RS ST P EREE T AT L

- CERM(E M FH2A) (KA FRFFE)
(EECER SEEE 3 C NS
(A) D-oform (B) D-Bform (C) L-aform (D) L-B form
e Mf& (histidine ) =% (-NH2) ~ 42 (R-group) ¥ 2 7k (-COOH) #pKa &
W59~ 6402 0 E g rRA LAY pH 5.0 IR ¢ PF o SRR ? K N4 R A 5
ERTRES D
(A) F=-Brg/m (B) - BE3THm (C)ﬂ%f{ (D) - BETH
3. TR BT R KR FAS
(A) /ﬁg"/}%] 17 (gel filtration chromatography)
(B) &% % & (isoelectric focusing )
(C) M & %47 (affinity chromatography )
(D) p 2% % & (native gel electrophoresis )
4. T H7R- B & 30 B ho L% (o-helix) FHY A ?

(A) 3 =t (proline) (B) ¥ zueft (methionine)
(C) ¥ m=pe (tryptOphan) (D) ‘es=ft (histidine)
5. % polypeptide & 7 — B £ 80 i ¥k iz A2 o-helixo 3B 2t o-helix 2 £ & 5 @ ?

(A) 9.0 nm (B) 10.0nm (C) 11.0nm (D) 12.0nm
6. TG MR Fv 2 gt 0 P P LA D
(A) " v achain éh% - B (turn) 7 7 = BYeApa A
(B) " m &9 Jfﬁi% "W 77 Glu-X-Y £4F IR AE S
(C) "Rk 3v oachain ¥ %= 4] (left-handed ) % %%_
(D) %k dv 7 3 HrRv=pk, f55 "%=pk (4-hydroxyproline )
7. FHFR- 3 0Tk K Aut e A ligand B E 1S 0 €514 E AL gre A A
e | Bf?r:m%rsa 42
(A) reversible binding (B) cooperatively interaction
(C) induced fit (D) allosteric modulation
8. § i iz 3¢ £ 2,3-bisphosphoglycerate (BPG)% & {5 » § H R ‘o dv 03 & a4
TR T APR- iR 9

i

(A) reversible binding (B) cooperatively interaction

(C) induced fit (D) allosteric modulation
9. TFR- A A eI RFPE A ER I FREE A 2

(A) sickle-cll anemia (B ) hemophilia (C) hemolytic anemia (D) leukemia
10.7* 7] @ ¥ {#ﬁiﬁﬂa" BN T me 28 a3tz ?

(A) antlgen binding site (B) epitope (C) hapten (D) antigen-binding fragment
1T 270 fa 30 FF R ET A MLE LS 55 ?

(A) myoglobin (B) hemoglobin (C) immunoglobulin (D) myosin
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IZTJI?K—félE‘Q*/E%‘%‘ﬂ IL%;‘%'E' F’%ﬁﬂ}n;ﬁ‘ Brenfp s 18 Rz ?

(A) antigen-antibody interaction  (B) muscle contraction

(C) allosteric modulation (D) enzyme-substrate interaction
135 % ¥ & %= X 4 » §=9 B jpcfs (protein kinase) E /B>t T 7|78 - 4F ?
(A) transferase (B) ligase (C) oxidoreductase (D) isomerase

145 - faps R enie® FREF - €W > T8~ BEEE A 95Civg iEr ?
(A) chymotryspin  (B) Taq DNA polymerase (C) pepsin (D) hexokinase
15.% - fapg 5 enie® 305 — BE g HpH & > T AP0 BEEFE i SHpH Eh 1?7
(A) chymotryspin  (B) Taq DNA polymerase (C) pepsin (D) hexokinase
16. % fi% % 5| # (T B (double-reciprocal plot) ® » &2 1/Vogh3t— 8L > § 3T 5|78

- faprd] ?
(A) mixed inhibition (B) uncompetitive inhibtion
(C) noncompetitive inhibition (D) competitive inhibition

17- BEEFE AL G A BING o 9 T ?
(A) apoenzyme (B) holoenzyme (C) cofactor (D) coenzyme
18 &fkd 4 Y > Frx FRAAIE S THF > KmE 7 7P F#Eipk ?
(A) [Slmax  (B) 12Vimax  (C) Keaw (D) Vo
19.0 7 o 5 BEPE?
(A) 4 @8 (B)®E  (C) E# (D) ¥y
20,00 T 3 PEAF et 0¥ R 1 FE 9
(A) ~ Eopok a8 (B) L84 5 pmicpm
(C) s idian (D) B Fi- AR
N =3 5% 28 it 3¢ (N-link glycoprotein) 1 A — &4t % o e fe 7
(A) Aspartic acid (Asp ) (B) Asparagine (Asn)
(C) Methionine (Met) (D) Serine (Ser)
22.01 fFJ‘P"’ﬁ%}ﬁ i M2
(A) 439 Fﬁ’fm:ﬁ"ﬁ'(foldmg) (B) B 1 ¥ faerkfz

T.‘Il

(C) A& LA (D) 11+ %%
23.127F B 23k %5 (Glycolipid) e it o ¥ 4 3% 2
(A) Edpstg pEik gy (B) # s iit £
(C) 7 #& & lwre s enihin (D) L &% a3y s &4
24,72 7F i@ ﬂ,zﬁr T FE?
(A) s Epfeh (B) * 7 $ 10%30 5 25 3o

(C) & Al ABOfih & pEenfasis B (D) ¥ 3 & Fi%AMILG ¥ 7 PEsR
25.7 7| e H 24 = % 3 fh(nucleotide) 2. 2k & ~ 7
(A) &4 (B) Bif?  (C) »@# (D) I m#
26.7 7 i K 2L+ DNA 2 dg #k ©
(A) s (B) sgsoim (C) i (D) Aokisic
27~ +7—- £ B 3] DNA 2 d& 2 B #3 3,000 & A ~ 2,250 i C - ¢ & DNA #& % B ?
(A) 450 (B) 475 (C) 500 (D) 525



28A~B~C-Dure fimp > # DNA i’gﬁ'\ ¥4 (adenine) 4 %] ik 60 ~ 50 ~ 40 ~ 30% > ¥R -
f8.o 7 DNATm & & ~ ?
(A) A (B)B (C)C (D) D
294 A imve 2 A & REBCP ?
(A) 23% (B)22% (C) 44 (D) 46 B
30.7 7] 7 46 DNA #7) & T 5% % # 53 18 o e ?
(A) ®2;  (B) 4812, (C) &7, (D) - thix
315k 1970 # i g = eHE 2 DNA(recombinant DNA)#iﬁtr"f i & * & & pr(ligase) 0 ¥
b2 Bl BE?
(A) DNA polymerase % & fi# (B) reverse transcriptase & 457
(C) restriction endonuclease *T4|p} “»fix (D) proteinase v fi#
32. 4 F1:% 7 (gene cloning) e ¥ #-5 f DNA &2 € 2 > L #4113 ~ %% Fwmwe > P
8 2 (A) ®WFEDNA  (B) =+~ %#FH (C) »fEDNA (D) m} @t
33./&* PCR(polymerase chain reaction)~ &% 3 DNA » T 3 e 7» TR
(A) 2B % DNA (B) 513 (primer)g-& (C) & é»DNA (D) 4 2 ATP
34.%f »* DNA replication T 7] i@ Jﬁ" LY T4
(A) semiconservative (B) 3°—5’ direction
(C) semidiscontinuous (D) synthesized by DNA polymerase
35.5m%z i& {7 DNA replication % & ™ ™ ®fifE % ?
(A) helicase (B) primase (C) ligase (D) ™+ ¢ &
36. ¢ BN kA E P LR TR AP
(A) irsg kgl (B) AFEgm  (C) 25 (D) &aHkd 2
3784 Fqiktmie @ pE A R0t G4 ST AR H 7
(A) cholesterol  (B) triacylglycerol ~ (C) phospholipid (D) wax
38.7 7| iw & %5 " &_arachidonic acid hj72 £ > &y (E# *“}L‘ﬁi:ﬁrf_%\« v 5l4e B g I8 0F
Foded e F N AR R REAE?
(A) sphingolipid (B) steroid (C) eicosanoid (D) polyketide
39. 4z o 3 fmPE B b 1% S §-v glycophorin 0 72 ¢k % 3 (extracellular domain)§ 3F § & b
72 O-link * Vil H b VAR RBE G F T AP AR ?
(A) AlaorLeu (B) AsnorLys (C) AsporGlu (D) Seror Thr
40.50% 7 JEd T 7] P BB B0 B H BB 7 A6 el 22 38 4 (facilitated diffusion) ?
(A) glucose transporter  (B) Na'-glucose symporter
(C) Na'-K" ATPase (D) aquaporin
41.%+ ’”jl',% BH L EF0 F & E T Gprotein Hijlﬁ“ﬁﬁi% it fi# (adenylyl cyclase)#: ¥
AE T s g T A fEre p 2 =X 2 A (second messenger)k B i < F ?
(A)DAG (B)IP; (C)cAMP (D) Ca™
42,7 7 i@ Jﬁ" A - fAmre Wb endbF £ F(adhesion receptor) > ALE (U 1 T & e F i
& RwmEfE?
(A) insulin receptor (B) integrin

(C) beta-adrenergic receptor (D) acetylcholine receptor
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43.7 7w F & & = glycogen PF A & chfk ?
(A) Glucose-1-phosphate  (B) Glucose-6-phosphate

(C) UDP-Glucose (D) AMP-Glucose
44.7 7| Ll B mre en Y N2 1 B P RE AR D
(A) Muscle tissue (B) Hepatic tissue

(C) Brown adipose tissue (D) Cardiac tissue
A5. T 7| B R K BPEA & ATP?
(A) Synthases (B) Synthetase (C) Ligases (D) Kinase
46.Ureacycle 3#f& 4 1 » 3 urea PF € i 4= 5 > o 5 1@ s BEEER 2
(A)1 (B)2 (C)3 (D)4
47.7F 7l B HE I At ?

(A) Urea cycle (B) Glyoxylate cycle

(C) Gluconeogenesis (D) Oxidative phosphorylation
48.75 ¥h s e B -oxidation 1 & BT AP A B Y EF ?

(A) Cytosol (B) Golgi

(C) Endoplasmic reticulum (D) Mitochondrion
49.- e p 75 HEERNA £ 80> AP H2Z 52

(A ) Transcriptome (B) Proteosome (C) Ribosome (D) Metabolome
50.B %> % % §% 5] RNA sl » T 5 4cid e % 2 FE 9

(A) #ri&mRNA £ 5 polyA tail

(B) #7457 mRNA & 552 3 Cap B

(C) #7# 4 mRNA 7 ¢ £ & {7 splicing

(D) § F #4- RNA fi¥ % % reverse transcriptase
51.7% 78 & % 4% > v8— 1% £_stop codon ?

(A) AUG (B) UAA (C) CGG (D) AUA
52.FF4RA & 0 - B R B Frde F o Eier Q

(A) Tetracycline (B) Puromycin (C) Chloramphenicol (D) Ampicillin
53.F A S s iR _g_'fr'DNA &9

(A) RNA polymerase (B) Repressor (C) Inducer (D) Activator
54.7 7| Fv PR PET A foDNA A G R M %2

(A) Hehx turn- hehx (B) pB-Barrel (C) B-a-Bloop (D) B-turn
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