Hiperkróm effektus: a kettős szálú DNS 260 nm-en kb 40%-kal kisebb mint egy ugyanazokat a nukleotidokat szabad formában tartalmazó oldaté. 
Az ok: a bázisok elektron rendszerének kölcsönhatása a kettős láncban. Ha megbomlik a dupla hélix az OD nő. Hő hatására denaturáció/melting. 

Olvadási hőmérséklet: Tm, a természetes DNS-re 85-95oC . 

A G:C tartalom függvénye, 1% növekedés GC tartalomban; kb 0,4 oC emelkedés a Tm-ben. Oligonukleotidok olvadási hőmérsékletének számítása: GC bázispár 4 oC, AT bázispár 2 oC.  

Linking number: L, a csavarulatok száma amivel a duplex két szála keresztezi egymást, (Leegyszerűsítve a tekeredés és csavarodás együttese)

T: a kettős hélix szerkezet sajátossága, az egyik szál csavarodása a másik körött, a duplex összes fordulatainak összege. Ha relaxáltan egy síkban fekszik a DNS megkapjuk a bp számát a csavarulatonkénti bázispárok számával osztva.W: a duplex tengelyének a csavarodása a térben, 

Topológiai izomerek: DNS molekulák amelyek csak a linking numberben különböznek.

Topoizomerázok: enzimek amelyek képesek megváltoztatni az L-t. I. tipusúak: egy szálon hoznak létre törést-újraegyesítést, II tipusúak: mindkét szálon törés-újraegyesítés. 

Nukleinsavak elválasztása, méret meghatározás: EM, elektroforézis agaróz és poliakrilamid gélen, A molekulasúly logaritmusa az elmozdulás függvényében
Hydrofobicitás: a számolás alapja az aminosavak oldhatósága különböző oldószerekben, teoretikus energia számítások, stb. Fehérjékre rendszerint 20-20 aminosavakból álló ablakokkal számolják.
Polimeráz láncreakció:

Két (ismert) rövid szekvencia részlet közötti nukleotid szekvencia specifikus megsokszorozása egy komplex mintában in vitro reakcióban Kellékek:Templát – indító oligonukleotid pár (primerek) – hőstabil DNS polimeráz (Taq) – dNTP Thermocycler: denaturació (94oC – hibridizáció (50-65 oC)- szintézis (72 oC) – 30 - 40 ciklusban

Attenuáció: a transzkripció transzlációval összakapcsolt szabályozása 

Leader szekvencia az operon átírt részének elején. A leader szekvencia egy rövid peptidet kódol, benne az adott operon által kódolt enzimek résztvételével szintetizált, és az operon szabályozásában szerepet játszó aminosav kodonokkal

rho faktor az átít RNS specifikus szekvenciáihoz (rut helyek) kapcsolódik és onnan haladva, ATP-t hidrolizálva kihúzza a nascens RNS-t a transzkripciós komplexből 

N-fehérje anti-terminációs faktor
Az N fehérje az nut részek átírása után kapcsolódik az átírt RNS-hez, további fehérje faktorok kapcsolódásával kötődik a transzkripciós komplexhez és érzéketlenné teszi azt a rho terminációs hatására

Proofreading és javító mechanizmusok

Primáz: (promoszóma) RNS indító szintézis Kb 10 nukleotid RNS Prokariotákban:primáz (RNS polimeráz) Eukariotákban: polimeráz α
Helikáz – a dupla helix felnyitása

SSB: egyeszálú DNS-t kötő fehérje A felnyitott DNS hélix egyesszáló formában tartása a bázisok hozzáférhető helyzetben

Processzivitás: a polimeráz folyamatosan DNS szintetizáló képessége – „csúszó kapocs”  fehérje

Telomeráz: RNSt tartalmazó reverz transzkriptáz. Telomer replikáció GGGTTA ismétlődések

photobleaching módszerrel: Membrán komponensek laterális diffuziójának kimutatása és mérése
(-hélix: 3,6 aminosavmaradék/fordulat, a hélix sugara 2,3 Å, a menetemelkedés 5,44 Å  fordulatonként, 1,5 Å aminosavanként. H-híd az n-ik CO és n+4. NH között. Változó hosszúság, 4-5-50 aminosav átlagosan 10, azaz három fordulat, Majdnem mindíg jobbra csavarodó gyakorlatilag balra csavarodó alfa hélix nem megengedett L aminosavakból, Az alfa-hélixben minden H-híd egy irányba mutat, ezért az eredő dipol momentum egy részleges pozitív töltést eredményez a hélix N-terminális végén és részleges negatív töltést a C-terminális végen. Prolin egy hajlást eredményez a hélixben. 
“Helical wheel” vagy spirál plot: A membránt átívelő régiók rendszerint hidrofób oldalláncokat tartalmazó hélixek. Szinte kizárólag alfa-hélix szerkezetűek a keratinok.

(-lemez: Ellentétben az (-hélixekkel, a (-lemez részeket kölönböző, nem folyamatos részek alkotják. Rendszerint 5-10 aminosav maradékból álló részek majdnem teljesen kinyújtott láncban. H-hidak az egyik rész NH és a másik CO csoportjai között és fordítva. Paralell vagy antiparalell attól függően, hogy a résztvevő beta láncok azonos vagy ellentétes irányultságúak. A paralellben a H-hidak egyenletesen, az antiparalellben közeli H-híd párok távolabbi H-híd párokkal váltakoznak. Pl: selyem fő fehérjéje.  
Loop (hurok) régiók és törések/fordulatok: Ezek kapcsolják össze a szabályos szerkezetű részeket. Rendszerint a felszínen, a CO és NH csoportok gyakran a vízzel formálnak H kötéseket. Rendszerint poláros, hidrofil oldalláncokban gazdagok.
helix-loop-helix: pl. DNS kötő és Ca-kötő fehérjékben (calmodulin)  a 12 aminosavnyi loop régió köti a Ca-ot.
hajtű vagy beta-beta szerkezet:(hairpin ( motif) Két antiparalell lánc összekapcsolódva egy 2-5 aminosavmaradékból álló hurokkal (pl marha tripszin inhibítorban). Nem kapcsolható hozzá specifikus funkció. 
Görög kulcs motif: Négy vagy öt szomszédos antiparalell beta lánc pl. a Staphylococcus nucleázban. 
beta-alfa-beta motif: Két paralell béta lánc összekapcsolva egy alfa-helixel, közöttük egy-egy loop. Pl szubtilizinben. 
béta-hordó: pl a triózfoszfát izomerázban

Coiled-coil szerkezet: Az alfa-hélixet alkotó fehérjében minden 4. vagy 7. pozícióban hibrofób aminosav helyezkedik el. Két egymás mellett elhelyezkedő hélix esetében a hidrofób oldalláncok egymással hidrofób-hidrofób kölcsönhatásba lépnek és a két hélix egymásba tekeredő hélixet (coiled coil) alkot.  
Enhancer: olyan cisz hatású szabályozó elem amely nagy távolságból, orientációjától függetlenül  képes az iniciáció gyakoriságát növelni

Riporterek: beta-galaktozidáz, kloramfenikol acetil transzferáze (CAT), luciferáz, zöld fluoreszcens fehérje (GFP)

Helix-turn-helix: a leggyakrabban előforduló prokariota DNS kötő fehérje szerkezeti rész (motívum)

Homeodomain: szegmentációt szabályozó faktor
Histone-code: a hiszton N-terminális végek módosítási mintázata (típus és helyzet) jelzésként szolgál a transzkripció szabályozásban résztvevő fehérjék számára 

DNS fragmentumok elválasztása és méretük meghatározása: gélelektroforézis ( töltéssel rendelkező molekulák elmozdulása elektromos térben a molekulák méretével összemérhető nagyságú lyukakat tartalmazó mátrixban) agaróz (poliszacharid) és poliakrilamid mátrix – felbontóképesség 1 nukleotid. Az elmozdulás a méret (Md, bp) logaritmusával arányos

DNS restrikciós/hasítási/fizikai térkép: a restrikciós hasítási helyek egymáshoz viszonyított helyzete (a fragmentumok sorrendje)  

Rekombináns DNS molekula: Vektor (hordozó) és inszert (beépített rész) in vitro összekapcsolva
Vektorok: plazmid, bakteriofág, vírus, mesterséges kromoszóma- összekapcsolható az inszerttel, sejtbe bejuttatható és ott fennmarad (öröklödik), szelektálható (felismerhető) a vektort tartalmazó sejt, az üres vektort és a rekombináns molekulát tartalmazó sejtek elkülöníthrtők
Filter(southern) hibridizációs módszerek: 

Egy tetszőleges nukleinsav szekvencia jelenléte egy komplex mintában jelzett próbával kimutatható. A denaturált nukleinsav keveréket nitrocellulóz membránhoz kapcsoljuk (target),A keresett szekvenciát radiaktív, vagy immunológiailag detektálható, vagy fluoreszkáló jelzéssel jelöljük. Hibridizálunk. Eltávolítjuk a nem hidridizált próbát.Detektáljuk a jelet.
G-aktin: globuláris monomer. Két globuláris lebeny közöttük egy ATPáz zseb A zseb alja pántként megengedi a két lebeny elmozdulását ATPvagy ADP kötött állapot.
F-aktin: helikálisan elrendezett globuláris monomerek lánca (a látható mikrofilament  F-aktin a kapcsolódó fehérjékkel). A hélixben minden alegység azonos irányban, kapcsolódva négy további alegységgel. A filamentum egyik végén az ATP kötőhely nyitott az oldat felé, a másik végen kontaktusban a szomszédos aktin alegységgel 
protofilamentumok: fej-farok elrendeződésben kapcsolódó heterodimerek  mikrotubuláris rendszereben

Kinezinek: nehéz (124 000) és könnyû láncok (64 000) dimerjeiből felépülő tetramerek. Három domén: egy pár nagy globuláris fej rész, egy coiled-coil alfa-helix nyél rész , egy pár kisebb globuláris farok. Fej rész mikrotubulust és ATP-t köt: erőt-generáló motor aktivitást. farok rész kötődik a transzportált vezikulum membránhoz.
Dyneinek: a - vég irányába elmozduló motor fehérjék. Retrograde transzportban és endocitótikus vezikulumok transzportjában vesznek részt. Rendkívül nagy (MW ( 1 000 000) fehérjékből álló szupercsalád. Citoszolikus és axonémális (flagellár) dyneinek. Ezekre is jellemző a fej, nyél és farok domének. 

Axonális transzport: a sejttestben szintetizálódó protein és membrán komponensek transzportja mikrotubulusok mentén az axonvégzôdésbe és anyagtranszport vissza a sejttestbe.

Anterograge transzport: a testbôl az axonvégekbe, retrograge transzport: a szinapszistól vissza (lebontásra szánt anyag). 

Intermedier Filamentumok:Elnevezés az átmérő alapján: 10 nm Az eukariotákban általában, de nincs gombákban és alacsonyabbrendűekben gazdag az epidermális sejtekben és az axonokban behálózzák a citoplazmát, eloszlásuk a mikrotubulusokhoz hasonló 
Funkciójuk: szerkezeti: megerősíteni és szövetekké formálni a sejteket. Erősítést biztosítani a plazma membránon, más sejtek és az extracelluláris mátrix kapcsolódási pontjainál Nem játszanak szerepet mozgásban. Nem kötnek nukleotidokat.
Az IF-ok szerkezete: Eltérő alegységek, de hasonló szerveződés (-helikális pálcika szerű alegységekből kötélszerű szerkezetek monomer: központi (-helikális rész és globuláris C- és N-terminális részek dimerek: az (-helikális részek kölcsönhatásával (coiled-coil) tetramerek: dimerek laterálisan kölcsönhatva.
poli(A) farok képződés: Minden mRNS kivéve hisztonok – stabilitás. AAUAAA szignál 10-35 nukleotidra a poli(A) farok előtt és GU-gazdag szignál downstream
Episzoma: Idegen fehérje baktériumban történő termelésére kifejlesztett expressziós vektor
