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Kedves Olvasóink!

Alig telt el egy esztendő, amióta tele lendülettel, 
bizalommal, tenni akarással nekirugaszkodtunk 
folyóiratunk megfiatalításának. Nehéz szívvel 
bocsátom útjára a megújult ÉVIK 60. évfolyam 
negyedik, év végi számát, hiszen most, Advent 
kegyelemmel teli időszakában eggyel keveseb-
ben lettünk. Szerkesztőbizottságunk örökös, 
tiszteletbeli elnöke, Prof. Dr. Farkas József 

akadémikus már nincs közöttünk.  Év végi számunkban Őróla emlé-
kezünk meg lapunk kezdő hasábjain. Őróla, aki életének gyertyáját 
az élelmiszertudomány, a mikrobiológia, a kollegalitás, a barátság 
és a szeretet oltárán égette nagy kitartással és igaz hittel. Lelkese-
dése, támogatása, szerény mosolya hiányozni fog. Köszönet neki 
mindenért, munkájáért, életéért! Kívánjuk, hogy a kegyelmes Isten 
ölelje magához lelkét az öröklétben! Mi, akik idelent maradtunk, em-
lékét, szellemi hagyatékát szeretettel megőrizzük.

Szakmai anyagunkat Farkas József Professzor Úr cikkével kezdjük. 
Szerzőtársával, Farkas Csillával az előrejelző mikrobiológia gyakor-
lati tudományáról értekezik. Írása jól illeszkedik az ÉVIK előző szá-
maiban közölt áttekintő dolgozataihoz.  

Vezető anyagunk is a mikrobiológia tudományához kapcsolódik. 
Ahogyan az egyes laboratóriumi elemzési technológiák fejlődnek, 
olyan ütemben alakulnak át a hagyományos mikrobiológiai vizs-
gálati módszerek is műszeres analitikai eljárásokká. A határvonal 
a modern mikrobiológia és kémiai analízis között így elmosódni 
látszik.  Ez az oka annak, hogy a kor színvonalán dolgozó mikro-
biológusnak alapos, nagyműszeres analitikai ismeretekkel is kell 
rendelkeznie. Lovász Csaba kéziratában a MALDI-TOF-MS (Matrix 
Assisted Laser Desorption Ionization – Time Of Fligh – Mass Spe-
ctrometry) technika mikrobiológiai alkalmazási lehetőségei közül 
ismerteti a mikroorganizmusok jelenlétének műszeres megerősíté-
sére alkalmazható egyik módszert. A MALDI-TOF-MS rendszerrel 
végzett vizsgálat során a baktériumtenyészetekből vett mintákból 
felvett fehérje-tömegspektrum (ujjlenyomat) fizikai megjelenése 
kísértetiesen hasonlít a fehérjék méretkizárásos kromatográfiával 
(SEC) készíthető kromatogram szerkezetére.  Év végi számunkkal 
zárjuk Csóka-Tolnay-Szabó szerzőhármas mézes tetralógiájának 
közlését. Kéziratuk negyedik részében a hársméz színének és hid-
roximetilfurfurol-tartalmának összefüggéseiről, diasztázaktivitás 
méréséről, a mézben megfigyelhető enzimműködés körülményeiről 
olvashatnak. Az ÉVIK előző, őszi számának tartalmához következő 
cikkünk is kapcsolódik. Szabó P. Balázs, Véha Antal, Gyimes Ernő 
a Szegedi Egyetem Mérnöki Karán a búza szemkeménységének 
méréséről számolnak be. A búzamag szemkeménysége alapvetően 
befolyásolja a belőle őrölt liszt minőségét és annak sütőipari értékét. 
Dolgozatukban egy dinamikus és egy statikus módszert mutatnak 
be, amelynek eredményeit össze is hasonlítják.  A NÉBIH Élelmi-
szerbiztonsági Kockázatértékelési Igazgatóságtól Frecskáné és 
munkatársai az egyik leggyakrabban használt mesterséges édesítő 
szer élelmiszerbiztonsági megítéléséről értekeznek. Munkájukban 
ismertetik az Európai Élelmiszerbiztonsági Hivatal (EFSA) hivatalos 
álláspontját és az aszpartám példáján kitűnő módszereket mutat-
nak be az élelmiszerfogyasztó lakosságot érő kitettség probabilisz-
tikus elven megvalósítható becslésére. 

Jogi rovatunkban Kovács Sárkány Hajnalka és Kovács Vilmos a 
Szerbiában érvényes, fűszerpaprika-előállítás és -forgalmazás sza-
bályait, valamint egy ottani, a fűszerpaprikával kapcsolatos felmé-
rés eredményeit osztják meg olvasóinkkal. Ugyancsak a jogi rovat-
ban közöljük Martin Andrea írásának második részét, amelyben az 
élelmiszerekkel rendeltetésszerűen érintkező anyagokra vonatkozó, 
jogszabályi kötelezettségekből adódó beszállítói auditok végrehajtá-
sához ad hasznos útmutatót. Szabványosítási rovatunk szerkesztő-
je Kurucz Csilla és munkatársa, Csík Gabriella a Magyar Szabvány- 
ügyi Testület képviseletében ismét összeállították a negyedévben 
megjelent új, az élelmiszerekkel, s azok vizsgálatával kapcsolatos 
szabványok ismertetőjét. Kiadványunkat néhány, a határainkon in-
neni és azon túli eseményekről szóló híradással zárjuk.

Minden kedves olvasónknak kegyelemteljes Ádventet, áldott Kará-
csonyt, boldog és sikeres Újesztendőt kívánok:

Dr. Szigeti Tamás János
	 főszerkesztő
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Dear Readers,
It was not quite a year ago that we set out to rejuvenate our 
journal, full of energy, hope and a willingness to work. It is with 
a heavy heart that I launch the fourth, year-end issue of Volume 
60 of the renewed Journal of Food Investigations, while at the 
time of Advent, full of grace, we are one fewer. The eternal, 
honorary chairman of our editorial board, academician Prof. 
Dr. József Farkas  is no longer with us. He is remembered on 
the pages of our year-end issue. He who burnt the candle of 
his life on the altar of food science, microbiology, collegiality, 
friendship and love with great perseverance and true faith. His 
enthusiasm, support and humble smile will be missed. We 
thank him for everything, his work, his life! May the merciful God 
embrace his soul in eternity! Those of us who remained down 
here, will cherish his memory and his intellectual legacy.

Our professional content starts with the artice of Professor 
József Farkas. Together with his co-author, Csilla Farkas, they 
discuss the practical art of predictive microbiology. His paper 
fits well into the line of review papers published in our previous 
issues.
Our lead material is connected to the science of microbiology 
as well. As certain laboratory analytical techniques develop, 
traditional microbiological analytical methods are transformed 
into instrumental analytical procedures at the same rate. Thus, 
the boundary between modern microbiology and chemical 
analysis seems to be getting blurred. A microbiologist working 
at today’s standard level has to possess thorough knowledge 
of instrumental analysis as well. In the manuscript of Csaba 
Lovász, of the application possibilities of the MALDI-TOF-MS 
(Matrix Assisted Laser Desorption Ionization  - Time Of Fligh 
- Mass Spectrometry) technique in microbiology, one of the 
methods applicable for the instrumental confirmation of the 
presence of microorganisms is described. Physical appearance 
of the protein mass spectra (fingerprints) of samples taken from 
bacterial cultures, recorded during the analysis performed by the 
MALDI-TOF-MS system, is eerily similar to the chromatograms 
that can be obtained by size exclusion chromatography (SEC) 
of proteins.
Our year-end issue concludes the publication of the tetralogy 
of the Csóka-Tolnay-Szabó author trio on honey. In the fourth 
part of their manuscript, you can read about the correlation of 
the color of linden honey and its hydroxymethylfurfural content, 
the measurement of diastase activity and conditions of enzyme 
action observed in honey. Our next article is also connected to 
the content of the previous, fall issue of ÉVIK. Grain hardness 
measurements of wheat are reported by Balász P. Szabó, 
Antal Véha and Ernő Gyimes of the Faculty of Engineering of 
the University of Szeged. The quality of the flour ground and 
its baking value are fundamentally influenced by the grain 
hardness of wheat kernel. In their paper, a dynamic and a static 
method are presented, the results of which are compared as 
well.
Perception of one of the most frequently used artificial 
sweeteners, in terms of food safety, is discussed by Frecskáné 
and her co-workers of the National Food Chain Safety Office 
Directorate of Risk Assessment of Food Safety. Their work 
presents the position of the European Food Safety Authority 
(EFSA) and, citing the example of aspartame, describes 
excellent methods for the estimation of exposure of the food-
consuming population to this substance, using a probabilistic 
principle.
In our legal column, regulations for paprika production and 
distribution in Serbia, and results of a Serbian survey related 
to paprika are shared with the readers by Hajnalka Kovács 
Sárkány Hajnalka and Vilmos Kovács. Also in our legal column, 
the second part of the paper of Andrea Martin is presented, 
which provides useful information for performing supplier 
audits stemming from legal obligations regarding food contact 
materials. A fresh guide, presenting those standards, related 
to foods and their analysis, that were published in the fourth 
quarter, was compiled by the editor of our standardization 
column, Csilla Kurucz, and her collague, Gabriella Csík, 
representing the Hungarian Standards Institution. The journal is 
concluded with reports of several events that took place within 
and beyond our borders.
I hope that all our readers had a beautiful Advent and a merry 
Christmas. Please allow me to wish all of you a happy and 
successful new year:

Dr. Tamás János Szigeti
	 Editor in chief
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2. Bevezetés, történeti előzmények

Az előrejelző mikrobiológiai modellezés csupán a XX. 
század utolsó évtizedeire vált az élelmiszer-mikro-
biológia új rész-diszciplinájává, noha a semlegeshez 
közelálló pH-jú élelmiszerek biztonságos hőkeze-
léses konzerválási technológiájának a méretezése 
matematikai modell segítségével, a Clostridium bo-
tulinum spórák logaritmikus hőpusztulási törvény-
szerűségének a felismerése révén már a XX. század 
húszas éveiben lehetővé vált [1], [2], [3]. A mikro-
bapopulációk szaporodásának hasonló modellezése 
azonban több évtizedet váratott magára, mert a bak-
tériumszaporodás „prediktív mikrobiológiája” csak a 
század nyolcvanas éveiben indult meg, amikor a szá-
mítástechnika és az információs technológia fejlődé-
sének, illetve a megfelelő szoftverek kidolgozásának 
köszönhetően megteremtődtek ehhez a feltételek.

Dr. Vas Károly, a magyar élelmiszer-mikrobiológia hu-
szadik századi legnagyobb személyisége a második 
világháború utáni oxfordi tanulmányútjáról hazatérve 
- feltehetően ott Cyrill Hinshelwood, a Nobel-díjas 
angol vegyész kémiai kinetikai munkájával [4] megis-
merkedve, és J. Monod szaporodás-kinetikai könyvét 

[5] ismerve - már a budapesti Konzerv-, Hús- és Hű-
tőipari Intézet osztályvezetőjeként írta meg „A mik-
robasejt szaporodását befolyásoló tényezők kinetikai 
tanulmányozása” című cikkét [6]. Az elsők között 
hívta fel a figyelmet arra, hogy azzal a feltételezéssel 
szemben, amely szerint a mikrobatenyészetek min-
den sejtje azonos rezisztenciájú, a pusztulási görbék 
alakjában az egyedi sejtek rezisztencia-megoszlása 
tükröződik [7]. Mindezért Vas Károlyt ezen és más 
munkái [8], [9], [10] alapján, vegyészmérnök létére 
a később egyre jobban kibontakozó prediktív mikro-
biológia hazai úttörőjének tekinthetjük.

A modern élelmiszer-mikrobiológia részeként a pre-
diktív mikrobiológiai kutatás elsőként az angolszász 
nyelvterületen működő kutatóhelyeken, Nagy-Britan-
niában [11], [12], valamint az Egyesült Államokban és 
Ausztráliában bontakozott ki. Dr. T. A. Roberts, a XX. 
század második felében Nagy-Britannia állami élel-
miszerkutatásának egyik vezető mikrobiológusa volt, 
és annak a Maurice Ingram professzornak a munka-
társa a langfordi ARC Meat Research Institute-ban, 
aki évtizedekkel korábban Vas Károlynak is oxfordi 
mentora volt (az Agricultural Research Council ösz-
töndíjával ezen emlékezés első szerzője a hatvanas 

1. Összefoglalás
 
Az élelmiszer-konzerválás közel száz évvel ezelőtti matematikai méretezésére történő 
rövid emlékezés után a cikk rövid áttekintést ad a prediktív bakteriológia nemzetközi 
fejlődéséről, kiemelve egy Angliában dolgozó magyar matematikus, Baranyi József 
szerepét és az előrejelző mikrobiológia harmadlagos modelljeit jelentő szoftver-
csomagokat.  A cikk kitér a penészgombák szaporodásának és a mikotoxinok 
képződésének a modellezésére is. Felhívja a figyelmet a prediktív modellezés 
használatán alapuló mikrobiológiai kockázatbecslésre és a témakör további kutatási 
tennivalóira.
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évek végén felejthetetlen fél évet tölthetett Ingram és 
Roberts mellett Langfordban). Később, már Dr. Ing-
ram és Dr. Vas Károly fájdalmasan korai halála után, 
a Thatcher kormányzat idején végrehajtott angliai 
intézet-összevonások során Terry Roberts a munka-
társaival együtt a Reading-i majd Norwich-i Institute 
of Food Research-be került át, és ott vált Nagy-Bri-
tannia prediktív mikrobiológiai kutatásának központi 
személyiségévé. Ezzel párhuzamosan véleményünk 
szerint Dr. Robert. L. Buchanan és munkatársai a 
USDA Eastern Regional Research Laboratory-ban, 
míg Ausztráliában, a Tasmániai Egyetemen Dr. T. 
A. McMeekin és munkatársai játszottak meghatáro-
zó szerepet a modern prediktív mikrobiológia meg-
teremtésében. Dr. Roberts-nek szerencsés döntése 
volt, hogy 1990-ben Dr. Baranyi József magyar mate-
matikust vette fel erre a témakörre a kutatócsoport-
jába, aki a kvantitatív mikrobiológiai kockázatbecslés 
eszköztára fejlesztésének és elterjesztésének egyik 
legismertebb személyisége lett.

3. A prediktív bakteriológia nemzetközi fejlődése

Az inaktivációs modellek terjedése mellett az ún. 
valószínűségi modellek, majd a mikrobapopulációk 
szaporodás-kinetikájának matematikai leírása napja-
inkra a kvantitatív mikrobiológiai kockázatbecslés és 
a kockázat-kezelés értékes szakmai hátterévé vált.

Az előrejelző szaporodási modellek lényegében két-
lépcsős kutatás-adatgyűjtés eredményei. Az „első 
lépésben” rögzített környezeti körülmények (állandó 
hőmérséklet, vízaktivitás, pH, stb.) között végzett 
kísérletek alapján állapítják meg a kérdéses mikro-
bapopuláció szaporodásának és túlélésének a ma-
tematikai leírását („elsődleges modell”). Az állandó 
körülmények között zajló baktériumszaporodásnak 
az inkubációs idő függvényében való elsődleges le-
írásánál rendszerint a „szigmoid” alakú szaporodási 
görbe adatsorához korábban az ún. logisztikus, vagy 
a „Gompertz” függvényt illesztették. Buchanan és 
munkatársai [13] szerint gyakran az egyszerű, há-
rom lineáris szakaszból álló illesztés is kielégítő ered-
ményt adhat.

A „második lépést” azok a vizsgálatok jelentik, ame-
lyekkel azt tanulmányozzák, hogy a környezeti té-
nyezők valamelyikének (hőmérséklet, pH, vízakti-
vitás, parciális oxigén tenzió, redox potenciál, CO2 
koncentráció) változtatása miként befolyásolja az 
elsődleges modell valamilyen paraméterét (például 
a lappangási szakasz hosszát, vagy a szaporodási 
sebességet). Ilyen kísérleti adatokhoz történő függ-
vényillesztés eredményezi a „másodlagos” modelle-
ket. A szaporodást lehetővé tevő minimális, optimális 
vagy maximális értékű környezeti tényezőket tekin-
tik a „kardinális modell” jellemzőinek (lásd pl. [14], 
[15]). A szemilogaritmikus ábrázolásban specifikus 
maximális szaporodási sebességnek (µmax) nevezik a 
szigmoid szaporodási görbe inflexiós pontjához tar-
tozó meredekségi értéket. A modellek megalkotása 
után azokat a modellezési kísérletektől független, de 

hasonló vizsgálatok eredményeivel összevetve „vali-
dálni” kell.

A szaporodási görbék ún. lappangási szakasza (lag 
értéke, λ) azonban nemcsak az adott szaporítási kí-
sérlet környezeti tényezőitől, hanem a kísérlet inoku-
lumaként beoltott baktériumpopuláció „előéletétől, 
előtörténetétől” is függ. Ezt a problémát az a felis-
merés segített megoldani, amely szerint a lag fázis 
hossza és a maximális specifikus szaporodási se-
besség szorzata a szaporítási kísérletekben állandó, 
h0 = µmaxλ mennyiség és azt fejezi ki, hogy az inoku-
lum mennyire alkalmas fiziológiai állapotú az adott 
kísérletben uralkodó környezetben való szaporodás-
ra. A lag fázis hossza ugyanis attól függ, hogy a sej-
teknek mennyi „munkát” kell végezniük a sejtosztó-
dás megindulásáig. A lag-fázis alapján és az időben 
változó környezet okozta hatás figyelembevételével 
végzett modellezést a „Baranyi Modell”-nek nevezett 
differenciálegyenlet [16], [17] tette matematikailag 
kezelhetővé, amelynek a leírását Baranyi Józsefnek 
egy, a Magyar Élelmiszerbiztonsági Hivatal (MÉBIH) 
továbbképzési tanfolyamán tartott előadása is [18] 
tartalmazza.

Szakirodalmi kísérletes információk alapján össze-
állított adatbázisok felhasználásával születtek meg 
azok a „felhasználóbarát” szoftvercsomagok, ame-
lyeket a prediktív mikrobiológia „harmadlagos mo-
delljeinek” tekinthetünk. Az angliai kutatások tették 
lehetővé a „Food Micromodel”, valamint a Growth 
Predictor” matematikai eszköztár létrehozását, míg 
Dr. Robert Buchanan és munkatársai tevékenységé-
nek az eredménye az amerikai, ún. „Pathogen Mo-
deling Program” lett. Ezeknek az egyesítésével jött 
létre a Baranyi József által kezdeményezett ComBa-
se nemzetközi adatbázis és szoftver csomag [19], 
amelyhez 2006-ban az ausztráliai adatbázis is csat-
lakozott [20]. Ez az összesített adatbázis sok ezer 
szakirodalmi vizsgálati adatsor és az azokra illesztett 
matematikai modellek gyűjteménye, elektronikusan 
hozzáférhető (www.combase.cc), és „saját” vizsgá-
lati eredményekkel végzett modellezést is lehetővé 
tesz. Hasonló adatbázist hoztak létre Sym’Previous 
néven franciaországi kutatók is ([21], www.sympre-
vious.net ). Speciálisan a tengeri élelmiszerek (tengeri 
halak, füstölt lazac, garnélarák stb.) romlását és mik-
robiológiai biztonságát modellező szoftver az SSSP 
(Seafood Spoilage and Safety Predictor, http://sssp.
dtuaqua.dk),amelyet dán kutatók hoztak létre. Az 
SSSP program előnye, hogy a Listeria monocytog-
enesre vonatkozó adatokon túlmenően tartalmaz-
za a termékek érzékszervi vizsgálat alapján megál-
lapított romlási modelljét (hőmérséklet – trópusi víz 
függvényében), a jellegzetes, halak romlását okozó 
baktériumok szaporodási modelljeit  - dinamikus hő-
mérsékleti körülmények között, adatrögzítőkkel mért 
hőmérséklet-idő alapján, valamint a kardinális típusú 
modelleket alkalmazó, a használók által megadott 
prediktív modelleket is [22].

Romlást okozó baktériumok szaporodási modelljeire 
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1. Summary

After a brief recalling of the mathematical scaling of food 
preservation of nearly one hundred years ago, the article 
gives a short overview of the international development of 
predictive bacteriology, highlighting the role of a Hungarian 
mathematician working in England, József Baranyi, and soft-
ware packages representing the tertiary models of predictive 
microbiology. Modeling of the propagation of molds and the 
formation of mycotoxins is also discussed in the paper. At-
tention is also drawn to microbiological risk assessment ba-
sed on the use of predictive modeling, and further research 
tasks of the topic.

2. Introduction, history

Predictive microbiological modeling had only become a new 
subdiscipline of food microbiology by the last decades of the 
20th century, although it was a mathematical model – the 
recognition of the logarithmic law of the thermal death of 
Clostridium botulinum spores in the 1920s – that made sca-
ling of the heat treatment preservation technology of close to 
neutral pH foods possible [1], [2], [3]. However, similar mo-
deling of the propagation of microbial populations had taken 
decades, because „predictive microbiology” of bacterial pro-
pagation only began in the 1980s when conditions for this 
were established by the development of computer science 
and information technology, and thanks to the development 
of the appropriate software.

The article titled „Kinetic study of the factors influencing the 
propagation of the microbial cell” was written by Dr. Károly 
Vas, the greatest personality of Hungarian food microbiology 
of the 20th century, after his return from his Oxford study tour 
after World War II – supposedly after getting acquainted there 
with the work of Cyrill Hinshelwood, the Nobel Prize-winning 
English chemist, on chemical kinetics [4] and the book of J. 
Monod on propagation kinetics [5] – as the department head 
of the Canned Food, Meat and Refrigeration Industrial Insti-
tute of Budapest [6]. He was among the first to call attention 
to the fact that, contrary to the assumption that all cells of a 
microbial culture are of the same resistance, the resistance 
distribution of the individual cells is reflected in the shapes of 
the mortality curves [7]. Therefore, based on this and other 
works of his [8], [9], [10], and even though he was a chemi-
cal engineer, Károly Vas can be regarded as the domestic 
pioneer of the later more and more fully evolving predictive 
microbiology.

Predictive microbiological research as part of modern food 
microbiology developed first at research establishment ope-
rating in English speaking countries such as Great Britain 
[11], [12], the United States and Australia. Dr. T. A. Roberts 
was one of the senior microbiologists of state food research 
in Great Britain in the second half of the 20th century, and 
also the colleague of the same Professor Maurice Ingram at 
the ARC Meat Research Institute in Langford, who had been 

the Oxford mentor of Károly Vas decades earlier (the first aut-
hor of this remembrance spent an unforgettable six months in 
Langford at the end of the 60s alongside Ingram and Roberts 
with the scholarship of the Agricultural Research Council). La-
ter, already after the painfully early demise of Dr. Ingram and 
Dr. Károly Vas, during the institute consolidations in England 
performed under the Thatcher government, Terry Roberts 
was transferred, together with his colleagues, to the Reading, 
and then Norwich Institute of Food Research, where he be-
came the central figure of predictive microbiological research 
in Great Britain. At the same time, in our opinion, it was Dr. 
Robert. L. Buchanan and his coworkers at the USDA Eastern 
Regional Research Laboratory, and Dr. T. A. McMeekin and 
his colleagues at the University of Tasmania in Australia, who 
played key roles in establishing modern predictive microbio-
logy. 

It was a fortunate decision of Dr. Roberts to admit the Hunga-
rian mathematician, Dr. József Baranyi into his research group 
for this topic in 1990, as the latter became one of the most 
well-known personalities of the development and spreading 
of the toolkit of quantitative microbiological risk assessment.

3. International development of predictive bacteriology

In addition to the spreading of the inactivation models, the 
so-called probability models, and then the mathematical 
description of the propagation kinetics of microbial popula-
tions have become the valuable professional background of 
quantitative microbiological risk assessment and risk mana-
gement by now.

Predictive propagation models are basically the result of a 
two-stage research and data collection. During the „first sta-
ge”, mathematical description of the propagation and sur-
vival of the microbial population in question is determined, 
based on experiments performed under set environmental 
conditions (constant temperature, water activity, pH etc.), 
which is called the „primary model”. Previously, the so-called 
logistic or Gompertz function was usually fitted to the „sig-
moidal” shape dataset of the propagation curve during the 
primary description of bacterial propagation under constant 
conditions as a function of the incubation time. According to 
Buchanan et al. [13], satisfactory results may often be obtai-
ned by the simple fitting of three linear segments.

The „second step” is meant by those analyses that are used 
to investigate how a certain parameter of the primary model 
(for example the length of the incubation period or growth 
rate) is influenced by a change in a certain environmental fa-
ctor (temperature, pH, water activity, partial oxygen tension, 
redox potential, CO2 concentration). „Secondary models” are 
the result of the fitting of a function to such experimental data. 
Minimum, optimum or maximum value environmental factors 
enabling propagation are considered characteristics of the 
„cardinal model” (see for example [14], [15]). In semi-loga-
rithmis representation, the slope value for the inflection point 
of the sigmoidal growth curve is called the maximum specific 
growth rate (µmax). After developing a model, it should be „vali-
dated” by comparing it to similar analyses independent of the 
modeling experiments.

However, the so-called incubation period (lag value, λ) of the 
growth curve depends not only on the environmental factors 
of the given propagation experiment, but also on the „history, 
or past record” of the bacterial population that is the subject 
of the inoculation of the experiment. Solving of this problem 
was aided by the recognition that the product of the length 
of the lag phase and the maximum specific growth rate, the 
quantity h0 = µmaxλ is constant, and it expresses how suitable 
the physiological state of the inoculum is for growth in the 
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épül a Campden and Chorleywood Food Research 
Association (CCFRA) élelmiszeripari kutatási szövet-
ség „FORECAST” szolgáltatása. A környezeti ténye-
zők kellő hasonlósága esetén ilyen modellekkel lehet 
segíteni az élelmiszerek eltarthatósági idejének az 
előre becslését. A FORECAST hasznosítása úgy tör-
ténhet, hogy a CCFRA-nál kell megrendelni a konkrét 
igény szerinti szoftver használat elvégzését (www.
campden.co.uk/services/predictive-microbiologi-
cal-models.pdf). 

Az idők folyamán a prediktív mikrobiológiai kutatá-
sok összegezésére több szakkönyvben (pl. [23], [24], 
[25], [26]), ill. folyóirat különszám formájában [27] is 
sor került. Baranyi József Magyarországon is tartott 
a fent említett MÉBIH továbbképzésen kívül a Köz-
ponti Élelmiszer-tudományi Kutatóintézetben és a 
BCE Élelmiszertudományi Doktori Iskolájában is sze-
mináriumokat. A téma részét képezi magyar szerzők 
könyvfejezeteinek [28], [29], valamint a Budapesti 
Corvinus Egyetem Élelmiszertudományi Kar „Élel-
miszerbiztonsági kockázatbecslés”.című tananyaga 
digitális tankönyvének [30] is.

4. Penészgombák szaporodásának és toxin-kép-
zésének modellezése

A baktériumsejtektől eltérő jellegű penészgomba 
propagulák szaporodásának modellezése empiriku-
san lényegében azonos megfontolásokkal lehetsé-
ges, mint a baktériumoké, amennyiben a penész-
gombák szaporításának a vizsgálata szilárd tápkö-
zeg felületére, „pontszerűen” ráoltott penészgomba 
propagulákból körkörösen képződő telepek átmérője 
növekedésének az időközönkénti megmérésével tör-
ténik. Ilyen modellezési törekvések gyakorlatilag egy 
időszakban kezdődtek meg a baktériumszaporodás 
prediktív modellezésével, amikor a Nagy-britanniai 
kutatócsoport az ausztráliai CSIRO (Commonwealth 
Scientific and Industrial Research Organisation) Di-
vision of Food Science and Technology kutatóival 
együttműködésben tanulmányozta egyes Aspergil-
lus fajok szaporodását a vízaktivitás függvényében 
[31]. A telepátmérő mért értékének az inkubációs idő 
függvényében való leírása formailag analóg a bakté-
riumok szaporodási görbéivel és a görbeillesztés a 
Baranyi modellel lehetségesnek bizonyult. A másod-

lagos modell meghatározásához a vízaktivitás értéke 
helyett annak bw = (1 – aw)1/2

  transzformált értékét és a 
telepátmérő növekedés maximális sebességének (g) 
értékét használhatjuk. Az aw/bw transzformáció a bak-
tériumok szaporodásának modellezésekor is hasznos 
lehet. Szisztematikus hasonló vizsgálatokkal gyűjthe-
tő adatokkal és azok hasonló modellezésével meg-
valósulhat a baktériumszaporodás modellezéséhez 
hasonlóan prediktív mikológiai adatbázis létrehozása 
is. A magyar paprikagazdaság szempontjából is ér-
dekesek a közelmúlt szakirodalmából azok a spanyol 
vizsgálatok, amelyek aflatoxinogén Aspergillus flavus 
izolátumok növekedését tanulmányozták porított 
Capsicum termések extraktjával készült tápagaron a 
hozzáférhető víztartalom függvényében [32], a Ros-
so-féle kardinális modellt használva. Penészgombák 
szaporodásának modellezésével kapcsolatos hazai 
vizsgálatok az elmúlt években ugyancsak folytak a 
Baranyi modell felhasználásával és részben Dr. Bara-
nyi szakmai irányításával [33], [34], [35], [36].

A klímaváltozás okozta kockázatnövekedésre tekin-
tettel [37] a toxinogén penészgombák szaporodá-
sának és mikotoxin képzésének előrejelzése kulcs-
fontosságú az ilyen veszélyeknek kitett termények és 
élelmiszerek fogyasztásával járó kockázatok keze-
lése szempontjából. Ilyen jellegű, úttörő vizsgálatok 
már a XX. század kilencvenes éveiben folytak [38], 
[39]. A mikotoxinok, mint másodlagos anyagcse-
re-termékek képződésének a modellezése azonban 
nehéz, tekintettel a sokféle toxin képződési mecha-
nizmusainak és képződési törvényszerűségeinek a 
még korlátozott ismeretanyagára. Ezért ilyen irányú 
törekvések szakirodalmában elsősorban a legfon-
tosabb mikotoxinok közül is az aflatoxinokat és az 
ochratoxinokat illetően jelentek meg már kutatási 
eredmények [40], [41].

5. Prediktív modellek használatán alapuló gyors 
és egyszerű kockázat-becslés

Az előbbiekben említett adatbankokon és szoftver 
gyűjteményeken kívül az elmúlt évtizedben számos 
olyan, az internetről szabadon letölthető szoftverek 
állnak rendelkezésre, amelyek segítségével a meg-
felelő kérdésekre online válaszolva élelmiszer-mik-
robiológiai kockázatok rangsorolását lehet elvégez-
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prevailing environment of the given experiment. This is so, 
because the length of the lag phase depends on how much 
„work” cells have to carry out before the beginning of cell divi-
sion. Modeling based on the lag phase and taking into consi-
deration the effect of changes of the environment in time was 
made mathematically manageable by the differential equa-
tion called the „Baranyi Model” [16], [17], the description of 
which also appeared in a lecture given by József Baranyi at 
a Hungarian Food Safety Office (MÉBIH) training course [18].

„User friendly” software packages, that can be considered 
the „tertiary models” of predictive microbiology, were born 
using databases compiled on the basis of literature experi-
mental information. Creation of the „Food Micromodel” and 
„Growth Predictor” mathematical toolkit was made possib-
le by UK research, while the so-called „Pathogen Modeling 
Program” was the result of the activity of Dr. Robert Buchan-
an and his coworkers in the US. These were merged to create 
the international database and software package ComBase 
[19], initiated by József Baranyi, which was joined by the 
Australian database in 2006 [20]. This integrated database, 
which is the collection of thousands of literature experimen-
tal data sets and the mathematical models fitted to them, is 
available electronically (www.combase.cc), and allows mo-
deling, using one’s „own” analytical results. A similar databa-
se called Sym’Previous was created by French researchers 
([21], www.symprevious.net). SSSP (Seafood Spoilage and 
Safety Predictor, http://sssp.dtuaqua.dk) is a software mo-
deling specifically the spoiling and microbiological safety of 
seafood (saltwater fish, smoked salmon, shrimp etc.), which 
was created by Danish researchers. The advantage of the 
SSSP program is that, in addition to data regarding Listeria 
monocytogenes, it contains the spoilage models of products 
determined by sensory tests (as a function of temperature 
– tropical water), growth models of typical bacteria causing 
the spoilage of fish, and predictive models provided by users, 
based on temperature-time measured by data recorders un-
der dynamic temperature conditions and also applying cardi-
nal type models [22].

The „FORECAST” service of the Campden and Chorleywood 
Food Research Association (CCFRA), a food industrial re-
search alliance, is based on propagation models of spoilage 
bacteria. Predicting the shelf life of foods can be aided by 
such models, in case of suitable similarity of environmen-
tal factors. FORECAST is utilized by ordering the use of the 
software from CCFRA, according to the specific need (www.
campden.co.uk/services/predictive-microbiological-models.
pdf).

Over time, predictive microbiological research has been sum-
marized in several reference books (e.g. [23], [24], [25], [26]), 
and also in special issues of journals [27]. Seminars were also 
held at the Central Food Science Research Institute and at 
the Doctoral School of the Faculty of Food Science of the 
Corvinus University of Budapest, in addition to the MÉBIH 
training mentioned above, by József Baranyi. The topic is 
also part of book chapters of Hungarian authors [28], [29], 
and also of the digital textbook of the curriculum of the Fa-
culty of Food Science of the Corvinus University of Budapest 
titled „Food safety risk assessment” [30].

4. Modeling the propagation and the toxin production of 
molds

Empirical modeling of the proliferation of mold propagules 
that are different in character than bacterial cells can be per-
formed by applying roughly the same considerations that are 
used in the case of bacteria, as long as the analysis of mold 
proliferation is performed by periodically measuring the inc-

rease in the diameter of the circular colonies forming from 
mold propagules inoculated onto the surface of a solid cultu-
re media in a „pointwise” fashion. Such modeling endeavors 
started pratically concurrently with the predictive modeling of 
bacterial growth, when the propagation of certain Aspergil-
lus species as a function of water activity was studied by a 
research group in Great Britain, in cooperation with researc-
hers of the Division of Food Science and Technology of the 
Australian CSIRO (Commonwealth Scientific and Industrial 
Research Organisation) [31]. Description of the measured 
values of colony diameter as a function of incubation time is 
formally analogous with the growth curves of bacteria, and 
curve fitting using the Baranyi model proved possible. To de-
termine the secondary model, instead of the water activity 
value, its transformed quantity bw = (1 – aw)1/2

  and the ma-
ximum rate of colony diameter growth (g) can be used. The  
aw/bw transformation can also be useful when modeling bac-
terial growth. By collecting data from similar analyses syste-
matically and by modeling them similarly, a predictive micro-
biological database can be established, similarly to the mo-
deling of bacterial growth. There are Spanish studies in recent 
literature about the investigation of the growth of aflatoxigenic 
Aspergillus flavus isolates on a nutrient agar prepared with 
the extract of powdered fruits of Capsicum as a function of 
accessible water content, using Rosso’s cardinal model, that 
are interesting from the point of view of the Hungarian paprika 
farms [32]. There have also been domestic studies in recent 
years, related to the modeling of the proliferation of molds, 
applying the Baranyi model, and partly under the professional 
guidance of Dr. Baranyi himself [33], [34], [35], [36].

Considering the increased risk caused by climate change 
[37], prediction of the growth of toxigenic molds and their 
mycotoxin production is of key importance for managing the 
risks accompanying the consumption of produce and foods 
susceptible to these dangers. Such pioneering works were 
already performed in the 1990s [38], [39]. However, model-
ing of the formation of mycotoxins as secondary metabolites 
is a difiicult task, because of the limited knowledge about the 
formation mechanisms and laws of formation of a wide vari-
ety of toxins. Therefore, mainly research results of the most 
important mycotoxins, specifically aflatoxins and ochratoxins 
have been published in the literature of this topic [40], [41].

5. Fast and simple risk assessment based on the use of 
predictive models

In addition to the data banks and software collections me-
tioned above, there have been several kinds of software 
available in the past decade, downloadable freely from the 
internet, that can help rank food microbiological risks by ans-
wering the proper questions online. Of these, we would only 
like to mention the Risk Ranger program [42] (http://www.
foodsafetycentre.com.au/riskranger.php) that we got acqua-
inted with first, and which is available as an Excel file. It is an 
excellent tool for food safety educational purposes. It is also 
helpful to risk managers and decision makers as a first ap-
proximation to calculate relative risk assessment values after 
entering answers to questions regarding the different foods 
and pathogens, technological characteristics, consumption 
frequency of the given product and the size of the consumer 
population. Using this software, one can demonstrate what 
the factors are that should be modified in order to decrease 
food safety risks, without performing extensive investigations 
to achieve this.

6. Conclusions

Predictive microbiology is an important part of the toolkit of 
microbiological risk assessment and risk management today, 
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ni. Ezek közül csupán az elsőként megismert Risk 
Ranger programot [42]; http://www.foodsafetycent-
re.com.au/riskranger.php) említjük, amely Excel fájl 
formájában érhető el. Ez az eszköz élelmiszerbiz-
tonsági oktatási célokra is kiválóan használható. A 
kockázatkezelők, döntéshozók számára pedig első 
tájékozódásként segítséget nyújt ahhoz, hogy külön-
böző élelmiszerekre, patogénekre, és technológiai 
jellemzőkre, illetőleg az adott termék fogyasztásának 
gyakoriságára és a fogyasztó népesség méretére vo-
natkozó kérdésekre adandó válaszok beírása után 
relatív kockázatbecslési jelzőszámot számíthassanak 
ki. E szoftver használatával azt is lehet érzékeltetni, 
hogy milyen tényezők változtatásával lehet az élel-
miszer-biztonsági kockázatot csökkenteni, anélkül, 
hogy kiterjedt saját vizsgálatokat végeznének ennek 
érdekében. 

6. Záró gondolatok

Az előrejelző mikrobiológia mára az élelmiszer-fo-
gyasztók egészségügyi biztonságához szükséges 
mikrobiológiai kockázatbecslés és kockázatkezelés 
eszköztárának fontos részévé vált [43], [44], és a ret-
rospektiv vizsgálatok helyett valós idejű („real time”) 
becsléseket és döntéseket tesz lehetővé már a gyárt-
mány- vagy gyártásfejlesztés időszakában is, a koc-
kázatkezelési rendszerek (HACCP) kidolgozásakor, 
vagy a kidolgozott rendszer helyességének értékelé-
sekor, illetőleg a folyamatok előírt értékeitől való el-
térések hatásának a becslésekor. A tudományterület 
gyorsan fejlődik tovább, kibővülve azokkal az innova-
tív aspektusokkal, amelyek a változó körülményeket, 
az élelmiszerek heterogenitását és a mikrobiológiai 
kölcsönhatásokat is képesek kellően figyelembe ven-
ni [44], és felhasználják a modern mikrobiális ökoló-
gia, a bizonytalansági és variabilitási tényezők, vala-
mint a molekuláris és rendszer biológia tudásanyagát 
is [45], [46], [47], [48].
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Búcsú Farkas József 
akadémikustól

Megrendülve és szomorúan búcsúzunk Farkas Jó-
zsef Professzortól, aki számtalan tudományos elfog-
laltsága mellett az Élelmiszervizsgálati Közlemények 
szerkesztőbizottságának elnöke is volt, és ahogy ko-
rábban, úgy a lap megújulása óta is aktívan részt vett 
az újság alakításában bölcs tanácsaival, tapasztala-
tával, kitűnő tudományos cikkeivel.
Úgy tartjuk méltónak, hogy az alábbiakban röviden be-
mutassuk a magyar élelmiszer-tudomány és mikrobioló-
gia legmeghatározóbb személyiségének életútját. 

Pályája
1956-ban szerzett vegyészmérnöki oklevelet, az év má-
jusában került a IX. kerületi Sütőipari Vállalathoz gyakorló 
mérnökként, majd a Konzerv-, Hús- és Hűtőipari Kutató-
intézet tudományos segédmunkatársaként kapott állást. 
Két évvel később a Központi Élelmiszer-ipari Kutatóinté-
zet (KÉKI) tudományos munkatársa lett. 1967-ben tudo-
mányos főmunkatárssá lépett elő, egy évre rá kinevezték 
az élelmiszer-mikrobiológiai osztály vezetőjévé. Az osz-
tályt 1974-ig vezette, közben 1972-ben a kutatóintézet 
tudományos igazgatóhelyettese lett. Tisztségét tizen-
négy éven keresztül töltötte be.
1968-ban védte meg a kémiai tudományok kandidátusi, 
1978-ban akadémiai doktori értekezését. Az MTA Általá-
nos Mikrobiológiai Bizottságának és az Élelmiszer-tudo-
mányi Komplex Bizottságnak lett tagja, utóbbinak 2004-
től 2009-ig elnöke, 1990-ben megválasztották a Magyar 
Tudományos Akadémia levelező, 2001-ben pedig rendes 
tagjává. 
Közben a Tudományetikai és a Radiokémiai Bizottságba 
is bekerült. Akadémiai tisztségein kívül 1992-től 2009-
ig a Magyar Élelmiszerkönyv Bizottság elnöke, 2004-től 
2008-ig a Magyar Mikrobiológiai Társaság alelnöke és 
2005-től a Magyar Élelmiszerbiztonsági Hivatal Tudomá-
nyos Tanácsadó Testülete elnöke. 
1976 és 1978 között az Acta Alimentaria című tudomá-
nyos szakfolyóirat koordináló szerkesztője volt, 2005-ben 
főszerkesztője lett, és a szerkesztőbizottságban is dolgo-
zott. 1995-től 2006-ig a Radiation Physics and Chemistry 
szekciószerkesztője. Az Élelmiszervizsgálati Közlemé-
nyek Szerkesztőbizottságához 1994-ben csatlakozott. 
2006-tól folyamatosan a Szerkesztőbizottság elnöke lett. 
1985-ben a Kertészeti és Élelmiszer-ipari Egyetem Álla-
titermék Technológiai Tanszékéhez (ma: Hűtő- és Állati-
termék Technológiai Tanszék) került egyetemi tanári be-
osztásban, egyben a tanszék vezetésével is megbízták. 
Innen 20 éves oktatói munka után vonult nyugdíjba.
2003 óta professor emeritusi státuszt és a KÉKI-nél kuta-
tóprofesszori megbízást kapott. 
Külföldi munkássága:
1980 és 1985 között a ENSZ Élelmezési és Mezőgazda-
sági Szervezete (FAO) és a Nemzetközi Atomenergia-ügy-

nökség (IAEA) közös Nemzetközi Élelmiszer-besugárzási 
Létesítményének igazgatója volt Hollandiában.
A legkorszerűbb technológiákkal kutatta az élelmi-
szer-besugárzással kapcsolatos, romlást okozó mikrofló-
ra sugárrezisztenciáját. Az élelmiszerek besugárzással 
történő tartósításának témakörével közel öt évtizeden át 
foglalkozott. Angliában, Langfordban, a Meat Research 
Institute-ban ugyancsak az élelmiszer besugárzáshoz 
kapcsolódó témában kutatott, 1973-ban az Egyesült Ál-
lamokba, az Illinois University of Technology intézetben 
a baktériumspórák sugárrezisztenciáját, a kritikus, legre-
zisztensebb patogéneknek a sugárkezelést követő, ún. 
reparációját vizsgálta. 
Egy élet számokban:
Farkas József kutatóprofesszornak, a hazai élelmiszer-tu-
dományi és technológiai kutatások hazai úttörőjének 
több mint 50 országból voltak tanítványai, 20 nemzetközi 
szakértői bizottság munkájában vett részt, 45 országban 
fordult meg és tartott előadást konferenciákon, szakértői 
bizottsági üléseken. Több mint 200 tudományos publi-
káció szerzője vagy társszerzője, ebből kilenc könyv 
társszerzője vagy szerkesztője. Munkáit magyar és angol 
nyelven adta közre. 52 éve volt házas, három gyermeket 
és hét unokát hagyott hátra. 
Nézetei:
„E terület egyfajta szegénységi fogadalom megtételét 
igényli, mert Nobel-díjat nem élelmiszerkutatóknak osz-
tanak” – mondta nemrég egy interjúban, hozzátéve, hogy 
Magyarország mezőgazdasága, élelmiszeripara jól képzett 
vegyészmérnököket igényel. 
Többször, még e lap hasábjain is kiállt amellett, hogy a mik-
robiológiai veszélyekkel szemben intelligens erőfeszítésekre 
volna szükség. Előadásaiban gyakran hangoztatta a klíma-
változás mikrobiológiai élelmiszer-biztonságra gyakorolt 
hatásait. Úgy vélte, európai viszonylatban Magyarországon 
az átlagosnál nagyobb lesz a felmelegedés, az ebből faka-
dó stresszhatás következtében pedig a termesztett növé-
nyek is egyre érzékenyebbek lesznek azokra a kórokozók-
ra, amelyek részben növénybetegségeket, részben pedig 
növényi nyersanyagokkal közvetített élelmiszer-biztonsági 
problémákat okozhatnak. Ilyen pl. a mikotoxinokat képző 
penészgombáknak a fokozottabb terjedése.
Nem véletlen, hogy fő kutatási területe az élelmiszer-biz-
tonság, az élelmiszer-tartósítás mikrobiológiája, kémiája 
és technológiája volt. Eredményei jelentősek az antimik-
robás stressztényezők együttes hatásának számsze-
rűsítésében, az állati eredetű élelmiszerek (hús, tej, sajt 
stb.) lipidoxidációs (tehát egy bizonyos zsírtípus oxidá-
ciós) folyamatainak gátlásában, valamint az élelmisze-
rekkel közvetíthető betegségokozó (úgynevezett pato-
gén) baktériumokkal szembeni élelmiszer-technológiák 
megalapozásában. A 2000-es években a fűszerekkel és 
a gyümölcsökkel kapcsolatos élelmiszer-technológiai 
kérdésekkel, valamint nem termikus tartósítási módsze-
rekkel és az élelmiszerek mikrobiológiai biztonságának 
kérdéseivel foglalkozott.
Díjai, elismerései
•	 Sigmond Elek-emlékérem (1974)
•	 Kosutány Tamás-emlékérem (1992)
•	 Eijkman-díj (1992, Utrechti Egyetem)
•	 Lőrincz Ferenc-emlékérem (1997)
•	 Széchenyi-díj (1999)
•	 Ipolyi Arnold tudományfejlesztési díj (2000, OTKA)
•	 MTESZ-díj (2005)
Dr. Farkas József akadémikus személyében a hazai élel-
miszertudomány egyik kiemelkedő alakját veszítettük 
el. Felbecsülhetetlen értékű tudományos eredményeit 
megőrizzük. A mindig szerény és kedves tudós emlékét 
kegyelettel ápoljuk. Isten adjon békés nyugodalmat neki!

Forrás: „Beszélgetés Farkas József emeritus professzor úrral” című riport, Cseh Júlia (NÉBIH újság) nyomán
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necessary for the safety of food consumers’ health [43], [44], 
and it allows real time estimations and decisions instead of 
retrospective analyses already at the product or production 
development stage, when developing risk management sys-
tems (HACCP), during the evaluation of the correctness of an 
established system, or when estimating the effect of devia-
tions from prescribed values of processes. This field is rapidly 
progressing, incorporating those innovative aspects that can 

sufficiently take into consideration changing conditions, food 
heterogeneity and microbiological interactions [44] and can 
also utilize the knowledge accumulated in modern microbial 
ecology, uncertainty and variability factors, and molecular 
and systems biology [45], [46], [47], [48].
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A farewell to academician 
József Farkas

We are staggered and sad to bid farewell to Professor József 
Farkas who, in addition to his numerous scientific pursuits, 
was the president of the editorial board of the Journal of Food 
Investigations and, as before, had been actively involved in 
shaping the magazine since its renewal with his wise advice, 
experience and excelllent scientific papers.
We think it proper to present briefly the life of the most 
influential personality of Hungarian food science and 
microbiology below.
His career
He earned his diploma in chemical engineering in 1956, started 
to work as a practicing engineer at the 9th district Bakery 
Company in May of that year, and then was offered a job as a 
junior scientific associate at the Canned, Meat and Refrigeration 
Industrial Research Institute. Two years later he became a 
scientific associate of the Central Food Research Institue (KÉKI/
CFRI). In 1967 he was promoted to senior scientific associate, 
and a year later he was appointed head of the food microbiology 
department. He led the department until 1974, and in the 
meantime he became deputy scientific director of the research 
institute in 1972. He held this position for fourteen years.
In 1968 he defended his Ph.D. in chemistry, and in 1978 his 
academic doctoral thesis. He became member of the Committee 
of General Microbiology of the Hungarian Academy of Sciences 
(MTA) and the Complex Committee of Food Science, was 
president of the latter from 2004 until 2009, was elected 
corresponding member of the MTA in 1990, and full member in 
2001.
Meanwhile, he was also included in the Committees of Scientific 
Ethics and Radiochemistry. In addition to his academic posts, 
he was chairman of the Hungarian Food Codex Committee from 
1992 until 2009, vice president of the Hungarian Society for 
Microbiology from 2004 until 2008, and chairman of the Scientific 
Advisory Board of the Hungarian Food Safety Office from 2005.
Between 1976 and 1978 he was coordinating editor of the 
scientific journal Acta Alimentaria, became editor-in-chief in 
2005, and also worked on the editorial board. He was a section 
editor of Radiation Physics and Chemistry from 1995 until 2006. 
He joined the editorial board of the Journal of Food Investigations 
in 1994. From 2006 he became president of the editorial board.
In 1985 he joined the Department of Livestocks’ Products 
Technology of the University of Horticulture and Food Industry 
(today: Department of Refrigeration and Livestocks’ Products 
Technology) as a college professor, and was also appointed 
head of the department. He retired from this position after 20 
years of teaching.
Since 2003, he has been professor emeritus at the university and 
a research professor at CRFI (KÉKI).

His work abroad:
Between 1980 and 1985 he was director of the International 
Facility for Food Irradiation Technology in the Netherlands, a 
research and training center sponsored by the UN Food and 
Agriculture Organization (FAO) and the International Atomic 
Energy Agency (IAEA).
Using state-of-the-art technologies, he performed research on 
the radiation resistance of spoilage microflora, related to food 
irradiation. He spent almost five decades on the topic of food 
preservation using irradiation. The subject of his research in 
England, at the Langford Meat Research Institute was also 
related to food irradiation, and he investigated the resistance 
to radiation of bacterial spores, the so-called reparation of the 
critical, most resistant pathogens following radiation treatment at 
the Illinois Institute of Technology in the US in 1973.
A life in numbers:
Research professor József Farkas, the domestic pioneer of 
research on food science and technology, had students from 
more than 50 countries, participated in the work of 20 international 
expert committees, visited 45 countries where he presented 
lectures at conferences and expert committee meetings. He is 
the author or co-author of more than 200 scientific pubilcations, 
which includes being the co-author or editor of nine books. 
Hiw works were published in Hungarian and English. He was 
married for 52 years, leaving behind three children and seven 
grandchildren.
His views:
„This field requires a kind of vow of poverty, because Nobel Prizes 
are not awarded to food researchers” – said in a recent interview, 
adding that the agriculture and food industry of Hungary requires 
well-trained chemical engineeres.
Several times, even on the pages of this magazine, he argued 
that intelligent efforts would be needed against microbiological 
hazards. In his lectures he often pointed out the effects of climate 
change on microbiological food safety. He thought that, within 
Europe, warming would be larger than average in Hungary, and 
as a result of the stress caused by this, cultivated crops would 
become more sensitive to pathogens causing plant diseases on 
the one hand, and food safety problems transmitted with raw 
materials of plant origin on the other hand. One such problem is 
the more pronounced spreading of mycotoxin producing molds.
It is no coincidence then that his main area of research was 
food safety, the microbiology, chemistry and technology of food 
preservation. His results were significant in the quantification 
of the combined effect of antimicrobial stress factors, in the 
inhibition of lipid oxidation processes (i.e. oxidation of a certain 
type of fat) of foods of animal origin (meat, milk, cheese etc.), 
and in the foundation of food technologies against food-borne 
pathogenic bacteria. In the 2000s, he addressed food technology 
questions related to spices and fruits, and also issues of non-
thermal preservation methods and the microbiological safety of 
foods.
Awards, recognitions
•	 Elek Sigmond Memorial Medal (1974)
•	 Tamás Kosutány Memorial Medal (1992)
•	 Eijkman Medal (1992, University of Utrecht)
•	 Ferenc Lőrincz Memorial Medal (1997)
•	 Széchenyi Prize (1999)
•	 Arnold Ipolyi Award for the development of science (2000, 

OTKA)
•	 MTESZ Award (2005)
An outstanding figure of domestic food science was lost in the 
person of academician Dr. József Farkas. His priceless scientific 
results will live on. The always humble and kind scientist will be 
remembered with reverence. May God give him a peaceful rest!

Source based on: „Interview with József Farkas emeritus professor” riport by Júlia Cseh (NÉBIH újság/NÉBIH journal)
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1	 Wessling Hungary Kft.
1	 Wessling Hungary Kft.

1. Összefoglalás

 
A globalizált piacok, a gyorsan változó élelmiszeripari technológiák és táplálkozási 
irányzatok új kihívások elé állítják az élelmiszerlánc-biztonságot felügyelő szakembe-
reket, laboratóriumokat. A mikrobiológiai laboratóriumok egyik legfontosabb feladata 
az élelmiszerláncba bekerülő alapanyagok, termékek - takarmányok, élelmiszerek - 
vizsgálata, a kórokozó mikroorganizmusok jelenlétének gyors, megbízható kimutatá-
sa, azonosítása. A szabványos, tenyésztéses mikrobiológiai módszerekkel a patogén 
mikroorganizmusok kimutatása akár 5-8 napot is igénybe vehet, ezért a modern mik-
robiológiai módszerek súlypontja a gyors, műszeres analitikai vizsgálatok felé tolódik 
el. A molekuláris biológiai kutatások eredményeinek köszönhetően olyan metodikák 
válnak rutin laboratóriumi módszerekké, amelyek nagyszámú mintáról, rövid idő alatt, 
megbízható eredményt szolgáltatnak.

Az alternatív mikrobiológiai metodikák egyik legújabb képviselője a tömegspektromet-
ria és az ahhoz kapcsolódó szoftverek, amelyek segítségével mikroorganizmuso-
kat azonosíthatunk. A MALDI-TOF betűszó speciális tömegspektrométer rövidítése.  
A „MALDI” (Matrix Assisted Laser Desorption Ionization) fotoionizációs ionforrást, míg 
a „TOF” (Time of Flight) repülési idő tömeganalizátort jelöl. Az azonosítás alapját a 
mikroorganizmusokban található genetikailag kódolt fehérjék képezik. Minden mik-
roszervezet egyedi fehérjeösszetétellel rendelkezik, amelyet egyfajta ujjlenyomatként 
használhatunk a vizsgálatok során. Ezt a fehérjeprofilt határozzuk meg a MALDI-TOF 
vizsgálat során, majd ezt hasonlítjuk össze a referenciakönyvtárban található mikroor-
ganizmusok fehérje-adataival. Jelen közleményben bemutatom ennek a módszernek 
az alapjait, az alkalmazhatóságát a patogén mikroorganizmusok azonosítására, illetve 
az új metodika helyét a mikrobiológiai vizsgálatokban.
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2.  Bevezetés:

Mi köze a 2002-ben odaítélt kémiai Nobel díjnak a 
Staphylococcus nemzetségbe tartozó mikroorganiz-
mushoz?

Azt gondolhatnánk, hogy nem sok, de a modern tu-
domány elmossa a klasszikus tudományterületek 
határait, így egy molekulaszerkezet-kutatási mód-

szer - a tömegspektrometria - hatékony eszköz lesz 
a mikrobiológusok kezében is, segítségével gyorsan, 
megbízhatóan azonosíthatók a „körözött bűnözők” a 
patogén mikroorganizmusok.

2002-ben a Nobel díjat a Svéd Tudományos Akadé-
mia három kutatónak ítélte oda a kémia tudományok 
területén végzett munkásságukért. John B. FENN, 
Koichi TANAKA és Kurt WÜTHRICH, egy amerikai, 
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egy japán és egy svájci kutató a biológiai makromo-
lekulák szerkezetvizsgálati módszereinek kifejleszté-
séért kapták a díjat.

John B. Fenn az elektroporlasztásos ionizáció - köz-
ismertebb nevén az ESI (Electrospray Ionization) ki-
fejlesztéséért és alkalmazásáért kapta a díjat [1]. Kurt 
Wüthrich kutatásai megnyitották az utat a fehérjék 
térszerkezetének oldatfázisban történő NMR-spekt-
roszkópiai vizsgálatához [2]. 

Koichi Tanaka a legfiatalabb kémiai Nobel díjazott-
ként, 43 évesen a lágy lézer deszorpciós/ionizációs 
eljárás (Soft Laser Desorption - SLD) felfedezéséért 
vehette át a díjat. A tömegspektrometriás vizsgá-
latokhoz a molekulákat gázfázisban ionizálni kell, 
ami makromolekulák esetében korántsem egyszerű 
feladat. Tanaka nagy energiájú lézer impulzusokat 
használt a makromolekulák „elpárologtatásához”, 
ionizációjához, de azt tapasztalta, hogy így a mak-
romolekulák fragmentálódnak, kisebb molekularé-
szekre bomlanak. Ha azonban finom eloszlású fém-
port tartalmazó glicerinben, mint mátrixban oldotta 
a célkomponenseket, akkor olyan gázfázisú ionizált 
részecskéket kapott, amelyek a makromolekulák 
eredeti szerkezetét is hordozták, azaz sikerült kímé-
letesen ionizálni és gázfázisba juttatni azokat. Ez a 
módszer volt az első, amellyel lehetővé vált biológiai 
makromolekulák tömegspektrometriás vizsgálata [3].

Sokak szerint még két névnek kellett volna szere-
pelnie a díjazottak között. Két német kutató, Franz 
Hillenkamp és Michael Karas nevének, akik - Tanaká-
val lényegében egy időben - kis szerves molekulákat 
alkalmaztak segédanyagként, mátrixként a proteinek 
tömegspektrometriás vizsgálatához. A módszerüket 
mátrixszal segített lézer deszorpciónak/ionizációnak 
nevezték el (Matrix-Assisted Laser Desorption/Ioni-
zation - MALDI), és lényegében ezt a módszert al-
kalmazzuk a mai napig proteinek, fehérjék, peptidek 
tömegspektrometriás vizsgálatára [4].

Hogyan tudjuk ezeket a hihetetlen tudományos ered-
ményeket hatékonyan alkalmazni a patogén mikroor-
ganizmusok azonosítására?

A molekuláris biológia fejlődésével egyre mélyreha-
tóbb ismeretekkel rendelkezünk a minket körülvevő 
biótákról, így a humán megbetegedéseket okozó 
patogén mikroorganizmusokról is. A genetikai anya-
guk, a DNS-ük feltérképezésétől kezdve a sejtjeiket 
felépítő molekulák, fehérjéik szerkezetének meghatá-
rozásán át, az általuk termelt toxinok szerkezetének 
felderítéséig igen széleskörű tudásanyag van a birto-
kunkban ezekről a fontos mikroorganizmusokról.

Számos alternatív, a fentebb említett kutatási ered-
ményeken alapuló vizsgálati módszer terjedt el a 
klasszikus mikrobiológiai metodikák mellett. Ilyenek 
például a DNS/rDNS alapú kimutatási eljárások (real-
time PCR, qPCR, MDS), illetve a szelektív, immuno-
lógiai reakciókat alkalmazó (ELISA, ELFA, VIDAS) 
műszeres analitikai módszerek.

Ebbe a sorba illeszkedik be a modern tömegspekt-
rometria - a MALDI-TOF - mint azonosítási módszer. 
Egy mikroorganizmus fehérjekészlete, proteinprofil-
ja genetikailag meghatározott, így alkalmas lehet az 
adott mikroorganizmus azonosítására. A MALDI-TOF 
tömegspektrométerrel ezt a fehérjeprofilt határoz-
zuk meg. A vizsgálat során egy „tömegspektrumot” 
veszünk fel, majd ezt hasonlítjuk össze a spektrum-
könyvtárban található mikroorganizmusok tömeg-
spektrumaival. Ez a tömegspektrum egyedi, egyfajta 
ujjlenyomatként használható a vizsgált bióta azono-
sítására. A továbbiakban tekintsük át, hogy valósul 
meg a vizsgálat a gyakorlatban!

 3.  A MALDI-TOF tömegspektrometria

A tömegspektroszkópia egy olyan hatékony szerke-
zetkutatási módszer, amelynek alkalmazása közben 
a vizsgálandó molekulákat gázfázisba juttatjuk, ioni-
záljuk és nagyfeszültségű elektromos térrel felgyor-
sítjuk. A felgyorsított ionokat mágneses, elektrosz-
tatikus, vagy rádiófrekvenciás terekkel tömegük és 
töltésük szerint elválasztjuk, és meghatározzuk az 
ionok tömegét.

A vizsgált molekula mérete, molekulatömege az 
egyik legfontosabb szerkezeti információ, amelyet 
a tömegspektrometria szolgáltat, ezért a makromo-
lekulák tömegspektrometriás vizsgálatában a kulcs-
kérdés az ionizáció. Hogyan tudjuk gázfázisba juttat-
ni és ionizálni a vizsgálandó biológiailag aktív mole-
kulákat? Milyen módon tudjuk az élettani folyamatok 
kulcsszereplőit, a több ezres, több tízezres molekula-
tömegű fehérjéket, enzimeket tömegspektrométerrel 
vizsgálni? Az egyik megoldás a MALDI-TOF technika 
alkalmazása lehet.

A MALDI-TOF betűszó speciális tömegspektrométert 
jelent, amelyben az ionforrás a MALDI (Matrix-As-
sisted Laser Desorption/Ionization) és a tömeg-
szám-analizátor a TOF (Time of Flight), ami az ioni-
záció során keletkezett ionok tömeg/töltés szerinti 
szétválasztására szolgál.

A Tanaka által 1985-ben szabadalmaztatott eljárást 
(SLD - mátrix glicerin és fémpor) soha nem hasz-
nálták fehérjék vizsgálatára, helyette a sokkal érzé-
kenyebb, Hillenkamp és Karas német kutatópáros 
megoldását alkalmazzuk a mai napig a proteinek 
vizsgálatára. Ebben az eljárásban a mátrix kis szer-
ves molekula, amely képes elnyelni az ionizációhoz 
alkalmazott lézer energiáját, illetve ionizálja a célve-
gyületeket (protonált kvázi molekulaionok, [M+H]+). A 
MALDI-TOF tömegspektrométerben pulzáló nitrogén 
lézer sugárforrást alkalmazunk, amely a gyári specifi-
káció szerint 337,1 nm hullámhosszúságú UV fényt 
bocsát ki 60 Hz-es impulzusokban. A kibocsátott fo-
ton-impulzusok energiája tetszőlegesen szabályoz-
ható, a vezérlő szoftver az ionizáció hatásfokának 
megfelelően akár impulzusról-impulzusra változtatja.
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The Nobel prize 
in Chemistry and 
Staphylococcus aureus.  
The role of modern 
mass spectrometry 
in the identification of 
microorganisms.
Csaba Lovász1

1.  Summary:

Experts and laboratories supervising food safety are 
faced with new challenges by globalized markets, and 
rapidly changing food industrial technologies and nutrition 
trends. One of the most important tasks of microbiological 
laboratories is the analysis of raw materials and products 
(feeds and foods) entering the food chain, fast and reliable 
detection and identification of the presence of pathogenic 
microorganisms. Detection of pathogenic microorganisms 
might take 5 to 8 days using standard microbiological 
culture methods, therefore, the emphasis of modern 
microbiological methods is shifting towards rapid 
instrumental analyses. Thanks to research in molecular 
biology, methodologies that can provide reliable results 
for a large number of samples in a short time are becoming 
routine laboratory methods.

One of the latest representatives of alternative 
microbiological methodologies is mass spectrometry 
(MALDI-TOF) and related software, with the help of 
which one can identify microorganisms. The acronym 
MALDI-TOF stands for a special mass spectrometer: 
MALDI (Matrix Assisted Laser Desorption Ionization) is 
a photoionization ion source, while TOF (Time of Flight) 
denotes a time-of-flight mass analyzer. Identification 
is based on gentically coded proteins found in 
microorganisms. Each microorganism has a characteristic 
protein profile that can be used for identification as a sort 
of fingerprint. This protein profile is determined during 
MALDI-TOF analysis, and then it is compared to the 
protein profiles of microorganisms found in the reference 
library. In this paper, I would like to present the basis 
of this method, its applicability for the identification of 
pathogenic microorganisms, and the place of this new 
methodology among microbiological tests.

2.  Introduction:

What does the 2002 Nobel Prize in Chemistry have to do 
with a microorganism of the genus Staphylococcus?

One might think that the answer is „not much”, but 
boundaries between classic scientific disciplines are 
becoming blurred by modern science, and a method for 
structure determination – mass spectrometry – can be 
an efficient tool in the hands of microbiologists, it can be 
helpful in the fast and reliable identification of „wanted 
criminals”, pathogenic microorganisms.

The 2002 Nobel Prize in Chemistry was awarded by the 
Royal Swedish Academy of Sciences to three researchers 
for their work in the field of the chemical sciences. The 
prize was awarded to  John B. FENN, Koichi TANAKA and 
Kurt WÜTHRICH, three researchers from the USA, Japan 
and Switzerland, respectively, for the development of 
structure analysis methods of biological macromolecules.

The prize was awarded to John B. Fenn for the development 
and application of electrospray ionization, commonly 
known as ESI [1]. The research of Kurt Wüthrich opened 
the way for solution phase NMR spectroscopic analysis of 
the three-dimensional structure of proteins [2].

Koichi Tanaka received the prize, as the youngest Nobel 
laureate in chemistry, for the discovery of Soft Laser 
Desorption (SLD) at the age of 43. For mass spectrometric 
analysis, molecules have to be ionized in the gas 
phase, which is not a simple task at all in the case of 
macromolecules. High energy laser impulses were used by 
Tanaka to „evaporate” and ionize macromolecules, but he 
found that fragmentation of the macromolecules occured, 
they broke down into smaller molecules. However, if 
target components were dissolved in glycerol containing 
finely dispersed metal powders as the matrix, then ionized 
particles in the gas phase maintained the original structure 
of the macromolecules, i.e. they were ionized gently and 
transferred to the gas phase successfully. This was the 
first method enabling mass spectrometric analysis of 
biological macromolecules [3].

According to many, an additional two names should 
have been among the winners of the Prize. They were 
two German researchers, Franz Hillenkamp and Michael 
Karas, who used small organic molecules as additives or 
as matrix for the mass spectrometric analysis of proteins, 
basically at the same time as the work performed by 
Tanaka. They named their method Matrix-Assisted Laser 
Desorption/Ionization – MALDI, and essentially this is 
the method that is still used for the mass spectrometric 
analysis of proteins and peptides today [4].

But how can these incredible scientific results be 
applied efficiently for the identification of pathogenic 
microorganisms?

With the development of molecular biology, we possess 
deeper and deeper knowledge about biota surrounding 
us, including pathogenic microorganisms that cause 
human diseases. From mapping out their genetic material, 
their DNA, through the determination of the structure 
of molecules and proteins comprising their cells, to 
discovering the structure of the toxins produced by them, 
we possess a wide range of knowledge about these 
important microorganisms.

There are a number of alternative test methods, based 
on the above-mentioned research results, in addition to 
classic microbiological methodologies. These include 
DNA/rDNA based detection procedures (real-time PCR, 
qPCR, MDS), and also instrumental analysis methods 
applying selective immunological reactions (ELISA, ELFA, 
VIDAS).

Modern mass spectrometry – MALDI-TOF – as an 
identification method fits well in this line. The protein 
pool or protein profile of a microorganism is genetically 
determined, so it can be suitable for the identification of the 
given microorganism. This protein profile is determined by 
the MALDI-TOF mass spectrometer. During the analysis, 
a „mass spectrum” is recorded, and then it is compared to 
the mass spectra of microorganisms found in the spectral 
library. This unique mass spectrum can be used as a sort 
of fingerprint for the identification of the biota in question. 
Henceforward, we review how the analysis is performed 
in practice!
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A mátrixként, segédanyagként leggyakrabban hid-
roxil-, illetve karboxil-csoportokat tartalmazó aromás-
gyűrűs vegyületeket alkalmazunk. A mikroorganiz-
musok azonosításához a leiratok az α-Ciano-4-hid-

roxi-fahéjsavat (α-HCCA – α-Cyano-4-Hydroxy- 
cinnamic acid) javasolják. Az 1. ábra az α-HCCA 
szerkezeti képletét és UV spektrumát mutatja.

1. ábra. Az a-Ciano-4-hidroxi-fahéjsav szerkezeti képlete és UV/VIS spektruma [5] 
Figure 1. Structural formula and UV/VIS spectrum of α-cyano-4-hydroxycinnamic acid [5]

Az 1. ábrán látható, hogy a mátrixként alkalmazott 
vegyület jól abszorbeálja a Nitrogén UV-lézer fényét 
(337,1 nm), így az energiaátadás nagyon hatékony. A 
mátrix oldat formájában kerül fel a mintatartó lemezre 
(targetre), ahol az oldószer elpárolog, és a korábban 
felvitt, a vizsgált mikroorganizmusból származó fehér-
jékkel egy szilárd, elegykristály fázist képez, amelyben 
zárványként találjuk a makromolekulákat. Az ionizáció 
során a lézer energiája egyrészt a fehérjék gázfázis-
ba jutását szolgálja, másrészt az ionizációjukat segíti. 
Ezzel a módszerrel a vizsgált proteinekből gázfázisú, 
protonált, jórészt egyszeresen töltött pozitív iono-
kat kapunk. Az addukt képződés ritka, de a tömeg-
spektrumban megjelennek a kétszeresen töltött ionok 
is. A speciálisan kialakított ionforrásban képződött io-
nokat nagyfeszültségű térrel felgyorsítjuk, fókuszáljuk, 
és a repülési csövön keresztül a detektorba juttatjuk.

A repülési idő tömegspektrométer alkalmazása ele-
gáns lehetőséget kínál a felgyorsított ionok tömeg 
szerinti elválasztására (Time of Flight - TOF, [6]). Eb-
ben a berendezésben a felgyorsított ionok repülési 
idejét igen pontosan – nano szekundum pontossággal 
– mérjük. Egy adott kinetikus energiával rendelkező 
ioncsomagból a kisebb tömegű ionok nagyobb se-
bességgel, rövidebb idő alatt érkeznek a detektorhoz, 

míg a nagyobb tömegű ionok lassabban, hosszabb 
idő alatt érnek az analizátor cső végén elhelyezett de-
tektorhoz. Az ionok tömegének meghatározását repü-
lési idejük mérésére vezetjük vissza, így azt mondhat-
juk, hogy egy TOF tömegspektrométer a laboratórium 
legpontosabb „stoppere”. Ezzel a tömeganalizátorral 
nagy molekulatömegű ionok vizsgálhatóak könnyen.

Egy MALDI-TOF berendezéssel egyszerűen és ha-
tékonyan kaphatunk információkat a vizsgált minta 
makromolekuláiról, fehérjeprofiljáról, illetve a vizsgá-
lat során rögzített tömegspektrumot számos módon 
használhatjuk fel a továbbiakban.

A MALDI-TOF technikával kapott spektrum nem egy 
konkrét vegyület tömegspektruma, hanem a berende-
zés repülési csövében megjelenő, különböző tömeg-
számú ionok, azaz a vizsgált mikroorganizmusban 
található fehérjék protonált molekulaionjainak jeleinek 
összessége, vagyis a mintában található fehérje elegy 
tömegspektruma. A spektrumon megjelenő valamennyi 
csúcs tehát egy-egy fehérjének felel meg. Hasonlóan 
az elektronütközéses ionizáció (EI) esetén kapott tö-
megspektrumokhoz, a MALDI-TOF tömegspektrumai 
is egyfajta „ujjlenyomatként” használhatóak az adott 
egyedek, a vizsgált mikroorganizmusok azonosításra.
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3.  MALDI-TOF mass spectrometry

Mass spectrometry is an efficient method for structure 
determination during which molecules to be analyzed 
are transferred to the gas phase, they are ionized and 
accelerated using a high-voltage electric field. Accelerated 
ions are separated by magnetic, electrostatic or radio 
frequency fields according to their mass and charge, and 
masses of the ions are then determined.

The size or weight of the molecule is one of the most 
important structural informations provided by mass 
spectrometry, therefore, ionization is a key question in 
the mass spectrometric analysis of macromolecules. 
How can biologically active molecules to be analyzed be 
transferred to the gas phase and ionized? How can key 
players of physiological processes, proteins and enzymes 
with molecular weights in the thousands, and even in the 
tens of thousands be analyzed by the mass spectrometer? 
One of the solutions can be the application of the MALDI-
TOF technique.

The acronym MALDI-TOF denotes a special mass 
spectrometer in which the ion source is the MALDI (Matrix-
Assisted Laser Desorption/Ionization) and the mass 
number analyzer is the TOF (Time of Flight), separating 
ions produced during ionization according to their mass/
charge.

The procedure patented by Tanaka in 1985 (SLD – glycerol 
and metal powder matrix) has never been applied to for 
the analysis of proteins, the much more sensitive solution 
of the German research team of Hillenkamp and Karas 
is used instead to this very day. In this procedure, the 
matrix is a small organic molecule capable of absorbing 
the energy of the laser used for ionization and ionizing 
the target compounds (protonated quasi molecule 
ions, [M+H]+). In the MALDI-TOF mass spectrometer a 
pulsating nitrogen laser source is applied, emitting UV 
light of 337.1 nm wavelength in 60 Hz pulses, according 
to the manufacturer’s specification. The energy of the 
photon pulses emitted can be set to any value, it can even 
be modified by the control software pulse by pulse as a 
function of ionization efficiency.

Compounds that are used most often as matrix or additive 
are aromatic compounds containing hydroxyl or carboxyl 
groups. For the identification of microorganisms, a-cyano-
4-hydroxycinnamic acid (a-HCCA) is recommended by 
prescriptons. Structural formula and UV spectrum of 
a-HCCA are shown in Figure 1.

As shown in Figure 1, the compound used as the 
matrix absorbs the light of the nitrogen UV laser (337.1 
nm) well, energy transfer is quite efficient. The matrix is 
applied to the sample holder plate (target) in the form of 
a solution, the solvent evaporates, and matrix molecules 
and proteins coming from the microorganism tested, and 
applied earlier, form a solid, mixed crystal phase, in which 
macromolecules are encapsulated. During ionization, the 
energy of the laser promotes release of the proteins into 
the gas phase and also helps their ionization. Using this 
method, gas phase, protonated ions are obtained from 
the proteins analyzed, mainly possessing a single positive 
charge. Adduct formation is rare, but doubly charged ions 
also appear in the mass spectrum. Ions that form in the 
specially configured ion source are accelerated using a 
high voltage field, they are focused and introduced into 
the detector through the flight tube.

Application of the time of flight mass spectrometer provides 
an elegant solution for the separation of accelerated ions 

according to their mass [6]. In this instrument flight times of 
the accelerated ions are measured very accurately – with 
nanosecond accuracy. Of an ion package having a certain 
kinetic energy, smaller mass ions reach the detector at 
higher speeds, in a shorter time, while larger mass ions 
reach the detector at the end of the analyzer tube more 
slowly, over a longer period. Determination of the mass 
of ions is traced back to the measurement of their time 
of flight, so we can say that a TOF mass spectrometer is 
the most accurate „stopwatch” of the laboratory. Large 
molecular mass ions can be analyzed easily using the 
mass analyzer.

With a MALDI-TOF instrument, one can obtain information 
about the macromolecules and protein profile of the 
sample analyzed simply and efficiently, and the mass 
spectrum recorded during the analysis can be used 
further in several ways.

The diagram obtained by the MALDI-TOF isn’t a mass 
spectra of an individual compound, but the mass spectra 
of the total protonated molecule ions of different weight 
proteins appearing in the flying tube of instrument. In 
the other words, the result is a mass spectra of protein 
mixture existing in the sample. Each peak in the diagram 
is corresponding to an individual protein. Similarly to 
mass spectra obtained using electron ionization (EI), 
MALDI-TOF mass spectra can be used as a type of 
„fingerprint” for the identification of the given specimen, 
of the microorganisms analyzed.

4.  Sample preparation

First, it is important to clarify what the sample is in this case. 
Identification of microorganisms is usually performed from 
microbial cultures, so we understand „samples” to be 
microorganism colonies grown on general and different 
selective culture media. Generally, they possess distinct 
morphologies (color, shape, surface, texture). Figure 2 
shows different bacterial colonies from a water sample, 
cultured on VPC agar.

It is practical to choose unique, individual colonies for the 
analysis. There are several sample preparation protocols 
for the identification of microorganisms, requiring more or 
less time, but in the majority of cases the most simple 
direct sample introduction is applied.

4.1.  Direct sample introduction [7]

In this case, a sample is taken from the colony to be 
identified using an inert, sterilized sampling tools, which 
can be a disposable inoculation loop or even a sterilized 
toothpick. The sample is applied to the appropriate 
positions of the prepared sample holder plate, the 
quantity of the analytical sample is usually a few tenths 
of a milligram. For quality assurance reasons, the same 
sample is usually applied to two to five positions. The 
matrix solution is pipetted onto the sample as soon as 
possible, and then it is allowed to dry in a laminar flow 
cabinet.

Figure 3 shows that the analysis requires only a very small 
amount of „biological matter”. It can even be performed 
from a bacterial colony with a diameter of only a few 
tenths of a millimeter.

There are 96 positions (8 rows of 12 sample locations 
each) on the sample holder plate, at least one of which 
has to be reserved for calibration in each analysis.

After drying of the matrix solution, the sample holder plate 
is ready for analysis (Figure 4). Solvent evaporation can 
be accelerated by the use of vacuum, if necessary.
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4.  Mintaelőkészítés

Első lépésként fontos tisztáznunk azt, hogy mi is a 
minta ebben az esetben. A mikroorganizmusok azo-
nosítását leggyakrabban mikroba tenyészetekből 
végezzük, így a „minta” alatt az általános, illetve a  
 

különböző szelektív táptalajokon kinőtt mikroorga- 
nizmus-telepeket kell érteni. Ezek általában jól látha-
tó morfológiával (szín, forma, felület, állag) rendelkez-
nek. A 2. ábrán vízmintából származó, VPC-agaron 
tenyésztett, különböző baktériumtelepek láthatók.

 
2. ábra. Vízmintából származó, VPC-agaron tenyésztett, különböző baktériumtelepek 

Figure 2. Different bacterial colonies from a water sample, cultured on VPC agar

A vizsgálatokhoz lehetőség szerint egyedi, különálló 
telepeket célszerű kiválasztani. A mikroorganizmusok 
azonosítására számos minta-előkészítési protokoll 
terjedt el, amelyek több-kevesebb időt igényelnek, 
de az esetek döntő többségében a legegyszerűbb 
direkt mintafelvitelt alkalmazzák.

4.1.  Direkt mintafelvitel [7]

Ebben az esetben az azonosítandó telepből veszünk 
mintát egy inert, steril mintavételi eszközzel, amely 
lehet egyszer használatos oltókacs, vagy akár egy 
sterilizált fogvájó pálca. A mintát az előkészített min-

tatartó lemez megfelelő pozícióira kenjük fel. A vizs-
gálati minta mennyisége általában néhány tized mil-
ligramm. Egy-egy, a mintát minőségbiztosítási meg-
fontolásokból általában két-öt pozícióra kenjünk fel. 
A mátrix-oldatot a legrövidebb időn belül a mintára 
cseppentjük, majd lamináris box alatt hagyjuk beszá-
radni.
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4.2. Sample preparation using ethanol extraction [8]

To prepare reference spectra, another sample preparation 
protocol is recommended by the manufacturer, and this 
is ethanol extraction. In my experience, this sample 
preparation procedure improves the reliability of the 
identification in the case of many, more problematic 
samples, compared to direct sample introduction.

In this case the sample is taken from the colony to be 
analyzed using a sterile 1 ml innoculation loop, and the 
biological material taken, the culture is suspended in 
300 ml of deionized water in an Eppendorf tube. 900 ml 
is added, and after thorough mixing the sample is 
centrifuged. The supernatant is decanted carefully, and 
solid parts remaining in the Eppendorf tube are dried in 
a laminar flow cabinet. After drying 10-50 ml formic acid 
is added to the sample, and it is allowed to stand for 
two minutes. Acetonitrile, equal in amount to the formic 
acid, is pipetted to the content of the tube, it is shaken 
thoroughly and then centrifuged. 1 ml of the supernatant 
is transferred to the appropriate position of the sample 
holder plate, followed by pipetting the matrix solution onto 
it as soon as possible after drying. Similarly to the previous 
case, the sample holder plate is ready for analysis after 
drying of the matrix solution.

It is shown by the above that sample preparation methods 
for MALDI-TOF analysis consist of only a few simple steps 
in most cases, so their time demand per sample is very 
small, in the case of direct sample introduction only a few 
minutes.

5. MALDI-TOF analysis, identification of microorganisms

5.1.  Recording mass spectra

The prepared sample holder plate is introduced into the 
ion source through the sample reception chamber system 
of the instrument. Movement necessary for scanning of 
the samples is performed by a precise mechanism than 
can move the sample holder plate under the UV laser 
source in a very accurate way. Analysis of the actual 
sample in position can be followed by a low resolution 
digital camera. On the one hand, this helps to verify that 
the analysis of the proper sample position is performed, 
and on the other hand, manual recording of spectra 
can be assisted in case of possible sample application 
inhomogeneities.

Parameters necessary for the recording of mass 
spectra can be adjusted using a general instrument 
control software (flexControl  -  Bruker Daltonics). These 
parameters include laser energy, high voltage necessary 
for ion acceleration, movement pattern of the sample 
holder plate and the mass number range to be analyzed, 
among others. In addition, this software performs the 
calibration of the mass number scale of the instrument, 
and the determination of the function necessary for the 
conversion of flight times to mass numbers. The principle 
is quite simple, and a bacterial strain of known protein 
composition (Escherichia coli DH5) is used for this purpose 
as the calibration standard.

Mass spectrum of the E. coli DH5 used for calibration 
(Figure 5) is “peak-rich”, so it is easy to find a satisfactory 
number of ions to cover the mass number range (2.000 - 
20.000 amu).

Mass number stability of MALDI-TOF is excellent, but is is 
still recommended to calibrate the instrument before each 
sample sequence by measuring the reference bacterium 
standard. It is worth noting that the same calibration 
smaple (spot) can be used several times.

To facilitate the work of microbiologists, for fast and 
simple identification of microorganisms, a software 
(MB-RTC MaldiBiotyper Realtime Classification – Bruker 
Daltonics) was developed by the manufacturer of the 
instrument. After entering sample names and IDs, mass 
spectra are recorded and identified by the software 
automatically, using the parameters set in the instrument 
control software. At least 200 spectra with satisfactory 
signal-to-noise ratio are recorded by the instrument 
from each sample spot, and an average mas spectrum, 
suitable for identification, is then calculated and stored by 
the software.

5.2. Identification of microorganisms

Identification of microorganisms here is nothing more 
than comparing mass spectra. The software looks up 
the reference mass spectra most resembling the mass 
spectrum of the microorganism analyzed, i.e. we receive 
a list of the ten best matches. This list is compiled by the 
software based on a „score” (basically a probability) value.

Similarly to other mass spectrometric software, a „score” 
value is obtained during the search of the spectral library, 
which is a quantified information related to the goodness 
and adequacy of identification. This is a value between 
0.000 and 3.000, calculated by the software as follows:

1.	 In the first step, the mass spectrum of the 
sample to be identified is compared to reference 
spectra found in the mass spectral library, and 
it is examined whether peaks of the reference 
spectra are present in the mass spectrum of the 
sample;

2.	 In the second step, the mass spectrum to be 
identified is taken as a basis, and reference mass 
spectra are compared to this;

3.	 Finally, symmetry conditions of the spectrum to 
be identified and reference spectra are examined.

A correspondence factor between 0.000 and 1.000 is 
calculated by the software in all three steps, these three 
values are multiplied and the product is normalized 
to 1000. The „score” value of the identification is the 
logarithm of this number.

The calculation process might sound complicated, but the 
software that comes with the instrument is user friendly, 
and makes the process of microorganism identification 
simple.

The upper left corner of Figure 6 shows that circles 
representing analytical samples are divided into two parts, 
the left side of the circle providing information about the 
quality of the recorded mass spectrum, while the color 
of the right side indicates the adequacy of identification. 
If the recorded mass spectrum is adequate, then the left 
side of the circle is green, otherwise it is orange.

If the right side of the circle is green, then it is very likely 
that the microorganism analyzed and the microorganism 
in the reference library are the same, the „score” value is 
greater than 2.000.

If the right side of the circle is yellow, then this probability 
is lower („score” value between 1.700 and 2.000), 
supposedly the genus of the microorganism was 
successfully identified.

If this half of the circle is red, then the result is a label of 
„no reliable identification”.

Of course, we have the possibility to display hits with the 
ten best „score” values, which can provide valuable data 
to microbiologists in many cases.
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3. ábra. A MALDI-TOF vizsgálathoz szükséges minta mennyisége. 
Figure 3. Sample amount necessary for MALDI-TOF analysis.

A 3. ábrán látható, hogy a vizsgálathoz igen kis 
mennyiségű „biológiai anyag” elegendő. Az analízist 
akár egy néhány tized milliméter átmérőjű baktérium-
telepből is elvégezhetjük.

A mintatartó lemezen 96 pozíció van (8 sorban so-

ronként 12 mintahely), amiből vizsgálatonként mini-
mum egy pozíciót a kalibrációra kell fenntartanunk.

A mátrix-oldat beszáradása után a mintatartó lemez 
kész a vizsgálatra (4. ábra). Szükség esetén vákuum-
mal gyorsíthatjuk az oldószer elpárologtatását.

4. ábra. Az előkészített mintatartó lemez 
Figure 4. Prepared sample holder plate

T
Ö

M
E

G
S

P
E

K
T
R

O
M

E
T
R

IA
 A

 M
IK

R
O

B
IO

L
Ó

G
IÁ

B
A

N
F
Ó

K
U

S
Z

B
A

N

Fotó: Lovász Csaba

Fotó: Lovász Csaba



335Élelmiszervizsgálati közlemények – 2014. LX. évf. 4. szám

The mass spectrum recording time is 10 to 15 seconds 
per sample, with computation times for identification 
being on the same scale, so we can say that identification 
results of prepared samples, cultures can be obtained in 
less than one minute.

6. Application of MALDI-TOF in microbiological testing

This method will most likely revolutionize classic 
microbiology. This opinion might be shocking, but let’s 
examine how this methodology might reshape standard 
microbiological tests in the areas of food and feed 
analysis, as well as human clinical tests.

As an example, let’s take a look at the standard method 
of determination of one of the most common pathogenic 
microorganisms, a Salmonellla spp.

6.1. Detection of Salmonella spp. presence/absence

For the detection of the presence/absence of 
Salmonella spp. in foods, the method of standard 
MSZ  EN  ISO  6579:2006 [9] is used as the reference 
method. The specified amount of analytical sample 
(usually 25 g) is incubated (37 °C; 18± 2 hrs) in a ten-fold 
amount of pre-enrichment broth (BPW1). This is followed 
by enrichment (incubation at 41.5°C and 37°C; 24  ±  3 
hrs) in two selective broths (RVS2, MKTTn3). Selective 
enrichment broths inhibit the growth of accompanying 
microorganisms. This is followed by streaking onto 
selective culture media. Streaking is performed on an XLD 
plate4, and then on an optional selective plate (Salmonella 
Harlequin and/or Diassalm). Colonies that developed on 
different selective plates are shown in Figure 7.

Then, colonies isolated from the selective plates are 
confirmed by biochemical tests, and the presence 
or absence of Salmonella spp. is confirmed using 
serological identification assays. Detection of pathogenic 
microorganisms by classic microbiological culture 
methods is time consuming, it can take up to 5 to 8 
days. Therefore, the emphasis of modern, alternative 
microbiological methods have been shifting towards rapid 
instrumental (analytical) tests.

For the detection of Salmonella spp. presence/absence, 
validated PCR-based methods (BAX system PCR, 
MicroSEQ Salmonella spp. Detection) are now widely 
used, providing negative results within 24 hours [10]. 
However, traditional culture and confirmation tests are 
always necessary in the case of supposedly positive or 
inhibitory samples, which are also time consuming.

It can be also seen in Figure 8 how the MALDI-TOF 
identification methods can fit into standard culture and 
alternative PCR-based detection methods.

Validation of the confirmation testing of the presence 
of Salmonella spp. using the MALDI-TOF method was 
performed in our laboratory. Results were convincing.

Method validation was performed in accordance with the 
instructions of standard ISO DIS 16140-2:2013 [11]. The 
following parameters were determined:

1.	 Relative accuracy - AC:	 AC = (PA+NA)/N * 100 %
2.	 Relative specificity - SP:	 SP = NA/(NA+PD) * 100 %
3.	 Relative sensitivity - SE:	 SE = PA/(PA+ND) * 100 %

where:

PA: Positive Agreement) results of the reference method 
and the alternative method are both positive;

NA: Negative Agreement, results of the reference method 
and the alternative method are both negative;

PD: Positive Deviation, the result of the reference method 
is negative, the result of the alternative method is positive;

ND: Negative Deviation, the result of the reference method 
is positive, the result of the alternative method is negative;

N: number of analyses, N = PA + NA + PD + ND

Standard MSZ EN ISO 6579:2006 was considered the 
reference method. More than 150 cultures, prepared on 
selective culture media, were analyzed, 105 of which were 
positive for 105 Salmonella spp. Results of our validation 
tests are summarized in Table 1.  

Our experience shows that the presence of Salmonella 
spp. was identified in all positive cases and was reliably 
excluded in the case of negative samples by the MALDI-
TOF identification method. The method can be used 
excellently for inhibition samples. There were no false 
positive or false negative results during our investigations.

As further information, accompanying microorganisms 
were identified during the analyses, and, in a few cases, 
Salmonella spp. colonies having unusual morphologies 
were identified that could easily fool less experienced 
microbiologists. It is important to note that the MALDI-
TOF identification method is independent of culture 
media, i.e. the presence or absence of the microorganism 
tested was verified with the same efficiency in the case of 
all three selective culture media.

A further application possibility is that tests can be 
extended to the serotyping of the identified Salmonella 
spp. colonies. Research shows that mass spectra 
recorded using the MALDI-TOF method are suitable for 
distinguishing Salmonella serotypes [12]. By comparative 
analyses of the spectra, a simple algorithm can be 
established which can help identify main serotypes 
reliably and rapidly.

Finally, another non-negligible aspect is that, by using 
the MALDI-TOF confirmation method, analysis times can 
be reduced by at least 24 hours, which is an extremely 
important factor in the case of human clinical tests and 
food analysis.

6.2. MALDI-TOF technique in modern microbiology

Based on the above it can be seen that MALDI-TOF mass 
spectrometry can fit well into analytical practice performed 
by classic and modern alternative methods to replace time 
consuming and costly „traditional” confirmation tests.

The method based on the MALDI-TOF technique has 
several characteristics that enable it to change modern 
microbiology significantly and open new avenues of 
investigation.

Let’s see what they are:

1.	 Simple, fast, cheap sample preparation – in case 
of direct sample introduction, the material cost is less 
than 0.5 Euro, the sample holder plate can be used 
for an unlimited time period, and the spotting time for 
96 samples is ca. 30 to 40 minutes.

2.	 Short identification, analytical times – measurement 
of all the samples of a complete sample holder plate 
requires ca. 25 to 30 minutes.

1 Buffered Pepton Water
2 Rappaport-Vassiliadis Salmonella Enrichment Broth
3 Mueller-Kauffmann Tetrathionate-Novobicin Broth
4 Xylose lysine deoxycholate
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4.2. Mintaelőkészítés etanolos extrakcióval [8]

A referenciaspektrumok készítéséhez egy másik 
minta-előkészítési protokollt javasol a gyártó, ez az 
etanolos extrakció. Tapasztalataim szerint ez a min-
ta-előkészítési eljárás számos, problematikusabb 
minta esetében javítja az azonosítás megbízhatósá-
gát a direkt mintafelvitelhez képest.

Ebben az esetben a mintát a vizsgálandó telepből 
egy steril 1 ml-es oltókacs segítségével vesszük, és a 
levett biológiai anyagot, tenyészetet Eppendorf cső-
ben 300  ml ioncserélt vízben szuszpendáltatjuk el. 
Hozzáadunk 900 µl etanolt, és alapos keverés után 
lecentrifugáljuk. A felülúszót óvatosan leöntjük, és az 
Eppendorf csőben maradt szilárd részeket lamináris 
box alatt szárítjuk. Száradás után 10-50 µl 70 %-os 
hangyasavat adagolunk a mintához, és két percig 
állni hagyjuk. Ezután a hangyasavval azonos men�-
nyiségű acetonitrilt pipettázunk a cső tartalmához, 
alaposan megkeverjük és lecentrifugáljuk. Az oldat 
tisztájából 1 µl-t viszünk fel a mintatartó lemez meg-
felelő pozíciójára, és száradás után a legrövidebb 
időn belül a mintára cseppentjük a mátrix-oldatot. Az 
előző esethez hasonlóan a mátrixoldat beszáradása 
után a mintatartó lemez kész a vizsgálatra.

A fentiekből látszik, hogy a MALDI-TOF vizsgála-
tokhoz szükséges minta-előkészítés módszerek a 
legtöbb esetben csak néhány egyszerű lépést tartal-
maznak, így az egy mintára vetített időigényük kicsi, 

direkt mintafelvitel esetén csak néhány perc.

5. A MALDI-TOF analízis, a mikroorganizmusok 
azonosítása

5.1.  A tömegspektrumok felvétele

Az előkészített mintatartó lemezt a készülék mintafo-
gadó zsiliprendszerén keresztül juttatjuk az ionforrás-
ba. A minták letapogatásához szükséges mozgatást 
egy precíz mechanika végzi, amely igen pontosan 
tudja mozgatni a mintatartó lemezt az UV lézerforrás 
alatt. Egy kisfelbontású digitális kamerával nyomon 
is követhetjük az aktuális pozícióban lévő minta vizs-
gálatát. Ez egyrészt segít ellenőrizni, hogy a vizsgálat 
a megfelelő minta pozícióból történik, illetve az eset-
leges mintafelviteli inhomogenitások esetén segíti a 
manuális spektrum felvételt.

A tömegspektrumok felvételéhez szükséges paramé-
tereket egy általános, műszervezérlő szoftverrel (flex-
Control - Bruker Daltonics) tudjuk beállítani. Például 
a lézer energiáját, az ionok gyorsításához szükséges 
nagyfeszültséget, a mintatartó lemez mozgatási sé-
máját és a vizsgált tömegszámtartományt is. Ezzel a 
szoftverrel végezhetjük továbbá a készülék tömeg-
szám-skálájának kalibrációját, a repülési idők tömeg-
számra történő konverziójához szükséges függvény 
meghatározását. Az elv egyszerű, egy ismert fehérje 
összetételű baktériumtörzset (Escherichia coli DH5), 
mint kalibráló standardot használunk erre a célra.

5. ábra. Az Escherichia (E.) coli DH5 referencia baktérium standard tömegspektruma 
Figure 5. Standard mass spectrum of the Escherichia (E.) coli DH5 reference bacterium
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3.	 User friendly software – which allows launching of 
the measurement in a few simple steps, and results 
are provided to the microbiologist performing the 
analysis in the form of an easy to overview, detailed 
report.

4.	 Reliable results – our results so far show that results 
obtained using the MALDI-TOF identification method 
are reliable, no further confirmation tests are required, 
the mass spectral library contains mass spectra of 
certified [13] microorganisms from reliable sources.

5.	 Efficiency, capacity – calculating with an average 
working day of eight hours, 300 to 400 colonies per 
day can be identified using a parallel sample spotting 
method. Thus, one instrument can meet the needs of 
several microbiological laboratories or departments. 
In practice, sample holder plates can even „travel” 
refrigerated under sterile conditions after spotting of 
the samples. In our experience, biological material 
spotted on the sample holder plate remains suitable 
for MALDI-TOF analysis for several days. Therefore, it 
is not even necessary to perform sample preparation 
and the analysis itself in the same building.

6.	 Expandability – the mass spectral library of the 
manufacturer is expanded continuously. The library 
currently used in our laboratory contains 5627 
species and 388 genera. Of course, it is possible to 
use or incorporate mass spectra prepared by the 
users, and this is aided by the reference spectrum 
recording protocol supplied by the manufacturer 
together with the technical description of the 
instrument. Applicability of the technique and the 
method is further improved by the fact that today 
there are online mass spectral databases available 
where, with user access, even real-time identification 
operations can be launched, and results are obtained 
via the internet practically as soon as the analysis is 
complete. Database operators undertake to develop 
their databases according to the needs of the users, 
so the considerable cost of developing a mass 
spectral library can be saved.

7.	 Scan - screen method – there are a number of 
alternative molecular biological identification and 
detection methods used all over the world, such 

as DNA/rDNA based detection procedures (real-
time PCR, qPCR, MDS) and instrumental analytical 
methods applying selective immunological reactions 
(ELISA, ELFA, VIDAS, BBD Christal). A common 
characteristic of these methods – with few exceptions – 
is selectivity, the selective detection and identification 
of a target microorganism. In contrast, MALDI-TOF 
identification is a kind of “screening” method, the 
software looks for the best match in a mass spectral 
library of several thousands of microorganisms. 
This way, analyses may result in the identification 
of unexpected microorganisms, indicating that the 
selectivity of targeted culture media is overwritten by 
nature in many cases.

8.	 Robustness – the identification method is basically 
independent of the quality of the medium used for 
culturing, so the identification of microorganisms 
does not require special culture media. Analyses 
performed on colonies isolated from non-specific 
culture media provide basically the same results 
as cultures from selective media. Identification, or 
MALDI-TOF analysis, can be performed on colonies 
developed on selective culture media used in 
standard analytical methods (EN ISO, ISO, DIN etc.) 
as well.

In my opinion, taking all this into consideration, there 
will be new microbiological methods and standards 
developed in the coming years which will exploit the 
possibilities and advantages inherent in the MALDI-TOF 
identification method, combining them with the methods 
of modern molecular microbiology.

Detection of a wide range of pathogenic microorganisms 
will be possible even within 24 hours by applying analytical 
methods based on the MALDI-TOF technique together 
with new procedures requiring shorter culture times. At 
the same time, selective sample preparation techniques 
could be introduced, with the application of immunoaffinity 
adsorbents, that will promote reliable detection of these 
dangerous pathogens in less time.
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A kalibrációhoz használt E. coli DH5 tömegspektru-
ma (5. ábra) „csúcs-gazdag” így könnyen találunk 
megfelelő számú iont a tömegszám-tartomány (2.000 
- 20.000 amu) lefedéséhez.

A MALDI-TOF tömegszám-stabilitása kiváló, ettől 
függetlenül célszerű minden mintasorozat előtt a re-
ferencia baktérium standard mérésével kalibrálni a 
készüléket. A kalibráló minta (spot) többször is fel-
használható.

A mikrobiológusok munkájának megkönnyítésére, a 
mikroorganizmusok gyors, egyszerű azonosítására a 
készülék gyártója egy szoftvert fejlesztett ki (MB-RTC 
MaldiBiotyper Realtime Classification – Bruker Dal-
tonics). A mintanevek és azonosítók beírása után a 
szoftver a műszervezérlő szoftverben beállított para-
méterekkel automatikusan felveszi a tömegspektru-
mokat és elvégzi az azonosításukat is. Egy minta- 
helyről a berendezés legkevesebb 200 megfelelő  
jel/zaj viszonyú spektrumot készít, amelyekből az 
azonosításhoz használható, átlagolt tömegspektru-
mot számít, illetve tárol el a szoftver.

5.2. A mikroorganizmusok azonosítása

A mikroorganizmusok azonosítása itt nem más, mint 
tömegspektrumok összehasonlítása. A szoftver a 
könyvtárból megkeresi a vizsgált mikroorganizmus 
tömegspektrumához legjobban hasonlító referencia 
tömegspektrumokat, majd készít egy listát a tíz leg-
jobb találatról. Ezt a listát egy un. „score” (lényegében 
valószínűségi) érték alapján állítja össze a szoftver.

Hasonlóan más tömegspektrometriás szoftverekhez, 
a spektrumkönyvtári keresés során, egy „score” ér-
téket kapunk, amely az azonosítás jóságára, megfe-
lelőségére vonatkozó számszerűsített információ, ez 
egy 0,000 és 3,000 közötti érték, amelyet a követke-
zőképpen számít ki a szoftver:

1.	 Első lépésben a tömegspektrum könyvtárban 
található referencia spektrumokhoz hasonlítja az 
azonosítandó minta tömegspektrumát, azt vizs-
gálja, hogy a referencia spektrumban szereplő 
csúcsok megtalálhatók-e a minta tömegspektru-
mában;

2.	 Második lépésben az azonosítandó tömeg-
spektrumot tekinti alapnak, és ehhez hasonlítja a 
referencia tömegspektrumokat;

3.	 Végül megvizsgálja az azonosítandó és a refe-
renciaspektrumok szimmetriaviszonyait is.

Mindhárom lépésben egy-egy megfelelőségi faktort 
számít ki a szoftver, amelyek 0,000 és 1,000 közöt-
ti értékek, majd ezeket az értékeket összeszorozza 
egymással, és 1000-re normalizálja. Az azonosítás 
„score” értéke enne a számnak a logaritmusa.

A számítási folyamat bonyolultnak tűnik, de a készü-
lékhez mellékelt szoftver felhasználóbarát, és leegy-
szerűsíti a mikroorganizmusok azonosításának eljá-
rását.

6. ábra. A mikroorganizmusok azonosításának eredménye 
Figure 6. Result of microorganism identification
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A 6.  ábra bal felső részén látható, hogy a vizsgált 
mintákat jelképező körök két részre vannak osztva, 
a kör bal oldala a rögzített tömegspektrum minősé-
géről ad információt, míg a jobb oldalának a színe 
az azonosítás megfelelőségét jelzi. Ha a rögzített tö-
megspektrum megfelelő, akkor a kör bal oldala zöld, 
ellenkező esetben narancssárga.

Ha a kör jobb oldala zöld, akkor igen valószínű az 
azonosság a vizsgált mikroorganizmus és a referen-
cia könyvtárban található mikroorganizmus között, a 
„score” érték nagyobb 2,000-nél. 

Ha a kör jobb oldala sárga, akkor ez a valószínűség 
kisebb („score érték 1,700 és 2,000 között), vélhető-
en a mikroorganizmus nemzetségét sikerült beazo-
nosítani. 

Amennyiben a körnek ez a fele piros színű, akkor 
„nem megbízható azonosítás” címkét kapunk ered-
ményül.

Természetesen lehetőségünk van a tíz legjobb „sco-
re” értékkel rendelkező találatot is megjeleníteni, ami 
számos esetben értékes adatokat szolgáltathat a 
mikrobiológusoknak.

Egy mintára vetítve a tömegspektrum felvételének idő-
szükséglete 10-15 másodperc és az azonosítás szá-
mítási ideje is hasonló, így elmondhatjuk, hogy keve-
sebb, mint egy perc alatt kaphatunk azonosítási ered-
ményeket az előkészített mintákról, tenyészetekről.

6. A MALDI-TOF alkalmazása a mikrobiológiai 
vizsgálatokban

Ez a módszer vélhetően forradalmasítja a klasszikus 
mikrobiológiát. Lehet, hogy ez a vélemény meghök-
kentő, de vizsgáljuk meg, hogy valójában milyen mó-
don alakíthatja át ez a metodika a szabványos mikro-
biológiai vizsgálatokat az élelmiszer, a takarmány és 
a humán klinikai vizsgálatok területén egyaránt!

Példaként nézzük meg az egyik legelterjedtebb pa-
togén mikroorganizmus, a Salmonellla spp. szabvá-
nyos meghatározási módszerét!

6.1. A Salmonella spp. jelenlét/hiány kimutatása

Referenciamódszerként az élelmiszerek vizsgálatá-
ra a Salmonella spp. jelenlét/hiány kimutatására az 
MSZ EN  ISO 6579:2006 [9] módszert alkalmazzuk. 
A meghatározott mennyiségű (általában 25  g) vizs-
gálati mintát a szabványban előírt tízszeres mennyi-
ségű elődúsítóban (BPW1) inkubáljuk (37  °C; 18±2 
óra). Ezt követi két szelektív tápoldatban (RVS2, MK-
TTn3) történő dúsítás (inkubálás 41,5 °C illetve 37 °C; 
24±3   óra). A szelektív dúsítók a kísérő mikroorga-
nizmusok növekedését gátolják. Ezután a szelektív 
táptalajokra történő szélesztés következik XLD-le-
mezre4, majd egy szabadon választható szelektív le-
mezre szélesztünk (Salmonella Harlequin és/vagy Di-
assalm). A 7. ábrán a különböző szelektív lemezeken 
kifejlődött telepek láthatóak.

7. ábra. Salmonella spp. feltételezett pozitív tenyészetei szelektív táptalajokon 
Figure 7. Supposedly positive cultures of Salmonella spp. on selelctive culture media

1 Buffered Pepton Water  - pufferolt peptonvíz
2 Rappaport-Vassiliadis Salmonella Enrichment Broth - Rappaport-Vassiliadis-féle Salmonella dúsító leves
3 Mueller-Kauffmann Tetrathionate-Novobicin Broth – Muller-Kauffmann-féle  tetrationát-novobiocin leves
4 Xylose lysine deoxycholate – Xilóz-lizin-deoxiklorát agar
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