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Biomonitoring of soil contaminants

Kovács Tamás1*, Kovács Árpád László1, 
Nagy Norbert2, Tubak Vilmos2

1 ENVIROINVEST Kft., 
1055 Budapest, Szalay u. 4.
2 TRIO-LAB Kft., 
6720 Szeged, Petôfi sgt. 10.
* tel.: (1) 354 0156, fax: (1) 354 0159, 
e-mail: kovacst@enviroinvest.hu

Összefoglalás

Ha valamely szennyezôdés huzamosabb ideig van
jelen a talajban, spontán feldúsulhatnak az adott
szennyezôdést bontani képes vagy az ellene rezisz-
tens mikroorganizmusok. A szennyezôdés vala-
mely koncentrációtartományában a szennyezô-
anyag koncentrációja és az ellene rezisztenciát biz-
tosító gén gyakorisága között lineáris összefüggés
állhat fenn. Célunk, hogy kidolgozzunk egy olyan
biokémiai vizsgáló (biomonitoring) eljárást, mellyel
gyorsan és olcsón nagyszámú minta szennyezô-
anyag-koncentrációja vizsgálható az alábbi szeny-
nyezôanyagokra: triklór-etilén, γ-hexaklór-ciklo-
hexán, poliklórozott bifenilek, nehézfémek (kadmi-
um, cink, ólom); továbbá célunk, hogy meghatároz-
zuk a talajnak e szennyezôkre vonatkozó bioreme-
diációs potenciálját.

Kovács, T.1*, Kovács, Á. L.1, Nagy, N.2,
Tubak, V.2

1 ENVIROINVEST Kft., 
H-1055 Budapest, Szalay u. 4, Hungary
2 TRIO-LAB Kft., 
H-6720 Szeged, Petôfi sgt. 10, Hungary
* phone: +36 1 354 0156, fax: +36 1 354 0159, 
e-mail: kovacst@enviroinvest.hu

Summary

In case of long term persistence of a certain pol-
lutant in the soil, there could be spontaneus
enrichment of microorganisms resistant against
that pollutant or capable to degrade it. In a given
concentration range of pollutants a linear corre-
lation may exist between the pollutant concen-
tration and the frequency of the gene encoding
for the corresponding degrading enzyme activi-
ty. Our goal is to develop a quick and cheap bio-
monitoring method, which is able to measure the
pollutant concentration of the following chemi-
cals in a high-throughput form: trichloroethyl-
ene, γ-hexachlorocyclohexane, polichlorinated
biphenyls and heavy metals (Cd, Zn, Pb). More-
over, we are planning to measure the bioremedi-
ational potential of the soil for these pollutants.

Bevezetés
A talajszennyezôk közül az élôlényekre nézve
rendkívül veszélyesek a nehézfémek, illetve a kar-
cinogén vegyületek, mint például a régi típusú
transzformátorolajokban található poliklórozott bi-
fenilek (PCB-k), a klórozott szénhidrogének, pél-
dául az oldószerként használatos triklór-etilén
(TCE), a klórozott gyûrûs szénhidrogének, például
a γ-hexaklór-ciklohexán (HCH), mely a közelmúlt-
ig engedélyezett rovarirtó szer (inszekticid) volt. 
A talajszennyezések felszámolásának ígéretes meg-
közelítése a bioremediáció. Az ilyen beavatkozás
elôtt azonban ismerni kell a különbözô szennye-
zôanyagok koncentrációját a talajban annak el-
döntésére, hogy ezek eltávolítása lehetséges-e

bioremediáció útján. A hagyományos laboratóriu-
mi analitikai módszerekkel meghatározott értékek
alapján azonban teljes biztonsággal nem dönthetô
el, hogy a bioremediáció végbemegy-e, hiszen a
speciális helyi fizikai/kémiai adottságokon túlme-
nôen figyelembe kell venni a szennyezôanyagok
egymásra gyakorolt hatását is. Ezért célul tûztük
ki, hogy kifejlesszünk egy olyan biomonitoring eljá-
rást, melynek segítségével megbízhatóan és gyor-
san eldönthetô, hogy az adott területen sikerre ve-
zet-e a bioremediáció, illetve meghatározható,
hogy bizonyos szennyezôanyagok (TCE, PCB-k,
HCH, kadmium, cink, ólom) koncentrációja eléri-e
a 10/2000 (VI.2) KÖM-EüM-FVM-KHVM rendelet-
ben megfogalmazott beavatkozási határértékeket.
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Az általunk alkalmazni kívánt eljárás alapelve,
hogy amennyiben a szennyezés mikrobiológiai le-
bontásának feltételei adottak, akkor spontán kiala-
kul egy helyi mikroflóra, melyben jelen lesznek az
adott szennyezés lebontására szolgáló enzimek
génjei. Amennyiben a szennyezôanyag jelen van a
környezetben, az ez ellen rezisztenciát biztosító,

illetve a szennyezôanyag tápanyagként való hasz-
nosítását lehetôvé tevô fehérjéket kódoló gének
szelekciós elônyt biztosítanak az azokat hordozó
baktériumok számára. A gének elôfordulási gyako-
risága egy, a jelen fejlesztés során meghatározandó
tartományban egyenesen arányos lehet az adott
szennyezôanyag koncentrációjával. Amennyiben e

Kovács Tamás (1970) biológus, PhD-fokozatát a Bacillus subtilis molekuláris stresszbiológiájának tanul-
mányozásából szerezte. Érdeklôdési területe a környezetvédelmi mikrobiológia, különösen a talaj és a
talajvíz szennyezô komponensei felszámolásának molekuláris biológiai megközelítése.

Kovács Árpád László (1946) vegyészmérnök, környezetvédelmi szakmérnök. A kör-
nyezetvédelem és vízgazdálkodás területén 28 éves közigazgatási gyakorlatra tett
szert. 1998-tól az ENVIROINVEST Kft. ügyvezetôje. Több szabadalommal rendelkezik
szennyvíztisztítási és kárelhárítási technológiákkal kapcsolatban.

Nagy Norbert (1973) orvos, közgazdász. 2001-tôl a TRIO-LAB Kft. ügyvezetôje.
Érdeklôdési területe a baktériumok, vírusok, valamint a genetikai betegségek mole-
kuláris biológiai kimutatása. Több szabadalommal és tudományos közleménnyel ren-
delkezik.

Tubak Vilmos 1989-ben végzett általános orvosként. Végzés után az MTA Szegedi Biológiai Központ
Genetikai Intézetében dolgozott. Jelenleg két biotechnológiai cégben társtulajdonos és vezetô tudo-
mányos munkatárs. Összimpaktszám: 20.1.

1. ábra A HCH biodegradációja [4]. Enzimek: LinA: γ-hexaklór-ciklohexán dehidroklorináz; LinB: 1,3,4,6-tetraklór-1,4-ciklohexadién
halidohidroláz; LinC: 2,5-diklór-2,5-ciklohexadién-1,4-diol dehidrogenáz; LinD: 2,5-diklórhidrokinon deklorináz.
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gének elôfordulási gyakoriságát mérjük, megad-
hatjuk a talaj mikroflórájának biodegradációs
potenciálját. Továbbá amennyiben lehetôvé tesszük
a módszer validálásával, hogy a „hagyományos”
analitikai módszerekkel összehasonlítva, az adott
területen néhány próbamérés után meghatározhas-
suk a biomonitoring eljárás alapján a különbözô
szennyezôk koncentrációját legalább olyan pontos-
sággal, amelybôl megbecsülhetô, hogy az adott
szennyezôanyag koncentrációja eléri-e a beavatko-
zási határértékeket, csökkenthetô lesz az analitikai
kémiai vizsgálatokra kerülô minták száma, amely
költségmegtakarítást eredményez.

Módszerek
A biomonitorozás menete során a talajból összes
DNS-t izolálunk [1], slot-blotting módszerrel nitro-
cellulóz membránra hígítási sort rögzítünk a DNS-
bôl, majd a membránra kötött DNS-t hibridizál-
tatjuk a tesztgénre specifikus, immunológiai mód-
szerrel jelölt próbával [2]. A jelölés elôhívása után a
röntgenfilmet denzitometriásan kiértékeljük, és
megadjuk a tesztgén koncentrációját az összes
DNS-hez viszonyítva [2]. Ezt az eredményt viszo-
nyítjuk a validálásos lépésben meghatározott DNS-
mennyiséghez.

Eredmények és diszkusszió

γ-hexaklór-ciklohexán-szennyezôdés biomonitorozása

HCH-bontásra csupán néhány baktériumfaj képes.
Közülük a legjobban jellemzettek a következôk:
Sphingomonas paucimobilis, Rhizobium sp. (NGR234
plazmidon kódolva), Mesorhizobium meliloti,
Streptomyces laevendulae [3]. A HCH bontásának ed-
dig leginkább tanulmányozott útja a LinA–LinB–
LinC–LinD enzimek által katalizált úthoz kötôdik
(1. ábra). A Lin enzimek közül a HCH-biodegradá-
ció kezdeti lépését katalizáló LinA (HCH-
dehidroklorináz) génjét választottuk a biomonitor-
ing számára tesztgénül. Az NGR234 plazmidot hor-
dozó Rhizobium sp. linA génjével folytattuk vizs-
gálatainkat, mivel e baktérium talajlakó, illetve az
NGR23 plazmid mozgékony genetikai elem, ami
biztosítja a gyors adaptációt.

A 2. ábrán látható a primerek (lin3, lin4) által sok-
szorozott próba és a primerek génen belüli elhe-
lyezkedése. A próba a fellelhetô irodalmi adatok
alapján kizárólag csak az NGR234-en található linA

génnel hibridizál. A jelölt próba elkészült, a linA
gént klónoztuk pBlu2SKP plazmidba és Escherichia
coli mikroorganizmusba transzformáltuk.

Triklór-etilén-szennyezés biomonitorozása

A triklór-etilén (TCE) bontására a következô mono-
és dioxigenáz enzimek képesek: ammónia-mono-
oxigenáz, metán-monooxigenáz, alkén-monooxige-
náz, propán-monooxigenáz, tulén-monooxigenáz,
tulén-dioxigenáz, izopropil-benzol-dioxigenáz [5].
A TCE biomonitorozásában azonban sajátos prob-
lémák adódnak. Az egyik nehézség, hogy a TCE-
bontás bizonyos közti termékei (epoxidok) toxiku-

2. ábra Primerek tervezése. (A) Rhizobium sp. linA (lin3,
lin4); (B) N. corallina amoA1 (TCE-1, TCE-2); (C) N. euro-
pea amoA (TCE-3, TCE-4); (D) B. cepacia tomA0 (TCE-5,
TCE-6); (E) P. pseudoalcaligenes bphA1 (bph1, bph2); 
(F) S. aureus cadA (cad1, cad2); (G) P. putida cadA (cad3,
cad4).
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sak a baktériumokra nézve [6], tehát ebbôl a szem-
pontból a TCE-degradációs képesség megléte sze-
lekciós hátrányt jelent. A másik nehézség, hogy
(egyes ammónia-monooxigenázok kivételével [7])
a TCE-bontásért felelôs gének indukciójához szük-
séges bizonyos aromás és alifás szénhidrogének
jelenléte is [8]. Emiatt kérdéses, hogy van-e össze-
függés a géngyakoriság és a TCE-koncentráció kö-
zött. Megoldást jelent, hogy a módszert minden
esetben validálni fogjuk, továbbá többféle gén
(köztük a TCE inducibilis ammónia-monooxigenáz
gén) biomonitorozását fogjuk elvégezni.

A biomonitorozáshoz az alábbi három gént válasz-
tottuk: (1) a Nocardia corallina amoA génje az alkén-
monooxigenáz epoxidáz alegységét kódolja, mely
bontja a TCE-t; (2) a Nitrosomonas europea amoA1
génje az ammónia-monooxigenáz acetilénkötô al-
egységét kódolja, mely enzim képes a TCE-t bon-
tani, illetve a TCE indukálja a tesztgént; a
Burkholderia cepacia tomA0 génje a tulén-orto-mono-
oxigenázt kódolja, mely enzim bontja a TCE-t. A
primerek és a próbák elhelyezkedését a 2. ábra
szemlélteti.

Mindhárom faj esetében a próba a fellelhetô irodal-
mi adatok alapján kizárólag csak az adott faj teszt-
génjével hibridizál. Mindhárom jelölt próba elké-
szült, a tesztgéneket klónoztuk pBlu2SKP plazmid-
ba és transzformáltuk Escherichia coli-ba.

Poliklórozott bifenilek (PCB-k) biomonitorozása

A PCB-bontás történhet aerob módon (oxidatívan),
illetve anaerob körülmények között, reduktív de-
halogénezéssel [9]. A PCB-k biodegradálhatósága a
klórozottság fokától és pozíciójától függ [10]. A
bifenilfelhasználó baktériumok a legtöbb esetben

PCB-ket is képesek bontani [10]. A bifenilfelhaszná-
lásért és a PCB-bontásért felelôs bph géneket több
baktériumfajból izolálták és jellemezték [11]. A PCB-k
bontásának kezdeti lépéseit a 3. ábra mutatja be.

A BphA enzim egy négy alegységbôl álló, IIB típu-
sú (gyûrûaktiváló) dioxigenáz. A biomonitorozás-
hoz a Pseudomonas pseudoalcaligenes KF707 bphA1
génjét választottuk. Ez a PCB-bontás kezdeti lépé-
sét katalizáló bifenil-dioxigenáz nagy alegységét
kódolja. A Pseudomonas pseudoalcaligenes KF707
bifenil-dioxigenáza bizonyítottan képes PCB-ket
bontani [13]. A primerek és a próba elhelyezkedését
a 2. ábra szemlélteti. A próbákkal több Pseudomonas
sp. és Burkholdreia sp. faj bphA génje fog hibridizál-
ni. A jelölt próba elkészült, a tesztgéneket klónoz-
tuk pBlu2SKP plazmidba és transzformáltuk
Escherichia coli-ba.

Nehézfémek biomonitorozása

A kadmiumrezisztencia mechanizmusa eltér
Gram+ és Gram– baktériumokban, valamint kék
algákban [14]. Gram+ baktériumokban a legelter-
jedtebbek az ATP által energizált aktív transz-
portrendszerek (CadA-CadC rendszer), ugyanak-
kor egyes baktériumok olyan fehérjéket termelnek,
melyek meggátolják a kadmium sejtbe jutását
(CadB–CadX rendszer). Gram– baktériumokban a
legelterjedtebbek a fémion–proton antiporteres
aktívtranszport-folyamatok (CzC–CzR rendszer),
ugyanakkor itt is megtalálható az ATP által ener-
gizált CadA–CadC rendszer, illetve a szintén ATP
által energizált ZntA-függô transzportrendszer.
Kék algákban leggyakrabban a metallotioneinek-
hez kapcsolódó rezisztencia fordul elô.
Tesztgénként a cadA-t választottuk, mivel elterjedt
Gram+ baktériumokban, illetve megtalálható

3. ábra A PCB-k biodegradációja [12]. Enzimek: BphA: bifenil 2,3-dioxigenáz; BphB: bifenil-2,3-dihidrodiol 2,3-dehidrogenáz; BphC:
2,3-dihidroxibifenil 1,2-dioxigenáz; BphD: 2-hidroxi-6-oxo-6-fenil-hexa-2,4-dienoát hidroláz.
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Gram– baktériumokban is. A CadA–CadC rendszer
kétkomponensû: a CadA az ATP-áz aktivitású
transzportfehérje [15], a CadC pedig szabályozó
fehérje [16]. A rendszer kadmium- és cinkspeci-
fikus, ugyanakkor nagy ólomkoncentráció esetén is
indukálódik [15].

A cadA gént hordozó mikroorganizmusok közül a
Staphylococcus aureus (cadA génje alaposan jellem-
zett [16], tartalmaz homológ szakaszokat más
Gram+ cadA génekkel) és a Pseudomonas putida
(talajlakó, az egyetlen Gram– baktérium, melyben
leírták ezt a kétkomponensû rendszert) fajokat
választottuk ki a cadA forrásául.

A S. aureus cadA génre tervezett próba a fémkötô-
helyet kódoló szakaszra és annak közelébe esik 
(2. ábra). A próbával több más faj (pl. Bacillus firmus,
Stenotrophomonas maltophilia) cadA génje is kimutat-
ható. A P. putida cadA primerekkel egy 422 bp
hosszú próba amplifikálható (2. ábra), mellyel csak
a P. putida cadA génje hibridizál. Mindkét jelölt pró-
ba elkészült, a tesztgéneket klónoztuk pBlu2SKP
plazmidba és transzformáltuk Escherichia coli-ba.

A fejlesztési munka jelen szakaszában tehát vala-
mennyi tesztgént sikeresen izoláltuk, klónoztuk,
továbbá rendelkezünk az összes szükséges jelölt
próbával. Következô lépésként elôször megtörté-
nik a módszer validálása, majd üzemi kísérletet
fogunk elvégezni.

Köszönetnyilvánítás
Köszönetünket fejezzük ki az Oktatási Miniszté-
rium biotechnológia programjának támogatásáért.
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KA fehérjék újrafölfedezett térszerkezete: 
Kurt Wüthrich kémiai Nobel-díja

Protein structure rediscovered: the chemical Nobel Prize of 
Kurt Wüthrich

Gáspári Zoltán és Perczel András

Eötvös Loránd Tudományegyetem, 
Szerves Kémiai Tanszék, 1518 Budapest 112, Pf. 32

Összefoglalás

A 2002. évi kémiai Nobel-díj egyik kitüntetettje
Kurt Wüthrich, a Zürichi Mûszaki Egyetem tanára.
Wüthrich munkásságának egyik legnagyobb ered-
ménye, hogy megnyitotta az utat a fehérjék tér-
szerkezetének NMR-spektroszkópiával, oldatfázis-
ban történô vizsgálatához. Ma már az NMR a bio-
molekulák atomi szintû szerkezetfelderítésében a
röntgenkrisztallográfia egyenrangú társa, számá-
ban és arányában is egyre több az oldatfázisban
meghatározott fehérjeszerkezet. A fehérje NMR-
spektroszkópia széles körû elterjedése számos
olyan vizsgálati módszer megjelenését hozta magá-
val, amelyek segítségével a fehérjék szerkezetének
és hatásmechanizmusának új aspektusai tanulmá-
nyozhatók. A feltáruló „képben” a természet eddig
rejtett, másként ismert arcára, a fehérjék mûködé-
sének dinamikus jellegére csodálkozhatunk rá.

Gáspári, Z. and Perczel, A.

Eötvös Loránd University, Department of
Organic Chemistry, H-1518 Budapest 112, 
POB 32, Hungary.

Summary

The 2002 Nobel Prize in chemistry was awarded

partly to Kurt Wüthrich, professor of ETH

Zürich. One of the main achievements of his

research was to open the way for protein struc-

ture determination by NMR spectroscopy in

solution. Nowadays, NMR is as potent as crys-

tallography in atomic level biomolecular struc-

ture determination, as shown by the increasing

number of protein NMR structures. The wide-

spread application of protein NMR led to the

invention of many new techniques to study new

aspects of protein structure and function. The

emerging picture allows us to get insight into

the dynamical features of protein mechanisms.

A biokémikusok számára ma már természetes,
hogy egyes fehérjék háromdimenziós térszerkezete
adatbázisból hozzáférhetô, onnan letölthetô és fel-
használható a kísérleti eredmények értékeléséhez,
illetve új kutatási irányok kijelöléséhez. Köztudott,
hogy az ismert térszerkezetek száma évrôl évre
egyre gyorsabban növekeszik. E hatalmas iramú
fejlôdés alapjait még az ötvenes években rakta le
többek között Max Perutz és John Kendrew [1],
akiknek egyben kiemelkedô szerepük volt a fehér-
jekrisztallográfia megszületésében. A ma ismert
fehérje-térszerkezetek döntô többségét (~90%) rönt-
genkrisztallográfia segítségével határozták meg. A
kilencvenes évektôl azonban nemcsak abszolút ér-
telemben, hanem arányaiban is egyre több az
NMR-spektroszkópiai módszerekkel megoldott
fehérjeszerkezetek száma. A nyolcvanas évek köze-

pén kidolgozott eljárás térhódítását jól jellemzi,
hogy míg 1990-ben a Protein Data Bank (röviden
PDB) adatbázisban elérhetô szerkezetek mindössze
2%-a „készült” NMR-technikával, 2002-re ez az
arány már közel 10%-ra emelkedett (2458 a 17736-
ból). Az eljárás kidolgozásában döntô szerepet ját-
szó Kurt Wüthrich 2002-es Nobel-díjához e meg-
gyôzô számok mellett döntôen járult hozzá, hogy
az NMR-spektroszkópiának egyre több olyan alkal-
mazása jelenik meg, amely új megvilágításba
helyezi mindazt, amit a fehérjék szerkezetérôl az-
elôtt gondoltunk.

Egyrôl a kettôre
A hatvanas és hetvenes években egy fehérje NMR-
spektroszkópiai vizsgálata azt jelentette, hogy a



34

S
Z

A
K

C
IK

K

BIOKÉMIA, 27: 33–40 (2003)GÁSPÁRI ÉS PERCZEL

Gáspári Zoltán 1999-ben végzett az ELTE biológus szakán. Szakdolgozatát az ELTE Szerves Kémiai
Tanszékén készítette. Doktori kutatási témája kisméretû szerinproteáz-inhibitorok szerkezetének és
dinamikájának vizsgálata NMR-spektroszkópiai módszerekkel. 2003 óta tudományos segédmunkatárs a
Szerves Kémiai Tanszéken.

Perczel András 1985-ben szerzett diplomát az ELTE vegyész szakán. Kandidátusi érteke-
zését 1992-ben védte meg, akadémiai doktori címét 1999-ben szerezte meg. 1985 óta a Szerves Kémiai
Tanszék munkatársa, jelenleg egyetemi tanár. Kutatási területe peptidek és fehérjék szerkezetkutatása ab
intio módszerekkel és NMR-spektroszkópiával. Kutatási ösztöndíjjal Prof. G.D. Fasman (Brandeis, Boston,
USA 1989-1992), Prof. H.H. Mantsch (NRC Ottawa, Canada 1991), Prof. I.G. Csizmadia (Univ. of Toronto,
Canada 1991, 1992-1994) és Prof. I.D. Campbell (Univ. of Oxford, UK 1994, 1995-1997, 1998) munkatár-
saként dolgozott.

megfelelô egydimenziós spektrumban a molekulát
felépítô több száz vagy esetleg több ezer hidrogén-
hez tartozó jelhalmazból szerencsés esetben né-
hány különleges kémiai eltolódású proton jelét
azonosították. A csúcsok többségének azonosítása
azonban reménytelen és megoldhatatlan feladat-
nak látszott. Ugyanakkor egyre nyilvánvalóbbá
váltak az NMR-spektroszkópia elônyei bizonyos
esetekben (például a BPTI [bovine pacreatic trypsin
inhibitor, PDB-kód: 1BPT] dinamikus viselkedésé-
nek jellemzése az oldószerrel lassan cserélôdô pro-
tonok jeleinek segítségével), a néhány vizsgálható
protonnal kapcsolatban egyre újabb és újabb kérdé-
sek megválaszolása vált lehetôvé. A szóban forgó
atomok térszerkezetbeli helyzetérôl azonban csak
röntgenkrisztallográfiai adatok álltak rendelkezés-
re, ha voltak egyáltalán ilyenek az adott fehérje
vagy peptid esetében.

A hetvenes évektôl kezdôdött a többdimenziós
méréstechnikák (pl. COSY, NOESY – lásd alább)
megalkotása és elterjedése, melyben Wüthrich
egyetemi kollégája, az 1991-ben kémiai Nobel-díjjal
kitüntetett Richard Ernst munkássága meghatá-
rozó [2]. A kétdimenziós mérések alkalmazása volt
az a technikai áttörés, amely végül lehetôvé tette a
fehérjék spektrumában a jelek maradéktalan azo-
nosítását. A metodikai fejlôdés azonban nem azon-
nal hozta magával a fehérje NMR-spektroszkópia
forradalmát: a megfelelô mérések alkalmazásának
és a spektrumok kiértékelésének új módszereit is ki
kellett dolgozni.

A hetvenes évek második felében az akkor már
régóta fehérje-NMR-technikával foglalkozó Kurt
Wüthrich hirdette meg azt a célt, hogy a fehérjék
atomi szintû szerkezete NMR-spektroszkópiai
módszerekkel is meghatározható legyen. A rendel-

kezésre álló elméleti háttér eredményeit a gyakor-
latba ültetve 1984-re megszületett az elsô oldatfá-
zisú fehérjeszerkezet (BUSI), melyet még Wüthrich
kollégái is kétkedéssel fogadtak. Azzal vádolták ôt,
hogy egy homológ fehérje röntgenszerkezetének
ismeretében oldotta meg a problémát. A szakma
elôtt így bizonyítania kellett az eljárás autonóm
voltát. Egy addig ismeretlen térszerkezetû fehérjén
(Tendamistat, egy α-amiláz-inhibitor) igazolta az
eljárás kivitelezhetôségét – egy olyan fehérjén,
amelyen az NMR-spektroszkópusokkal egy idôben
kezdtek fehérjekrisztallográfusok is dolgozni. Nem
csak ez a „teszt”, de a késôbbiekben a technika
széles körû elterjedése is egybehangzóan Wüthrich
elgondolását igazolta: az NMR-spektroszkópia a
biomakromolekulák atomi szintû szerkezetmeg-
határozására alkalmas módszer [3]. Az elmúlt két
évtizedben a fehérje-NMR az egyedi problémákra
megoldást nyújtó egydimenziós mérések alkalma-
zásától a két- és többdimenziós spektrumok rutin-
szerû felvételét és értelmezését jelentô, számos
szerkezeti kérdés megválaszolására használható,
igen hatékony eljárássá fejlôdött.

Rezonanciáktól a rendezettségig
Lássuk tehát, miben is áll Wüthrich eljárásának
lényege, melynek segítségével oldatfázisban,
„majdnem élôben” vizsgálhatók a fehérjeszerkeze-
tek! (Bár a szerkezetmeghatározáshoz szükséges
fehérjekoncentráció (1–5 mg/ml) és sokszor az
alkalmazott pH (~3) sem felel meg a fiziológiás
körülményeknek, a kristályosítás során elôálló és
sokat vitatott „mûtermékek” („befagyott” konfor-
mációk, csak a kristályban kialakuló fehérje–fehér-
je kölcsönhatások stb.) kiküszöbölése kétségkívül
közelebb visz az „élô” fehérjék világához.) Elôször
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néhány alapvetô spektrumtípust mutatunk be,
aztán áttekintjük, hogyan rakhatók össze térszer-
kezetté az ezekbôl nyerhetô különféle ismeretek. A
teljes folyamatot elôször ún. homonukleáris kétdi-
menziós spektrumok segítségével szemléltetjük,
majd említést teszünk a háromdimenziós technikák
alkalmazásairól is.

A kétdimenziós NMR-spektrumok
néhány típusa
Számos két- és többdimenziós NMR-technika léte-
zik, ráadásul nem telik el év, hogy ne jelennének
meg újabb és újabb mérési módszerek. Egy adott
mérési technika (NMR-pulzusszekvencia) alkal-
mazása adott spektrumtípust eredményez, mely-
ben a méréstôl függôen mást-mást tudhatunk meg
a vizsgált molekulák szerkezetérôl. A továbbiakban
a mérés- és spektrumtípus kifejezéseket szinoni-
maként használjuk, és a bonyolult technikai rész-
letek, a spektrumok fizikai magyarázatának mel-
lôzésével (ezek számos szakkönyvben megtalál-
hatók, lásd a javasolt irodalomban) a spektrumok
információtartalmának elemzésére szorítkozunk.

A kétdimenziós NMR-spektrumok közül néhány
úgynevezett homonukleáris típust mutatunk be,
ezek neve onnan ered, hogy ugyanolyan atom-
magok, leggyakrabban hidrogénmagok (protonok,
1H-magok) közötti kölcsönhatások vizsgálatára
alkalmasak. A kétdimenziós spektrumot legegysze-
rûbben egy szintvonalas térképként képzelhetjük
el (ilyen módon is ábrázoljuk azokat). Az észlelt

jelek egy-egy „hegycsúcsnak” felelnek meg, ame-
lyeknek két koordinátája azon két proton kémiai el-
tolódása, amelyek között a – mérés típusának meg-
felelô – „kölcsönhatást” kimutattuk. A homonuk-
leáris spektrumok az átlójukra szimmetrikusak, így
elvileg minden olyan jelet, amely két, egymástól
különbözô magtól származik, a spektrum átlójának
mindkét oldalán észlelünk, míg minden proton
önmagával adott jele az átlóban található (az átló
megfelel a „hagyományos” egydimenziós spekt-
rumnak).

Az egyik fô típusba soroljuk azokat a spektrumokat
(méréseket), amelyek a kémiai kötések által
közvetített kölcsönhatásokra érzékenyek. A COSY
(COrrelated SpectroscopY – korrelált spektroszkópia)
mérés során minden olyan protonpár ad jelet (az
átlón kívüli, úgynevezett keresztcsúcsot), amely-
nek tagjait legfeljebb három kémiai kötés választja
el egymástól. Az 1. ábra jobb alsó részében a valin
aminosav sematikus COSY-spektrumában nyomon
követhetôk az HN–Hα és Hα–Hβ korrelációk. A
TOCSY (TOtally Correlated SpectroscopY – teljesen
korrelált spektroszkópia) eljárásban a keresztcsú-
csok azoktól a protonoktól származnak, amelyek
között (elvben) akárhány két-háromkötésenkénti
„lépésben” – mindig protonokat érintve – „végig-
mehetünk”, azaz egy spinrendszerhez tartoznak.
Az 1. ábra felsô részében látható, hogy ilyen módon
például az egymással közvetlenül nem csatoló HN
és Hβ protonok (és az esetleges távolabbi oldal-
láncprotonok) is egymáshoz rendelhetôk. A
mérések másik fô típusába tartozik a NOESY

1. ábra A valin aminosav szerkezeti képlete és TOCSY-, illetve COSY-spektrumának sematikus rajza
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(Nuclear Overhauser Effect SpectroscopY – nukleáris
Overhauser-effektus spektroszkópia), mellyel a téren
át ható kölcsönhatásokat „kérdezhetjük le”. Egy
ilyen mérés segítségével a térben egymáshoz közeli
(6 Å-nél nem távolabbi) protonokról gyûjthetünk
információt. A NOESY-spektrum tehát valódi tér-
szerkezeti információt hordoz.

A mozaik összeáll
A kérdés az, hogyan következtetünk a spektru-
mokból térszerkezetre. A COSY- és a TOCSY-spekt-
rumok alapján megállapíthatjuk, hogy mely kémiai
eltolódással jellemezhetô protonok tartoznak egy
aminosavhoz. Egy fehérje TOCSY-spektrumában
minden aminosavhoz külön jelrendszer rendelhetô
(az oldallánc és a molekulagerinc protonjain 2–3
kötésenként „végiglépegethetünk”, az aminosavak
közötti amidkötés viszont – mivel a karobonil szén-

atomhoz nem kapcsolódik hidrogén – a spinrend-
szer határát jelenti). A spektrumban észlelt, egy
aminosavhoz tartozó csúcsok számából az oldal-
lánc hosszára, így típusára is tudunk következtetni.
Az aromás aminosavaknál az oldalláncban is talál-
ható olyan szénatom, melyhez nem kapcsolódik
hidrogén, ilyenkor az oldalláncot két (pl. Phe, Tyr,
His) vagy három (Trp) külön jelrendszer képviseli.
A 2a. ábrán a tripeptidben lévô Phe aromás oldal-
lánca külön jelrendszernek felel meg, amely csak a
NOESY-spektrum (2b. ábra) segítségével rendelhetô
a megfelelô aminosav gerincatomjainak jeléhez: így
válik azonosíthatóvá a fenil-alaninhoz tartozó
összes proton kémiai eltolódása.

Tekintve, hogy az egyes aminosavak protonjai
különféle spinrendszereket alkotnak, a COSY- és a
TOCSY-spektrumban az észlelt jelrendszereket
bizonyos aminosavtípusokhoz rendelhetjük hozzá.

2. ábra Valin–szerin–fenil-alanin tripeptid sematikus TOCSY-, illetve COSY-spektruma (a), valamint NOESY-spektruma (b) 
a szekvenciális asszignációt és az aromás rész hozzárendelését lehetôvé tévô jelek feltüntetésével

a

b
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Néhány jelmintázat annyira jellegzetes, hogy az
esetek nagy részében viszonylag gyorsan és
könnyen felismerhetô, melyik aminosav tartozik
hozzá, ilyen a Gly, illetve a metilcsoportot tartal-
mazók közül a Val, Leu, Ile, Ala, Thr. Nem tehetünk
azonban egyszerûen különbséget a hasonló jel-
rendszerrel jellemezhetô aminosavak között, így
például durva felosztás szerint az oldalláncban
csak két β-protonnal rendelkezôket (Ser, Cys, Asp,
Asn és az aromás oldalláncúak) az úgynevezett J
típusba, a γ-protont is tartalmazókat az U típusba
(Glu, Gln, Lys, Arg, Pro, Met) soroljuk a jelfeldol-
gozás ezen szakaszában (I. táblázat).

Következô lépésként a fehérje aminosavsorrend-
jének, szekvenciájának ismeretében a NOESY-mé-
rést is felhasználva megállapíthatjuk, hogy az
egyes jelcsoportok – így az egyes jelek – pontosan
mely aminosavaktól származnak. Ehhez azt a tényt
használjuk föl, hogy két szomszédos aminosav
esetében mindig van egy jellegzetes magpár, neve-
zetesen a HNi–Hαi+1, melyek a NOESY-mérés
karakterisztikus távolságán belül esnek, így a

spektrumban a megfelelô jelek a szekvenciára jel-
lemzô információt hordoznak. A 2b. ábrán a
Val–Ser–Phe tripeptid sematikus NOESY-spektru-
mában ezeket a jeleket is föltüntettük. A jelcsopor-
tok tehát „sorba rakhatók”, és az egyes jelmintázat-
típusok sorrendjét a fehérje ismert aminosavsor-
rendjével összevetve az összes aminosav (elméleti-
leg) összes protonja kémai eltolódását megkaphat-
juk a spektrumokból. A jelek, jelcsoportok azonosí-
tását, végsô soron az egyes protonokhoz tartozó
kémiai eltolódás meghatározását nevezzük jel-
hozzárendelésnek, asszignációnak.

Ha a jelhozzárendelés után rendelkezésünkre áll az
egyes aminosavak hidrogénmagjainak kémiai elto-
lódása, a NOESY-spektrumban a nem szomszédos,
azaz szekvenciálisan távoli aminosavak közötti
kölcsönhatásoknak megfelelô jeleket is azonosítani
tudjuk. Ezek a jelek pedig már a vizsgált fehérje
térszerkezetére egyedi módon jellemzôek. Minden
egyes jel egy atom–atom távolságértéknek (szak-
szóval távolság jellegû kényszerfeltételnek) feleltet-
hetô meg, elegendô ilyen távolságadatból pedig
visszakövetkeztethetünk a térszerkezetre. A felada-
tot ahhoz szokás hasonlítani, amikor például
Magyarország térképét egy olyan táblázat alapján
kellene felrajzolnunk, amely a városok egymástól
mért távolságát tartalmazza. A szerkezet meghatá-
rozása tehát a távolságértékek alapján igen bonyo-
lult, ám nem megoldhatatlan feladat, ma már több
ilyen számításra (is) alkalmas program rendelke-
zésünkre áll. A szerkezetszámolás részleteit itt nem
tárgyaljuk, csupán annyit jegyzünk meg, hogy
általában hosszadalmas, a távolságadatok több-
szöri javítását igénylô munka, ma is az NMR-tech-
nikával történô térszerkezet-meghatározás legidô-
igényesebb része. Ebben a fázisban nyílik lehetôség
az asszignáció során nem teljes biztonsággal azo-
nosított jelek pontosítására is. A röntgenkrisztallo-
gráfiai vizsgálatoknál az egyik elsô fázis, a jó kris-
tály elôállítása tart(hat) hosszabb ideig, viszont
annak birtokában azután az atomi szintû szerkezet
aránylag rövid idôn belül megismerhetô. Ugyan-
akkor az NMR-spektroszkópiával történô vizsgála-
toknál épp az utolsó fázis, a megfelelô térszerkezet
tényleges kiszámítása a legtovább elhúzódó lépés.

Az alagút vége
Felvetôdik a kérdés, ha a szerkezetszámolás során
folyamatosan módosítjuk adatainkat, honnan tud-

I. táblázat Az egyes aminosavak oldalláncának spinrendsze-
rei [3] és azoknak az asszignáció során alkalmazott csoporto-
sítása

Aminosav Spinrendszer Típus

Ala A3X Ala

Arg A2(T2)MPX U

Asn AMX J

Asp AMX J

Cys AMX J

Gly AX Gly

Gln AM(PT)X U

Glu AM(PT)X U

His AMX J

Ile A3MPT(B3)X Ile

Leu A3B3MPTX Leu

Lys A2(F2T2)MPX U

Met AM(PT)X U

Phe AMX J

Pro A2(T2)MPX U

Ser AMX J

Thr AMX Thr

Trp AMX J

Tyr AMX J

Val A3B3MX Val
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juk, hogy mikor érkeztünk el a megfelelô adatkész-
lethez és ezáltal a helyes térszerkezethez. A számo-
lások eredménye nem egyetlen konformer, hanem
minden esetben egy konformációcsalád, amelybôl
néhány reprezentatív szerkezetet választunk ki (3.
és 4. ábrák). Itt lényeges szempont a kémiai para-
méterek (kötéshosszak, kötésszögek) megfelelô
értéke, ezeknek a konvenció szerint elfogadott tar-
tományokba kell esniük. Fontos továbbá, hogy a
kiválasztott konformációcsalád tagjai minél jobban
hasonlítsanak egymáshoz, ennek mérôszáma az
RMSD (root mean square deviation, az eltérések négy-
zetösszegének gyöke). A szerkezetszámolást addig
érdemes folytatnunk, amikorra ezek a paraméterek
már nem javulnak érdemben. A fehérjék egyes sza-
kaszai általában nem ugyanolyan jól meghatáro-
zottak, azaz nem egyforma pontossággal (más-más
RMSD-értékkel) illeszthetôk egymásra. Ez legtöbb-

ször összefüggésben van az egyes régiókban az egy
aminosavra jutó távolság jellegû kényszerfeltételek
számával. Sok esetben igaz az, hogy a fehérje szer-
kezeti „magját” alkotó „szabályos” (periodikus)
másodlagos szerkezeti elemek (hélixek és β-redôk)
jobban definiáltak, mint a molekula többi része. Az
ilyen eltérésekbôl a molekula egyes részleteinek
mozgékonyságára is következtethetünk, ám fontos
szem elôtt tartani, hogy a szerkezetszámolás alap-
ján kapott szerkezetekben észlelt ilyen eltérések
csak közvetett összefüggésben vannak a molekula
tényleges mozgékonyságával, és a NOESY-spekt-
rumban bizonyos jelek meglétét és hiányát (és így
egy bizonyos szakaszra több vagy kevesebb távol-
ságadat alkalmazhatóságát) számos más tényezô is
befolyásolja (pH, hômérséklet, a spektrum jel/zaj
viszonyai stb.).

3. ábra A Wüthrich-csoport által meghatározott elsô fehérjeszerkezetek: a) BUSI (bull seminal inhibitor), 5 számolt szerkezet
(molekulagerinc); b) BUSI, átlagszerkezet (szalagmodell); c) Tendamistat (α-amiláz-inhibitor), 10 számolt szerkezet (molekulagerinc);
d) Tendamistat, átlagszerkezet (szalagmodell)

a) PDB-kód: 1BUS b) PDB-kód: 2BUS

c) PDB-kód: 2AIT d) PDB-kód: 3AIT



39

A FEHÉRJÉK ÚJRAFÖLFEDEZETT TÉRSZERKEZETE: KURT WÜTHRICH KÉMIAI NOBEL-DÍJA

Újabb dimenziók
Ahogyan a kétdimenziós módszerek alkalmazásá-
nak egyik hatalmas elônye, hogy az egydimenziós
spektrumban már megkülönböztethetetlen jelek a
második dimenzió mentén „szétválnak” és így
azonosíthatók, az egyre nagyobb fehérjék szerke-
zetvizsgálatához már háromdimenziós technikákra
van szükség. A harmadik dimenzió egy adott
hidrogénhez kapcsolódó heteroatom, nitrogén
vagy szén kémiai eltolódásának felel meg. Mivel a
természetben ezen elemek NMR-inaktív izotópjai a
leggyakoribbak, a technika alkalmazásáshoz a
molekulák 15N-, illetve 13C-dúsított formájára van
szükség. A kapott spektrumban a jeleket a plusz-
dimenzió miatt a spektrum megfelelô metszeteinek
segítségével ábrázoljuk, ettôl eltekintve az asszig-
náció és a szerkezetmeghatározás többi lépése ha-

sonló stratégiával történik, mint a kétdimenziós
esetben.

Az „NMRzum” távlatai
A kutatási gyakorlatban a röntgenkrisztallográfia
és az NMR-spektroszkópia egymás kiegészítôi és
nem riválisai: más és más esetekben, különbözô
szerkezeti kérdések hatékony megválaszolásához
használhatók fel. Míg a krisztallográfiai szerkezet-
felderítés gyakran nem alkalmazható túlságosan
kis molekulatömegû (< 10 kD) molekulák esetén,
az NMR csak igen ritkán használható nagyobb 
(> 50 kD) fehérjék térszerkezet-vizsgálatára. A leg-
fontosabb különbség azonban az, hogy NMR-
spektroszkópiával oldatban tanulmányozhatjuk a
molekulák és a molekulakomplexek konformá-
cióját és – nem mellékesen – azok dinamikus visel-

EVTCEPGTTFKDKCNTCRCGSDGKSAACTLKACPQ

4. ábra A kutatócsoportunkban vizsgált egyik fehérje (SGCI, Schistocerca gregaria chymotrypsin inhibitor) két NMR-spektru-
ma és -térszerkezete: a) 2D NOESY spektrum részlete; b) 3D TOCSY spektrum ún. szalagos ábrázolása, az egyes aminosavakhoz tar-
tozó jelrendszereket a szekvenciának megfelelôen rendeztük; c) az SGCI 10 számolt szerkezete (molekulagerinc); d) az SGCI reprezen-
tatív konformere (szalagmodell)

a) c) PDB-kód: 1KGM

d) PDB-kód: 1KGM
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kedését. Az alábbaiakban az NMR-spektroszkópia
néhány biokémiai szempontból érdekes alkalma-
zásába nyújtunk rövid bepillantást.

Már az NMR-technikával végzett „rutin” szerke-
zetmeghatározás során is állandóan találkozunk a
fehérjék, peptidek belsô mozgásaiból, flexibilitásá-
ból adódó jelenségekkel. Bizonyos mérések – a mo-
lekula egyes atomjainak (N vagy C) relaxációs
tulajdonságait (T1 és T2 relaxáció, heteronukleáris
NOE) „lekérdezô” technikák – segítségével pedig
szinte atomi pontossággal fel is térképezhetjük a
molekulák konformációs mozgásait. Mivel a szén
és nitrogén leggyakoribb izotópjai nem NMR-aktí-
vak, az ilyen mérésekhez leggyakrabban 15N-dúsí-
tott mintát alkalmaznak. A kapott adatokból fontos
következtetéseket lehet levonni a vizsgált fehérje
viselkedésére nézve: a prionfehérjék dinamikai
vizsgálata például a PrPC – PrPSc (egészséges – fer-
tôzô forma) konverzió mechanizmusának mélyebb
megértéséhez járulhat hozzá [4].

NMR-spektroszkópiával azonosíthatók a fehérje–
ligandum és a fehérje–fehérje kölcsönhatásokban
részt vevô aminosavak, tanulmányozhatók a kötô-
déssel együtt járó konformációs változások. Ezek-
hez a vizsgálatokhoz legtöbbször az egyik (és csak
az egyik) partnermolekula izotóppal jelölt (15N-
dúsított) formáját használják, így a kapott hetero-
nukláris spektrumokban csak az ettôl származó
jelek jelennek meg, ami lehetôvé teszi az adatok
elemzését. A módszer akár közepes méretû szerin-
proteáz-inhibitorok enzimmel történô kölcsönhatá-
sának jellemzésére is használható [5]. Laboratóriu-
munkban a kalmodulin és a dUTPáz esetében vég-
zünk egyes inhibitorok kötôhelyének meghatáro-
zását célzó vizsgálatokat. Az utóbbi kutatás érde-
kessége, hogy a hatalmas, NMR-módszerrel egyéb-
ként mérete miatt egészében nem vizsgálható (kb.
3x300 aminosavas trimer) enzim C-terminális része
flexibilis, így az itt található aminosavak jele – a
natív, teljes molekulát vizsgálva is – megjelenik a
spektrumban, és az ide kötôdô inhibitoroknak a
fehérje térszerkezetére gyakorolt hatása feltérké-
pezhetô.

A fehérjék feltekeredése („folding”) szintén tanul-
mányozható NMR-spektroszkópiai módszerekkel.
A fehérjét denaturáló közegbôl natív környezetbe
helyezve a részlegesen feltekeredett szerkezetben
azonosíthatók a natív kémiai eltolódással jelle-
mezhetô – így a natívnak megfelelô konformációt

felvevô aminosavakban lévô – amidprotonok, ezál-
tal a gyorsan és lassabban kialakuló térszerkezeti
elemek. Így következtetéseket vonhatunk le a fel-
tekeredés mechanizmusára vonatkozóan. A kimo-
tripszin-inhibitor 2 (CI2, PDB-kód: 1CI2) felte-
keredésérôl ilyen kísérletekkel (is) sikerült bizonyí-
tani, hogy kétállapotú, kooperatív viselkedést mu-
tat [6].

A felsoroltakon kívül az NMR alkalmas még a
molekula felszínén lévô csoportok feltérképezésére,
a fehérjerszerkezet és az aktív centrum környezet-
függésének (pl. pH), vagy enzimek katalitikus
mechanizmusának vizsgálatára. Szelektív izotóp-
jelölésû (adott aminosavakon, akár csak egyes ato-
mokon jelölt) fehérjéket felhasználva pedig – régeb-
ben szinte elképzelhetetlen – atomi szintû felbontás-
sal vizsgálhatók specifikus kölcsönhatások és kon-
formációs változások. Az új technikák száma évrôl
évre növekedik, mindig újabb lehetôségeket feltárva
a fehérjék szerkezetének mélyebb megismerésére.

Távlatok
A biomolekuláris NMR fejlôdésének lendülete nap-
jainkban is töretlen. A ma már rutinszerûen
használt három- és magasabb dimenziós mérések
segítségével viszonylag nagy molekulatömegû
fehérjék térszerkezete is tanulmányozhatóvá vált,
sôt, az  utóbbi évek újításai folyamatosan növelik a
vizsgálható molekulák méretét. Nem mellékes,
hogy az egyik ilyen technika kifejlesztése a ma is
aktív Kurt Wüthrich csoportjának érdeme. A kü-
lönféle új technikák lehetôvé teszik a fehérjék dina-
mikus viselkedésének, feltekeredésének, más mole-
kulákkal való kölcsönhatásainak vizsgálatát is.
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Török Ferenc 1969-ben született Székelyudvarhelyen. 2001-ben
végzett a kolozsvári „loan Andreescu” Vizuális Képzômûvészeti
Akadémián, festészet szakon. 1994 óta állítja ki munkáit egyéni és
csoportos kiállításokon Erdélyben és Magyarországon.

Festészete megközelítésében a szuprematista expresszionizmushoz
áll legközelebb: erôteljesen érzelemkifejezô, ugyanakkor absztrakt,
néha testszerû formáiban analizáló képi megközelítésmód. A képsík-
ban megjelenô formák, alakok húsra, biológiai szövetszerû textúrára
emlékeztetnek, mintha felnyitott, s mégis nagyon is élô testek lenné-
nek. A képeket, a forma- és színkezelést ugyanakkor egyfajta roman-
tikus attitûd is jellemzi, az egymásba kapcsolódó ívek, mozgó, dina-
mikus kompozíciót alakítanak ki, melyben a képsíkon belüli egyirányú
gesztus lendületes mozgás lenyomata (mint a gesztikuláló ember
érzelemkifejezése). A színek sem kevésbé dinamikusak, a képek erô-
sen kontrasztosak: a nagyon sötétbôl (a képek alapdenzitása sötét)
erôsen ugranak ki a világos foltok, alakok. Ez is mozgás, ami a
festményeknek fiatalos lendületet ad. Németh Júlia így méltatja a fes-
tôt: „A hatalmas mûterem mûtermése is hatalmas. Méreteiben, mennyi-
ségében, de fôként katartikus hatásában. Abban a mindent elárasztó
szín- és formazuhatagban, amely erôteljes hirtelenséggel, szinte lavi-
naszerûen zúdul a belépôre. Aki elsô pillanatban csak azt látja-érzi:

egy egészen más világba bocsáttatott. Olyan sajátos univerzumba,
amely nemcsak a közvetlen környezete egyhangúságával perlekedik,
hanem erôteljes, kíméletlennek tûnt vitába szállt magával a festé-
szettel is. A látványteremtés eszköztárát egyedi kérdés-felelet stílus-
ban gazdagító Török Ferenc mintegy önmagát faggatja, képességei-
nek határait próbálgatja-feszegeti, amikor visszatérô motívumként
egyazon témát járja körül, ismétli újból és újból, teremti meg a
kimeríthetetlennek, az emberi testnek megannyi variációját. ... Ez az
olykor nonfiguratívnak tûnt, de valójában antropomorf, mélységesen
emberközpontú festészet elsôsorban a látványra épít. A mélybe hato-
ló, egyenesen vesézô, az egészet ízeire szaggató festôi kutakodás
inkább a tudományos kíváncsisággal, mint a túláradó érzelmekkel
határos. Érdekes módon azonban, mindezek dacára, egyfajta kerekded
formákba fogalmazott líra is belengi ezeket a rendkívül komplex,
rendkívül kifejezô, tekintetcsalogató munkákat.”

Török Ferenc, Cím nélkül (2001), olaj, vászon

Török Ferenc, Cím nélkül (2001), olaj, vászon
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Sanofi-Synthélabo Magyar Kutatási Díj
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A Magyarországon folytatott biológiai, orvosi és
kémiai alapkutatásokban dolgozó fiatal kutatók
kiemelkedô teljesítményének díjazására 2003-tól a
Sanofi-Synthélabo vállalatcsoporthoz tartozó
Chinoin Rt. Magyar Kutatási Díjat alapított. A
kitüntetést a Magyar Tudományos Akadémia bio-
lógiai, kémiai és orvosi osztályainak képviselôibôl
kiválasztott bírálóbizottság ítélte oda. A díjat idén,
elsô ízben, Bakos Éva, az MTA Szegedi Biológiai
Kutatóintézetének tudományos fômunkatársa kap-
ta. A 35 éves kutató a kitüntetést az „MRP típusú
multidrog transzporterek szerkezete, funkcionális do-
ménjei és farmakológiai tulajdonságai” címû tanulmá-
nyával érdemelte ki; munkáját a díjátadó ünnepsé-
gen az MTA épületében ismertette.

Az élettudományi kutatási eredmények elismeré-
sére alapított Sanofi-Synthélabo Magyar Kutatási
Díjat a Sanofi-Synthélabo vállalatcsoporthoz tar-
tozó Chinoin Rt. kutatási-fejlesztési igazgatósága
hozta létre. Amint a Chinoin Rt. K+F igazgatója dr.
Arányi Péter bejelentette: „A magyarországi leány-
vállalat kutatási központja a Sanofi-Synthélabo csopor-
ton belül számos új, tudományos eredményt ért el. A
magas szakmai színvonal fenntartása és a kreativitás
bátorítása érdekében döntöttek úgy, hogy 2003-tól azokat
a Magyarországon folytatott kutatásokat ismerik el,
amelyek fontos, az eredeti gyógyszerkutatásban felhasz-
nálható új ismeretekhez vezetnek.”

Bakos Éva 1995 óta foglalkozik az MRP típusú
multidrog transzporter fehérjék vizsgálatával,
amelyek a rákellenes kemoterápia esetenkénti si-
kertelenségéért felelôsek. A pályamû a vizsgált
transzporterek vonatkozásában olyan alapkutatási
információkhoz segíti a gyógyszerkutatókat, amely
új terápiás megközelítések kidolgozásához, esetleg
új gyógyszerhatóanyagok felfedezéséhez vezethet-
nek. Amíg korábban a daganatos megbetegedések
esetén a tumorok sebészeti eltávolítása volt az
egyetlen eszköz, addig napjainkban a sugárterápia
mellett már citosztatikumokat is alkalmaznak. Ez a
kemoterápia az esetek egy részénél nem hatásos,
ún. multidrog-rezisztencia alakul ki. Minthogy az
ezen rezisztenciáért felelôs multidrog transzporter
fehérjék a citosztatikumokat aktív transzport segít-
ségével távolítják el a sejtektôl, akadályozzák a

rákellenes kemo-
terápia hatékony-
ságát. Bakos Éva
munkacsoportja
jelentôs sikereket
ért el ezen fehér-
jék szerkezetvizs-
gálatában, mûkö-
dési mechaniz-
musuk feltárásá-
ban. „A fehérjék
szerkezetvizsgá-
latával és mûkö-
dési mechaniz-
musuk feltárásá-
val mód nyílhat arra, hogy a folyamatot a sikeres
terápia érdekében befolyásolni lehessen” – nyilat-
kozta a pályamunka szerzôje.

Bakos Éva a Budapesti Mûszaki Egyetemen szerez-
te meg diplomáját, ahol biológusmérnökként ki-
tüntetéssel végzett. 1992-tól az MTA SZBK Enzimo-
lógiai Intézet tudományos segédmunkatársa, 1993–
1996 között elvégezte az ELTE TTK Doktori Isko-
láját. 1996-tól tudományos munkatárs, majd 1999-
ben „summa cum laude” minôsítéssel megszerezte
doktori címét. Kétszer járt külföldi tanulmányúton,
(Svédországban és Franciaországban), valamint
számos ösztöndíjat nyert el az elmúlt években. A
Magyar Biokémiai Egyesület tagja, 2000-tôl az
MTA SZBK Enzimológiai Intézetének tudományos
fômunkatársa. 1995 és 2002 között 15 jelentôs hatá-
sú publikációt közölt. A Nature folyóirat 1999-es
összefoglaló cikke Bakos Éva egyik dolgozatát idé-
zi mint a tudományterület úttörô munkáinak egyi-
két. 1997-ben és 1999-ben a Young Investigator
Award, 1998-ban MTA Akadémiai Ifjúsági Díjat,
1999-ben pedig a legjobb doktori dolgozatért járó
Qualitas Biologica Alapítvány Díjat nyerte el.

A pályamûveket elbíráló bizottság elnöke
Medzihradszky Kálmán akadémikus, tagjai: Papp
Gyula akadémikus, Falus András akadémikus,
Arányi Péter, a biológiai tudomány doktora, a
Chinoin K+F igazgatója és Orosz Jenô voltak. A
díjazott pályamûvet a zsûri minden szempont
figyelembevételével kiemelkedô pályázatnak, ki-
emelkedô jelentôségû s egyben jól publikált mun-
kának minôsítette.

Orosz Jenô
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FluorChem 9900 – az Alpha Innotech új 
géldokumentációs rendszere

Már többször adtunk hírt a különbözô fórumokon
az Alpha Innotech géldokumentációs rendszereit
érintô újdonságokról. A napokban került piacra a
cég újabb csúcskészüléke a FluorChem 9900, melyet
ezúton ismertetünk a Biokémia hasábjain.

A teljes rendszer
alapvetô újdonsága-
it a kamera szolgál-
tatja. A 16 bites hû-
tött kamera 3,21
megapixeles felbon-
tást tesz lehetôvé. A
nagy kapacitású
6,8 x 6,8 mikronos
pixelekbôl kikerülô
jel 78 dB jel/zaj vi-
szonyt mutat. Ezen
magas értéket az is
elôsegíti, hogy a ka-
mera -10 °C-os ab-
szolút értékre beállí-

tott és szabályozott hûtéssel rendelkezik. A kame-
rában lévô CCD szenzor magas minôségét és szen-
zitivitását mutatja a nagy QE (quantum efficiency)
érték, ami 55% a kemilumineszcenciában leggyak-
rabban fellépô 425 nm hullámhosszú fénynél, vala-
mint a fluoreszcenciás vizsgálatokhoz szükséges
hullámhosszoknál a 80%-os értéket is felülmúlja. A
szenzor dinamikus tartománya valamivel megha-
ladja az 5 OD értéket. A készülék többi része a
korábbiakhoz képest változatlan: 21 x 26 cm-es, 302
és 365 nm-en mûködô transzilluminátor, ami egy
kihúzható asztalon foglal helyet az egyszerûbb gél-
elhelyezés érdekében egy tökéletesen sötét körül-
ményeket biztosító kabinet, amiben helyet kapott a
transzilluminátor mellett egy lehajtható asztalka is,
mely utóbbi 21 x 31 cm-es nagyságban biztosítja az
alsó fehér fényû átvilágítást. Ebben a kabinetben
alapfelszereltség a felsô fehér fényû megvilágítás és
egy forgatható szûrôtartó. További opcióként felsô
UV fényû megvilágítás is rendelhetô 254, 302 és 365
nm hullámhosszokon. Minden modellhez a jól is-
mert Dell cég biztosítja a számítógépet, aminek
specifikációi a következôk: Pentium 4 2,0 GHz, 40 Gb
hard drive, 128 Mb RAM, CD-író, hálózati kártya,

17” SVGA monitor, Windows 2000. A kitûnô hard-
vert egyszerûen kezelhetô szoftver egészíti ki. A
kép elkészítéséhez és feldolgozásához szükséges
minden mûvelet ikonja megtalálható a képernyôn,
így néhány egérkattintással a kép el is készíthetô.
Mindegyik típushoz az AlphaEase®FC szoftver
tartozik, amely moltömeg-meghatározás mellett
egy- és kétdimenziós denzitometrálásra, kvanti-
tatív gélek kiértékelésére, detekciós sor (array chip)
leolvasására, valamint kolóniaszámlálásra is alkal-
mas. Az expozíciós idô (jelen esetben integrációs
idô) optimalizálását segíti elô a szoftverben lévô
ún. Movie Mode (film üzemmód), ami több felvételt
készít elôre rögzített paraméterekkel. Ez az üzem-
mód elsôsorban kemilumineszcenciás kiértékelés
esetén elônyös.

Ha kemilumineszcenciás detektálást is szeretnének
végezni, de a kvantitatív kiértékelés nem szerepel a
tervezett feladatok között, akkor a 8 bites, mintegy
400 ezer pixel felbontású, -60 °C-ra hûtött, 2/3”
méretû detektorral rendelkezô CCD kamerás
ChemiImager™4400 rendszert ajánljuk. Ha a kvanti-
tatív kiértékelés fontosabb, mint a kemiluminesz-
cenciás detektálás, akkor a 12 bites, nem hûtött,
1,44 megapixeles CCD kamerás AlphaImager™3400
a jó választás. Ha mindkettô fontos, de a rendel-
kezésre álló pénzügyi keret nem teszi lehetôvé a
csúcsmodell megvásárlását, akkor a ChemiImager™

5500 a megfelelô rendszer. A -40 °C-ra hûtött, 12
bites kamera mintegy 1 millió pixellel rendelkezik
és rendkívül magas jel/zaj viszonyt mutat, dinami-
kus tartomány 3,5 OD. A FluorChem™8900 rendszer
kamerája -30°C-ra hûtött, 1,34 megapixeles felbon-
tású. Az Alpha Innotech által jogvédett Super-OD™

technika segítségével a rendszer dinamikus tar-
tománya 3,5 és 5,0 OD között változtatható. Mind-
egyik rendszerhez hozzátartozik a fent ismertetett
maximális fénymentes környezetet biztosító foto-
doboz (photobox). Opcióként motoros képszûkítô
(zoom) is rendelhetô, így most már minden, a kép
készítését befolyásoló tényezô a számítógéprôl
állítható be. Kisebb pénzügyi keret esetén egysze-
rûbb kabinet is kérhetô (DE-400) a 2200, 3400 és
4400 modellek esetén.
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A legolcsóbb digitális géldokumentációs rendszer
az AlphaDigiDoc™1200, amelynek lelke egy 3,87
megapixel felbontóképességû digitális fényképezô-
gép, s emellett egy sötétítô ernyôt (hood) tartalmaz.
A számítógépigény nem túl magas: Pentium 166
MHz processzor, 32 Mb RAM, VGA (1024 x 768
24/32-bit true color). Új laborok számára transzillu-
minátoros rendszert is tudunk kínálni (expozíciós
idô: 1/30–15 sec). A rendszert a fent leírt
AlphaEase™FC szoftver teszi teljessé.

Holló Róbert

FLUORCHEM 9900 – AZ ALPHA INNOTECH ÚJ GÉLDOKUMENTÁCIÓS RENDSZERE
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Sikeres rendezvényt
szervezett az Oktatási
Minisztérium 2003.

április 30-ára: egynapos konferencián vonultatta fel
a Biotechnológia 2000 kutatás-fejlesztési keretbôl
támogatott projekteket. Az eseményt gondos ki-
értékelési munkálatok elôzték meg: valamennyi
témakörben felmérték az összes futó és lezáruló
projektet (mintegy 140 kutatási programot), a leg-
kiemelkedôbbeket szóbeli elôadásra kérték fel, s a
többieket arra, hogy a projekt futamideje alatt elért
eredményekbôl poszter formájában számoljanak
be. Nem volt könnyû dolga a szervezôknek, hiszen
a nyolc fô témakörben a Biotechnológiai Bizottság
aktuális képviselôinek tematikus bevezetô elôadá-
sai mellett, legfeljebb 2-4 kiválasztott projekt elô-
adására adódott mód, így szekciónként igen nehéz
volt megválasztani, melyik projektet kérjék fel
elôadásra. Ki kell emelni a szervezôk formai igé-
nyességét is: a rendezvényhez profi „arculatterv”
készült, a résztvevôk jól szerkesztett konferencia-
anyagot kaptak kézbe (CD hordozón is), és mind a
szakmai kiállítások, mind a kísérô protokollese-
mények elsôrangúak voltak.

A plenáris elôadások programját Hiller István poli-
tikai államtitkár nyitotta meg, majd Fésüs László, a
Biotechnológiai Bizottság elnöke tartotta meg meg-
nyitóbeszédét. Ezután kerültek sorra az egyes szek-
ciók, melyekben felkért bizottsági tagok ismertet-
ték a szakterületen támogatott projekteket, a rész-
tematika költségvetését s a projektek legfôbb ese-

ményeit. Fésüs László (Debreceni Egyetem) beve-
zetô elôadása áttekintést adott a Biotechológia 2000
kutatási program prioritásairól, a támogatott pro-
jektek körérôl, egyben kiemelte a támogatási rend-
szer újszerû vonásait, melyek mind abban az irány-
ban hivatottak hatni, hogy felgyorsítsák a hazai
biotechnológiai ipar fejlôdését. Kiemelte, hogy a
pályázati rendszer kompatibilis az EU kutatási ke-
retprogramjaival, s egyben azok párhuzamos hazai
pénzügyi eszközének is tekinthetô; hogy a pályáza-
tok kiírását és értékelését igen jól sikerült elôké-
szíteni; s hogy a folyamatba a hazai szakma leg-
kiválóbb képviselôit sikerült bevonni. A három év
alatt a pályázók összesen 4, 5 milliárd forint támo-
gatást nyertek el, s az EU FP6 Keretprogram Élet-
minôség szegmensében nyertes magyar pályázók
több mint fele a hazai Biotechnológia pályázati
rendszerben támogatott projekttel rendelkezik.

A Fitotechnológia, növényvédelmi biotechnológiai alkal-
mazások témakörben a bevezetôt Heszky László
(SZIE Genetikai Tanszék) tartotta, kifejtve, hogy a
növényi biotechnológia és a molekuláris biológiai
növénynemesítés terén századunkra paradigma-
váltás következett be, amikor a nemesítô immár – a
mendeli elveken alapuló konvencionális növény-
nemesítéshez képest fordítva – a genotípusból kiin-
dulva juthat el a kívánt fenotípushoz. A bevezetôt
két elôadás követte, Galiba Gábor (MTA Mezôgaz-
dasági Kutatóintézete) ismertetôje molekuláris
PCR markereken alapuló szelekciós rendszer létre-
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hozásáról a fagytûrô gabonanövények (búza) kivá-
logatására, a hagyományos növénynemesítési tech-
nológiához képest lényegesen gyorsabb metodikát
(2 hónap helyett 2 nap) jelentve. Ezután Süle
Sándor (MTA Növényvédelmi Kutatóintézete) szá-
molt be almafajtáknak a tûzelhalás mezôgazdasági
baktériumbetegséggel szembeni ellenállóságára
való génmódosításáról, nevezetesen, hogy a pato-
gén (Erwinia amylovora) ellen hatásos fág által ter-
melt depolimeráz enzimet kódoló gént visznek be –
Agrobacterium vektor segítségével – a növénybe,
majd az így transzformált almafajtákat törpe ala-
nyokra oltják.

Az Élelmiszerbiztonság, élelmiszeripari biotechnológiai
alkalmazások szekcióban a tematikus bevezetôt
Hegyesné Vecseri Beáta (SZIE Sör- és Szeszipari
Tanszék) tartotta, majd Pauk János számolt be a
glufozinát-ammónium totális gyomirtó szerrel szem-
ben rezisztens transzgenikus búza biológiai hatásá-
nak és táplálkozásbiztonságának vizsgálatáról,
mely munka kiterjedt a tápérték és az α-amiláz-
aktivitás vizsgálatára, valamint emlôstoxikológiai
(patkány-) tesztekre. Ezt követôen Bánáti Diána
(Központi Élelmiszer-tudományi Kutatóintézet)
beszélt a fogyasztók, forgalmazók és szakértôk
körében végzett – jelentôs részben a genetikailag
módosított szervezetekkel (GMO) elôállított élel-
miszerekre vonatkozó élelmiszer-biztonsági isme-
retek és attitûd vizsgálatára irányuló – kockázat-
észlelési vizsgálataikról.

A Biotechnológia alkalmazása az állattenyésztésben és
az állategészségügyben témakörben Mucsi Imre
(SZIE Mezôgazdasági Fôiskolai Kar) tartotta a
bevezetô elôadást, majd Rusvai Miklós (SZIE Állat-
orvos-tudományi Kar) ismertette az Országos
Állategészségügyi Intézetben, az Állattenyésztési
Kutatóintézetben, valamint a SZIE Állatorvos-
tudományi Karán folyó molekuláris biológiai diag-
nosztikai módszerfejlesztéseket a szivacsos agyve-
lô betegség (TSE/BSE) és a surlókór prionbeteg-
ségek, a kecske arthritis encephalitis (CAE) vírus-
betegség, valamint a fertôzô rhinotracheitis (IBR) és
a vírusos hasmenés (BVD) szarvasmarha-betegsé-
gek azonosítására. Kacskovics Imre (SZIE Állator-
vos-tudományi Kar) beszélt eredményeikrôl a
tehéntej immunterápiás fejlesztésében: tetszetôs
biotechnológiai módszertár alkalmazásával az
epithelsejtekben az IgG-transzporter FcRn-receptor
(MHC I típusú Fc-receptor) módosított expresszió-
ja révén fokozzák a tôgy IgG-szekrécióját a tejbe.

A Biomedicina, biofarmakológia, humán terápiás és
diagnosztikai alkalmazások szakterület áttekintését
Gergely Pál (Debreceni Egyetem) adta, aki a vonat-
kozó kutatásokat tematikusan csoportosítva ismer-
tette az új diagnosztikai módszerek és az allergén-
vizsgálatok fejlesztése, a zsíranyagcsere zavarainak
populációs szûrése, egyes preventív és terápiás
biotechnológiai betegségkezelési módok kidolgo-
zása, valamint a génterápia hazai elindítása terén.

A továbbiakban Szabó Gábor (MTA Kísérleti
Orvostudományi Kutatóintézet) ismertette neuro-
pszichiátriai betegségek biokémiai mechanizmusá-
nak vizsgálatára genetikailag módosított modell-
állatok elôállítása terén elért eredményeiket. Transz-
genikus egérmodelljeikben az agy meghatározott
idegsejtcsoportjainak mûködését tanulmányozhat-
ják (pl. a kannabinoid jelátvitelt a Gi-fehérjékhez
kapcsolt CB1-receptoron, valamint a GABAerg
idegsejteket a γ-amino-vajsavat szintetizáló gluta-
minsav dekarboxiláz enzimet kódoló génen
[GAD65] keresztül). Muszbek László (Reanal Rt.)
trombolitikus betegségek diagnosztikai módszerei-
nek fejlesztési eredményeirôl, fôként a plazma XIII-
as faktor analitikai meghatározására kidolgozott
immunanalitikai (ELISA), valamint az FXIII-aktivi-
tás mérésére kifejlesztett spektrofotometriás (REA-
chrom) módszerükrôl adott számot. Falus András
(Semmelweis Egyetem) kiterjedt nemzetközi pro-
jekt eredményeirôl adott ismertetést olyan moleku-
láris biológiai és immunológiai eljárások fejlesz-
tésében, amelyben a csontritkulás hisztaminfüggô
patomechanizmusát vizsgálják a hisztidin dekar-
boxiláz enzimet kódoló génre nézve, génkiütött
egér alkalmazásával. Ezen egérklón elôállításáról a

Kötetlen beszélgetés a konferencia szünetében: Somogyi
Zoltán, Heszky László, Fésüs László és mások

Fotó: Gacsádi Albert
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közelmúltban számoltak be a PNAS folyóirat
hasábjain [Fitzpatrick, L. A., Buzas, E., Gagne, T. J.,
Nagy, A., Horvath, C., Ferencz, V., Mester, A., Kari,
B., Ruan, M. Falus, A., Barsony, J. (2003) Proc. Natl.
Acad. Sci. U.S.A., 100: 6027–6032.], s az modell-
állatként kiválóan alkalmazható – egyebek között –
allergiás megbetegedésekben a hisztaminszint és
egyes tünetcsoportok közötti korrelációk vizsgála-
tában. Hadlaczky Gyula (MTA SZBK Genetikai
Intézete) szatellit DNS-alapú mesterséges kromo-
szómák (SATAC) és az ezekkel létrehozott transz-
genikus egerek elôállításáról számolt be. Szabó
Gyula (Szegedi Tudományegyetem, Szent-Györgyi
Albert Orvos- és Gyógyszerésztudományi Centrum,
Kórélettani Intézet) összefoglalót adott a biomedi-
cinális kutatásokról (12 projekt), különös tekintettel
az idegrendszeri, valamint kardiovaszkuláris be-
tegségek vizsgálatára.

A Bioremediáció, a biotechnológia környezetvédelmi
alkalmazásai szegmens bevezetô elôadását Kiss
Beatrix (Környezetvédelmi és Vízügyi Miniszté-
rium) tartotta, ismertetve a szakterületen elfoga-
dott 17 projekt tematikus és financiális hátterét
(három év alatt 43 elbírált pályázat közül). A pro-
jektek a környzetvédelem számos területét ölelik
fel, a biokémiai, mikrobiális és biológiai technoló-
giák környezetanalitikai, valamint szennyezésmen-
tesítési alkalmazásaiban. E fejlesztések közül ismer-
tette Kômíves Tamás (MTA Növényvédelmi Kutató-
intézete) a Balaton térségében (Balatonfûzfô) nyárfa-
növény (Populus spp.) felhasználásával szerves
talajszennyezések eltávolítására alkalmazott fito-
remediációs módszerüket, valamint Edward
Somnéus (Terra Humana) különféle talajszennye-
zôk (szénhidrogén-szennyezések, klórozott szén-
hidrogének) együttes eltávolítására természetes és
mesterséges adalékanyagok felhasználásával ki-
dolgozott, kombinált eljárásukat.

A Biokonverzió, a biotechnológia alkalmazása ipari
gyártástechnológiákban szekcióban Vonderviszt
Ferenc (Veszprémi Egyetem) az ipari biotechnoló-
giai alkalmazásokat tekintette át, kitérve a bio-
massza-hasznosításra, biokonverziós eljárásokra,
biopolimerekre, valamint a nanobiotechnológiai
alkalmazásokra. Kamondi Szilárd (MTA SZBK
Enzimológiai Intézet) extremofil mikroorganizmu-
sokból izolált xilanáz enzimet kódoló génszaka-
szok inzertálását, hôtûrô xilanáz termeltetését és
cellulózfehérítési eljárában való alkalmazását ismer-

tette. Kovács Kornél (Szegedi Egyetem, Biotech-
nológiai Tanszék) szintén extremofil szervezetek-
bôl származó hidrogenáz enzimek alkalmazásait
mutatta be, membránreaktor és hidrogéntároló
nanocsövek felhasználásával.

A Bioinformatika-genomika témakörben Rákhely
Gábor (Szegedi Egyetem, Biotechnológiai Tanszék)
összefoglalót adott a bioinformatika országosan
összehangolt felsôoktatására alakult konzorcium
eddigi eredményeirôl, a klasszikus bioinformatiká-
tól a funkcionális genomikáig kiterjedô széles tudo-
mányterületen. Móra Veronika (Ökotárs Alapít-
vány) a Biotechnológia 2000 program keretében a
társadami népszerûsítés terén végzett programok-
ról (televíziós mûsorok, internetportál) szólt, és
kiemelte, hogy hiba lenne a társadalom idegen-
kedését a genetikailag módosított szervezetekkel
szemben pusztán tudatlanságnak, az újjal szem-
beni ellenállásnak betudni. Palugyai István (Nép-
szabadság) tudományos rovatszerkesztô újságírói
szemmel elemezte, miért tájékozatlan a magyar
közvélemény a biotechnológiai alkalmazások (és
egyéb területek) tudományos kérdéseiben, nemzet-
közi példák alapján bemutatta, hogy szórakoztató
formában is lehet igényes ismeretterjesztést végez-
ni, s e tekintetben hevesen ostorozta a tudományos
társadalmat, hogy saját, szûkebb kutatásainak jelen-
tôségét sem tudja a közvélemény számára érthe-
tôen, figyelemfelkeltôen és meggyôzôen kommu-
nikálni. A konferencia összefoglalóját Nyíri Lajos
(Zinnia Group) fogalmazta meg, aki – hangsúlyoz-
va, hogy nem biotechnológus – mint a mûszaki
fejlesztés szakértôje, mind a Biotechnológia 2000
programot, mind a konferenciát igen sikeresnek
ítélte. A konferencia során elhangzott gondolatok
megbeszélésére az egyes szekciókat, majd az össze-
foglalót követô panelviták, a poszterszekció, a
szünetek és az ebéd, valamint a rendezvényt záró
koktél teremtettek lehetôséget. Összességében el-
mondható, hogy sikeres rendezvénynek adott ott-
hont április 30-án a Budapest Kongresszusi Köz-
pont: a mind szakmai színvonalában, mind szerve-
zésében, mind pedig technikai megvalósításában
igényes konferencia impozáns képet nyújtott az
OM-finanszírozta hazai biotechnológiai kutatások-
ról. Az elkövetkezôkben a biokémikus olvasók
minden bizonnyal részletesebben is megismerked-
hetnek számos, a konferencián ismertetett projekt-
tel a Biokémia folyóirat hasábjairól is.

Székács András
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A Pécsi Tudományegyetem, az Általános Orvostudományi Kar, a
Biokémiai és Orvosi Kémiai Intézet megrendüléssel és mérhetetlen
szomorúsággal tudatja Kispál Gyula professzor halálát, aki 2003.
március 20-án tragikus körülmények között elhunyt. Váratlanul,
életének 46. évében hagyott itt örökre bennünket. Egy szeretett kol-
légánkat, barátunkat veszítettük el. Fényes csillag volt, a szó szak-
mai és emberi értelmében.

1981-ben szerzett diplomát a Pécsi Orvostudományi Egyetemen.
Elsô és utolsó munkahelye a POTE Biokémiai Intézete, (ma PTE,
ÁOK, Biokémiai és Orvosi Kémiai Intézete) volt. Egyetemi évei elsô
pillanatától kezdve soha nem akart más lenni, mint kutató. Mára
egyetemünk legfiatalabb professzora, képességeinek, munkabírásá-
nak köszönhetôen gyorsan haladt felfelé, nemcsak az egyetemi, a
hazai, hanem a nemzetközi elismertség ranglétráján is. 2001-ben

nyerte el a Magyar Tudományos Akadémia Doktori fokozatát. Fiatal korához képest rendkívüli tudo-
mányos teljesítményét mutatja 51 angol nyelvû közleménye, amelyeknek színvonalat jelzô impakt fak-
tor értéke 233, és amelyekre 816 esetben hivatkoztak más kutatók világszerte. Pályájának mérföldkövei
voltak rangos külföldi ösztöndíjai (Humbolt, EMBO) és tanulmányútjai, amelyeket Dallasban,
Münchenben, Marburgban töltött és amely kutatóhelyekrôl eredményekben gazdagon, s állíthatjuk,
gyôztesként tért haza. Tudományos munkaterületei voltak a zsírsavanyagcsere, a mitokondrium
transzportfolyamatai és a vas–kén-komplexek szerepe. Pályája második felében fô módszere, korunk
kutatásának úttörô metodikája, a molekuláris biológia volt, amelynek egyetemünkön Ô volt fô meg-
honosítója és országosan ismert szakértôje. Nem zárkózott be az elmélet falai közé, kereste a kapcso-
latot tudománya és a beteg ember között, amit számos, klinikus kollégákkal együtt végzett munkája
bizonyít. Emberi nagyságát jelzi, ahogyan munkaerejét nem kímélve segítette az egyetemi hallgatókat
és fiatal kutató tanítvány-kollégáit, tanácsaival látta el az egyetem más intézeteibôl hozzá fordulókat.
Szinte hihetetlen, hogy mindemellett maradt energiája az egyetemi és országos tudományos közéletre,
ahol egyre magasabb tisztségeket kapott, egyre több munkát vállalva magára.

Egy felfelé ívelô pályát tört ketté a véletlen, amely oly kegyetlenül vak tud lenni. Egyetemünknek egy
tartóoszlopa dôlt ki. Gyula elment úgy, hogy kollégáiban, barátaiban a pótolhatatlanság érzését hagy-
ta maga után. Neve nem semmisült meg, bizton mondhatjuk, hozzáadott valamit az életrôl való jelen-
legi tudásunkhoz. Gyula nem ír több tudományos munkát:

Megnémultam... elszakadt a húr,
Nem szólal lantom többé senkinek,
Hanem ott bent lelkem sziklái közt
Halkan zúgnak tovább a vadvizek

Milyen fényes út állt volna még elôtte?! De fékevesztett lován nyargal a Halál! A Halál és Gyula neve
együtt! Mi, kik ismertük, el kell hogy fogadjuk az elfogadhatatlant! De felfogni nem tudjuk, mert ez
felfoghatatlan.

Gyula, nyugodjál békében!
Sándor Attila

Kispál Gyula professzor
(1957–2003)






