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| Fﬁ%ﬁfﬁﬁﬁ—fﬂ f{]ﬁﬂﬁjﬂ [=H] (competitive inhibition) I #557% » {if ﬁf—’ﬁ% ?

(A) Vinax ™[ > Ky [ (B) Vimax ™[ > Ky |
(C) Vimax &> Ky ™[ (D) Vinax 77 > Ky ]

.~ HERR GRS RSYTS © Gly-Met-Lys-Met-Phe-Glu-Ser-Cys > %ﬁL I FII*EJé&‘;*][4 T Jﬁg{;ﬁlfx&‘?
(A) 0 (B) 1 €) 2 (D) 3

. A J;{ S A% nFE&E pm‘PF[ﬂfjg:

(A) [']¥f (endoplasmic reticulum ) (B) #+ %@F&?E{‘ ( mitochondrion )
(C) W?{%?ﬁ (ribosome ) (D) ﬁ,‘ B ﬁiﬁ’ﬁ% ( Golgi apparatus )

AL 2 (pentose phosphate pathway ) Fr&: & py NADPH » fi* M [ Y[ 7
FeBhs s 2

(A) "[EFL L (glyoxylate cycle) (B) Tk
©) qpq@p&_ﬁ F",’?"/ (D) @%E& 8L (citric acid cycle )
- RN LA e 1B SRR 0 R
(A) JERR S (B) @i (C) At wr] (D) Mot E Y

) Efff*’ﬂﬁ%} ATPIH 17]35? » SR T PR/ 2
(A) Kﬂﬁ’ﬂ* P T (hexokinase ) 3F If':
(B) [RLEBHE BT (phosphofructokinase ) iﬁ‘l‘ﬁi
(C) [R:EfETS (aldolase ) iﬁ[‘gf:
(D) FlT [P ™ (pyruvate kinase ) i 1%

-+ ’Ef}‘iﬁﬁ%&ﬁ; -5 [ R T TRIBRE IV A B PEAS | S P > | 2 & S CTHRET A
(acetyl-CoA ) ?

(A) 0 (B) 1 ©) 2 (D) 3
- NIRRT R (R SR DRI 1 2

(A) 57 (amylase ) (B) #2577 (rennin )

(C) NHETE (pectinase ) (D) iﬁ%lf@ (lysozyme )
T H AL 2

(A) E’ﬁﬁﬁ’ﬁ ( glycolipid ) (B) &[0 (cholesterol )

(C) = F&ELEN (triacylglycerol ) (D) ﬁiﬁﬁﬁ ( phospholipid )

?J%EH“?\‘:EEE' (myoglobin) V&5 » {7 ¥ i 2

(A) FA',?J:'"EL@T ( heme group ) (B) 7 'iﬁfllﬁﬁﬁ;%

©) FA'["EJ*‘\E?;'/ B ¥y (D) 7 S EE A (histidine )
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EJlf " RIS Curic acid) VSR> fr H 04 ?

(A) BV HLPR P £ %P (B) skt e [
(C) f' &t ['“"?*};F‘:[[P%lpﬁ ( xanthine ) (D) T JF I 1EAE =k (urea)

(I R AT S A A PR R GRS P
(A) N [LS F0% (malate dehydrogenase )

(B) FLPFPLT% (aconitase)

©) a -HFEL 5~ R 205 (q -ketoglutarate dehydrogenase )

(D) ??El@? 0% (succinate dehydrogenase )

- ﬁ?ﬁ"ﬁrﬁ 80 {l P FLPEL » FIIF=grp 1T EL N = J/ﬁi“ﬁ‘ (A F] e ?

(A) 40 (B) 80 (C) 120 (D) 240
[A]

P2 Henderson-Hasselbalch A4=" (pH = pKa + log (HA]

(A) pH = [RAEEEHILY (Ka) 2

(B) pH = HIGHRE [A] X

(C) pH = pKa H » il HHRRHL = I A1

(D) M H IS I+ H RS B pH

) o I A 2

IR (A i R R 8 7
(A) Ef ﬁﬁ& (oxaloacetate ) ~ ~[If] ¥ ¥ (aspartate )
(B) FHEE - [ [iFE

(C) &l Eﬁf‘& . «}Eﬁﬂi@z ( fumarate )

(D) T°|fil% ~ %% (glutamate )

WP [ A PIV AN 3 EPm
(A) B Eup HOH,C _O._CH,OH

(B) P HKH 0H7|OH
(C) FIp

OH H
(D) ikl (xylulose)
F I—F“,’JLI _l—ﬂ JEKJEL pdEl'szi—’F'j [ (genetically modified organism, GMO ) ZF 5@ ELE| [H2V
(R 2 =
(A) AHA R (B) [#If 1% (C) FrEenb o) (D) AfaEEsy 5

FHE(ER[F RS 2-BHE 1% (2-phosphoglycerate ) JEVE LR GHIA A" | Tif&
( phosphoenolpyruvate ) &3k 1 ¢

(A) %%[H% (enolase )

(B) P

(© T

(D) BHLTHI%E TS (phosphoglycerate kinase )
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IR (C1L0) A2 B-4 [~k 2 ™ ik
(A) 4 [l <Pl A= 1 T [Fl]7% A (propionyl-CoA )
(B) 1 {lit ™o [lidf|fe A= 3 {fal] il P A

(C) 2 i T A ~ 2 W] |FFT A% 1 i CO;

(D) 6 flit 4| A= 1 fl# CO,

I A RS 0% (pyruvate dehydrogenase ) [IUf# [~ (=] ?
(A) [ B BHAES (thiamine pyrophosphate )

(B) ’F’FEI' % (lipoic acid )

(C) % P72 (biotin)

(D) NAD"

- I;[afJ‘ﬁ“xE'Es'l,%’xElﬁﬁJpJg{?T %[5 T PIET A O T B O PIRTC o F PSRRI
ABEFE B PIET B o 2T C o ok LSRR E i A S (7 2

(A) [ X (B) [E* Y (C) P27 A (D) P47 B
F IR oAt - {7 H T ?

(A) TR T OES

(C) (&[]t (D) #03 PUs ot (=]

TS [ O ALY g VBT I KL 1R
TRl P SR 1 2

(A) R ISR 2 A T 1

(B) ZH IR LIS = 5] r’*ﬁﬁ?gﬁ@ [~10- I ;:Erqwqa{
(C) Ml EL 2 0> gy 11~ 111

(D) Ay 5L 2 S| 1 T

P17 Cpepsin) i Al PR 04 2
(A) # FHHR (B) & AR

(C) F 2~ HlioT ARG (D) || ATP 1 Gty
I R T 2

(A) LGS (amylopectin ) (B) ¥-= (heparin)

(C) 27 ®¥ (chitin) (D) #&aEZ% (cellulose)

P Calbinism ) [958 2 RLPSAF 0T (PR 2

(A) ﬁﬁﬁ’bf@ (lipase ) (B) DNA 7# F’—\[ Ty ( DNA ligase )
(C) [ &% (tyrosinase ) (D) #4475 (aminotransferase )
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S Fﬁ[ [EH TP & PRRAYRIE (CO; fixation ) » f’F’[ 4 H& % (C4 pathway ) » }[‘—’J’ [ v r’ﬁ%i
( Calvin cycle ) %TE,I :
(A) §&ppy NADH (B) i %[~ NADH (C) §i& PP ATP (D) ik Zpy ATP

17/UIHTF‘3E%'W4E‘H75¢IU“'*‘“&Jﬁup SRS 9
hr&fluﬁg w‘ipﬁ? Fi (HDL) ﬁi%ﬁj (B) “rffzfllfi}mqﬁgfl (LDL) Fﬁi%ﬁj

(C) LDL [ i =t i (D) VA £ B 5 300 mg/ dL
A ?Umtm ({8 L o PR i A PUE ol S35 2 H

(A) T IhPHEHRERE & (B) WL RE i

(C) Fhife(=] (D) F s (=]

YN FETERR T pH 7.0 3£ zﬁrﬂwf VP (=) Fogn 2

(A) Arg-Asp-Glu-Thr (B) Glu-Glu-Lys-Asp

(C) Gly-Asp-Glu-Asp (D) Ala-Lys-Arg-Glu

I AL B 2 AT 7
(A) [fil- W[V g~ s

(B) £I6k F%‘éﬁ (allosteric control )

©) [Fllﬁé[iﬂ]ﬁfﬂ ( feedback inhibition )

(D) [ p Ji[[ 124} (covalent modification )

£ PH{EH] (gluconeogenesis ) fEd JEI;’[F,@ T i Jﬂﬁﬁ{%@@@ﬁ'[ Eﬁf‘&ﬁlLJ@%ﬂ’?E}%" :

(A) F [~ (B) (=~ E

(C) % ([~RFU~E (D) tGHEANHFE s
FIIRPAFI 'ﬁﬁ’ﬁ%‘“ﬁ?f'@ 1 *FA' E PR R ?

(A) ~ff ¥ [l1# (asparagine ) (B) EI[ 13#T% (isoleucine )
(C) K% (ornithine ) (D) JfH % (proline )
NFFETE LT A ’?‘y Uik (precursor) T £L 3 -t5H%F[ 3% (3-phosphoglycerate ) ?
(A) & (serlne) (B) "% (alanine)

(C) 4 PAFTE (cysteine ) (D) T4 L (glycine)

E'{ B NGNS NI TG SUSRR ST i 1 E s

(A) H Fl Hagii= (epmephrlne) (B) ##iEr=k (glucagon)
(C) Hif3k (insulin) (D) M3k (cytokine )
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= SRR A (stearyl-CoA) 2 3 (™ » [i'h 4 %Dl ATP 2

(1 NADH = 2.5 ATP » 1 FADH,= 1.5 ATP)

(A) 94 (B) 108 (C) 122 (D) 136
|1l DNA HILY #5 » ffF H 2L 7

(A) F 7= (B) (&5 — 3 HpES

(C) 7 DNA i (175 (D) o Sty ] HTREL L ROk

AR ARk AU L PP e = "FT%:?U“ = f“‘ﬁ%&ﬁlf@fﬂﬁiﬂ ?

(A) ATP fl’?&ﬁg ( ATP synthase )

(B) NADH-CoQ [~ #&F1f (NADH-CoQ oxidoreductase )
(©) 5TZ§EIEIZZ-C0Q &[RRI (succinate-CoQ oxidoreductase )
(D) AfMe e 3 50"y (cytochrome oxidase )

%Eﬁf%ﬁiﬁ ( phenylketonuria ) 7 5PHei 7 2 " J LS [* T (phenylalanine hydrolase ) [f|
AFEE NP s ?

(A) ZT''H#[% (phenylalanine) — [iiff# [ (tyrosine)

(B) %[ L — <& (tryptophan)

(C) R — Z[ Wk

(D) Fieiipe — « lﬂ? 3

ORI (glyoxylate cycle) 1> "SI A SRR Tk 4

(A) FETPHFLETS A (succinyl-CoA) (B) Pk

(C) ##ifl & (D) FEAI&

NP RLPRE ) T B ?

(A) 1T (B) [ V% (valine)  (C) fjH[& (D) A

R - B L R ST B 8 LY A (T 2

(A) TEY AR EIRE S PR SRR (B) AR G RS S TR
(C) T T T pl s 2 i (00| b b E R (D) Z3F7 AR Py e 3f

s Z—]”fﬁ’%ﬁﬂﬂ;{r TE] jJ—/ﬁT r (55" Bl S VBV T BEE?

(A) SDS-SKJ" | TR Frts (B) X-A et

(©) smﬁ”g%’f (D) B T Bt
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ﬁrﬁ IJ#E'&& P A T L E?
(A) Tt »REE‘EL’?’T? a
(B) @Fﬁ’fﬁ Uﬂ?ﬁiﬁ'm |F| y
(C) SHRIIFEL |~ [hEHT A (malonyl-CoA )
(D) f'k & ATP

qglﬁjirti I,ﬂf'ﬂ % .

(A) 1k (B) i} 1V (©) Tk (D) [+
IS
(A) C16:0 (B) C18:0 (C) C18:1 (D) C18:2

Pk PR (PE SR s S R
(A) ﬁ%&%[&f@ (argininosuccinase )

(B) B PR ELF kLT (ornithine transcarbamoylase )
(C) %% %1% (glutamate dehydrogenase )

(D) ffj ¥ (arginase)

fﬁﬁ%&??ﬁ' (vector) ?

(A) FH 491 DNA S ™ (2 1.0 DNA 53
(B) 9t DNA i F&

(C) Eiatl iz DNA 57+

(D) [ % & EiAY DNA V4=

DNA FISLY 2f W1 » F B (R A B3 JP 2

() T B T

(©) ’—:r:://][?@iﬁ%ﬁ?["ﬁit (D) & oy g

SRR R e 2
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