2 M4 holoenzyme) ; 75 Mgk 25 T HH R
KIF > T HIE (7 By apoenzyme
Holoenzyme = Apoenzyme -+ Cofactor/Coenzyme
b. 2 7T AlRERE —RET: > AlRE S H BRI - WLl #aise HEAE - (A
chymotrypsin) ; & AT FHEUEMEEI SR ERT K84 (subunit) KHEL - AF¥EAE ARG Fy[E]
B It HE (dimer); [ fz4c% & (hemoglobin) /& oAUV UTEE =0 (Hi JEEZ - %
JLREEHEARE R R4 IHEE (allosteric effect) » R —{[ RS ckiet - G2

HEAMEXRBERENE -

2.2 s -

B %

» HLE RNA L E A LR

—IIEER BN TEINARREET - DIE (L EETT - R L
FRAVERERT - B EIE B A BT - MBS MR S TR R Ry B Re K
5B EALNE - SRR R LA AR HE DUOMEHBN R 7~ 2 BLH RS - R R LRy

H BN R -

221 wWEIAEF :

et LU0 N TRIEEYE ) -
a. BT a1Zn”", Mg®, Mn®", Fe®', Cu®", K> DIBET-855 & 76 is, Cys, GluZsfi%
R RS EHERNEE  EeBESEERE -
b. BN F - ST REEHEN R > SRR A% (coenzyme) > fEIFLIHF %
FHAEAE AR » ML TAER W 44 & B#E - ¥ (folic acid) ~ iR

(niacin) °

2.2.2 wHigRIMEA -

i S B EL D e R B

AR R A AR E (E R -

a. IABER T S0 2o L BB M B (S R R BB ARG & S A R SRE -
b. EifF R ER S — BB AR 2 BN E - (BN EREFEE 2 - BEEEERE 5

2 UENEL 2 ARIRINES =i
B e

74

ZELE (4] -CHs, -CO,, -NH,) B #EE

kL33
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c. fEfit—({EsR I FERLE - s [FE PR IR E » FlAalHEL54B, (thiamine) -
Hir LR 2 -

2.2.3 wHBHEAFEEHI :

@ EET2ERA - HEDUT R FERER REFaIE A s -

a. ZHEEE NS (dehydrogenase) LLEIENAD /NADHEESE &, & 4 F (hydride, H) 5 28
fiff5talcohol dehydrogenasel’l Jz glyceraldehyde-3-P dehydrogenasef{EFHIE = @ [A]
Rt B ENAD /NADH & S B B TS -

b. Carboxypeptidase 7375 % —{H FEHE THERF 7 TF4 P (induced fit) » [F]IRFth22 Bl i
{LECHE - RIDUTEEEE RS - diE bk o+

c. Glutamate transaminase {5 F#ffi# pyridoxal phosphate ##58 iz 3L -

d. Catalases3 T~ FH—Fe* 1 FEEE » A LUIEH0 8 /K SF 5 MIMHL A
AR R AT AL IER  (ERCERIERIRE S » R H BT S LR Fe™
PR A RAR R AR [E] A

2.2.4 #HpigEd ribozyme :

a. WFHIREEZEEE 158N RNA 73 TR LRl - Sl R a a1 k2
Bl > AIgEE 2R ELE T (L RNA 73 FabE » DU RNA WL E - KR
ribozyme BERE T - HkRZ EILATRAVETIEREEE - HU5HIVER
B P 2 B Ho g — At

b. KRy ribozyme B ME(LEET] » A XA EEENE - I EEilgRED) - fH(EH
B E P E ST 0 ATREE RNA S [EIRFHAT AT DHERI - s PR L&
HE U -

SR AE

REZHEBE
HEN % R R
[REEIEEE RAER]FAENZEH

BERE R D RERE ~ §—M - THEH - Za¥
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3 BREIL
DIEh IS R SR BB T RO BT R

3.1 EEERMEILIE :
EER Rt E — (R EnvZEM - BHATRE &G RRE - WP R A ) -
a. FEY) (A, B) R AE Y] (A-B) 3RHf - @S IRRE [A..B] 4K -
A+B — [A..B] > A-B

b. iEERRE (transition state) HYNRERL = > AR TR EAEERE R T Ry F1LAL (activation
energy, Ea.o) 5 fRHEERAVEL » AIESETGILEE » fESEERIITR - (ERZ B
JER S 1A -

c. —SLEEIRRERVEALLY) (analog) & REEEZVEEE » (EEN R SHE » BIRORHIH
Fil o BTG R RERE DY) T O DR - RISENYIR AT E DR - AlRE B 2A DI
LZHIELIEA - (B LRI - Tk abzyme -

d. BER RS L Rery BRI LU B - Z02 RS T & AR AR L iE RS

(D) R TE M E— B B A & o RS2 B » DUERRE B RRE -
(2) TE IR R — IR FRBHYNRE/KERES » Rk TR+ -
(3) VE TR Ay R EE I B TR VS R B RE R CRFE T ER) B2 HNE -
(4) R RS A EEEA 1 - #EIE (R EED) -
& EIE 18y BRESHEBXM 2LURE L VIHEERE 2N T EEEEE '
WHREE BRI - REREIRH IR AR IS 2B AR - (B-hE R a2 HHE R Gonick, L.
& Wheelis, M. ff;Z The Cartoon Guide to Genetics, 15 "FEZR)

3.2 BERENE -
BIERANAELTHY 2 JURRERE > HERRAATES -

3.2.1 EAXHE -
FEZEIEAER  BIRER TEER R EEE ) S - FAE 1913 4
Michaelis £ Menten HtLL #2/thg (invertase) A IS5 » SRR
BE N ER— S T R 0 MR
a. Steady state IB55 : BERE(LINF - BEECHRERGSG - EHOGBIEIARE » P
REEY) s MEEREEERMS G2 ¥H (E + S = ES): MENIEE &2
(steady state) [Kf » F ARy [ES] RS (K5 ES ARREFZFENRHHAE) -
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b. BEER1T ARIEIB M : K (v) HEEEREGEERR R (TSR 1
[l EHIRERE T }irﬁj‘? v BLECENRAE [S] gk w4k BATR ((HAEERER—
&%) - TR/ » Bl Michaelis-Menten (M-M) & J7E2/ 5, -

Juag
P2 EE) B KN
3.1
32 E%;?LZ\?ES‘EEEEE%*%
E+ s ES —~E+P
Steady State | [ES]/EEIEE a2
ES a4 ik =® EALE KT
ky [EllS] = K, [ES] +45[ES] [E]=[E] +[ES]
| =kES
miﬂm%mj{ﬁ?% m{%ZKEQGﬁ&{EﬂﬁX Vmax= k3 [E1]
Michaelis-Menten 732, 322
\ 4 HAEE s
BHBARNNES
kcat / K. V. = Vrrax [S] zero order
* 2 Kn + [S] 32441 i g m
keat AT FETS] =
Turn over 15 vo R
number 324 ] DR SRS
Iy Vmax [ K, v
3243
ks [E] < Vi) & gy
. O':)rrpetl ive
T U : BIEE AR ks
1 pmole [* ES 3242
min 3244 4 /
* E% Non-competitive
> & ES
LEFETE | g 1
e | B LA LR R 4 |
fir M /A\;‘z 4‘5—. H'Jztﬂ% “Thoompetitive

B 1 RS “ﬂpjﬁ@bt s

[EENSEEE “F'FVE I Gonick, L. & Wheelis, M. The Cartoon Guide to Genetics.
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3.2.2 Michaelis-Menten ATCAYHEE :
PR EEATL ERG » Al —F—FHEE M-M B 824 -
a. [ REELELE SKENN T - B BRNERREE Y ki, ko, ks TR
k k

E+S = BS — E+P
k2 (Vo)

b. E M-M A FTHY VY FE AR 2 R (B
(1) (& [ES] A8 - i ES FiHAEE SN AERE ¢
ky [ES] + ks [ES] = ki [E][S] W)
(2) MERRE [BE] = BEBred B+ BREEESE [ES] 1D
(3) IIEWTE (vo) BRI ARINE (ks) FTRIE © vo= ks [ES] (11D
(4) A EH R (Vimax) 2 (B FTH BRI R [ES]
i B AT Vinax = k3 [Ed] (Iv)
c. BLfR bR > IHE M-M AT
(D) 2 (D) 71§ (ko +hks) [ES] =k [E][S] i [ES]

ky .kt [E][S]
E1[S] ; 5% = K. HIJ [ES]=
k2+k3[][] X 3 | [ES]

e Vo, Vo [EIIS]  k[ENS] i [ES]
Q)E () 3 [BS]= i S = = e (V)

JE #eKm

4 [ES] =

m

() () % [E = [E]-[ES]> ifi [Ed Al#k [E]> & : i [E]
[E] = [E]-[ES] ftA (V) 5 :
ks ((EJ-ESDIS] ks [E[S] - ks [ES][S]

vo = =
K K

48 A v, = ks [ES] K (IV) Vmax = ks [E] fOAST - iR

Vinax [S] - v, [S]
Vo — — Vo Kmn = Vimax [S] - Vo [S] @I/E\

Knm
— Vo K+, [S] = Vimax [S] (VD

BE (VD) v HIEM-MARK : b, =

3.2.3 Michaelis-Menten A XAIEZ 3 :
M‘Mﬁﬁij;"%?%‘Vmax&Km ’ K?%Vmax&Kmﬁ‘{ﬂ%% ?
a. M-MAFUEEIIR A - HHEEERE @ JUEHEEE [S]

IS]
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EUEW%‘@U$E]E/‘J}§E§@J%VO ’ E:J/y\ [S] %Xiﬂﬂ ’ Voj\_j\f!y%ﬂ; ’ ﬂ?%l‘ Vo zero order
F— R AR > IR R Vinax ©

b. (KR [S] M FES Ky B [S] RIELL - Bllv,~[S]' B —#& KR 1st order
J& (first order reaction) ; & [S] B > v, BET ISR » v R CiUEs [S]
R/ 52 [S] BLIR R B vo~[S] 7 TRy BB (zero
order) °

c. HEEE [S] HEE - Al M-M A EL -

Vinax (3 [S])

0 — ~ Vmax =4 %&
T K + (R (SD (R0
F (IV) Vina = k3 [Bd] > #1000~ [E.] » B SRR B 22 Bk TE L - [S]

d. HHE EES — E+PRYSERy R - (HILW R 21 » AM-MAHAYHIE - 2
S FERIIART B SRR (vo) » REIFAER) [P] HYIRFETRAR » 300 S 828 HEAE 5%
2 o
& PRELGRE R THEE M-M AU Bl S fE S vl MRy -

3.24 ViaxKKnBYRIEERE S :
Vinax S Kin 8 {8 B A0 B LA PR E B > R DB A B

3.2.4.1 Va2 Kn SBIRESS :
A ERHE A (HFEE SR RGN E RS E R - B2 E R
BEAREHRE  BIE—RY [S] BE TSI FETIE (vo) » fEIEREIT]
K Vi K o LU EEE(ERKE -
a. BEREEE @ BREREBIR(ERE - DL [S] Rl vo it - Frismna
TR B B0 s Vinax * KB 50% VimaxlRFHY [S] ©
1/v, b.Lineweaver-Burk FI(EEE © 2 H HRIERE T 0 REEEREEH
RELAMTI (G 3 SK1F Vinax » Fx Ry #li 53 BISCRy 1/[S] e 1v, > BRI {EH—(6R E
fRoR > Haxil ERYZ BRI VK - YIS B K 1/ Vinax ©
18] & E—EPIREE LB 2T B ERE R LS E B EE -
Vi KA B TE > Fofr] & 15 B LA 2
c. Eadie-HofsteefE[@% : EEFIEERYERR - eIy HlEE - TR - KI5
BEARHEREE o 53R Ao/ [S] Kevokox, yiill » IR HIERR - HABHIS
B3 -

3.242 KnBIEFE :
Ko B SR EL B AT EOH R KBRS -
0. B T HEHEE, 50% Vil 2 Vo = ¥ Vi FEAMMZE > Il :

gl
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Vmax Vmax [S]
= ’ ;ﬁkiil F{Km =[S ;-\Yj_:‘vo = Y Vmaxﬂk{q:
5 Ko+ [S] EHT [S] ( 2 AT

RIIEKnIEELR - BLER— PR = E(LEREF [S] AR -

b. BEERHIK R » AR N EEEEI Vi TR E B - B R
HHREREE » SERFERKY > QKW BRREE - FoRE B RAYHIR T
Ko EEREREZHETT © Knfl [S] —HO2REE (mME pM)

c. KR RAIKn{E ] B RAE— G - B REE AR -

3243 V9B :

e E MR Vi = ks [E] HUER (AFIV) -

a. fE @A EEIRE T » —EENEER PR LA R & N EERE=R - Bl H
Vinax > i —{EE R EZ N H Vi BMEEE EF B R ERE - fTEHEAN
[FIEE R Ve G TERE » (EEELAFRE B B EE R T B E -

b. BRI B ErRE LRV REE S GEHE) » i Fyturn over number
B¢molecular activity » —fi§EEZRA{E 0.1~10,000 [ (1) » HRE/NZFE -
I b B E B K ([S]>> Kn) » SEHEM 4532 > E+S — ES — E
+ P Hhpli R ERZ » Bl Eturn over number » B Fykey ©

c. HEE BB/ NAKLFF (Kn>>[S] Al [E]=[E] [Kn+ [S]=Kn)* BIFTLIH

-

\
/

M-M/AFHES
Vimax [S ks [E[S ks [E][S Keat
_ Vew[S] | REIS) R[ENS] ke o
Kun + [S] Kun + [S] Kun Kun

SR =Ry second order » F [E] f¢ [S] RIHRIZRINE L °
T kear/ K8 S A/ NI Ry BE AR AEE > RIRFEURBE R LR R 1 -
d. B fif Tl KBV ima % > BT ER B R0 T R B e

ki ks
E+S = ES — E+P
k> (Vo)

AR A B - BIAZE + S>ESHk Bk, 138§ $RFES—E + PHikE
oo QIEAAR Va2 RAFERE FCIFVimax = ks [Ed) > KW HIAER AT
FIERTE © NILEE(ERESRINE - 2 FE M- SRR > BT~ LIKn
AR E B3R BLEL WA - PR~ SO DA B R 2R AR TR T e 1 S g
R EEKHIEFE (hthks) ki TR-FIREREHN KA -

3244 BEREMES :
BEMEFRREREIER G FEEEERAE - NERE -
a EMEN - BRIEERERT G EEEEA S e (unit): ERE#E
(L 1 pmole EERYENE > RIEFRy 1 BAIMEME @ EER —HESR A6
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A RREE S RN E -

b.LEME : EEMERENE (ng) T EHIRERIENE (unit) - TR bk
(specific activity, unit/mg) ; DB G IS T o HHFEIL G - HEATE
A - (HEEIE e TR -

3.3 BEENE :

a. bl S—P (e - R —MEEE KLY - #F Uni-Uni [FE - (HEHE EX
ZHFERNE - B —(ELL EREE > elRe R B E ARy - B2 EEE - fla

S1 +S2 - P (Bi-Uni, #£-5f)
S —~ P1 + P2 (Uni-Bi, B-#)
S1 + 82 — P1 + P2 (Bi-Bi, )

b. BEELE NEA A58 H IAM-MAT - (E RS R YK 2253 BIETE 5 HIST ARz - SO
FRAYS2 JRFEEEERN ((8S2 Bl EEEAT) » U2 -
c. Bi-Bi [ JEFEE (S1, S2) KA (P1, P2) HEHRFHEEFEL
(1) Random : BB ATE @A —EXFF - HiEEEHER S HBRR - 4
G HAGHETTSHE -
(2) Ordered sequential :  EYEK[EE R FAEN - ARV LK -
(3) Ordered ping-pong : f{# [S1 i, P1 Hi; S2 3, P2 Hi] KFF » B2 Uni-Uni
AHACHY 5 ERFT e R ER— R — 2k —1 -
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4 BEsRAOHDH! :
REFELERIIR] - R — (R AR -

4.1 BZaEIFA

a. DI Ed B 2 A8 S 1 S 2 HIER - SRS &2 AL s Y SER R -

b. (R ECEEHE FRITER - #GE IR B R HNHI BT BE R AR » I BEBERAVE R
BHETERRAEEME - UNHRImEIZEE - Bl —EHlEEREE (PABA) (9ELY) -
A R SE R & R o

c. {IHI A Bl B SR A J R E R AS & > AN AT LU H B B ABEZVE MR IE - B U B
EX AN S S

d. IR SR AR - MRHDHIRR (1] BdEESR [E] WA & 720 afDUr =R -
Competitive, non-competitive 2 uncompetitive (5 & N E [ 2 #33); HiEIHSEEE
g 2 TSR 8 o B AT R A2 (AR R -

4.2 ARyl
A E P R P e I 2 M A B R AR M 86 o DR R SRR MR
R R > (I R =R =
a. B (penicillin) FHEREE - FIEIMHE I — R ERETINIGS - HEEETY
AU ERE 4 ST A SRS 2 - A S IE A BB BE T PE L - BB RS TR
() T RB BRI,
b.EEE : He'', Pb™, CA" RIS E &R - JESH—MEMEL [E] 8¢ [ES] 54 T
AR ERENSE - MR SEE IR -
c. {LEMERRE] 1 (LAY LI — b (S B R EERR o R T R OR S — P A
gh o A R ERREIEET - BEE R ENIEER RS (F ) -

BT IR VRO H e R

HD I E & fEREE | BiZERG
PCMB p-chloro-mercuribenzoate Cys-SH | papain
DIFP diisopropyl-fluorophosphat Ser-OH | Ser proteases

tosyl-L-phenylalanine
TPCK yp Y Ser -OH chymotrypsin
chloromethyl ketone

TLCK | tosyl-L-lysine chloromethyl ketone | Ser-OH | trypsin
& HAEBEZFT R MESR (Sarin) 2 —3H{E) DIFP HYHIHIE] -
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d. EARREIGEE - EAREZEENHIIES A HE TR HHE T f A
M > A PSP RGEREESRE - HRTEGERAY HIV & S i R H TG -
FEREZENTE ERTRRRITEH R 8 -

& GREABSE  FFR 6.1.2 —ff -

=TEEE RN E A

> Competitive [1] Non-competitive @ Uncompetitive
BEH E
2 ¢ €® E n|® 'y
T AR <€ g~
E+S=ES—E+P E+S=ES—E+P E+S=ES—E+P
0 + + + +
wl| oy I I I
L S 1l 1 1
2| Er Er+S=JES JES
b4
Z R adeg [E] &4 T &y [E] & eqb -
#| enws B 41514 S e[*/l\ e ] R (B8] fo -
B | [S11 o stk (1) ] - [S11 Rk M [] et - | L) T AT A A L] gt
Vvo|l—— —— erx Vol — 7Vrmx Vol — — 7Vrmx
E ----------- : . ::-;;'i Vna'x I~ ’:_:_’_:_’_:-’--’-’- Vnglx
1% 4
1E I T ;
| |
[S], mM K, S, mM | K, K, [S], mM
K S Virae 81\ K, T8 Via B Ko 5881
% 1ho , 1 1o
.'El Y
g x y mﬂm@
= X W
o
18] 1K, 18] 1K, 18]

2 [ FIFERAT Tt 2 e
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5 EERAVEILHES :
BESREY LRI ] DL R D HERS - By T RIS LA E RAVRA (% -

5.1 EERIEME (active site) :
LS e A AT TR LT - VE TR AR (A AR L RYERES -
a EMER - ERESREEEE (BElE) 1R G o AEGETTE(LROE - TEEEE
R MERYSGIREE - kTS AR o yEEEARIIEERR - AL R
FetE K8 (reactive group) # > A HEZZBUE(LIE | (HSMEMERREA rIRE2 BlAS
aHE -
b. B LRy 1L sl R 2 DL N i =R AT 0BT AR -
(1) Bond strain : EEFEGEIIERE - BERAURP I EEE o7 R E#R 2T
{ e
(2) Acid-base : F| 75 1 1 A% B R L B Bcifig - m] DU B2 8 1 (BE 1) /Y
Rtk > HEEMETE TEE TR
(3) Orientation * &% n] f2 LB E E B RUFRYIZ2 M - A AR SOEETT -
PLE=FE A8 ] [EIREE4E - By 4R K (concerted set) : JRAJSLRIKF#E4 > T A
A A (sequential mechanism) o DL R {EE ZH 1412 EH T -

14

5.2 R Ll :
LA carboxypeptidase A (CPA, #&INE) FfERIE2 220002 ([ 3) »

a. CPA §y7> & 34 kD » 5 307 {#fZERE - A —EEmp - k—Esrse > 21 2K
&aM o CPA RIHIETREY C-lin » P U T AMIIZESER (shnhs) » EILEFRHY R &
BRI R > B MSEHETT o 1) carboxypeptidase B (CPB) JYJ] C-Uiri [y Lys B¢
Arg 0 “HE—EAE -

Carboxypeptidase A

EEE

WES

3 Carboxypeptidase A [ B [~ rﬁu
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b. CPA HEFAlifE (LA HIANE 3 Fras - SANERBAIR T ¢
@ Zn*" BT 7HE BRI T WU T carbony L  HERRECSE o
QbR &
@ Glu270 W fE/K 5T - iHOH BIECT @ » A4 #riIC-OHgE -
@ Tyr248-OH FHYE ¥ » B4 lone pair B8 A HTHE - FORAMESEET AL -

® MR ERREEE C-imry R BE > AHE MRS - DRI BRI ¢ [F
IKf Argl45 BLELE C-ImHY -COOH #i& - fiff & HE EHE B C-imE ATE TR -

5.3 A=V LrkH] -
LA chymotrypsin (CT, BREEALEHN) RfUFR - FHHkHBRAAIMHRE A -

a. FHEE T CTHYDTER 25 kD » & = RIETS - dmd (S i s - EEEER (A
WEY) © HIEEEHARIYSE RIS A a1 - ZHERST N-Imly ArglS Ed llel6 (Z[#]
Jeiifas% > CT A RelE1L -

b LA © CT nIZKERIET 5 EIAYTS B RIZERR (Tyr, Phe, Trp) 5 Met (REEATE
B ) - YR E iR C-INIER - =T Nk -

cimEE ¢ CTARERHUMIEIE B R B0 1005 A =St *fﬂ’éﬂ:}i
TEf EE A (Serl9S, Hiss7, Aspl02) o« =FHLL T B3 5 WEGEEESer - H
Ser195-OHE: LHYH™ AT A HIsST UL » £ R A S S EMERT -0

Asp-CO-O". m m Ser
102 195

B 4 Ser it V[~ Pl TR R R RS PR 4 )

d (LSl - Ser FRYESIEN: O ErUEREVE LTS ERYcarbonylfik (FFIIEFE) @ T2RL
HTHIC-OE (acylation 7 BY) - [FIRETBAEE HUMESE - Sl —ELC-HIRIRETS 5 2R8I
IKGHfiE - EE L C-Of# (deacylationsFEE) » FEHISS—EN-{HIFETS « DL ERIEASER - &
RNEFr#E 4 -

e. BTE@EAREE : FR T catalytic triad ] DIE R L2 AN > TEMEE T AT DIRE E (L E
F R AR G AR R R I B BT R LS MR & BTy Gly193 R Ser195
AREH) -N-H B2 £ S Al -

f. Ser EEAMENE - EMELL Ser BfE(b = HVEF RS - #ifE serine BUEH G 5 B
T chymotrypsin 5} » \AHFFZA0 trypsin (B HE) ~ elastase (FEMEEHE) - EMH
e LHEHIFE ML - "L RERSIPAHE SO - HAH [Ser-His-Asp] £ /1IE U LHsE - (H
HEBWE R > trypsin BB Bl MR (Lys, Arg) > elastase HI| Y] R &
ElUNERN A EEC
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54 BEHE—If:
R B ERRER S - ARENEE - EERREEREE— -

=

541 BE—MAESE

KEB D BERANE R B A S — R EtE & B8 7 2 CT S —EErH%
W (A E HE R R

a. Fift# Ser AU HIFHNETE @SR TH [Ser-His-Asp] (LALLM » MFTER —{H
RIREERGEE - AR E SRS GRHES) - DI IR EE G E
FRAE & ©

b EEE -GS E5EM A & IR R EERY B ~ Ko~ A& 50 B4 FE
BHELE > DL =4k #5G o B4 chymotrypsin HYAE & W 12 & J ER M A fIZ E:
B > MU REEIEMR M Y05 B IR B & 0 LG JEIG B R K g - DU RS &
W B SR B RIS E— % (Science, 1992, 255: 1249) -

542 B—M4HESNE :
AR ASEERING - — IR AR > B—_k5 & -
a 3T BREH - AU T8 sHdeR lock & keyy TEIP
R LR E  MEAED T8N EREEEG A AR
RGN > T8y induced fit - [RIRE ELARHITT IR S [119 32 22
NENRE RAFRMA - WE S5 1 A BB ZFyERE -
b. B R EELE S A RS N8 - BHRE IS Tk .
SRR L [ERE Y ">~ between non-polar surfaces
5 [ G2

54.3 7Bt
B2 TR T RE SR 0 AR T BuE 2R -
a. BER AR EE N SR R AR > e TR EAY A E(LRE (2 L
i D Bl iR .2 —) > ARt A HETL R RS — -
b. A1 6 FELE 3 F RN BTG (sp”) DUMESERS I —BE (A)
TE > HLIEERIE S & A EREB-C-D =4 > BiHes>
s —EEYINZER (TEEEB-D-C) MPkFZ ((CARME ME
BIe] oy 2 - 20l 7) -

C D
T T B T ROV R
B (-) B (+)
O FB O
D Cc EEAEEMOEES

7 SO B 6 WREL I
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6 BEERILIERVEAER
W AT ERTREN > AT A BB S Y > DRI —E R R R — ERE
IEIEIRRE - BEER o T MESG R E M B - FARETE RS R b E g A
SLE R - AR AN AL - DU YRR TR - I ESNRRIAY 6 - ML T 2L
SNzt =SGRETGPIETNE

HHIE 4 B2 6.1
I}orll proteolysis
inhibitor D

[EE&EFEH] 6.4 faamgqL 6.2
® &%

@ — (R)

regulator

effector phosphorylation

EEEEHTF 63

—=Pp

T

. cAMP or
=" calmodulin

-

8 PRI TEAVFRATHARI =Y (Epvgy (oA & FP )

6.1 EREHME
PNHERR - REELEHEN AR ARSI EIIRE -

6.1.1 BEREKRIRRES :
DU S )RR ACR BB R TG M - SXIE SRR 2B RS DAL+ tha] DI pliE:
BRNEHE S - DIREEETEEHEN -

a. ST 2R (BEHE) MIE mRNA BEERRE HER - TR BT -
Fy Mg)R (zymogen) ; 7E& H'E AITE Ar5e42 (precursor) - Jig [ BH5EHE FHACE H
MgUIBE » BOPREER TS - A REECR EATRIMER T o FBSE NEED > =
SR KIEYER RSN IERER - MITH * 58 R BEAENES ¢

(1) #kMpg : Prothrombin — Thrombin* — (&I FE)
ko FHEYIRG R —HERENS - MENGELEME NS - KA
HEA BN AETE - PRSI B - BLAI—1E THh ik cascadey YT
(&3 B KR S MEBOSERE AR EHIEL - Al R R R
EHEEEIL - LIARYEET IR RGE R R — - BElUN n] L RIEEZEBEL -

2) EEZ: Preproinsulin — Proinsulin — Insulin*
I HIZKHY preproinsulin 777 T-FEEAF LUR » BEUIFR N-Umy— B R TR
proinsulin » A% FRYUIFRAF LAY —EE C TR - A EHEE: -
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(3) B&WE : e pl—RiR/UThERTRTEERS - FELA—TRAA{L trypsin B H g
FiCER (R - ERIIEL O AR 2 21 2 ) g 92
b. FF BRI EER (WEE ) SelIBFP G REK » DIRFREEH R
RIBPREEELE © S ds ol EISEE - & @1t (compartmentation)
Chymotrypsinogen — 7 -Chymotrypsin* — ¢ -Chymotrypsin*
Chymotrypsinogen 7)1 HET K& i H AR Ut - B2 HHTAIN-Tllel6 - 5& {#3HrHY
-NH;" €715 [Asp194 5L - HETE EPREERISer195 » fE ELFLENT » WAIIFTRE
HErh e o ERE R -
c. i fE g IR AR BT AL T 2R A Al - DRI Ul Y Fr B SRz (m] (AL AT A
DL am#1#] (inhibitor) 22 ML AEEESR  Trypsin K EANHIE Ry — &1 > trypsin
UIbAvE Lz R - A RE A B TR 2] -

612 =0 :
BB HRHFE T - B B A E R A B DIRE -

a RAEALBEHT T 7 plOgE . (1) &N (2) Serine & (3) Cysteine (8 thio)
EHEIE (4) Aspartyl (8¢ acid) &g -

b. [ — R HE H g e A AR IZ B BR e 51 S TE - U HAR TG MR & A PR ST IR I
HIR ARG U (A Ser & H iEHY catalytic triad); (HE T YK 4 & g4 1M
WAL EA T FEE—ENERN  #S5e 2 MEINY acetylcholinesterase » HI|
B g4 T E A 2E catalytic triad [ ester /KfiBBETS] ©

c. JH{LIFZEAY intron B exon » FEHEHE H R ETHEIVIRE > T intein Hi extein > /&
EEEREBERER (IS ERE R -

6.1.3 Ubiquitin-Proteasome [##ZIE 1K :

AN E H B - ATRE R —TERET R AR ol BRELZEHE
HOELSLHEE | ubiquitin % » 7" LL proteasome ZRAETT R -

a. Ubiquitin (ZZ) :
BERMEEEYMES - FEEEmS &/ LR EEERE S 1Y
Lys 2 » fER W ARAYEEEC (ubiquitination) - HIE HE RUIMERR Y L > #
HAET N-ifH —EE5% 7% (destruction box) °

b. Proteasome (R REEE) :
e R Z U N TR R B E R T RS ARG DU E R A BB e —
B PRI A B R E R E - Mot e BIEEHE R
HESEAREA ubiquitin > ZKAETR ubiquitin A] AR REEA] -
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6.2 ##E&{L (phosphorylation) :

BER LRI E B A TreE B Bl 5= - (EEREE IR EE ; Bk
WY SEAR TR G o W TR Bl B R LB R B RR (LA B - 17T AT 4 B AR s
(glycogen phosphorylase, GP) E il LS AL A G - FEHFHATEL -

a. EHB T FIHEiZELRE > 410 Ser, Thr, Tyr (8¢ His) i -OH & (His % imidazole FE:[H])
G % & & H %M (protein kinase) 26 - £ H 10 EBERRTEUEIL - FCBERR A] F 4L
% & % BB M (protein phosphatase) KR IVE 5 (HINEEFZHMAIB T -

b. & HE BRI E—(Em 2B - BTSRRI - sl E HE P
o SIS - R TBERR (LA EEE TR BT BOERNEAL -
c. T FH A LR (L & I E i A bt ubiquitin-proteasome PEE - 5 [#5%2E H'E

HIRERE - DOZEFETERY -

6.3 JELIEMAZISEBENT :

ECX 2005

FEARFES T2 cAMP K calmodulin > #\2 (5 B HE R K E EE /T > Bt iyikRg
(B EILEEE - H R R A R ST s -

6.3.1 cAMP :
Fa R s ZIETEZE] cAMP GRIET - A EISTERYEEEL cAMP FHGE 1R - G
HTE LA R E B E Sl - T ERIAE B EgeE LT -
(O catalytic subunit; © regulatory subunit; & = © +cAMP)

+4 cAMP
[OOO0O]
WG

@i@ + 00* < HAEFHEHMEREEIE
©O + 4cAMP

6.3.2 Calmodulin (##5%) :
A A BSSEE TR SR - SR AR HE o T calmodulin B[Ryt
PEGERE R REEE- 701 ERYT (17 kD) _ERUESSEE S oA E > Bl
P E R A EH FRIPRSUE - AEEHEELERE - RETREINETE -

6.3.3 (EEEERKE
B AT B 52 BRI R A ME By T 2 B AR - BRI R E 2 RS
Btk o BT R —E R ORE - R SME B A AIIEA - DUREh Ay
AHSE o MR E - AHEERE AR MR (EEEE B AT
ALATBRER (b5 cAMP S/ N1~ Ry i > fin b F AR SR AOTEAL > Al o0 s E g X
TG R T2 AT AL -
N E A R il HER - E AR -
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Signal — Receptor — Transducer — Effector enzyme — Effector — Effect

HIER T N
Glucagon — Receptor — G-protein — Adenylate cyclase — cAMP — Kinase
3B M (RIS W 6 Rr Bl S A A AR PR R B SRR TR

a. BK{ER (amplification) :
Fl— i — R A RS ER T FEEERER (W cyclase, kiase) 5 [T —{@F# R T4
Eh - REFERERENEE G WEICECERY) e EHEESR N —
e - (5 ERELIAROR < B G2 JEHE G EZEWERBOER - HhE
L3l cascade i FUBORAY — T -

b. @SR (flexibility) :
B EEENEF TR ER R - i EEE XTSRRI AT
ARG - DIREA A R TR 2 -

6.4 E{fF (allosteric enzyme) :
HBERERATEN: - GHE MR EYIFTEEET > 25 @ik d] (feedback) B 153
By b bR TR E B E RS B R EE MEEYR S RIAE
iRy A & (regulatory site) - SEFHEERANE R FAw0% -

6.4.1 Aspartate transcarbamoylase (ATCase) :
ATCase /2 HAI Y FA g -

a. BEEEHE] © ATCase i1l aspartate il carbamoyl-P iE Y carbamoyl aspartate [
[ - REBERARH R AR CTP ;. CTP HI[a[5HEL ATCase EHY F & B f55 MMM
i) ATCase HUTETE (& @4%) o FHIR ATCase /235 (K ESRIFEIARESR - 1]
ATCase R A #2 I B BR AR BR 1L -

b. PUfRHESE . ATCase 2R #4L k52 (catalytic subunit, CCC) LUK =#H 28k
B2 (regulatory subunits, RR) #HEY 5 & (L KBS = REHE MR (C,
34 kD) - g FHE B W RE H B AAEL (R, 17 kD) : =

2X(CCC) + 3X(RR) = C¢Rg N a
FHERIEE — 2EhEEE B LEE — AHE6E -

c. SEURN#R : ATCaseffJB) /JEHERIT o Dlv SHE0ET [Asp] MEFE EEE(EE - 778
—SHUh#R (sigmoidal curve) » [IFFHAIFM-MER IR EARER (RE 9) - 52 &1k
X (cooperative) H th 1 B % » FREEHER 2B —EXEHE SR - nJFHE
IR A T (R E e G BB [ETRYARS S RE ) (positive homotropic
effect) -
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d 3FBIRA ¢ BLSHRE —HITE - LEEEELEE "0 | vocoporaie -2
EERE R BEREERRE LT Wi | T S
TR HRBL T RS » LT /e
W SR T R R R TS  TOEEMTE |
P e = N /' Cooperativ
B o RO REBEE Voo (8 9 TEFRRE |/ A ey
> LIZEHILIHTE - Ll —

e HHEE  ERMEMACTD  AIE O FEAISH
i N ((HVma N8 - FRRCTPH [E{RATCasel)ih
1 (negative heterotropic) ; [fif ATP HI| iz 7] 1% 5
ATCaseiE4: (positive heterotropic) » {H [ SHY i #x HI|
B — R AIM-MEE R - 177 73RSk -

£. 3 © ATP Hi CTP ¥Jnl s8I AL IGHIT: - o TT
SEMRERH EHBEY - R KA Subrrare]
(‘effeftor) ; W%E%ELE@%E Asp P HEE - i O I (YR A
WAREMEERYBFE - e TR HAMAE
(RaHE B)  fMERGCERRID T (HEREEE NN TR -
MRS + 1 ATP B CTP Jh A AHB I —3HET & -

LR

6.4.2 E{IfBRIMERRE
B R B EYIRR B - T Re g A AR SET R -

a. UMM EE EGUEY) BE RN —ERES S G HFEKEY T (tense)
MR BRI GEZEEN R (relaxed) B> REBHGREZ B HAXEAIRG S 6E
71 A

(1) Concerted 3[R0 B0 AR i (EFGGRIR 2R TSR AL
EREFEIRE © SRR IS BB RR 5 TT > [#E RT B - S FEYIAHE
EHERKER > ISR (L ESREEE TT 2L (bR ROR RR AL i
ZARIRFAR R R IR R -

(2) Sequential EFN @ BERAVE(E KRS HEES (BEUEY) HER > (1
BIEE T BIEEEE R AL WA B HAKEIREY (Uhk T A HAHMKE

BB RN > AlRe R IR a8 - IREEIIANER - TP E(Lh
TT—>RT—RR -
b. IERES I © EEERIFRE BEEREA S —MEEEEERS SR

R FTA KB EVE R R B fEHARBE RS 5 B2 B E - At B At
X LRFERS S (B E—E % E) 7 homotropic (FI'H 2 &) » Mk EYIEL
RAHIAE & 2 Rl > BE B RRR B S S8E )T+ I [FIfE
e L M AL 8 (GRERR— & 12 &) A heterotropic (3 H #4/&) °
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7 HRRCH AR SRR
R SR BT U R ) IR AT A OGRS 1S > 22 R SR B BB PRt ey - IEAh
B BN B SR TS MR RIS - DU BE (SR I R R - RN R S E  E e
HSERD R - PRSI R B SR T Avpge > B 7 iy EETH -
7.1 HARRACHIEREE -
RS L E R S BT RR 0T - R LAENER D T BUSHER - SHBESRATHEH] -

741 RBIZHEEE
e B S T AT S FROEBTBS 1E » $B FREBHA A BRI T 25 -

2. —(ERE—ERE © MIEIO AR R o (E AT 1 B B R
LT 5 TEAT IS — S s H0E R A TR LI I -

b EEGRESEE PRI S B A SRR - BRI B R
B+ I RS EBARAY 1 4 ko2 % B (rate-limiting step) » HIJA]
R R I R -

o FIWAENANAI : AIMAREERCIR Ti 1) R T M (RS — 51 -
BB R TS 5 R AT % B HE ATP (I FERE 2 -

d RBBETER © 7% RBIREEE LR R - AT LE - thieeas
SR N R § PRI A R TR - M R e IR o T AL
[RFS— TR R -

7.1.2 B{RHERESH -
DIEY TS - SRR =R - BetEtiE B 248 0 -
HRGHEE » Hh R E0E—BEEIER (glycolysis) -
a.Stage 1: B/ (FEHE ~ &8~ 58 ML TT/ N+ (AR - BhE - 5
Hhl%R) > AlER L= HALIER -
b. Stage 2: BT/ 3R /N acetyl CoA » WA R EI—ERnHIRER
c. Stage 3: Acetyl CoAfSmSE LIk L BB EIKERERE » SERKCOLRIK -

7.1.3 FERPORBLERE
FEPE AR (F F B S Lt RR (LSO - Bl i £ 23— GRAE E SRR
R AIPUR L - HESIA/ N TROCEE PTHE AL -
a. FEER(ER © JCAG&INE/IAERR pyruvate — acetyl CoA (U T-HIFLED) -
b RIFERTRIR 1 (EALIRAS T iacetyl CoOAFF /3 f#RKCO; » EANADH -
c. LRAEEIL /X FE : NADH BHApL ATP ARk -
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7.2 BEREPEERATEE
A AN R B STERER © WLt R A ST B - B P m H A
KRR - MM S Bl s - REMIER R R ARG SEE ST -

7.2.1 BERFRRRIFAEE :

BRI FEMR AR R EATRENE - [ —MlEA S EEEER R -

a. [ A& &R ZEHERRES] (DNA—>mRNA—protein) » [ [H B R B EE
B BCHERHEE - g SRR EMEANE » BRI EH AR
A E > Bk A B KR (gene expression) o —{EFRBAPHIEER - EZERKE
mRNA g7 > HEKE mRNA 4 —EEERKEREE -

b. — R B IRAVREIG S - nIREFH SRR I R LAY 2R » #§)% induction ; [
R AREY)  th T REHI ISR 2B » 78 Fy repressione H:[K[#ifE 1~ (operon) H[I
el » FLVERESW R repressor B lac operon i Z fif & » M {H ZE KB E) -

7.2.2 BESRIEIEEREN

EfF E—EiERl - FREE p A E RO E IR AR N - B et R TP
EHEM X EafiFEzE - Wl BRI RAE -

a. JELL{E {26
i cAMP BCIEEGHEERY 2 &4 FT2 - DORHME A EEEERIE1E - 25
AR - 203 RAT g E i e T A AR T R R — Rk o WD AT
BiEAL  HETEZBEIERERAS - kA S EERNRM -

b. HABESE :
DA iR el B KRR 5= ARG SR e KB A5 1 - 2y cascade (Bfi) =X
Y B SOHE - cascade SRS EE HUK (amplify) FERAGHEEACAYEE - R T
IERP LG RGN R B2 5N > EHE R —HE R 530 I
DIFE I EEL ubiquitin il & proteasome YETTEfE - DIFRE I -

7.2.3 MERIAE

TR BT f A EERE . 2 &2 —(EiE i HEErRE -

a. BEZ (A insulin) FLEREAHEIES - R MR EIEL H IO - &
SR FA825Z28 (receptor) » A]5 [ —RVIAY(E EFEE - 2 TEcE 5 /Y
R E AN - FEEOBYIBSHMRIES - HLE RS - BN ET
AR THER I THEE (Q053FEITHE) - LB S #aFTs -

b. #EREER B2 e it I EREAERIE S - TR RS AR 4 © i
FIF{E B EERR - SR @ AR & A A B RE -
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7.2.4 HAREZEERIA ¢
MR B R ECEE R 22 M PR SR - B—ERIERIE -

a. PSSR : EZMIIEAEZZ raM (compartmentation) - 2l E fifd 25 1 Fg HfE 22
[ 5 TEMas N AR R EORIVR E R O EE - DIEBARCETRESE - S0l R
HEWNEIER - flanszaiEf OREREF - BERIEE kA LB L ER
FERL#R AR AT TR -

b.BEESRE ¢ REEENENER - iTHEE RN RESE - AIEEERIE
B o mlE B N —EEE R R EY) - RS P R o PIana &b
R HHY pyruvate dehydrogenase (fi£{L pyruvate — acetyl CoA) &=
TE R A R 8

c. B8 FEEEREF 1 —FOEMESENEESR - el DI EMIIR B BT AT mE
JEEHRSN » HARM T ae Bl i A BE - B0 #afE L AEREH - &1k
Wi R (LS ME B SR BB M E R AR B R I R IR L > SR P IR P S R A 72 2
4 ATP -

7.3 MREBERAHME
BRI SRIRBCHUS - AR EANE B A AT SR X -

a. EHE HMLFEMILE 4% 8 4 (homogeneous enzyme) » DLgt AR —RpERESETTHT
5¢ R A E M LR R LT 9E DR B R - GRS e L Fohe & 71k

b (HEFEAI AL IE - A I —RYFE B R FTREE R - PRI P 43 B HH A R A -
BRI TR AT IS 2R 78 A i (cell-free lysate) - DUPERyfftTeie 38 Bl (T S e R4
Ko BIYIHRARZ AT LUEAT. 0 33 Atk FRECHEYIH AT DL S £ 40 8K (callus) 52 A
Bl - ERTEEEA R ER e (organelle) > HIAT A NA IS 48 2 ik df oo ik
IS -

c. BN ELIRAEAEY)EE (whole organism) » BLHAL {7388 E (organ) HGETTEEE - DIE
BIEEBIINE - IEFTREME G - KUY B S HE— RO a2
WE I

d. TR AT SE - MR HAEEE R E A —E A kel B2 —F 87 A
R o PIA0 - HHEUEERIRIGER R RE R - RIS Bl R AE 2K -

e. EVNMLEBINT R LIS B LR EERACETIISE - 2/ V0 SKEEFTERRIM R - 2
GHEE /HEAVERBS - MIMESRETIIRS - —UEE I EE RS A
fodes > RIS EAEE -

& HREERMALES T T - AV LR EERET  EZC A IIEARERIE
R RIS 18 B2 EMAREN TREALET R, -
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8 EERTTEMII ERVFER -

B SRR AR SR A L - 2 — R RIS - ERENEES s T4
VIR ES) - (BRENFREYREAEEER 54 EENERIERTEH IR
BROIE T H - AP EIERER - DUNYIEE 0 H BT EYEdabi st s RE—LER > D
KT BB e -

8.1 EEZRmigiA (ELISA):
HATR KA R ESE C — » PUis ] ARSI R E PR - R B DL
F 0 WHCREHEECE ERIARE - B E IR~ B EE B 248 (solid
phase) » DIFIJe S8 » f R ELISA (enzyme-linked immunosorbent assay) = E: [
HGEARZ - NHEME =06 % BNES > BREENTE  nTHAREREA
TR E - HFPURE Ok) Bfteikin - HRZETR -

IE i *
TR (5. R 88 2 R [T HEE (EiiE)-BEE)
18
BEE6
8.2 EEILASRRAREM : %r %%@
A R T ST - O
. FE YRR R (122 o 2 ) A I - H— 2nd Ab
B Ve R DL TS - 10 ELISA = FHifit*
(1) B Twr e M - B0 - ] BN E B R -
(2) BESRA 4800 $RE5  TAEHETH BNk sy pH -

(3) MEFHELAHEY o a2 - B8 R B e 2 - AR BB -
(4) FFZREREMEIERE L - BE(CEEsR AT B8 MRy E IR -

b M B SR E (L - EEER e BRI L E R R - (ST
HURGAR (B4 pH i) - rIfERBE R EREHBILE-ITA -

8.3 EREIRERAGHE
DIEREMSHE T AR EEET R - haedrs 2 R -
a. 9F#&%JE molecular cloning :
cDNA H&CRNEHEEZENE - HEFEEHA cDNA #EfEREHEAF QHEE
#9) > AlfE ErTpE R EEE RN - A GRILERE - {Ek DNA $ 55—
EFIHIEEZREA (A1 luciferase 5% GUS) » HIIZRIR HI2RHY 8 H'E /& F HE S - F R
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#h& & @’ (fusion protein) ; [ B EEZRAYTE 14 AIH Ry B it FH > T8 5 reporter
b. EHEIRR:
HRECUBREZE R B AIEE RS » AR RECCR RER G - SR HE % - EH L
FTG TR D L vE MR I B R R W RES AL Bl AT R B R
(site-directed mutagenesis) W FAL TR » ARRLL TEFEIRFAIZSE#ENE -
c. NEMEER:
B RIS 1 R S B E R L R BR SR SR B R BEE A&
IR B2 FoE el - AIRIRESEI 2 E EBLER G S+ -
d. Abzyme (fE{L14H1ES)
e HIlE R L e e - HEVE IR YR @K R V8 - DU E e
MOYIERPURET % - RIFTSEIRTRE - TRe R E (ke S) - HHEMEMIER -
BN ERES  BERE T —HIRER - EEREEREERNELEZE—M
R4S > AIFREE YRR 48 » PRt IR e I IRRE [ abzyme HUAS & @B 5 -
B3 B ROMEHET R E A RE (Nature 1996, 383: 23-24) -

8.4 Proteome EHERE :

DTAYEEST TR SEE S - isE e e (LR T

8.4.1 Genome project EX[XFEETE :
TRl RIS — 0 R ASER TR B B A aE AT DNARY A - i
— REFERR Ak HE2:t £ (Human Genome Project) » & DNABEIEfER)
J.D. Watson+35 - HAth—LL s WEIEY) Sl 4EY) - HRTERZMEMETE - §
AOZKAE ~ /N ~ SR ~ #REsE -

8.4.2 Proteomics EHEFEE :

a. — HigME Y L EEDNAFY » B8 G312 TR LUETT » Hp A
HYSE AT DU E3E LE PP IR ROR R B AR Y 8 WL FAMT ik o] LS A3 A2
VA AT RE S R REE 'S » 2R & 9 'H 1% (proteome)

boEREIASE ST EHEFRAAE YL A EEHEANE - EFERERNERE
IR RE 1o RIS - 2 A4 4 R (bioinformatics) HY T ERFEL -

c. VAN ERER - B— K& el - il & arE R - 5]
BHIEZAI AT RE A PIREHRTS L AHHER » Bt AT HEBEZ A 2 (FTEE -
TR R A R FCRBE 1L - mT DAL 4% 34488 £ (metabolomics) 3 45 i1 E &K
i~ EHEEVE S HESFERXTHE  —E8KREBREY > EELEEY)
e IRIRATR - AURTAE H—(EHTHIEEFT & 4 & 4 5 (systems biology) -
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MIREEE (U THEEMKRAEESE  FEEET5REANTFH  EHREaMELEZ N T)
1. HemoglobiniliJEFE R - B Ry {r/ & El (o AR EE S /K H0.8EFH 2
2. Jfal RNA m]gE R B E(LAYREST ?
3. Carboxypeptidase A 73 FHTE M FE 2 —(E Zn BT - BRI ILE BRI ER 2
4. B TS EEE T seEE AL E ¢ ATP, Coenzyme A, NADPH, Thiamine
5. BEWRYIRs (e - Ry{r] ST HEEFRE 7
6. Glyceraldeyhyde-3-P dehydrogenase & A fi{lil domains » FEERAE M-S A (THE(EH ?
7.5 SRR FCEAB IR LR MR RIEE - FEHA R R BRI A 2
8. B IL B UL B MY =2 (A ERRE ALAH 7 FEaRH R 2
AH Amd BEKE
9. 555 H! Michaelis-Menten /3=, @ WiERPHHEHEFE -
10. £ BH By (0] ks 5k /& turnover number ?
11t —(EEER A A LTE T - PR kea ke B (AT 7
12. Z5H N A1 TR SR AR HO /R B -
a) Penicillin b) Sarin c¢) Sulfa drug d) Heavy metal
13. 5 fA] chymotrypsinogen 7B Seita i % - A S R Y ?
14. Chymotrypsin AR 3 & fft A LB B B PR TS IR RE 2
15. Chymotrypsin {J His57 $fHE(LHHIH M=K ?
16. E.41 DPF (diisopropyl phosphofluoridate) /& Ser protease HJE—EHIHIE] - 5 40{R & HH
DPF 2B FE R AT 1 & 2
17. KB {3 proteases {LIF-#E AHEA IR K BERER] > FERAH L —F% O] -
18. 5% proteases HYHIHIEA S #L 2 E H'E - 55 Ry ()55 1 2 B I H B A& #L protease Fit
KM - RRES I ?
19. FE 2R TR AR B EAYER SR - ETR DRI R 1 SR P S A R 2
f5)4e © Enkephalin J§=JE 5% 649 24 5%
20. AM{ATLL FR AR 4 5 =UARFH ST EE B B R RO TS 1 2
21 FARTE T 240 (allosteric enzyme) HIBY IS EEIT(RE] 6 S AR 2 I S
R A AEE -
22, FFZ B EAR DL #3% X cascade JFUHETT » FERAT S A AT el B R HURUE 7
23. Fy{rlAfERr (ERERIRR IR pH - S RESCEERATEMEIE R EHEL ? AR pH 28 2
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24 FEREHIELL R EHEMEE AR - aTHI R R E HE A LRI R
Blde 1 5 FEHRIDTE
25. Piis B E YRR O R 2 E - AR E—ME - B R R /ER ; Mcatalytic
antibody (E¢abzyme) FyRiillaeat AT E AP - AIEPIREGMEIIMEE - F—NE
a1 A+B— A-B - M{REERETIE A ER LI BRI TR (ABEBE R/ Ny T)
a) (RRFLARTRE 53 F R DR 7 FFAEREAIEAL = (hint: RfrTB2ZR B MHEILRET) ?)
b) fEAETT R - FEE I E RN RTE ?
26. FEHIENIGER A N YIS R E R
1) B 2 R VB AT ke -
2) EEE T ERR s T REEMSED - NEE2EE(SE -
3) Vinax K > F7R LI 2 B R A8 AT TR -
4) BEZ s RIS RR - A RSB RLSERY - # R — SRR N R A L R -
5) KnFYEERL 2 IR E/BER
6) 4p 1 | (inhibitor) Bl & 2 J& 4 (negative effector) #R AL EERERVETE » HARITERE
B —E MR EY) - BB AR -
7) ATEEERVETERE - EEEIRENGENS ENZRKaMIFRERIA]) » DI TERE
8) k3 = kcar = turnover number
9) K "I &R [ES] HYAE BICHRERH 5 -
10) Ser proteases; /5 FHAsp-His-Serff 5k ftriad » 0] & 4= — B & K FEMER -0 3 -
11) — B2 BOTE T & B H— A & B AR — A & DU — 1% -
12) miflél s B M E— MG - RPN AHREEGREZ— TR LIS LR -
13) BERATE M & 2 R —MIFa 4R - RS REt b 2 B R LS ER TEA T -
14) FESRAOHIHIE S R A E - (FERIEa B S0 ) LS i -
15) Bapkfe (L—8% - AMP BT PR ITAY 7 - R JCEZIER TP -
16) T H'E#IE (protein kinase) HYfE(L S EARSELZ IR » Rt HERIBEER (L AT A
HW AR LR -
17) B2 HpErg N H (L SRR S iR
18) ZIthe R AL R T %M -
19) HERT S H) R AN B R B 5 VB ] DATe iy S R SR A e (LR
20) B R L EETTH RS - BRI EBEY) <M AN REE L ERA R - B
REfE Ryl -
21) fir B A E B I RER IR A2 H— IR0 BN BRI R SR PR Y -
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22) HHBERRE 2 ARG R — S BERR - FoREER R Z TR SIS o
23) REEYH SR MALEH (hemoglobin) » HIZHEMEFFYIFEIE MRS - FILHEH
L #EEREHEIREZDIRE -
24) TR HE SR MR BB R E T AU - S8R I BN R DL B
W B - ARG ko128 -
25) [ HH AR A 5E 8 chymotrypsin » HAE(LIG TR - SRR IEER S @ IReE -
26) EHFME(LGEREF - FrPACEEIRER @2 EE A AR T LB -
27) FR& (urea) m]ELEIE SR VLAY R IALEHIE o BRAER) S -
28) R BRI R A] DL L B YRR - A — (HEE A R Bk mRNA
& RIRTFEHED N i 2 VB R &R -
29) DU B2 DR HE— MRS ISR © PUR-TEE - fIdsE-s2ie - BER-uile -
30) RNA RJLUP R8T - 1 DNA HIIHE © 55 2K DNA R ER IR fERTa -
31) RNART DU plrT167F - DNARIHE 5 2 RBRNARE L JEWatson-CrickFi¥f
32) Ryn[EER AU ERREE 7 (vo = ks [ES]) BTkt AKX ~ ik AN ©
33) Steady state H5m /2  BERAE—E R N &2 2 — PR E WIS EHR -
34) F#Z 27 serine protease FYHIHIE]
35) fig i S A R AR TS B T AU S5 S PR IR > I L RETER AN RERS TR
36) Bk KT ACHOE AR A & V8 R AN R AR AT i e -
37) B BE AR (LR A ARG AR (CEhE - BRI IR EERE i - R B
{E&RAY >+ GasdEl e -
38) DA A= piae T B 1SHY abzyme - FI{EALFTTEEHISE » ERCRHE SR EMEER
39) [A]— domain A]EE RN FEER DT L B2 EERNEREZ PR -
40) Carboxypeptidase A Z—HIMIINE » AJYRER'E C-Uniy EM Lz ELRL - & n] DI
o-COOH 5 & 2R A2 75 Fs C-Ui
eIREEE (BEFALAN > 2—>0 - IF=X)
1) BER AL E B A TR 7
[ Al iEryisibee [ Al A SRy~ e [ R B LR A
ot [ HAER LRI A DA iU
2) RNA Ry(af G B R EIL ?
[ ] RNA EEEHH/>T [ RNA 5 Watson-Crick pairing [ ] RNA I W-C /Y
pairing [ ] @#EFEEMIJE [ RNA FHHZHEY 2'-OH
3) NN Rl 3R 7
[ ]Insulin [ ] Trypsin [ ] Fibrin [ ] Hemoglobin [ ] Calmodulin
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4) BEIMNENE R E A IE R -
[JVal [JHis [ ]Glu [ ]Pro
5) NADH 731 H1 & G IR LS ©
[ E&iziE [ #i#% [ Adenine [ ] Hydride [ ] Nicotinamide
6) BB E R -
L RERREREY [ SHENEEENER [ REah RS EET &
[ AR ft—sm ) S e AL
7) AR Kn I RGIL A E R H 7
[ KB EmM/sec [ Kn=k+(k +hs) [ KnRFREEE /GG 150
[ Kb EE R0 RSB L[] KnEZESHYA: i HERE
8) F Bl kca IRGIL AR 2 R L 2
[ keaBELT Bsee ™ [ keatiibiRhs [ kealBEE BEBAVIR (L8 [ keaB2ESHY
9) R (1 73 R — TS [ IR T E AL
Clegg gk [ ®msE [ USEED U BEr# L o7 EsP A
10) {A]=& By Ser protease ¢ i ?
[ ] Subtilisin [ ] &K+ VIII [] Acetylcholinesterase [ ] Elastase [ ] Thrombin
11) =& Ry B SR A A n A 2
[ ] Penicillin [ |PCMB [ ]DFP [ |EDTA [ |i&El&%E [ ] cAMP
12) divsat Al s 5L B 1% &1 2% chymotrypsin BUTETE -
[ ] Aspl02 [ JHis57 []Serl4 []Ilel6 [ ] C-terminal
13) BRI LAEE M ERE?
O R THsp $E 2 ER [ AR ERAL-EERE [ B T kR
&Y L BRI EE IR REY)
14) B BATFE B R AR AT G =
) TR LIEEERENE FTE (] cAMP 2 () BAHEIHT [ ATP RH@E
PEAHTA [ ik (g AR P o
15) HRASAZIOER TG
L) Alpe 2 5 By QBRG] [ e 2R 2 — SAdhiR [ H effector HY{F
AERIENEE [ ZAHA—E Za VRS
28 BB PEAILLFRBIA 1 E+S - ES— E+ P LA - S AT
A AR EPY{E A -
29. TS5 E AT trypsin H—E K EEHY I B -A TR RA fE 2

1l
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30. FHH DL AT GRS T A T
31 AR AT AR - R AL A -
32 R SR SR BN VS 1B - S B TR -

a) SHIEET AL SR A PSR LB <

b) B a % b B Ky i 2 a

¢) FAT— B FHEHIT X > F57EE P RS - b
BARTIIEE - &S H— AT LR

8) R TR/

b) 53 T E R

o) 5 TR

34. ERHEEMERELI N 4457 ¢ Abzyme, Metabolomics, Ribozyme, Proteasome, Specific activity

35. B EG—EEE A USRS ? EaaER i -

36. Ryfrilie 2 Bt R R 7

37, DU\ T B L S s AR SRR R I+ (R
HHZRHRTIE SR - TR MR AN SR BB R 2= » AR TN 7 SR E N - QT E Bh 28
SEAER T - BTERER®?

38. A=Wl - B TThRER Ta K amplification 5 WYPER] - BIAN0(E EERE HR i BRI
F (cyclase, kinase) » &5 FHER BB -

39. [l B - EAGIRB AV - R R ER RS - AU E B A BORIhRERY ?

40. TRl LGRS — T % Beas o fE—(Rbiksl EBEDIREE: - WiAE—Imie s — A (04
#HE) o EAEYIHIEA - DIt FRREERIRTFELETY 5 BRI 5 2 gE S E
IMAHFERIEIAIR S L EYIN ICk:) - BE LREFSHFEEHIREE - BRIFHIER
AP+ o AR R BE AR DT - RNk L&Y 7 SEDARENERY > T8
BRs > BRI HEEA -

ECX 2005

101




B1

102

B %

ECX 2005




	酵 素 
	1 酵素的命名：  
	2 酵素的構成：  
	2.1 全脢：  
	2.2 輔脢：  
	2.2.1 輔助因子：  
	2.2.2 輔脢的作用：  
	2.2.3 輔助因子範例：  
	2.2.4 輔脢與ribozyme：  


	3 酵素動力學：  
	3.1 酵素催化反應：  
	3.2 酵素動力學：  
	3.2.1 基本概念：  
	 3.2.2 Michaelis-Menten 公式的推演：  
	3.2.3 Michaelis-Menten公式的意義：   
	3.2.4 Vmax及Km的測定與意義：  
	3.2.4.1 Vmax及 Km 測定法：  
	3.2.4.2 Km的意義：  
	3.2.4.3 Vmax的意義：  
	3.2.4.4 酵素活性定義：  


	3.3 雙基質反應：  

	 4 酵素的抑制：  
	4.1 酵素的抑制方式：  
	4.2 不可逆的抑制：  

	 5 酵素的催化機制：  
	5.1 酵素活性區 (active site)︰  
	5.2 協同式催化機制︰ 
	5.3 順序式催化機制︰   
	5.4 酵素的專一性： 
	5.4.1 專一性結合區：  
	5.4.2 專一性結合力量：  
	5.4.3 立體專一性：  


	 6 酵素活性的調節：  
	6.1 蛋白質裂解：  
	6.1.1 脢原或前驅體：  
	6.1.2 蛋白脢：  
	6.1.3 Ubiquitin-Proteasome降解路徑： 

	6.2 磷酸化 (phosphorylation)：  
	6.3 非共價結合之信息傳導分子：  
	6.3.1 cAMP：  
	6.3.2 Calmodulin (攜鈣素)： 
	6.3.3 信息傳導路徑： 

	6.4 異位脢 (allosteric enzyme)：  
	6.4.1 Aspartate transcarbamoylase (ATCase)： 
	6.4.2 異位脢的作用模型： 


	7 細胞代謝與酵素調控：  
	7.1 細胞代謝途徑：  
	7.1.1 代謝調控原則：  
	7.1.2 異化代謝途徑鳥瞰：  
	7.1.3 糖類中心代謝途徑：  

	7.2 代謝途徑中酵素的調控：  
	7.2.1 基因表現的調控：  
	7.2.2 酵素活性調節：  
	7.2.3 激素調控：  
	7.2.4 細胞空間的效用：  

	7.3 研究酵素及代謝的材料：  

	 8 酵素在生物技術上的應用：  
	8.1 酵素免疫分析法 (ELISA)：  
	8.2 固定化酵素及酵素電極： 
	8.3 蛋白質工程及人造酵素：  
	8.4 Proteome蛋白質體： 
	8.4.1 Genome project基因體計畫：  
	8.4.2 Proteomics蛋白質體學： 


	 問題集  (以下題目都沒有標準答案，許多甚至會引起很大的爭議，這樣就達到問題集之目的了) 



B1

酵 素 


B1

酵 素 


B1

酵 素 




酵 素


 Enzyme

Enzyme一字源自希臘文，原意為 “in yeast”； 描述在酵母菌中，含有某種神奇的催化活力，可以把糖轉變為酒精，故名為酵素。 Sumner在1926年首先結晶出尿素脢 (urease)，並證實酵素為一種蛋白質。 一般而言，酵素具有下列特性：


 a.
酵素可催化生化反應，增加其 反應速率，是最有效率的催化劑。


 b.
酵素種類非常多，每一種都能催化所賦與的 專一性 反應，其它的酵素不易干擾；不過，可能會有酵素間的協同或抑制作用。 


 c.
酵素的催化反應是 可調節 的，反應可受許多因子影響而加快或減緩。


 d.
通常酵素為 蛋白質，但部份RNA也具專一性的催化能力 (ribozyme)。


總之，生物體藉著種種酵素的催化作用與調節，才能有效地完成他所需要的許多生理活動。 若細胞內的酵素活動受到抑制或干擾，整個生物體就可能出現異狀。


1
酵素的命名： 



酵素的命名，有一定規則可循。


 a.
最初酵素命名並無法定的規則，但大都附有 -in或 -zyme等字尾，例如trypsin, renin及lysozyme等；後來漸以該酵素催化的反應加上 -ase字尾為名，再冠上此反應的反應物，如histidine decarboxylase (反應物 + 反應 -ase)。 


 b.
1965年命名系統化，把所有酵素依催化反應分成六大類，以四組數字名之 (IUBMB系統)；例如histidine carboxylase為EC 4.1.1.22：


		Main Class：

		4

		Lyases

		分裂C-C, C-O, C-N鍵



		Subclass：

		4.1

		C-C lyase

		分裂C-C鍵



		Sub-subclass：

		4.1.1

		Carboxylase

		分裂C-COO鍵



		序列號碼：

		22

		第22個4.1.1

		分裂組胺酸的C-COO鍵





 c.
IUBMB系統所分的六個Main Classes：


(1)
Oxidoreductase 
氧化還原脢
電子或質子轉移


(2)
Transferase   
轉移脢
官能基團的轉移


(3)
Hydrolase
水解脢
加水或脫水分子


(4) Lyase     
裂解脢
共價鍵生成或裂解


(5) Isomerase 
異構脢

同一分子內基團之轉移


(6) Ligase    
連接脢

消耗ATP生成分子間新鍵


2 酵素的構成： 



酵素主要由蛋白質所構成，不過許多酵素還需加上其它物質；有些RNA也具有催化的能力，在分子演化上可能是最早出現在地球上的巨分子。


2.1
全脢： 



全脢是具有完整分子構造及催化能力的酵素。


 a.
一般酵素由蛋白質構成，但某些酵素為 醣蛋白 或 脂蛋白，有些還要加上 輔助因子 (cofactor, coenzyme)，才成為功能完全的酵素 (全脢 holoenzyme)；若全脢失去了輔助因子，剩下的部份稱為apoenzyme：


Holoenzyme ＝ Apoenzyme ＋ Cofactor/Coenzyme


 b.
全脢 分子可能只含一條多肽，也可能含有數條多肽，並以 雙硫鍵 連接在一起 (如chymotrypsin)；有的可由數個相同或不同的 次體 (subunit) 組成。 肝糖磷解脢 為同質二元體 (dimer)； 而 血紅蛋白 (hemoglobin) 是 22的四元體形式，但並非酵素。 多元體蛋白質可能具有 異位調節 功能 (allosteric effect)，即任何一個次體改變，會影響其它各個次體的活性。


2.2
輔脢： 



一些非蛋白質的小分子會加入酵素構造中，以幫助催化反應進行。因為二十種胺基酸的官能基中，具有強荷電性者不到五個，而酵素活性區經常需要較強的官能基來引發催化反應，部份酵素因此納入蛋白質以外的輔助因子參與其構造，作為催化的重要反應基團。 


2.2.1
輔助因子： 



包含金屬離子以及小分子的有機物質 (輔脢)。


 a.
金屬離子： 如Zn2+, Mg2+, Mn2+, Fe2+, Cu2+, K+，以離子鍵結合在His, Cys, Glu等胺基酸；細胞多使用較輕的金屬，重金屬多有害處。


 b.
有機小分子： 分子構造稍複雜而多樣，通稱為 輔脢 (coenzyme)，在哺乳類中多由維生素代謝而來，無法自行合成；如 維生素B群、葉酸 (folic acid)、菸鹼酸 (niacin)。 


2.2.2 輔脢的作用： 



輔脢的構造與其功能極為重要，請注意每一種輔脢的特定作用機制。


 a.
加入酵素分子，誘使 改變其立體構形，而使得酵素與基質的結合更有利於反應。


 b.
輔脢可作為另一基質來參與反應，但反應後輔脢構造不變。 通常輔脢作為某 特定基團的轉移，可供給或接受基團 (如 -CH3, -CO2, -NH2) 或者電子，這類輔脢最是常見。 


 c.
提供一個強力的反應基團，吸引基質快速參加反應；例如維生素B1 (thiamine)，有許多維生素都是輔脢。


2.2.3
輔助因子範例： 


· 請自行參考課本，研習以下各類酵素及輔脢的作用及構造。


 a.
各種去氫脢 (dehydrogenase) 以輔脢NAD+/NADH轉運 氫負離子 (hydride, H-)；要研究alcohol dehydrogenase以及glyceraldehyde-3-P dehydrogenase的作用模式，同時也請瞭解NAD+/NADH及氫負離子的構造。


 b.
Carboxypeptidase分子需要一個鋅離子維持分子構形 (induced fit)，同時也參與催化反應，可以抓住基質胜肽，並活化水分子。


 c.
Glutamate transaminase使用輔脢pyridoxal phosphate轉運胺基。 


 d.
Catalase分子上有一Fe2+ 作為電子暫存區，可以把H2O2還原成水分子；而血紅蛋白也有Fe2+，因此可有類似的催化作用，但效率低很多，因為其鐵離子氧化成Fe3+ 後無法很快轉變回來。


2.2.4
輔脢與ribozyme： 


 a.
輔脢的構造透露了遠古RNA分子的催化秘密：許多輔脢的構造中都有核苷酸參與，可能是用來與遠古催化性RNA分子結合，以幫助RNA的催化反應；因為ribozyme雖然有分子構形，但缺乏催化所需的強烈官能基團，有如今日的蛋白質酵素與其輔脢一般。 


 b.
因為ribozyme具有催化能力，本身又帶有遺傳訊息，加上輔脢的幫助，相信地球上最早出現的巨分子，可能是RNA；同時我們可以推測出，最早的催化性蛋白質是如何產生的。
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3
酵素動力學： 



以動力學說明酵素對基質分子的催化行為。


3.1
酵素催化反應： 



酵素提供基質一個穩定的空間，有利於穩定其過渡狀態，並快速轉變成為生成物。 


 a.
反應物 (A, B) 轉變成生成物 (A-B) 途中，有過渡狀態 [A...B] 生成：


A + B → [A...B] → A-B


 b.
過渡狀態 (transition state) 的位能較高，其生成需要耗費能量，稱為 活化能 (activation energy, Eact)；經由酵素的催化，可降低反應活化能，使反應速率加快，但不影響反應的平衡方向。  


 c.
一些過渡狀態的類似物 (analog) 會卡住酵素活性區，但無法晚成反應，即成為抑制劑。這種過渡狀態的類似物可做為抗原，免疫動物後所產生的抗體，可能有類似酵素的催化作用，但催化速率較低，稱為abzyme。


 d.
酵素降低活化能的機制有以下幾點，都是因於活性區的特殊立體構造：


(1)
酵素活性區專一性地與基質結合，提供最適的空間排列，以便穩定過渡狀態。


(2)
活性區通常為一凹陷口袋，隔開外界的水環境，減低水分子的干擾。


(3)
活性區附近的某些胺基酸可提供活性官能基 (通常帶有電荷) 直接參與反應。


(4)
很多酵素含有輔脢或輔因子，輔助反應 (見上節)。



· 次頁圖1的 酵素動力學大綱 是以流程方式，列出酵素動力學的主要探討項目；當研讀動力學部分時，請隨時依章節號碼參閱本圖。 (圖中酵素的漫畫造型取自Gonick, L. & Wheelis, M. 所著The Cartoon Guide to Genetics, 有中譯版) 

3.2
酵素動力學： 


動力學是如何進行的？ 改變基質濃度，再看酵素如何活動。


3.2.1
基本概念： 


酵素動力學的形成，是根基於『過渡狀態濃度恆定』的概念。 早在1913年，Michaelis及Menten就以 轉化脢 (invertase) 系統為研究對象，發現有關酵素與基質反應的一些行為模式，他們提出：


[image: image3.wmf] a.
Steady state理論： 酵素催化時，基質先與酵素結合，生成過渡狀態，再轉變成產物；而酵素與基質的結合是可逆的 (E + S → ES)；而當反應達 穩定狀態 (steady state) 時，其中的 [ES] 濃度不變 (因為ES生成量等於其消失量)。


 b.
酵素行為的數學描述： 反應速率 (v) 與酵素或基質的關係，可以數學式表示； 在固定的酵素量下，反應速率v與基質濃度 [S] 成 雙曲線 關係 (但只有雙曲線一股)，可用公式表之，即Michaelis-Menten (M-M) 動力學公式。
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3.2.2
Michaelis-Menten 公式的推演： 



由四個基本設定開始，可一步一步推得M-M動力學公式。


 a.
酵素E與基質S反應如下，各步驟反應速率由常數 k1, k2, k3 表示： 
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E + S → ES → E + P


               k2    (vo)


 b.
導M-M公式前的四個基本關係及假設：


(1)
因 [ES] 不變，故ES的消耗量等於生成量： 






k2 [ES] + k3 [ES] = k1 [E][S] 

(I)


(2)
總酵素濃度 [Et] ＝ 單獨存在者 [Ef] + 酵素基質複合體 [ES]
(II)


(3)
反應初速 (vo) 是由後半分解反應 (k3) 所決定： vo = k3 [ES]
(III)


(4)
最大反應速率 (Vmax) 是假設所有酵素均轉變成 [ES]，




故上式可改寫為︰
       Vmax = k3 [Et] 

(IV)


 c.
基於上述條件，可推M-M公式如下：


[image: image7.png]



(1)
整理 (I) 可得： (k2＋k3) [ES] = k1 [E][S] 

             k1                k2＋k3                           [E][S]

 
故 [ES] = ─── [E][S]；另設 ─── ＝ Km 則 [ES] = ───

            k2＋k3                          k1                     Km

[image: image8.wmf]

                    vo        vo       [E][S]          k3 [E][S]

(2)
由 (III) 得 [ES] = ─，故 ─ ＝ ─── 即 vo ＝ ────
(V)

                    k3       k3         Km                     Km
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(3)
由 (II) 得 [Ef] ＝ [Et] - [ES]， 而 [Ef] 可視為 [E]，故：




[E] ＝ [Et] - [ES] 代入 (V) 得︰

 
 
      k3 ([Et]-[ES])[S]     k3 [Et][S] - k3 [ES][S]



 
vo ＝ ─────── ＝ ─────────


              Km                  Km
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(4)
把 (III) vo ＝ k3 [ES] 及 (IV) Vmax ＝ k3 [Et] 代入得︰


        Vmax [S] - vo [S]



 vo ＝ ───────
 → vo Km ＝ Vmax [S] - vo [S] 移項


             Km
   





 → vo Km + vo [S] ＝ Vmax [S]

(VI)
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整理 (VI) 集中vo即得M-M公式：   vo ＝ ────


                                          Km + [S]
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3.2.3
Michaelis-Menten公式的意義：  


M-M公式可以求得Vmax及Km，求得Vmax及Km有何意義？


 a.
M-M公式是雙曲線公式。 若固定酵素量，改變其基質量 [S]，則可得到不同的反應初速vo，再以 [S] 為x軸，vo為y軸作圖，可得到一股雙曲線，其漸近點為Vmax。
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 b.
低濃度 [S] 時反應速率vo與 [S] 成正比，即vo～[S] 1，是為 一級反應 (first order reaction)； 當 [S] 增大，vo接近漸近線時，vo的改變很小，不受 [S] 變化的影響，即 vo～[S] 0，稱為 零級反應 (zero order)。
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 c.
若基質量 [S] 也固定，則M-M公式變為：


  
         Vmax (常數 [S])



vo ＝ ────────── ～ Vmax (常數) 


      (常數Km) + (常數 [S])



由 (IV) Vmax = k3 [Et]，故vo～[Et]，即反應速率與酵素量成正比。


 d.
事實上ES → E + P的反應為可逆，但此逆反應可忽略，因M-M公式的測定，是反應初期所測的反應初速 (vo)，此時生成物 [P] 的濃度很低，逆反應幾乎無從發生。


· 練習以紙筆自行推演M-M公式及上述各種情況下的變化。


3.2.4
Vmax及Km的測定與意義： 


Vmax及Km是每一個酵素極重要的性質指標，可以顯示其催化特性。


3.2.4.1 Vmax及 Km 測定法： 



步驟相當單純，但隨著各種酵素活性測定方法的難易有別。動力學實驗的基本資料，為在一系列 [S] 濃度下所測得的反應初速 (vo)，依法作圖即可求出Vmax及Km。 有以下數種作圖求法：
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 a.
直接作圖法： 是最基本的數據作圖。 以 [S] 為橫軸 vo為縱軸，所得漸近線的最高處為Vmax，Km為50% Vmax時的 [S]。
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 b.
Lineweaver-Burk雙倒數作圖法： 是最常用的作圖方式；因直接作圖法只能以漸近估計求得Vmax，若x及y軸分別改為 1/[S] 及1/vo，則可作出一條直線來，由x軸上的交點求出1/Km，由y軸交點求出1/Vmax。


· 循一實例練習畫出動力學測定的直接作圖及其雙倒數作圖。並請注意Vmax及Km的單位是什麼，為何會得到此種單位？


 c.
Eadie-Hofstee作圖法： 雙倒數圖的直線，在接近y軸處，打點太密，求得直線稍有困難。 若分別以vo/[S] 及vo為x, y軸，亦可畫出直線，且各點的分佈較平均。


3.2.4.2
Km的意義： 



Km是酵素與基質間親和力的指標，Km越大親和力越小。


 a.
當反應速率為50% Vmax時，vo = ½ Vmax，代入M-M公式，則得：

  Vmax    Vmax [S]


  ── = ────，整理得Km ＝ [S]  (只在vo＝ ½Vmax條件下)


    2      Km＋[S]



因此Km的意義表示，要達到一半最高催化速率時 [S] 所需濃度。  


 b.
若酵素的Km越低，則表示它要接近Vmax所需的基質濃度越低。若某一酵素有數種基質，各有不同的Km，則Km越低的基質，表示它與酵素的親和力越大，催化反應愈容易進行。Km與 [S] 一樣是濃度單位 (mM或 M)。


 c.
某酵素的Km值可看成在一般細胞內，該酵素基質的大約濃度。


3.2.4.3
Vmax的意義： 



請確實瞭解Vmax = k3 [Et] 的意義 (公式IV)。


 a.
在足夠的基質濃度下，一定量的酵素所能催化的最高反應速率，即為其Vmax；要讓一個酵素達致其Vmax，就要把基質量調至最高濃度。在比較不同酵素的Vmax活性時，注意要以同樣莫耳數的酵素分子為基準。 


 b.
單位時間內每莫耳酵素所能催化的基質數 (莫耳數)，稱為turn over number或molecular activity，一般酵素約在0.1～10,000間 (每秒)，有大有小不等。 這是當基質量極大於Km時 ([S] >> Km)，反應推向右邊，E + S → ES → E + P，其k3成為決定因素，即為turn over number，特標記為kcat。 


 c.
當基質量遠小於Km時 (Km >> [S] 則 [Et] = [E] 而Km + [S] = Km)，則可以由M-M公式導得：


      Vmax [S]      k3 [Et][S]     k3 [E][S]     kcat

vo ＝ ──── ＝  ──── ＝ ──── ＝ ── [E][S]


      Km + [S]      Km + [S]       Km        Km



反應速率成為second order，由 [E] 及 [S] 兩項因素決定之。 




而kcat/Km常數的大小則為重要指標，同時顯示酵素的催化效率及專一性。


 d.
瞭解上述的Km與Vmax後，重新回顧最早的酵素與基質反應式：




    
           k1    k3



E + S → ES → E + P


                         k2    (vo)




若把此式分成兩半，前半是E + S→ES由k1與k2主導；後半ES→E + P由k3主導。 則顯然Vmax是後半反應決定 (記得Vmax = k3 [Et])，而Km則大體上由前半反應所定。因此整個酵素反應，是由這兩半反應所共同組成，前半以Km來決定酵素與基質的親和度，後半反應以生成物的產生來決定最高反應速率。注意Km的定義是 (k2+k3)÷k1，故後半反應還是對Km有影響。


3.2.4.4
酵素活性定義： 




有兩種表示酵素活性的方式，請注意其定義不同，不要混淆。


 a.
活性單位： 酵素活性的表示方法通常使用 活性單位 (unit)； 即酵素每分鐘若催化1 mole基質的活性，即定義為1單位活性；注意同一種酵素可能會有不同定義方式的活性單位。


 b.
比活性： 每單位重量蛋白質 (mg) 中所含的酵素活性 (unit)，稱為 比活性 (specific activity, unit/mg)；因酵素為活性分子，有時會失去活性，雖然蛋白質仍在，但比活性會下降。

3.3
雙基質反應： 


 a.
上述S→P催化反應，只有一種基質及一種生成物，稱為Uni-Uni反應。但事實上大多數酵素反應，有一個以上的基質，也可能有數個生成物，為多基質反應。例如： 




S1 ＋ S2
→ P
(Bi-Uni, 雙-單)





S  
→ P1 ＋ P2
(Uni-Bi, 單-雙)




S1 ＋ S2
→ P1 ＋ P2
(Bi-Bi, 雙-雙)  


 b.
雙基質反應仍可適用於M-M公式，但兩種基質的Km要分別測定；測S1 的時候，反應中的S2濃度要飽和 (使S2成為非主導因子)，反之亦然。


 c.
Bi-Bi反應中基質 (S1, S2) 及生成物 (P1, P2) 的進出次序有數種情形：


(1)
Random：基質進入活性區並沒有一定次序，但兩個基質都要結合到酵素後，才會開始進行反應。


(2)
Ordered sequential： 基質依固定次序進入，然後生成物再依序出來。


(3)
Ordered ping-pong： 依 [S1進, P1出; S2進, P2出] 次序，像是兩個Uni-Uni組成的；也像是打乒乓球一樣地一來一往。





4
酵素的抑制： 



酵素活性的抑制，也是一個重要的調控方式。 


4.1
酵素的抑制方式： 


 a.
以抑制劑與酵素結合而導致抑制作用，這種結合是可逆或不可逆反應都有。


 b.
很多生理或藥理上的作用，都是源自於抑制劑對酵素的作用，而使酵素的活性降低，或者完全失去活性。如消炎的磺胺藥，即是一種細菌酵素基質 (PABA) 的類似物，可抑制細菌葉酸的合成。


 c.
抑制劑與酵素產生非共價性結合，然後可以阻礙基質進入酵素活性區，或者改變酵素構形而使其失活。 


 d.
抑制酵素的機制，依抑制劑 [I] 與酵素 [E] 的結合方式，可以分成三種：



Competitive, non-competitive及uncompetitive (請見下頁圖2整理)； 由抑制劑對酵素動力學曲線所造成的影響，即可得知是何種抑制方式。


4.2
不可逆的抑制： 



不可逆性抑制劑會對酵素活性區上的主要胺基酸做 共價性修飾，因此酵素活性通常被嚴重破壞，便無上述三種動力學抑制方式。


 a.
青黴素 (penicillin) 喬裝成基質，可與細菌的一種酵素發生不可逆的結合，此酵素乃細菌細胞壁生合成的重要酵素，細菌無法正常生成細胞壁而死亡。 有點像是分子版的『木馬屠城記』。


 b.
重金屬： Hg2+, Pb2+, Cd2+及砷化物等重金屬，非專一性地與 [E] 或 [ES] 結合，取代原來酵素所需的金屬，而使酵素失去活性。


 c.
化學修飾劑： 某些化合物可以專一性地修飾特定胺基酸，除了可做為專一性抑制劑外，也可用來檢定酵素活性區中，具有催化反應的胺基酸為何者 (表1)。


表1 若干蛋白脢的抑制劑及其作用機制：

		抑制劑

		全  名

		作用基團

		 目標酵素例



		 PCMB

		p-chloro-mercuribenzoate

		Cys

		-SH

		 papain



		 DIFP

		diisopropyl-fluorophosphat

		Ser

		-OH

		 Ser proteases



		 TPCK

		tosyl-L-phenylalanine
chloromethyl ketone

		Ser

		-OH

		 chymotrypsin



		 TLCK

		tosyl-L-lysine chloromethyl ketone

		Ser

		-OH

		 trypsin





· 日本真理教所用的沙林毒氣 (Sarin) 是一類似DIFP的抑制劑。


 d.
蛋白脢及其抑制劑： 蛋白脢廣泛存在於細胞中，有其專一性抑制劑可控制其生理活性，二者互相抗拮形成調節控制網。目前極被重視的HIV蛋白脢及其人工抑制劑，在醫藥研究上有很大的作用及影響。 


· 有關蛋白脢的分類，請見6.1.2一節。





5
酵素的催化機制： 


酵素的催化機制可以化學反應逐步推得，與分子的構造也有相當大的關係。


5.1
酵素活性區 (active site)︰ 


催化反應都在活性區內進行，活性區可提供有利催化的環境。


 a.
活性區： 是酵素與其基質 (或輔脢) 的結合區域，並在此進行催化反應。 活性區通常是一凹陷的袋狀構造，水分子不易進入袋中。 活性區內的胺基酸，只有那些具 反應性基團 (reactive group) 者，才直接參與催化反應；但各種胺基酸都有可能參與結合基質。


 b.
酵素催化的 化學機制，通常是以下面三種基本方式進行反應：


(1)
Bond strain：基質結合到酵素後，酵素的構形扭曲使基質分子內某共價鍵受力斷裂。


(2)
Acid-base：利用活性區內胺基酸基團或輔脢，可以放出或接受質子 (或電子) 的特性，對基質進行質子或電子的轉送。


(3)
Orientation：活性區可提供基質適當的排列空間，使有利於反應進行。



以上三種方式或可同時發生，為 協同式 (concerted set)；亦可先後依序發生，稱 順序式 (sequential mechanism)。 以下兩個重要例子都是蛋白脢。


5.2
協同式催化機制︰


以carboxypeptidase A (CPA, 羧肽脢) 為模型酵素說明之 (圖3)。


 a.
CPA的分子量34 kD，含307個胺基酸，有一雙硫鍵，及一個鋅離子，是一種 金屬蛋白脢。 CPA可由胜肽的C-端，依序切下外側胺基酸 (外切脢)，當胺基酸的R基團為非極性者，較有利反應進行； 而carboxypeptidase B (CPB) 只切C-端為Lys或Arg者，二者專一性不同。

 b.
CPA的詳細催化機制如圖3所示，並加說明於下：



Zn2+ 離子乃重要輔助因子，可吸住基質胜肽鍵上的carbonyl基，增強其極性，使碳帶正電。



Glu270吸住水分子，放出OH- 攻擊C+ ，產生新的C-OH鍵。



Tyr248-OH上的質子，與氮lone pair電子產生新鍵，原來的胜鍵斷裂。



附近的胺基酸與基質C-端的R基團，有專一性的結合，以辨別基質的極性；同時Arg145與基質C-端的 -COOH結合，確定基質蛋白質是以C-端進入活性區。

5.3 順序式催化機制︰  

   以chymotrypsin (CT, 胰凝乳蛋白脢) 為代表，請找出課本的相關圖片。


 a.
分子構造： CT的分子量為25 kD，含三條胜肽，由兩個雙硫鍵連接，是轉譯後修飾的產物；剛轉譯出來的完整胜肽鏈沒有活性，要在接近N-端的Arg15與Ile16之間先斷開後，CT才能活化。 


 b.
催化活性： CT可水解胜肽鏈上面的芳香族胺基酸 (Tyr, Phe, Trp) 或Met (具較大非極性基團者)，切開這些胺基酸C-側的胜鍵，是一種 內切脢。


 c.
活性區： CT大部分的極性胺基酸都露在分子外表，只有三個在活性區內，對催化反應扮重要角色 (Ser195, His57, Asp102)。 三者以『電荷接力』形成高反應性Ser，其Ser195-OH基上的H+ 被鄰近的His57吸收，生成具有高反應性的 –O -。


 d.
催化機制： Ser上的高反應性 –O- 會攻擊基質胜肽上的carbonyl碳 (帶微正電)，形成新的C–O鍵 (acylation步驟)，同時斷開基質的胜鍵，先釋出一段C-側的胜肽；然後加水分解，破壞此C–O鍵 (deacylation步驟)，釋出另一段N-側胜肽。以上兩個步驟，依次順序發生。

 e.
穩定過渡狀態： 除了catalytic triad可以有效催化之外，活性區也可以穩定催化反應的中間過渡狀態；過渡狀態有相當高的負電荷，因此以活性區附近的Gly193及Ser195本身的 –N-H與之產生氫鍵而中和之。


 f.
Ser蛋白脢家族： 這種以Ser為催化主力的蛋白脢很多，統稱為serine型蛋白脢；除了chymotrypsin外，尚有許多如trypsin (胰蛋白脢)、elastase (彈性蛋白脢)。它們的催化機制相似，立體構形相當類似，且都有 [Ser-His-Asp] 接力形式的催化機構。 但對基質的專一性不同，trypsin的基質為鹼性胺基酸 (Lys, Arg)，elastase 則只切R基團較小且不帶電荷者。


5.4
酵素的專一性：


酵素只與特定的基質結合，有很高的專一性，這是酵素重要特性之一。


5.4.1
專一性結合區： 


大部份酵素的活性區即有專一性辨識與結合基質能力，但CT另有一基質的辨識區位在其活性區附近。 


 a.
上述各Ser型蛋白脢的活性區除了有 [Ser-His-Asp] 催化中心外，附近還有一個袋狀的基質結合區，可以辨別基質的種類 (驗明正身)，以便與正確的基質胺基酸結合。 


 b.
這種專一性結合是靠結合區上胺基酸R基團的 形狀、大小、極性 或 電荷 等性質的契合，以 二級鍵 結合。 例如chymotrypsin的結合區中多含非極性的胺基酸，故只能與非極性的芳香族胺基酸結合，催化這類胺基酸的水解。改變結合區的重要胺基酸，可改變專一性 (Science, 1992, 255: 1249)。


5.4.2
專一性結合力量： 

有兩大類構成因素，一是形狀的互補，另一是吸引力量。


 a.
分子間 構形互補： 有如『鎖頭與鑰匙lock & key』在形狀上的契合；而蛋白質分子有彈性，與基質結合可誘生更契合的構形，稱為induced fit。 因構形互補而吸引的主要力量來自 凡得瓦爾力，如圖5中A與B之間的契合。


 b.
酵素與基質間會產生 吸引力量，是由兩者間的若干二級鍵所共同組成。


5.4.3
立體專一性： 


酵素分子如何辨認立體異構物？ 碳原子的原子軌道是根本原因。


 a.
酵素可辨認基質的 立體不對稱性，只能對某一種立體異構物有催化反應 (如L或D型胺基酸之一)，而生成物也只有對應立體異構物之一。 


 b.
如圖6把基質分子中不對稱碳 (sp3) 四個鍵結中的一點 (A) 固定，再以酵素的專一性結合面接觸並確認B-C-D三點，就能分辨另一異構物的差異 (可能是B-D-C) 而排斥之 (從A點往下看即可分出差異，如圖7)。





6
酵素活性的調節： 



酵素活性的調節，對細胞生理是極為重要的，因為細胞並不一定期望某酵素一直保持在活性狀態。對酵素分子的共價或非共價性修飾，其調節活性的效果最為直接而迅速；有些是可逆反應，也有部分是不可逆。以下面四種方式，加上抑制劑的使用，細胞就可以自由控制酵素活性的高低。 

6.1
蛋白質裂解： 



不只是酵素，很多蛋白質都是利用降解來調節其活性或功能。


6.1.1
脢原或前驅體： 



以蛋白質的裂解來調節酵素活性，該酵素在裂解後得以活化；也可以把完成任務後的蛋白質分解掉，以免繼續進行著生理作用。


 a.
許多酵素 (或蛋白質) 剛由mRNA轉譯成蛋白質時，分子量較大而不具活性，稱為 脢原 (zymogen)；在蛋白質則稱 前驅體 (precursor)。 脢原或前驅體再經蛋白脢切開，或除去部分胜肽，才能成為具有活性的分子。 請研究下面數例，注意胰島素及腦啡是荷爾蒙而非酵素，而打有 * 號者乃表示具有活性者：


(1)
凝血脢：
Prothrombin → Thrombin* → (凝血反應)




凝血 對生物體是一件很嚴重的事，血液不能在血管內任意凝固。因此細胞對誘發凝血的過程，控制得非常嚴格，是以一種『梯瀑cascade』的方式，把一個信息漸次放大；而在放大過程中有許多管制點，可避免因假警報誤導致凝血。上面的凝血脢生成是最後一步，凝血脢可立即誘發凝血。

(2)
胰島素：
Preproinsulin → Proinsulin → Insulin* 




轉譯出來的preproinsulin在分子摺疊好以後，要切除N-端的一段胜肽成為proinsulin，然後再切除中央的一段C胜肽後，才會有活性。


(3)
腦啡： 先合成一長條八元體的前驅體，再以一種類似trypsin的蛋白脢裂解成單位腦啡，因此其產生也受到蛋白脢的控制。


 b.
許多破壞性強的酵素 (如蛋白脢) 先以脢原形式合成出來，以免在到達作用目標前破壞其它蛋白質；或以胞器或細胞膜隔離，稱 區隔化 (compartmentation)。




Chymotrypsinogen → π-Chymotrypsin* → α-Chymotrypsin*  



Chymotrypsinogen分子的斷裂會使其構形改變，露出新的N-端Ile16，這個新的 -NH3+ 會吸引Asp194的酸基，進而固定隔壁的Ser195，使其就定位，並因此打開專一性結合區，轉變成為活性型。


 c.
這種脢原裂解的活化方式是不可逆的，因為被切掉的片段無法接回；因此細胞以 抑制劑 (inhibitor) 來控制此類酵素。Trypsin及其抑制劑為一範例，trypsin被切開活化之後，只能用其專一性抑制劑去控制。 


6.1.2
蛋白脢： 



越來越多的研究發現，蛋白脢在細胞內具有重要的生理功能。


 a.
依催化機制可分成四類： (1) 金屬蛋白脢 (2) Serine蛋白脢 (3) Cysteine (或thio) 蛋白脢 (4) Aspartyl (或acid) 蛋白脢。


 b.
同一族的蛋白脢序列都有類似的胺基酸序列及構形，尤其在活性區的保守性胺基酸幾乎不會改變 (如Ser蛋白脢的catalytic triad)；但其它序列則因 趨異演化 而衍生出許多具有不同專一性的蛋白脢；構造完全無關的acetylcholinesterase，則因 趨同演化 而具有類似catalytic triad的ester水解能力。


 c.
類似核酸的intron與exon，蛋白質也有自我剪接的現象，稱intein與extein，是轉譯後的修飾作用；但此現象並不是很普遍。


6.1.3
Ubiquitin-Proteasome降解路徑：



細胞內蛋白質的降解，可能是一種調節性的生理作用；最近發現很多蛋白質，都要先標上ubiquitin後，才以proteasome來進行降解。


 a.
Ubiquitin (泛素)：  



廣泛分布在動植物細胞中，同質性高而分子量小，可以連到目標蛋白質分子的Lys胺基，作為被降解的標記 (ubiquitination)。目標蛋白質的胺基酸序列上，通常在近N-端有一定信號序列 (destruction box)。


 b.
Proteasome (蛋白脢體)：



是由很多較小單位分子所組成的巨大分子，主體看來像是四個甜甜圈疊在一起，中央的孔洞可以容納目標蛋白質，並將其分解成胜肽片段；目標蛋白質大都要先標有ubiquitin，水解後ubiquitin可以回收再次使用。


6.2
磷酸化 (phosphorylation)： 



磷酸化是非常廣泛且多功能的蛋白質修飾方式，在信息傳導上極為重要； 越來越多的重要生理現象，被發現是與蛋白質的磷酸化或去磷酸化有關。 而肝糖磷解脢 (glycogen phosphorylase, GP) 是磷酸化調控活性的典型例子，請仔細研究之。


 a.
蛋白質分子上某些胺基酸，如Ser, Thr, Tyr (或His) 的 -OH基 (His為imidazole基團) 會被 蛋白質激脢 (protein kinase) 修飾，在其分子加上磷酸而致活化，此磷酸可再被 蛋白質磷酸脢 (protein phosphatase) 去掉而失活；但亦有許多相反的例子。 


 b.
蛋白質經磷酸化加上一個強負電基團，影響附近胜肽鏈的排列，造成蛋白質構形改變，而使活性升高或降低。 除了磷酸化之外，蛋白質也可以接上核苷酸達到活化。


 c.
最近發現有些磷酸化蛋白質也會進入上述ubiquitin-proteasome路徑，引發該蛋白質的降解，以達調節目的。


6.3
非共價結合之信息傳導分子： 



主要代表分子是cAMP及calmodulin，都是信息傳導途徑的重要媒介，與上述的磷酸化反應共同合作，組成有效的細胞調節網路。


6.3.1
cAMP： 



蛋白質激脢 之活性受到cAMP調節，原不具活性的激脢與cAMP結合後，會釋出活化型的蛋白質激脢。下圖說明蛋白質激脢的活化方式。




(◎ catalytic subunit; ⊙ regulatory subunit; ⊕ = ⊙ + cAMP)



             + 4 cAMP


  

[⊙⊙◎◎] ────→  ⊕⊕  +  ◎◎*  ← 具有活性的蛋白質激脢

    
 沒有活性              ↓


      
              ⊙⊙  +  4 cAMP 


6.3.2
Calmodulin (攜鈣素)：



當細胞內的鈣離子濃度改變時，會誘導許多生理反應，而calmodulin即為細胞內鈣濃度的感應與作用分子； 它的分子 (17 kD) 上有四個鈣離子結合位置，與鈣結合後會誘導其分子構形的改變，可與目標蛋白質結合，調節後者的活性。


6.3.3
信息傳導路徑：



當荷爾蒙或細胞激素等胞外信息分子到達目標細胞，與胞膜上的專一性受體結合後，就會引發該細胞的一連串反應，把胞外信息帶入細胞內，以啟動所要的生理反應。細胞內的這些反應，相當複雜而有效，統稱為信息傳導；由上面所述的磷酸化及cAMP等小分子為主軸，加上目標酵素的活化，可分成幾個層次，各層次由許多模組所構成。



下面整理出這幾個層次，並且舉出一個對應例。


Signal → Receptor → Transducer → Effector enzyme → Effector → Effect



對應的分子如下例：


Glucagon → Receptor → G-protein → Adenylate cyclase → cAMP → Kinase



這種傳導途徑有兩個特點，是細胞生理極為重要的手段：


 a.
放大作用 (amplification)： 



上述一層一層的傳導過程中，有些是酵素 (如cyclase, kiase)；而一個酵素分子若經活化，代表著將有大量的基質會被催化成生成物，而生成物會再傳導給下一步反應，信息因此而被放大。這種方式，非常像真空管的電流放大作用，也是上述cascade梯瀑式放大的一種。


 b.
彈性模組 (flexibility)： 



信息傳導的每一步代表一個層次，而每個層次可由各種模組所組成，因此可以有不同彈性組合，以因應不同細胞的種種需要。


6.4
異位脢 (allosteric enzyme)： 



有些酵素的活性，會被它下游的產物所調節，是為 迴饋控制 (feedback) 現象；這類酵素的分子上，除了有活性區可與其基質結合外，還有可與其下游產物結合的位置，稱為 調節區 (regulatory site)，這種酵素則稱為 異位脢。


6.4.1
Aspartate transcarbamoylase (ATCase)：


ATCase是典型的異位脢。


 a.
迴饋控制： ATCase催化aspartate與carbamoyl-P連結成carbamoyl aspartate的反應，後者經代謝後生成CTP； CTP則回頭與ATCase上的 調節區 結合，反而抑制ATCase的活性 (負迴饋)。 由於ATCase是這個反應鏈的起始酵素，控制ATCase即可控制整條代謝路徑。


 b.
四級構造： ATCase是由兩組 催化次體 (catalytic subunit, CCC) 以及三組 調節次體 (regulatory subunits, RR) 組成；每組催化次體由三條蛋白質組成 (C, 34 kD)，每組調節次體由兩條蛋白質組成 (R, 17 kD)：






2×(CCC) ＋ 3×(RR) ＝ C6R6 


   每調節次體有一 效應物結合區，每催化次體有一 基質結合區。


 c. S型曲線： ATCase的動力學結果顯示，以vo對基質 [Asp] 濃度直接作圖，可得一S型曲線 (sigmoidal curve)，而非典型的M-M單股雙曲線 (見圖9)。 這是 合作式 (cooperative) 的 協力現象，表示基質與酵素之任何一個次體結合後，可誘導改變酵素的分子構形，促進其它次體與基質間的結合能力 (positive homotropic effect)。


 d.
分子開關： 此S曲線有一轉折點，基質在達到這個基質濃度後，酵素反應速率急速上升。 可以將此轉折點看做酵素對其環境基質濃度的 感應點，當基質濃度低於轉折點時酵素不太活動；而達到轉折點時，酵素便很快起動達到Vmax (圖9下圖誇張為虛線，以突顯此轉折點)。


 e.
協力現象： 若反應加入CTP，則圖9上圖的S型曲線下移 (但Vmax不變)，表示CTP會降低ATCase的活性 (negative heterotropic)； 而ATP則反可增強ATCase活性 (positive heterotropic)，但原S型曲線則變成一般的M-M雙曲線，協力現象消失。


 f.
效應物： ATP與CTP均可影響此異位脢的活性，二者都是其代謝上的相關產物，稱為 效應物 (effector)； 兩者在構造上與基質Asp均不相像，故並非活性區的競爭者，而是結合在分子的其他位置 (異位調節區)，結合後會影響酵素的分子構形，使酵素與基質的親和力下降，因而降低活性；而ATP與CTP乃互相競爭此一調節區。


6.4.2
異位脢的作用模型：



當異位脢受到效應物的影響時，其分子可能會有不同的反應行為。


 a.
異位作用： 基質 (或效應物) 與異位脢的一個次體結合後，會使原來的T (tense) 型次體，變成較易接受基質的R (relaxed) 型，然後繼續影響其他次體的結合能力，有兩種方式︰


(1)
Concerted協同式： 酵素分子的每個次體，在結合前後一起呈現T或R型，保持對稱性；若酵素為二元體，則為RR或TT，而無RT型。 效應物的結合也是同樣情形，抑制劑會使酵素固定在TT型，活化劑使成為RR型；此二者同時都失去協力現象。


(2)
Sequential順序式： 酵素的每個次體各自與基質 (或效應物) 結合後，個別由T型轉成R型，並不影響其他次體的構形 (仍為T型)，但對其他次體與基質的親和力，可能有正或負影響。 依基質加入順序，分子構形變化為TT→RT→RR。


 b.
兩種效應方式： 基質與異位脢的結合，通常是協同式；一個次體與基質結合後，誘導所有次體都轉成R型，使其他次體的活性區更易接受基質。如此影響其他次體上同種結合區者 (活性區→活性區) 稱homotropic (同質效應)。而效應物與異位脢的結合多為順序式，且會影響其他次體與基質的結合能力；此種不同種結合區之間相互影響 (調節區→活性區) 則稱heterotropic (異質效應)。

7
細胞代謝與酵素調控： 



酵素與細胞代謝極為密切，因為所有的代謝路徑，全是由酵素與其基質所組成的；此外，還要加上對酵素活性的調節控制，以便使得細胞正常運作。近來基因體學與蛋白質體學的蓬勃發展，使得細胞代謝與調控方面的研究，有了全新的角度與工具。

7.1
細胞代謝途徑： 



細胞經同化作用合成所需分子，由異化代謝消耗分子、取得能量，全由酵素所控制。


7.1.1
代謝調控原則： 



控制酵素即可控制代謝路徑，控制代謝的大原則如下各點。


 a.
一個基因一個酵素： 細胞的代謝途徑極為複雜，但並非細胞所有的代謝路徑都在進行；而進行中的每一步代謝，都由某一種酵素負責催化反應。 


 b.
速率決定步驟： 因此控制該酵素的 活性 或 生合成量，即可控制該步驟反應的快慢；若此反應為某一系列代謝路徑的 速率決定步驟 (rate-limiting step)，則可控制這整條代謝途徑。


 c.
可逆或不可逆： 大部份酵素反應是 可逆 的，有時為了使反應保持在某一方向，則成為不可逆反應；不可逆反應大多與消耗ATP的反應耦合。


 d.
代謝路徑可互通： 許多代謝路徑間若有共同的中間物，則可互通，也可能有旁支或小路相連；因此若某條重要路徑失效，細胞通常不會立刻死亡，而會互補保持一種動態的穩定狀況。


7.1.2
異化代謝途徑鳥瞰： 



以生物分子而言，異化代謝路徑可分成三個層次，有計畫地把巨分子逐步分解，最後得到能量；其中最主要的是一條糖解作用 (glycolysis)。

 a.
Stage 1: 巨分子 (蛋白質、多糖、脂質) 消化成單元小分子 (胺基酸、單糖、脂肪酸)，可說就是消化作用。


 b.
Stage 2: 單元小分子再分解成更小的acetyl CoA，初步得到一部份的能量。


 c.
Stage 3: Acetyl CoA經過氧化磷酸化反應得到大量能量，分解成CO2及水。


7.1.3
糖類中心代謝途徑： 



由糖解作用到氧化磷酸化反應，是細胞最主要的一條代謝大道；學習細胞的代謝途徑，可以此為中心，其它各類大小分子的代謝都可匯入此中心。


 a.
糖解作用： 把葡萄糖分解成pyruvate → acetyl CoA (代謝分子的焦點)。


 b.
檸檬酸循環：在粒線體中把acetyl CoA再分解成CO2，產生NADH。


 c.
氧化磷酸化反應： NADH轉換成ATP並生成水。


7.2
代謝途徑中酵素的調控： 



細胞如何控制代謝途徑上的各種酵素？ 可以針對酵素本身進行修飾，或者控制其基因的表現。而荷爾蒙或細胞激素，是在細胞間傳遞長短程控制指令的信息分子。


7.2.1
基因表現的調控： 



酵素在不同細胞內的表現量可能不同，同一細胞內的各種酵素量也不同。


 a.
酵素的 生合成 受到其基因的控制 (DNA→mRNA→protein)，因此基因的開或關，或其表現程度，會影響該酵素在細胞內的量，進而影響該酵素所控制的代謝反應，是為 基因表現 (gene expression)。 一個表現中的基因，應該有大量mRNA轉錄出來，但有大量mRNA卻不一定產生大量酵素。


 b.
一條代謝路徑的起始基質，可能誘導關鍵酵素基因的表現，稱為induction；此代謝的最終產物，也可能抑制酵素表現，稱為repression。 基因操縱子 (operon) 即是一例，乳糖能夠去除repressor與lac operon之結合，而使基因開動。


7.2.2
酵素活性調節： 



已在上一節詳述，再整理成共價及非共價修飾兩大類。是針對酵素分子所進行蛋白質層次的修飾調控，與上述之基因調控方式不同。


 a.
非共價修飾： 



使用cAMP或正負迴饋的 效應物 等方式，以非共價方式修飾酵素活性，此多為可逆性的調控。勿把異位脢與上述操縱子的調控方式混為一談，兩者都可被基質活化，但前者是修飾酵素本身，而後者是影響基因的表現。


 b.
共價修飾： 



以磷酸化或蛋白質水解的方式，來增強或降低酵素活性。 多為cascade (梯瀑) 式的連鎖代謝反應，cascade連鎖反應會放大 (amplify) 某條代謝路徑的活性。除了正向的以生合成增加酵素量之外，蛋白質的降解也是一項重要的調控方式，並以蛋白脢或ubiquitin配合proteasome進行降解，以除去此酵素。


7.2.3
激素調控： 



細胞與細胞之間如何傳遞信息？ 這是一個極有趣而且重要的問題。


 a.
賀爾蒙 (如insulin) 傳遞長程生理指令，經由血液傳送並與目標細胞接觸，結合到細胞膜上的接受器 (receptor)，可引發一系列的信息傳導反應，把『啟動』的指令傳入細胞內，藉著蛋白質激脢或磷酸脢等，活化某些關鍵酵素，開始進行該細胞所預設的功能 (如分解肝糖)，以應身體所需。 


 b.
細胞激素 則多在免疫細胞之間傳遞短程的信息，可刺激局部的細胞增生；也是利用信息傳導路徑，來啟動細胞內的各種生理功能。


7.2.4
細胞空間的效用： 



利用酵素或基質在空間上的隔離或聚集，是一有效控制方法。


 a.
胞器隔離： 真核細胞內有許多 隔間 (compartmentation)，形成其胞器的隔離空間；在胞器內可聚集較濃的特定酵素及基質，以便有效進行催化反應，或避免有害的副作用。 例如葡萄糖中心代謝途徑中，檸檬酸循環及氧化磷酸化反應是在粒線體中進行的。


 b.
酵素複合體： 幾個連續反應的酵素，可組合在一起成為複合體；則某酵素的生成物，可馬上被下一個酵素用為反應物，降低擴散碰撞所需時間。 例如葡萄糖中心代謝途徑中的pyruvate dehydrogenase (催化pyruvate → acetyl CoA) 是由三種酵素組成的複合體。


 c.
膜上酵素群： 一群連續反應的酵素，也可以一起附在細胞膜上，除了可加速反應速率外，其作用也可能與細胞膜有關。 例如 葡萄糖中心代謝途徑中，氧化磷酸化反應酵素群是附在粒線體的內層膜上，並利用膜內外的質子濃度差異來產生ATP。

7.3
研究酵素及代謝的材料： 



酵素材料的來源或取得，依其不同目的可有數個層次。


 a.
通常我們必需純化出 均質酵素 (homogeneous enzyme)，以針對某一特定酵素進行研究，因此蛋白質純化技術在生化研究上極為重要，請複習這些純化及檢定方法。 


 b.
但複雜的生化反應，並非單一的純質酵素所能達成，因此可分離出某種特定細胞，或者將細胞打破所得到的 溶胞液 (cell-free lysate)，以作為研究酵素或代謝反應的材料。 動物細胞大多可以建立 細胞培養株，某些植物也可以 癒創組織 (callus) 培養細胞。 若研究需要利用特定的 胞器 (organelle)，則可由細胞的溶胞液經 超高速離心法 取得。


 c.
有時需要以整個生物體 (whole organism)，或其部份器官 (organ) 來進行實驗，以便觀察巨觀的反應。 反應可能相當複雜，因此以放射線物質或用專一性抗體來追蹤是較清楚的方法。


 d.
不論何種層次的研究，都要注意目標酵素是在那一個 生長時期，或是那一種 器官 內表現的。 例如：抽取檸檬酸循環的某些酵素，可以先分離出粒線體來。


 e.
生物化學研究大多是以分離純化的酵素來進行研究，要小心求證所獲得的結果，是否確實為自然的生理現象，而非僅是試管中的假象。 一切觀察均得回歸整體性的細胞生理，否則難有重大意義。


· 有關酵素純化與分析方法，在生物化學實驗課程中，應該已有部分的基本操作；若要有更詳盡的技術引導，請參考研究所課程的『酵素化學實驗』。


8
酵素在生物技術上的應用： 



酵素在現代生物技術的研究或應用上，是一個非常重要的範疇。雖然基因群殖等分子生物的研究蓬勃，但基因表現的產物仍是蛋白質或酵素；另外，在基因操作所應用到的核酸剪接工具，幾乎全部是酵素。 以下列舉部份目前生物技術研究常見的一些應用，以及最近的重要發展。


8.1
酵素免疫分析法 (ELISA)： 



目前最大的生物技術產業之一。抗體可用來偵測其專一性抗原，而將抗體連接以酵素，可做為追蹤或定量的標幟； 通常把免疫試劑之一的抗體固定在 固定相 (solid phase)，以利沖洗分離，稱為ELISA (enzyme-linked immunosorbent assay)。 其應用的方式很多，下面是稱為 三明治法 的反應方式，是最直接的方法，可用來偵測樣本中的抗原量；其中抗原 (★) 為待檢樣品，須為多價抗原。


　 
                ★


　    -抗體1 (兔)...[抗原]...抗體2 (羊)...[二次抗體 (豬抗羊)-酵素]


　 




8.2
固定化酵素及酵素電極：



酵素經固定後有許多好處。


 a.
用物理或化學方法把酵素固定到固相擔體上，比一般使用的溶態酵素有以下優點：


(1) 酵素 可回收 重複使用，較為經濟，而且不會污染樣本。


(2) 酵素的 穩定性 提高，可能較耐熱或極端的pH。


(3) 固相與液相的 分離方便，使用上速度快而分離完全，有助於自動化。


(4) 許多酵素是附在細胞膜上，固定化酵素可 模擬 細胞內酵素的實際環境。


 b.
利用上述酵素的固定化，把酵素固定在半透性薄膜上，連接到電極，偵測反應進行的結果 (例如pH的改變)，可作為酵素反應的自動化偵測工具。


8.3
蛋白質工程及人造酵素： 



以基因重組或其它方法，可以大量生產某種酵素，也能改變酵素的催化特性。


a. 分子群殖molecular cloning： 



cDNA包含完整的蛋白質轉譯訊息，若把某蛋白的cDNA插在表現載体中 (如某質體)，則宿主可能表現此段轉殖基因，而生合成此蛋白質。若在此DNA接上另一種已知的酵素基因 (如luciferase或GUS)，則表現出來的蛋白質是二者的連結體，稱為 融合蛋白質 (fusion protein)；而此酵素的活性可做為追蹤之用，稱為reporter。


b. 蛋白質工程： 



若能改變酵素活性區的胺基酸，則可能改變酵素的活性，或是其專一性。 通常先研究並預測改變其活性區某胺基酸後，可能引起的變化；再以 人工定點突變 (site-directed mutagenesis) 改變某核苷酸，然後以分子群殖操作表現該突變蛋白質。


c. 人造酵素： 



酵素的活性區通常包含數個極性胺基酸，若在人造的分子骨架上，模仿活性區的幾何位置，接上這些胺基酸，則可能得到具有催化作用的人造分子。


d.
Abzyme (催化性抗體)： 



若能得知酵素催化反應過程中，其基質轉換為產物的 過渡狀態 物質，以此物質或其類似物作為抗原進行免疫，則所得到的抗體，可能具有催化能力。 但其催化效率，遠不及自然酵素，通常只有千分之一的效果。 最主要原因在於酵素的催化區是一凹陷口袋，可隔離外界干擾，提供最佳環境穩定過渡狀態；而abzyme的結合區較淺，無法十分有效地隔離並穩定過渡狀態 (Nature 1996, 383: 23-24)。


8.4
Proteome蛋白質體：



分子生物學革新了整個生物學的觀念，也將會改變生物化學中酵素的研究方法。


8.4.1
Genome project基因體計畫： 



二十一世紀的大事之一，是人類將可解讀出自身染色體內所有DNA的序列，此一大計畫即為 人類基因體計畫 (Human Genome Project)，由發現DNA雙螺旋的J.D. Watson主導。其他一些重要動植物或微生物，目前有很多也已解讀完成，例如水稻、小鼠、果蠅、線蟲等。


8.4.2
Proteomics蛋白質體學：


 a.
一旦解出某種生物的染色體DNA序列，接著有許多工作可以進行，其中最有趣的是可以馬上把這些序列翻成將表現出來的蛋白質，如此我們就可以得知某生物細胞內可能含有的全體蛋白質，稱之為 蛋白質體 (proteome)。


 b.
這種研究方式，與傳統的生物化學或生理學有相當不同，要靠龐大的資料庫，與演算能力強大的電腦軟體，是 生物資訊學 (bioinformatics) 的主要特點。

 c.
生物細胞內的蛋白質體，有一大部份是酵素，由細胞所含有的酵素種類，即可導出該細胞可能有的代謝途徑；由這些代謝途徑，就可推測該細胞是如何運作。如此研究整體細胞的代謝路徑，可以叫做 代謝體學 (metabolomics)；若加上基因體、蛋白質體的觀念，與其分子層次工具，一起來看整體生物，甚至多個生物體之間的關係，則衍生出一個新的學門 系統生物學 (systems biology)。

問題集  (以下題目都沒有標準答案，許多甚至會引起很大的爭議，這樣就達到問題集之目的了)

 1.
Hemoglobin並非酵素，但為何也會有部份裂解雙氧水H2O2的作用？


 2.
為何RNA可能具有催化的能力？


 3.
Carboxypeptidase A分子的活性區需要一個Zn離子，請問此金屬離子有何作用？


 4.
寫出下列各輔脢所能轉移的基團： 
ATP, Coenzyme A, NADPH, Thiamine


 5.
釀酒的時候，為何要把酒甕封起來？


 6.
Glyceraldeyhyde-3-P dehydrogenase含有兩個domains，請說明它們各有何種作用？


 7.
有些酵素經過磷酸化後反而失去活性，請問其機制或原因何在？


 8.
酵素活性區的構形與下列三者何者較能互補？ 請說明為何？


 


基質  生成物  過渡狀態


 9.
請寫出Michaelis-Menten公式，並說明其意義。


10.
說明為何k3就是turnover number？


11.
檢討一個酵素的催化活性，採用kcat/km有何好處？


12.
寫出下列各種酵素抑制劑的作用機制：



a) Penicillin  b) Sarin  c) Sulfa drug  d) Heavy metal


13.
為何chymotrypsinogen分子要先經過裂解後，才會變成活性型？


14.
Chymotrypsin如何穩定所催化基質的中間過渡狀態？


15.
Chymotrypsin的His57對其催化機制有何貢獻？


16.
已知DPF (diisopropyl phosphofluoridate) 是Ser protease的專一性抑制劑，請問如何證明DPF是攻擊酵素的活性區？


17.
大部份的proteases似乎都有相類似的水解機制，請說明此一核心機制。


18.
許多proteases的抑制劑本身都是蛋白質，請問為何這種蛋白質抑制劑不會被protease所水解，反而能夠抑制之？


19.
請任舉四種細胞生理上的現象，都是因於蛋白質裂解所造成的結果？



例如： Enkephalin腦啡分子的生成


20.
如何以 非共價鍵 方式來調節肝醣磷解脢的活性？


21.
請問為何 異位脢 (allosteric enzyme) 的動力學作圖可得到一條S型曲線？ 並說明此S型曲線有何意義。


22.
許多生理反應都以 梯瀑式cascade方式進行，請問會產生何種重大的效應？


23.
為何維持正確的酸鹼度pH，對某些酵素的活性非常重要？ 有無酵素不受pH影響？


24.
請寫出四種以上的蛋白質性質差異，可利用來作為蛋白質純化的依據。



例如： 分子量的大小不同 


25.
抗體與其抗原極類似酵素及基質，有很強的專一性，但並無酵素的催化作用；而catalytic antibody (或abzyme) 為特別設計所產生的抗體，可使抗體具有催化的性質。 有一反應如︰A＋B → A-B，而你要設計並生產能催化此反應的抗體 (A與B均為小分子)。



 a)

你將以何種分子為抗原？ 詳細說明原因。 (hint: 為何酵素具有催化能力？) 


 b)

在進行免疫時，應當注意那些事項？ 


26.
請判斷並說明下列各題的真偽：


 1)
酵素都是由蛋白質所構成的。

 2)
金屬離子在酵素分子中，只有幫助維持構形，不直接參與催化反應。

 3)
Vmax大，表示此酵素與基質的親和力越大。

 4)
酵素分子中的胺基酸，可直接參與催化反應的，都是一些極性不太強的胺基酸。

 5)
Km的單位是 濃度/時間。

 6)
抑制劑 (inhibitor) 與 負效應物 (negative effector) 都可影響酵素活性，其差別在於後者一定是細胞的代謝產物，前者不然。

 7)
分析酵素活性時，基質濃度不能太高 (差不多是Km的程度即可)，以免干擾反應。

 8)
k3 = kcat = turnover number


 9)
Km可看成 [ES] 的生成速率常數。

10)
Ser proteases都有由Asp-His-Ser組成的triad，可產生一具高反應性的 -O- 基。

11)
一般酵素的活性區與專一性辨認區都不在同一位置，以便增加專一性。

12)
兩個蛋白質間的專一性結合，其構形的互補是重要條件之一，乃因於凡得瓦爾鍵。

13)
酵素的活性區多為一凹陷口袋，是因為要隔離掉影響催化反應的干擾因子。

14)
酵素的抑制劑對人類都有害，在環境或醫藥使用上應完全避免之。

15)
與磷酸化一樣，AMP對肝糖磷解脢的調控，也是改變該酵素的分子構形。

16)
蛋白質激脢 (protein kinase) 的催化反應本身都是可逆的，因此蛋白質的磷酸化可以其逆反應來去除之。

17)
酵素只能增加其催化反應的反應速率。

18)
多元體酵素的存在是為了調控作用。

19)
只要所含的二十種基本胺基酸基團，蛋白質就可以充份發揮酵素的催化機制。

20)
酵素催化反應進行的過程中，酵素與基質或產物之間，都不能有共價鍵生成，這才能稱為催化。

21)
所有具有完整功能的酵素都是由一條完整胺基酸長鏈所構成的。

22)
若某酵素的動力學試驗得到一S型曲線，表示此酵素為多元體的四級構造。

23)
很多生物都含有血紅蛋白 (hemoglobin)，其胺基酸序列同質性很高，因此其構形相似，都保有相同的運氧功能。

24)
水溶性蛋白質的疏水性胺基酸大都在分子的裡面，故酵素分子內部不可以有親水性胺基酸，以防止分子變性。 


25)
剛轉譯出來的完整chymotrypsin，其催化活性很低，是因為無法穩定過渡狀態。

26)
蛋白脢催化過程中，所形成過渡狀態有過多正電荷，要用氧原子上的電子中和之。

27)

尿素 (urea) 可導致酵素變性的原因是破壞  螺旋的氫鍵。

28)
基因的開關可以控制其蛋白質產物的表現，因此一但某基因被大量轉錄成mRNA 後，即可預測下游蛋白質將會大增。 


29)
以下配對都是因為專一性吸引力所造成： 抗原-抗體、荷爾蒙-受體、酵素-輔脢。

30)
RNA可以形成分子構形，而DNA則無；這是因為DNA為雙股螺旋所致。

31)
RNA可以形成分子構形，而DNA則無；是因為RNA可形成 非Watson-Crick配對。

32)
為何酵素的反應速率要看k3？ (vo = k3 [ES]) 是因為k1太大、而k2太小。

33)
Steady state理論是說，酵素在一定時間內會達到一平衡穩定的反應速率。

34)
青黴素是一種serine protease的抑制劑。

35)
磺胺藥是細菌代謝途徑的可逆型競爭性抑制劑，因此只能抑菌不能殺菌。

36)
電泳及離子交換法都是利用蛋白質分子極性的不同來進行分離純化的。

37)
葡萄糖要經磷酸化後才進入糖解代謝途，是因為要防止葡萄糖分子跑掉，因為磷酸化後的分子不易通過細胞膜。

38)
以誘生抗體所製備得的abzyme，可催化所指定的反應，其效率更高於傳統酵素。

39)
同一domain可重複出現在不同酵素分子上，這是在基因層次已安排好的。

40)
Carboxypeptidase A是一種外切脢，可切除蛋白質C-端的非極性胺基酸，它可以與 -COOH結合來辨識是否為C-端。

27.
是非選擇題 (答案寫在□內，是→○、非→×)


 1)
酵素催化反應具有那些特性？


□ 可降低反應的活化能  □ 可以改變反應的平衡方向  □ 反應前後酵素化性沒有改變  □ 其催化速率是可以被改變的

 2)
RNA為何會有特定構形？


□ RNA為單股長鏈分子  □ RNA有Watson-Crick pairing  □ RNA有非W-C的pairing  □ 氫鍵是主要貢獻力量  □ RNA分子中有核糖的2'-OH


 3)
以下分子何者為酵素？


□ Insulin  □ Trypsin  □ Fibrin  □ Hemoglobin  □ Calmodulin


 4)
有額外反應性基團的胺基酸：


□ Val  □ His  □ Glu  □ Pro

 5) NADH分子中含有那些構造？


□ 去氧核糖  □ 磷酸  □ Adenine  □ Hydride  □ Nicotinamide 


 6)
輔脢的作用或性質為：


□ 穩定酵素構形  □ 參與反應基團的轉移  □ 很多含有去氧核糖核苷部份

  □ 可提供一強力反應基團

 7)
有關Km的敘述何者為真？


□ Km的單位是mM/sec  □ Km = k2÷(k1 + k3)  □ Km越大表示對基質結合力強  

□ Km隨著酵素的濃度變化而變  □ Km與ES的生成無關

 8)
有關kcat的敘述何者為真？


□ kcat的單位是sec -1  □ kcat就是k3  □ kcat隨著酵素的濃度變化而變  □ kcat與ES的生成無關

 9)
可構成兩個分子間的專一性吸引力的力量有那些：


□ 氫鍵  □ 疏水鍵  □ 雙硫鍵  □ 凡得瓦爾力  □ 離子鍵  □ 分子間構形互補

10)
何者為Ser protease家族？

 
□ Subtilisin  □ 凝血因子VIII  □ Acetylcholinesterase  □ Elastase  □ Thrombin


11)
何者為酵素的不可逆抑制劑？

 
□ Penicillin  □ PCMB  □ DFP  □ EDTA  □ 磺胺藥  □ cAMP 


12)
改變下列那個胺基酸後會影響chymotrypsin的活性：


□ Asp102  □ His57  □ Ser14  □ Ile16  □ C-terminal


13)
有關立体專一性何者為真？

 
□ 碳原子的sp3軌道是主因  □ 自然界中多使用L-胺基酸  □ 單糖分子並無立体異構物  □ 酵素可分辨基質立体異構物

14)
有關肝糖磷解脢的調節方式：


□ 可經磷酸化使酵素活性上升  □ cAMP是 (+) 異位調節因子  □ ATP是其競爭性抑制劑  □ 磷酸化會使其構形改變

15)
有關異位脢的作用方式：

 
□ 可能受其上游代謝物所抑制  □ 其動力學行為呈一S型曲線  □ 其effector的作用區即活性區  □ 異位脢不一定要有四級構造


28.
酵素動力學可以下式開始： E + S → ES → E + P，請以公式或文字，說明由此式所衍生出來的四個基本觀察。

29.
胜肽鏈上可被trypsin專一性水解的胺基酸有哪兩種？

30.
請舉出六種以上可以使酵素失去活性的方法。

31.
請寫出蛋白質上可被磷酸化的胺基酸種類，及其被磷酸化位置。

32.
右圖為某酵素的雙倒數動力學作圖，請依指示回答問題：

 a)
請標示橫座標及縱座標及其單位。


 b)
標明圖中a及b點各為何？


 c)
若有一競爭性抑制劑X，請在圖中畫出可能的抑制情形。

33.
依下列性質，請各至少出一種方法可以純化酵素：

 a)
依分子大小不同 _____________________


 b)
依分子電荷不同 _____________________


 c)
依分子極性不同 _____________________


34.
請簡單解釋以下名詞： Abzyme, Metabolomics, Ribozyme, Proteasome, Specific activity


35.
異位脢是否一定要具有四級構造？ 請詳細說明。


36.
為何輔脢多屬維生素？


37.
以人工定點突變可以改變酵素的重要胺基酸，進而改變酵素的催會特性，但是通常改變出來的新酵素，活性都較原來的酵素差，請問為何如此？ 若果真如此，則此種定點突變修改酵素的方法，有何實際用途？


38.
生物細胞中，許多生理功能有『放大amplification』的作用，例如信息傳導中的關鍵酵素 (cyclase, kinase)，請再舉出數例。


39.
同上題，但並非屬生物細胞，而是人為的實驗方法中，有哪些是具有放大功能的？


40.
單醣分子可以說是一種 多醇醛，在一條碳鏈上連接以醇基，並在一端接有一醛基 (如葡萄糖)。在生物細胞內，以此種分子作為能量的貯存與攜帶；而地球把更多的能量藏在如汽油等的飽和碳氫化合物內 (如己烷)。 事實上後者含有更高的能量，是較好的能量貯藏分子。 請問細胞為何使用糖類分子，而非飽和碳氫化合物？ 請以單醣的分子構造與特徵，說明其原因。
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圖1 酵素動力學公式的推演及其應用



酵素漫畫造型取自Gonick, L. & Wheelis, M. The Cartoon Guide to Genetics.







圖2 各種酵素抑制反應的機制及其動力學行為







圖3  Carboxypeptidase A的催化機制







圖4  Ser蛋白脢催化區上由三個胺基酸所構成的電荷接力







圖5 兩分子間構形互補







圖6 碳原子四面體







圖7 不對稱碳鍵結排列的差異







圖8 酵素活性的調節控制方式 (上面的數字代表各說明章節)







圖9異位脢的動力學表現 







圖10  ELISA三明治法







酵素印象：反應速率、專一性、可調節、蛋白質
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