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менее, не означает, что мы во всех деталях понимаем все аспекты его работы. Одним из таких белых пятен является механизм катион-зависимой активации тромбина. В отличие от большинства представителей семейства химотрипсиновых протеаз, активность тромбина зависит от присутствия ионов натрия — Na+ . Причем появление
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