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nak hipotetikus kapcsolata. A mitrix (sarga) és az intermembrdn tér

(z61d) hatdrfeliiletén, a mitokondridlis belsé membrdnon a galaktono-lakton GL AA Al
dehidrogendz (GLDH) elektronokat ad dt a Ill-as és IV-es komplex kozitt a
citokrém c (Cyt c) enzimnek, mikozben a galaktono-lakton (GL) aszkorbin-
savvd (AA) alakul. A mitokondridlis respirdcio melléktermékeként keletke-
zett — esetleg mds mitokondriumon kiviili folyamatok sordn képzodott és a
citoszolbdl (sziirke) az intermembrin térbe bejutott — hidrogén-peroxid 5
eltdvolitdsit a bels§ membrinban taldlhaté, de intermembrdin térorientdcio- o e
jii aszkorbit peroxidiz (AP) enzim végzi. A folyamat sordn keletkezett asz-

korbilgyok spontin aszkorbdtra és dehidroaszkorbitra (DHA) diszproporciondlodik. Az ily médon keletkezett DHA a
mitokondridlis bels6 membrdnban taldlhato transzporterén keresztiil a mdtrixba jut. A mdtrixban taldlhaté
dehidroaszkorbdt reduktiz (DHAR) redukdlt glutation (GSH) terére visszaredukdlja aszkorbinsavvd. Az oxidalddott
glutation (GSSG) regenerdldsit a glutation reduktiz (GR) enzim végzi NAD(P)H terhére (Id. a vonatkozé kozleményt
a 33-38. oldalakon).
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A sejten beldli proteolizis: az 6tlettdl az alap-
mechanizmusokon at az emberi betegségekig
és a célzott gyogyszerfejlesztésig

Intracellular proteolysis: from an idea through basic mechanisms
and onto human diseases and drug targeting*

Aaron Ciechanover

Vascular and Tumor Biology Research Center,

the Rappaport Faculty of Medicine and Research
Institute, Technion — Israel Institute of Technology,
Haifa 31096, Israel,

E-mail: c_tzachy@netvision.net.il

Osszefoglalas

A biokémikusok a hetvenes évekig a fehérje-bio-
szintézis felderitésével voltak elfoglalva, ahogy a
genom leforditédik a proteomra, s a fehérjék bio-
kémiai lebontasat kevésbé tanulmanyoztik. Az,
hogy fehérjéink a keletkezés és lebomlas dinamikus
allapotdban allnak, a harmincas évek 6ta ismeretes,
am ugy gondoltdk, hogy a sejt sajat fehérjéit is — a
kiils6 féhérjékhez hasonléan — a lizoszémakban
bontja le. Késébb vilagossa valt, hogy az intracel-
lularis fehérjék lebontdsa nem lizoszomalis, de a fo-
lyamat hatdsmechanizmusara csak az ubikvitin-
alaptu proteolitikus rendszer felfedezése deritett
fényt. Bebizonyosodott, hogy az ubikvitin kdzveti-
tette fehérjelebontas olyan alapvetd folyamatokban
miikddik kozre, mint a sejtciklus és -osztdédas,
novekedés és differencidcio, transzkripci6, valamint
a sejten beliili mingségbiztositas. Az ubikvitinalapt
fehérjelebontas hibds miikodése, a tdlzott prote-
olizis vagy a fehérjebontas gatlasa egyarant be-
tegségekhez, példaul rosszindulatd koérképek és
neurodegenerativ rendellenességek kialakuldsahoz
vezethet. Az ubikvitinrendszer hibas miikodését
korrigal6, mechanizmusalapt gyoégyszerek — koz-
tik egy mar gyakorlati gyogyaszati alkalmazasu
készitménnyel — olyan kérképek gyogyitasat igérik,
mint a tobbszorés myloma vagy a nem Hodgkin
tipust limfomak.

Ciechanover, A.

Vascular and Tumor Biology Research Center,
the Rappaport Faculty of Medicine and
Research Institute, Technion — Israel Institute
of Technology, Haifa 31096, Israel,

E-mail: c_tzachy@netvision.net.il

Summary

Until the seventies, scientists were preoccu-
pied with protein biosynthesis, the translation
of the genome into the proteome, and protein
degradation was less studied. The fact that our
proteins are in a dynamic state is known since
the thirties, yet it was assumed that intracellu-
lar proteins, just like extracellular ones, are
degraded within the lysosome. Later it turned
out that intracellular proteolysis is non-lyso-
somal, and its mechanism was solved only
when the ubiquitin-proteasome system was
discovered. It was shown that ubiquitin-medi-
ated protein degradation is involved in regu-
lation of numerous basic cellular processes
such as cell cycle and division, growth and
differentiation, transcription, and in the assur-
ance of the cellular quality control. Mis-
functioning of ubiquitin-related protein
degradation, excessive proteolysis or the in-
hibition of proteolysis may result in diseases,
among them malignancies and neurodegener-
ative disorders. Mechanism-based drugs cor-
recting the operation of the ubiquitin system
may offer treatment for such diseases includ-
ing an already available drug for the treatment
of multiple myeloma and non-Hodgkin’s lym-
phomas.

* This paper is based on Prof. Ciechanover’s lecture at the Hungarian Academy of Sciences (HAS) on May 5, 2005 at a joint meeting of HAS
Sections of chemistry, biology and medicine. The text and the figures are reproduced with permission.
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The idea that the body of all living organisms is in
a constant sate of destruction and synthesis is rela-
tively novel to scientists. The question of protein
turnover emerged in biochemistry almost 70 years
ago, yet it took time to convince scientists that such
mechanism exists at all, and how extensive it is.
Indeed, the process of protein turnover is extreme-
ly extensive: we are turning over about 5% of our
own proteins every day. There are proteins that are
long-lived (with half-lives measured at days),
while others are extremely short-lived (with half-
lives measured at few minutes), but in about a
month we are exchanging almost all of our pro-
teins. It appears that key regulatory proteins are
extremely unstable, which provides a means to
tightly regulate their activity. Proteins with half-
lives of 5 minutes, are being replaced more than
one hundred times a day. The fundamental ques-
tion regarding protein turnover is why this is hap-
pening, why are we not static in our protein com-
position. Nowadays it is evident that we are
exchanging our body material, but this used to be
far not obvious to scientists until several decades
ago.

Protein stability and degradation

Why proteins are so prompt (while sugars and
lipids to a lesser extent) to this process? The pro-
teins are the machines of our body, we are moving
on proteins, the muscles, the eyes, the receptors, the

channels, everything is made of proteins, and these
proteins (enzymes, structural proteins, transport
proteins, motor proteins, storage proteins, signal-
ing proteins, receptor proteins, gene regulatory
proteins and special purpose proteins) are written
in a relatively simple ,language” consisting of 20
letters of amino acids linked together by peptide
bonds to form the 30,000 proteins that our body
consists of. An inherent problem of the ,protein
language” is how to keep its ,words”, the actual
peptides made of hundreds of amino acids each,
intact.

It is a very exciting question evolutionarily, why we
are destroying our proteins. Why is the protein
structure not stable and stay intact for long?
Obviously the structure of the proteins is very com-
plex, held together by secondary, tertiary, time to
time quaternary structural forces, by complex for-
mation, and the resulting architecture is very much
prone to damage, to temperature, to irradiation
and to various chemical damages. The body tem-
perature of higher order animals is controlled; the
human body lives at a relatively constant tempera-
ture of 37 °C. Why is it? How dangerous is it? What
is the price that we are paying for maintaining this
constant temperature? We can say, the price is enor-
mous. At 42 °C our proteins are being denatured
irreversibly. A difference of 5 °C is a question of life
and death. A 5 °C difference in the external temper-
ature may go unnoticed, but 1 °C difference in
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internal temperature is quite significant. So we are
living on a very narrow edge of a temperature
scale. This was, on one hand, optimal for efficient
catalysis of many processes, what enabled the
development of the mammalian world to the extent
that it has developed. But on the other hand, this is
a temperature that is horrendous for the proteins,
many of them are heavily damaged within a short
time at 37 °C or even at room temperature, and
therefore must be removed by the proteolytic
processes and replaced with new ones. So the
heavy price of living at a temperature of efficient
biocatalysis is that our proteins constantly get
denatured. This is one reason why we have to
destroy these damaged proteins, and then we have
to replace them.

The other reason is obviously the oxygen that we
are living in. In an evolutionary aspect, the 21%
oxygen concentration was probably optimal to
drive the aerobic respiration that enables us again
to become so efficient in using the energy derived
from our nutrients. Yet the oxygen causes damage
as well, oxygenizes our proteins and inactivates
them. And we continuously cope with this effect,
we invest the majority of our energy to reduction:
we are generating NADPH in the Krebs cycle, and
other reducing agents. And when we die, we are
running into a rapid oxidizing cycle.

Destruction is therefore useful in removing pro-
teins damaged by the effects of temperature or oxy-
gen, but we also use destructive processes to con-
trol biochemical pathways, cell cycle, and the
action of transcription factors by programmed
removal of critical key regulatory proteins. So
destruction is very useful, yet phosphorylation
could be even more efficient. Why to take a com-
plex protein that so much energy was invested in
the generation of, and destroy it? It would be much
more economical energetically if we phosphorylat-
ed unneeded proteins, and by this means activated
or inactivated them, and then later reversed this
effect by dephosphorylation. Why do we need then
levels of control mechanisms that destroy regulated
proteins completely? The answer may be residing
in the idea of reversibility. Phosphorylation/
dephosphorylation are reversible, and if a mistake
happens in the biochemical process, it can lead to
faulty consequences. Degradation, however, is irre-
versible. If a single cut is executed in a protein, it is
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broken into two pieces, and is practically gone. If
you need the given protein again, you have to go
all the way back to DNA and RNA, and to synthe-
size the entire peptide chain again. There is no glue
to stick the broken protein together, there is no
repair mechanism for proteins, the destruction
mechanism is irreversible. So maybe we need to
degrade proteins in order to secure directionality. If
something goes wrong at one stage along the cell
cycle, it is impossible to stop the cycle in the mid-
dle and turn back. We probably need to physically
remove and destroy the proteins that control the
cell cycle to ensure the unidirectionality. So the role
of protein destruction is one one hand quality con-
trol (damaged proteins, temperature, oxygen) and
on the other hand control of processes.

The history of science on degradation of
intracellular proteins

The history of protein destruction is extremely
interesting. The father of this field is, no doubt,
Rudolf Shoenheimer [1], a professor at Columbia
University, a Jew who escaped Germany when the
Nazis raised to power, and was taken in the late
thirties to become a faculty member in the
Department of Biochemistry at Columbia
University in New York led by Hans T. Clarke,
who established, by collecting talented people
from all over Europe and mostly from Germany,
that wonderful department, probably the best in
the United States and in the world at that time.
One of those invited scientists was Konrad Bloch,
who discovered the biosynthetic pathway of cho-
lesterol (and won the Nobel Prize in Physiology
and Medicine in 1964). Rudolf Shoenheimer col-
laborated with Harold Urey, a physicist also at
Columbia University (who won the Nobel Prize in
Chemistry in 1934 for discovering heavy hydro-
gen), who synthesized amino acids enriched with
heavy isotopes H, C, and mostly N. Shoenheimer’s
goal was to decipher many metabolic pathways in
mammals. In my mind there is no doubt that he
would have won a Nobel Prize, had he lived
longer and not died untimely. He left behind a rich
heritage and a large cohort of students, fellows,
and faculty members who trained with him. He
took this isotope idea and scattered it all over bio-
chemistry, to from cholesterol to amino acids and
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proteins, and from phosphate to phospohorylated
compounds. At that time he used labeled amino
acids, he fed them to animals, and he analyzed
their dynamics. He found that they are incorporat-
ed into proteins and then are removed from pro-
teins, and concluded, in contrast to the view at that
time, that proteins are in a dynamic state and are
not static compounds [1].

This was not met by complete agreement by con-
temporary biochemists, as many of them claimed
that our proteins do not change, are permanent in
time. They wondered, however, why are we eating
proteins if we do not need anything from them to
add to our body proteins? Why are we still depend-
ent on proteins? It was claimed that we need pro-
teins mostly as fuel, as energy source, just like we
need lipids or carbohydrates. A small amount of
proteins was believed also to be used for replace-
ment in the “wear and tear” process, but this was
regarded as minimal quantitatively. Shoenheimer
argued, however, that this classical, static picture of
our constituting proteins must be replaced by one
that takes account of the dynamic state of body
structure. With his own words: “The simile of the
combustion engine pictured the steady flow of fuel into a
fixed system, and the conversion of this fuel into waste
products. The new results imply that not only the fuel,
but the structural materials are in a steady state of flux.
The classical picture must thus be replaced by one which
takes account of the dynamic state of body structure” [1].

Although he has shown with isotopes, well-found-
ed science and solid evidence that our proteins are
dynamic, his idea has not been accepted for about
15 years or more. Almost two decades after pub-
lishing his initial findings, in 1955, scientists as the
famous Jacques Monod (who was awarded the
Nobel Prize in Physiology and Medicine in 1965 for
his studies on genetic control of enzymes) and
David Hogness (arguably the founding father of
modern fly genetics genome analysis), when deal-
ing with a protein stability issue [2], concluded the
following: , there seems to be at present no conclusive
evidence that the protein molecules within the cells of
mammalian tissues are in a dynamic state. Moreover our
experiments have shown that the protein growing in E.
coli are static. Therefore, it seems necessary to conclude
that the synthesis and maintenance of proteins within
growing cells is not necessarily or inherently associated
with a «dynamic state».” A bit delicate detail in retro-

spect, that they even challenged Shoenheimer
directly using his term, the word “dynamic state”
in their discussion.

The field took further turns by Christian de Duve
from the University of Louvaine in Belgium and
the Rockefeller University in New York, who dis-
covered the organelle lysosome [3] (and received,
along with other scientists, the Nobel Prize in
Physiology and Medicine in 1974). The lysosome, a
membrane-surrounded organelle, contains inside
its lumen proteases that act in concert to degrade
proteins, nucleic acids, sugars and lipids. It was
clear from almost the day it was dioscovered that
the lysosome is involved in degradation of extracel-
lular proteins. Based on this, it was assumed it
processes also intracellular proteins. People
thought that the lysosome pinches off droplets of
the cytosol in microautophagic vesicles that pour
their contents later into the lysosomal lumen where
it is degraded. In this case, however, each droplet
should have the full cohort of the cytosolic pro-
teins, every protein of the cytosol should be repre-
sented in it. Therefore, all proteins should be
degraded at the same time, once the droplet enters
the lysosome.

The ultimate answer, namely that the lysosome is
not responsible for the degradation of intracellular
proteins, came as knowledge about kinetics
emerged, very sophisticated methods evolved,
when it was found that various proteins have dif-
ferent half-lives, different stability. It was difficult
to explain how the proteins can have half-lives
ranging from 12 minutes to 15 hours. One idea
was that short lived proteins are degraded imme-
diately in the lysosome, while more stable ones
return, exit the lysosome following their entry into
it, back into the extralysosomal compartment, the
cytosol [4].

The picture changed when a brilliant approach
was taken by Brian Poole of the Rockefeller
University, using lysosomal inhibitors [5]. Brian
asked, why play around with models? Let us take
inhibitors of the lysosome and ask the question
whether the cell can or cannot degrade its own
proteins after the inhibition of the lysosome. And
the answer was that the cell keeps on degrading
its own proteins perfectly, unaffectedly, even after
lysosomal proteolysis is inhibited [5], proving that
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the lysosome is not involved in intracellular pro-
tein degradation, only in extracellular protein
degradation. As formulated by Poole: , Some of the
macrophages labeled with tritium were permitted to
endocytize the dead macrophages labeled with "*C. The
cells were then washed and replaced with fresh medi-
um. In this way we were able to measure in the same
cells the digestion of macrophage proteins from two
sources. The exogenous proteins will be broken down in
the lysosomes, while the endogenous proteins will be
broken down wherever it is that endogenous proteins
are broken down during protein turnover.” Thus, he
defined two types of proteolysis: (i) lysosomal for
exogenous proteins and (ii) non-lysosomal for
endogenous proteins. What he wrote instead of
,non-lysosomal”, the word ,wherever it is”, is
almost poetic in science in my opinion: he left it to
scientists beyond his era and age to find the next
stage. So in my opinion Brian can be regarded as
one of the founding fathers of the modern field of
proteolysis and the ubiquitin system that we later
discovered, when I was a graduate student with
Avram Hershko.

Another development in the field in the mid’
fifties was the discovery of Melvyl Simpson that
protein degradation in the cells very interestingly
requires energy [6]. This did not make any sense
in terms of thermodynamics: proteins are carriers
of energy to us, we are eating proteins in order to
turbocharge ourselves with energy, so why to
invest energy to degrade proteins? Here we have
to make a clear distinction between the two prote-
olytic processes. When we consume proteins and
hydrolize them in the gastrointestinal tract, prote-
olytic enzymes degrade them, and we are generat-
ing heat and energy. This is the “normal” thermo-
dynamic process. But in the cell, something com-
pletely else is occurring. The purpose of degrad-
ing intracellular proteins in the cell is not to gen-
erate energy, but what was shown above: quality
control and switching. The gastrointestinal tract is
non-discriminatory: every protein that goes into
the stomach will be degraded. Protein degrada-
tion within the cell, however, has to be discrimina-
tory: it has to be controlled, which proteins are
degraded and at which time point, otherwise the
cell would be in chaos. And control always takes
energy.
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The ubiquitin system of protein
degradation

This was the state of the art when we entered the
filed with Avram Hershko. The state of knowledge
can be summarized in the following: (i) proteins are
degraded in the cells, (ii) the process requires ener-
gy, and (iii) it is non-lysosomal. So we were
researching a very defined system: a non-lysoso-
mal, ATP-requiring proteolytic system. Avram was
studying already protein degradation during his
post-doctoral fellowship with Gordon Tomkins at
the University of California at San Francisco, where
he confirmed Simpson’s finding that the process is
endergonic, requires energy, showing it now for the
degradation of a specific enzyme, tyrosine amino-
transferase, TAT. However, the mechanism(s)
remained elusive. We decided to work with a cell
that has no lysosome. Nowadays people would use
molecular biology, mouse models, knock out genes,
but at that time genetic and molecular manipula-
tions were not possible, so we had to rely on nature,
and actually, nature is a better genetic planner than
a human being. So we picked a cell that does not
have lysosomes: the reticulocyte, the immature red
blood cells. We found, in parallel to Etlinger and
Goldberg [7], that the reticulocyte cell extract
degrades proteins [8]. If we fractionated the cell
extract on an ion exchange column, none of the two
main fractions had protein degradative activity. Yet
if the two fractions were combined, the degradative
activity emerged again [9]. This was already a non-
paradigmatic finding: at that time it was thought
that all what is needed for proteolysis is an enzyme
and its substrate. One does not need a third party
for this type of enzymatic action. And the number
of fractions and components started increasing
[10-15]. By now we know that the approximate
number of the components of the ubiquitin system
is 1,500, most of them ubiquitin ligases, enzymes
which endow the system with its high specificity
and selectivity towards its numerous substrates.
This means, the ubiquitin system is about 5% of the
total human genome, far larger than any other
known biochemical system. And there is has a rea-
son why this is the largest system that exists in the
human genome. If you look at protein synthesis, it
uses nucleic acids for the encoding sequences. Yet
the code for protein degradation is encoded within
its components. There is no DNA or RNA to tell
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which protein has to be degraded at a given time,
which one is an abnormal protein and which one is
normal. All the codes are within the system, and
therefore, one needs a cumbersome architecture.

We purified a heat-stable protein from Fraction I,
which later turned out to be ubiquitin, labeled it,
and incubated it in the crude extract. Without ATP
nothing happened, and when resolved on a col-
umn, the protein eluted in the right places. But
once ATP was added, ubiquitin was shifted to the
high molecular mass region [11]. What we found
was that our small protein, what we called at that
time APF-1 (or ATP-dependent proteolysis factor 1)
became attached to many proteins in the extract.
We surmized that this protein (what later was poet-
ically termed ,the kiss of death”) marks the sub-
strate for degradation, and marks it for degrada-
tion by a protease that recognizes only the tagged
protein [12].

Here we run into a metaphor. The ubiquitin system
may be considered similar to the legal court sys-
tem. The court is the one that decides if someone is
a criminal: no one will take action until the court
decides that the given person is guilty. But if it does
so, then another authority comes and executes the
judgement. The criminal and the executor exist in
the same system, yet they are separated by a barri-
er: by the decision of the court. It is very similar in
the ubiquitin system (Figure 1). The barrier here is
not physical, as was thought before (the membrane
of the lysosome), but rather a chemical barrier. It is

/ :.. .
E3 /7 Target T us us
(I _': \u 1 UB’/

Figure 1 Decision-making about the degradation of a given pro-
tein in the ubiquitin system. (Target: substrate protein targeted
to degradation, UB: ubiquitin, E1: ubiquitin-activating enzyme,
E2: ubiquitin carrier protein, E3: ubiquitin-protein ligase)

a kind of a virtual barrier, in form of a protein,
ubiquitin that attaches, via a novel form of post-
translational modification, to another protein. It is a
two-step process: E1 and E2, two enzymes that we
discovered are the ,court”, and E3 are the
sjudges”. When the protein shows up in front of
the court, it binds to E3, ubiquitin ligase, a most
important component of the ubiquitin system:
there are close to 1,000 ubiquitin ligases to ligate to
different proteins. The court starts the judgement
process: ubiquitin is activated by E1, the ubiquitin-
activating enzyme, it then jumps to another
enzyme in a chain reaction, to E2, and from there to
the substrate that is bound to an E3: once ubiquitin
is attached, a second ubiquitin is getting attached,
and a third to the second, and a forth to the third,
and so on and so forth, and a polyubiquitin chain is
being built. It is the polyubiquitin chain that is the
marker for the executioner (Figure 2), which is
another protein, a big protease, the so-called 26S
proteasome, which recognizes only polyubiquiti-
nated substrates, and degrades only those.

26S proteasome

Figure 2 Degradation of the polyubiquitin-marked protein by
the 26S proteasome binding to polyubiquitinated proteins and
hydrolyzing them. (Target: substrate protein targeted to
degradation, UB: ubiquitin)

Because the ubiquitin system is involved in the reg-
ulation of numerous basic cellular processes, it was
not surprising to find that, aberrations in the ubig-
uitin system have been implicated in the pathogen-
esis of many human diseases, malignancies and
neurodegenerative disorders among them [16].
With this we can move to medicine: how the ubiq-
uitin system may affect medication of human dis-
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eases? Everything in our body must be under con-
trol, our blood pressure, our glucose level, and all
other compounds and physiological parameters. So
proteins are kept by the ubiquitin system under
control, and when we have a problem, it is either
overproteolysis, excessive proteolysis that takes too
much protein, or an inhibition of proteolysis lead-
ing to the accumulation of the substrate. In any
event we are in trouble. For example, if we are
excessively degrading a tumor suppressor, like p53,
that keeps our genome from mutations, or if we are
underdegrading an oncogenic protein, a growth
promoting factor, like the EGF receptor, we both
ways end up in cancer (Figure 3). One possibility of
medical applications is to stop the ubiquitin system
from degrading a tumor suppressor. In some can-
cers we have to slow down the ubiquitin system, so
that the level of a tumor suppressor will increase
and function properly. An inhibitor of the system,
though a non-specific one, is a drug that is already
marketed, Bortezomib (Velcade). It is an inhibitor
of the proteasome and therefore not a specific
inhibitor of the system, but it does have its window
of toxicity. It inhibits generation of active NF-kB,
stabilizes cell-cycle regulatory proteins (p27, p53),
has an inductive effect of apoptosis, behaves as a
weak MDR substrate, and overcomes Bcl-2 cyto-
protection. Its indications are expanding rapidly
for numerous diseases including multiple myelo-

Cancer
Decreased Normal
Degradation Degradation

Figure 3 Aberrant protein degradation leads to disease.
Should a tumor suppressor be overdegraded or an oncogenic
protein underdegraded, both types of misfunctioning of the
ubiquitin system leads to cancer.

ma, a form of leukemia, a deadly disease of the

bone marrow in which the bone marrow is being
replaced by the malignant immune plasma cells,
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and refractory follicular non-Hodgkin's lymphoma,
a cancer that begins in the cells of the lymph sys-
tem.

In conclusion we can say that proteins are degrad-
ed by a unique mechanisms that we deciphered the
basics of. In the meanwhile it became a huge plat-
form in modern biology, and thousands of scien-
tists, and many drug companies are studying it
now: it became an entire new field in modern biol-
ogy. I was privileged to take an active part in this
exciting journey from a vague idea in basic sciences
all the way to a drug on the shelf [17].
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A mitokondrium szerepe a névényi sejt C-vitamin-
bioszintézisében és redoxallapotanak szabalyozasaban

The role of mitochondrium in vitamin C biosynthesis and redox

state regulation of the plant cell
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Osszefoglalas

Az aszkorbinsav a novényi és dllati sejtek legfon-
tosabb vizoldhaté antioxidansa, tovabba szamos
enzim kofaktora. Az ember és néhany mas éllatfaj a
bioszintetikus ttvonal utolsé 1épését katalizalo en-
zim mutdcidja miatt képtelen elGallitdsara, felvételét
novényi forrasokbodl biztositja. Meglepd modon a
noévényi aszkorbinsav bioszintetikus ttvonalat csak
a kozelmultban sikertilt felderiteni. A szintézis fo-
lyamataban a mitokondrium kulcsszerepet jatszik.
A bioszintézis utols6 1épését katalizalé enzim (L-
galaktono-1,4-lakton dehidrogendz) a mitokondri-
um bels6 membranjaban talalhato, szoros kapcso-
latban a mitokondprialis elektrontranszferrel. A meg-
felel6 aszkorbinsavszint biztositasdban a de novo
bioszintézis mellett a kiilonb6z6 reakcidk soran oxi-
dalédott aszkorbinsav visszaredukéldsa is fontos
szerepet kap. Az oxidalt forma, a dehidroaszkorbat
aszkorbatta torténd visszaforgatasat els6 izben a
kloroplaszt esetében irték le. A visszaredukéldsahoz
sziikséges elektronok a NADPH-rdl glutation koz-
vetitésével keriilnek a dehidroaszkorbatra. A reduk-
cids ciklus enzimeinek jelenlétét a mitokondrium-
ban is kimutattdk. A kozelmultban leirdsra kertilt
mitokondriélis dehidroaszkorbat/aszkorbat transz-
porter és a dehidroaszkorbat redukalasaban részt
vev6 enzimek mitokondridlis jelenléte arra utal,
hogy a mitokondrium a de novo aszkorbét-bioszin-
tézis mellett az aszkorbinsav megfelel§ redoxalla-
potanak fenntartasaban is szerepet jatszik.

Szarka, A.", Banhegyi, G.>, Mayer, M.!
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Food Technology, H-1111 Budapest, Miiegyetem
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Summary

Ascorbic acid is the most important water-solu-
ble antioxidant in animal and plant cells and also
co-factor for several enzymes. Due to mutations
in the enzyme catalysing the last step in the syn-
thesis, humans and a few animal species are
unable to synthetize it, hence we cover our need
from plant sources. Surprisingly, the biosynthet-
ic pathway in plants has only been recently elu-
cidated. Mitochondria plays an essential role,
since the enzyme catalizing the last step is locat-
ed in the inner mitochondrial membrane, cou-
pled to the mitochondrial electron transfer chain.
Sufficient level of ascorbate is not only main-
tained by de novo biosynthesis, but also by the
reduction of oxidized ascorbate produced in dif-
ferent reactions. Recycling of the oxidized form
of dehydroascorbate into ascorbate was first
described in chloroplasts. The electrons required
for the reduction of dehydroascorbate come
from NADPH via glutathione. The enzymes of
the reduction cycle were found in mitochondria
as well. The recently described mitochondrial
ascorbate/dehydroascorbate transporter and the
mitochondrial presence of enzymes contributing
to reduction of dehydroascorbate suggest that
besides de novo ascorbate synthesis mitochondria
plays a major role in sustaining the redox status

of ascorbate.
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Bevezetés

Az aszkorbinsavat mellékvesébdl, narancsbél és
kaposztabdl els6ként Szent-Gyorgyi Albert izolélta
1928-ban. A tiszta formdjadban fehér kristalyos
anyag tobb fontos biokémiai reakcid résztvevdje.
Kiemelked§ szereppel bir a sejtek antioxidans
kapacitdsanak biztositdsaban mind a noévények,
mind az allatok esetében. Antioxidans funkcidja
mellett szamos enzim kofaktora. Az ember néhany
mas emldssel egyetemben (pl. tengerimalac, gyii-
molcsevl denevér) elveszitette az aszkorbinsav
bioszintézisének képességét [1], ezért megszer-
zésére kiils6dleges, els6sorban névényi forrasokra
szorulunk. Ezt a tényt figyelembe véve kiilondsen
érdekes, hogy az aszkorbat szintézisére képes alla-
tokban (pl. patkany) foly6 reakcidk mintegy négy
évtizede ismeretesek, addig a novényekben folyd
aszkorbat-bioszintézis utvonala a kozelmultig
ismeretlen volt.

A C-vitamin bioszintézise
és a mitokondrium

Az aszkorbinsav de novo bioszintézise gulonolak-
ton oxidaz aktivitdssal rendelkezé éllatfajokban a
hexuronsav tton zajlik. A hexuronsav-ttvonal
sordn az aszkorbinsav gluk6zbdl képzddik, amely
egyarant szarmazhat a glikogenolizisbdl, a gliiko-

neogenezisbdl, vagy akar a glukéz extracellularis

felvételébdl, igy az aszkorbinsav bioszintézise és a
szénhidrat-anyagcsere kolcsondsen befolyésol-
hatjak egymast. Az ttvonal els§ szakasza a
citoszolban zajlik, az utols6 harom enzimes lépés
az endoplazmas retikulumhoz kotott [1]. A nem-
régiben feltart novényi aszkorbinsav-bio-
szintetikus utvonal jelent6s kiilonbséget mutat az
allati szervezetben megismert bioszintetikus ut-
vonalhoz képest. A bioszintézis ez esetben is D-
gliik6zbol indul ki. A Wheeler és Smirnoff altal ja-
vasolt aszkorbat bioszintetikus tt kozti termékei:
a fruktéz-6-foszfat, manndz-6-foszfat, manndz-1-
foszfat, GDP-mannéz, GDP-galaktdz, L-galaktoz és
az L-galaktono-1,4-lakton [2] (1. dbra). Csokkent
aszkorbinsavszinttel rendelkez§ mutansokrol
(vtc1-4) tobb izben is beszamoltak [3], ellenben a
mai napig nem ismert életképes, teljesen aszkorbin-
savhianyos novény. Ennek oka feltételezheten az,
hogy az aszkorbinsav bioszintetikus titvonalanak
kozti termékei més fontos szerepet is betoltenek a
novényi sejt életében [4].

A bioszintézis folyamatai az utols6 lépésig a cito-
szolban folynak, azonban az utolsé 1épést katalizalo
enzim, az L-galaktono-1,4-lakton dehidrogendz a
mitokondrium bels6 membranjaban talalhat6 [5].
Az enzimet elsGként 1954-ben irtdk le, azota tobb
forrasbol tisztitottak és a kodold gének szekvencidjat
meghataroztak [6,7]. A fehérjelanc els6 83-91 ami-
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1. dbra Az aszkorbinsav-bioszintézis titvonala novényi sejtek-

ben. A szintézis f0 titvonala kiemelve. A sziirkével jelolt titvona-
lak feltételezett kisebb jelentOségil alternativ aszkorbit-bioszin-
tetikus titvonalak. (1) Gliikéz foszfit izomerdz (2) Foszfoman-
noz izomerdz (3) Foszfomannéz mutiz (4) GDP-mannéz
pirofoszforildz (5) GDP-manndz-3,5-epimerdz (6,7) Ismeretlen
enzimek (8) L-galaktéz dehidrogendz (9) L-Galaktono-1,4-lakton
dehidrogendz (10) D-Galakturonsav reduktiz (11) D-Gliiku-
ronsav reduktdz (12) L-Gulono-1,4-lakton oxidiz/dehidrogeniz.

nosava tipikus mitokondridlis célszekvencia, a
fehérje érése soran levagodik [5]. A tisztitott enzim
egy 56 kDa molekulatomeg(i monomer. Aktivitasat
az atebrin, a riboflavin és az akriflavin is gatolja,
mely alapjan valdszindsithetd, hogy flavin kofaktor-
ral rendelkezik, amit abszorpciés spektruma is alata-
maszt. Az enzim in vitro kizérélag citokrom c-t
hasznal fel elektronakceptorként [7]. Az L-galak-
tono-1,4-lakton dehidrogenaz lokalizaciéja a mi-
tokondrium bels6 membréanjaban, valamint a cito-
krém c irdnyaba mutatott specifikussaga felvetette a
légzési elektron-transzport lanchoz vald kotédését.
Mitokondrium és L-galaktono-1,4-lakton egytittes
inkub4cidja soran az L-galaktono-1,4-lakton aszkor-
binsavva torténd oxidacidjat, valamint a mitokond-
rialis respirdcids hanyados megnovekedését tapasz-
taltak [8]. A Ill-as komplex (citokrom c reduktaz)
gétloszere, az antimycin A jelents mértékben gatol-
ta a mitokondridlis respiraciot, ugyanakkor serken-
tette a galaktono-1,4-laktonbdl torténé aszkorbin-
sav-szintézist. A IV. komplex (citokrém c oxidaz)
gatloszer KCN mind a respiraciét, mind az aszkor-
binsav bioszintézisét gatolta. A galaktono-1,4-lakton
dehidrogenaz tehét az oxidélt citokrém c-t hasznalja
elektronakceptorként a galaktono-1,4-lakton aszkor-
binsavva torténé oxidacidja sordn. A kisérletek
egyértelmtien arra utalnak, hogy az L-galaktono-1,4-
lakton alternativ elektrondonorként elektronokat

juttat az elektrontranszportlanc Ill-as és IV-es komp-
lexe kozé, ezaltal az aszkorbinsav bioszintézisét a
mitokondridlis 1égzési elektrontranszfer lanchoz ko-
ti [8] (2. dbra). A két folyamat kapcsolatat tovabb
arnyalja az a megfigyelés, mely szerint az I-es komp-
lex gatlészer rotenon a cianhoz hasonlé mértékben
gétolja az aszkorbinsav bioszintézisét [9]. A rotenon
ezen gatl6 hatdsa nem érvényesiil, amennyiben a fo-
lyamatban az I-es komplex nem vesz részt (pl. szuk-
cinat 1égzési szubsztrat esetén), igaz az aszkorbin-
sav-szintézis mértéke ez esetben elmarad az I-es
komplexen keresztiil belépd szubsztrat (pl. malat)
esetében tapasztalttdl [9]. Mindezek arra utalnak,
hogy az I-es komplexen keresztiil foly6 elektron-
aram nagymértékben befolyasolja, s6t elengedhe-
tetlen a megfelel szintl aszkorbinsav-bioszintézis-
hez. Ezen megfigyelések kiilonosen érdekesek an-
nak a ténynek a tiikrében, hogy az I-es komplexek
kisebb hanyada a galaktono-1,4-lakton dehidro-
genazzal asszocidltan taldlhatok a novényi mito-
kondriumban [10]. Kénnyen elképzelhetS, hogy az
I-es komplexek ezen alcsoportja egy tovabbi szerep-
korrel is bir, a komplexen atmend elektrondram
alapjan regulélja az aszkorbinsav bioszintézisét.

2. abra (lasd a cimlapon) A mitokondridlis respirdcié és a C-
vitamin mitokondridlis metabolizmusdnak hipotetikus kapcsola-
ta. A mdtrix (sarga) és az intermembrin tér (zold) hatdrfelii-
letén, a mitokondridlis belsé membrinon a galaktono-lakton
dehidrogendz (GLDH) elektronokat ad dt a Ill-as és 1V-es komp-
lex kozott a citokrom c (Cyt c) enzimnek, mikozben a galaktono-
lakton (GL) aszkorbinsavvd (AA) alakul. A mitokondridlis res-
pirdcio melléktermékeként keletkezett — esetleg mds mitokondriu-
mon kiviili folyamatok sordn képzGdott és a citoszolbol (sziirke)
az intermembrin térbe bejutott — hidrogén-peroxid eltdvolitdsit a
bels6 membranban taldlhatd, de intermembrin térorientdciojii
aszkorbit peroxidiz (AP) enzim végzi. A folyamat sorin kelet-
kezett aszkorbilgydk spontin aszkorbitra és dehidroaszkorbdtra
(DHA) diszproporciondlodik. Az ily modon keletkezett DHA a
mitokondridlis belsé membranban taldlhaté transzporterén ke-
resztiil a mdtrixba jut. A mdtrixban taldlhaté dehidroaszkorbat
reduktiz (DHAR) redukdlt glutation (GSH) terére visszaredu-
kdlja aszkorbinsavvd. Az oxidalddott glutation (GSSG) regene-
ralasdt a glutation reduktiz (GR) enzim végzi NAD(P)H terhére.

Az aszkorbinsav regeneracidja:

a Foyer-Halliwell-Asada ciklus

A megfelel$ aszkorbinsavszintet két titon lehet biz-
tositani: 1. de novo szintézis révén, 2. az oxidalédott
aszkorbinsav visszaredukélasa (recikldldsa) révén.
Az aszkorbat szamos szabad gyokkel és mas oxi-
dalé agenssel képes reagélni, igy kiemelked§ sze-

35



A MITOKONDRIUM SZEREPE A NOVENYI SEJT C-VITAMIN-BIOSZINTEZISEBEN ES REDOXALLAPOTANAK SZABALYOZASABAN

reppel bir a sejtek antioxidans kapacitasanak biz-
tositasdban [11]. Emellett szamos enzim kofaktora
(prolil-4-hidroxildz, v-butiril-betain hidroxilaz,
dopamin-B-hidroxiléz stb.) [12]. Ezen reakcidk so-
ran az aszkorbatbél aszkorbil gyok, majd dehid-
roaszkorbat keletkezik. A dehidroaszkorbét a leg-
tobb biologiai szovetben megtalalhat6, igaz a vi-
szonylag nagy mennyiségben el6fordulé aszkor-
bathoz képest igen alacsony koncentraciéban [11,
12]. A tény, hogy a dehidroaszkorbat mind a no-
vényi, mind az éllati sejtekben el6fordul, allandéan
fennall6 oxidacids reakcidk létére utal, masrészrsl
nagy teljesitményi aszkorbatregeneralé mechaniz-
mus sziikségességét veti fel. A regeneralé mecha-
nizmus nélkiilozhetetlenségét az aszkorbat esszen-
cialis funkcidi (és egyes fajokban az aszkorbatszin-
tézis hianya) messzemenden indokoltta teszik.

Szent-Gyorgyi Albert mar 1928-ban megfigyelte,
hogy a ,redukalé szubsztancia” GSH mint redu-
kaloszer segitségével visszanyerhet$ oxidalt alakja-
bél. A dehidroaszkorbat glutationnal torténd re-
dukcidja enzimek tavollétében is lejatszodd kémiai
reakci6 [12]. Az utébbi években nyilvanvalova vélt,
hogy a folyamatot mind névényi, mind éllati sej-
tekben szamos enzim katalizalhatja, elektrondo-
norként glutationt, NADPH-t, liponsavat vagy
fehérjetiolokat hasznélva [12-14].

Az aszkorbinsav és a glutation kozéott fenndllo kap-
csolatot és annak funkciéit el6szor kloroplasztban
mutattak ki [15]. A kloroplaszt els6sége nem vé-
letlen, hiszen a fotoszintézis sordn nagy mennyi-
ségl szuperoxid-anion és hidrogén-peroxid kelet-
kezik. Mivel a kloroplaszt nem tartalmaz katalazt,
igy a hidrogén-peroxid eliminaldsa elsésorban
aszkorbat-peroxidaz segitségével torténik [16].
Az aszkorbat-peroxidaz két molekula aszkorbinsav
terhére a hidrogén-peroxidot vizzé redukalja,
mikdzben két molekula aszkorbilgyok keletkezik.
A szabad gyok vagy gyorsan monodehidroaszkor-
bat-reduktaz segitségével NAD(P)H, redukalt cito-
krém b vagy ferredoxin terhére visszaredukalodik
aszkorbinsavva, vagy spontdn moédon aszkorbatta
és dehidroaszkorbatta diszproporciénalédik. A ke-
letkezett dehidroaszkorbat glutation terhére dehid-
roaszkorbat reduktaz segitségével aszkorbinsavva
redukalodik. A reakcié soran keletkezett glutation
diszulfid, glutation reduktaz segitségével NADPH
felhasznalasaval redukalédik vissza glutationnd
[16]. A H,O, eliminaldsanak ezen utvonalat aszkor-

36

binsav-glutation vagy felfedezgirél Foyer-Halli-
well-Asada ciklusnak nevezik. A reakciétit sordn
sem aszkorbinsav-, sem glutationfelhasznédlds nem
torténik, azonban mindkét anyag részt vesz egy
négy enzim kozremiikodésével zajlé elektron-
atvitelben, mely sordan a NADPH-t6]l szdrmazé
elektronok terhére bekovetkezik a H,O, vizzé
torténd redukcidja (2. dbra)

Az aszkorbinsav-glutation ciklus a
mitokondriumban

A Kkloroplaszt elektrontranszportldnca mellett a
mitokondridlis 1égzési elektrontranszportlanc is je-
lentés szuperoxid-anion és hidrogén-peroxid for-
ras. A mitokondrium védelme érdekében enzimek-
bél és kis molekulastlyt antioxiddnsokbdl all6 vé-
delmi rendszert épitett ki. Enzimes védelmi halo-
zatanak legkordbban megismert tagja a szuperoxid
diszmutdz. A kataldz jelenlétér6l patkany-sziv-
mitokondriumok matrixaban beszamoltak, azon-
ban névényi mitokondridlis jelenléte vitatott [17].
Ez a tény és a glutation-reduktdz mitokondrialis
lokalizécidja [18] felvetette a lehetGséget, hogy az
aszkorbinsav-glutation ciklus a mitokondriumban
is miikodik, és fontos szerepet kap a respiracié so-
ran keletkez§ hidrogén-peroxid semlegesitésében.
Az aszkorbinsav-glutation ciklus valamennyi enzi-
mének aktivitdsat ki lehetett mutatni Arabidopsis-
bol, vagy borsé levélbdl izolalt mitokondriumok
esetében [13, 19]. Az enzimek latencidjanak vizsgala-
ta, valamint a mitokondrium szubfrakcionaldsa
soran kidertilt, hogy az aszkorbat peroxidaz feltéte-
lezhetGen a bels6 membranban elhelyezkedd enzim,
amelynek aktiv helye a két membran kozotti tér felé
néz. A monodehidroaszkorbét reduktdz szintén a
mitokondridlis bels6é membranban foglalhat helyet,
ellenben aktiv helye nagy val6szintiséggel a matrix
felé néz. A ciklus tovabbi két enzime a dehidroaszko-
rbat reduktdz és a glutation-reduktaz donté tobbsé-
ge a matrixban, kisebb hédnyada a két membran ko-
zOtti térben taldlhatd [13]. Az enzimek elhelyez-
kedését és topologidjat protedz emésztéses vizsgala-
tok is megerdsitették. A monodehidroaszkorbat-re-
duktéz, a dehidroaszkorbat-reduktaz és a glutation-
reduktdz matrixban torténd elhelyezkedése nem
meglepd, hiszen miikddésiikhdz elengedhetetlen a
trikarbonsav ciklusbdl, illetve a fotorespiracios glicin
dekarboxilaciébol szarmazé NADH/NADPH.



SZARKA ANDRAS ES MTSAI

BiokgmiA, 30: 33-38 (2006)

A ciklus enzimjeinek génjeit azonositottdk, vala-
mint nyomon kovették a fehérjemolekulak kloro-
plasztba, illetve mitokondriumba torténé import-
jat. A kisérletek rendkiviil érdekes eredményeket
hoztak: az enzimek mindegyike egyarant importa-
l6dhat a kloroplasztba és a mitokondriumba is,
tehat kettGs iranyitottsdggal rendelkeznek. Attdl
fiiggetleniil, hogy a kloroplasztban vagy a mito-
kondriumban valtottak ki oxidativ stresszt, mind-
két esetben egyforma mértékben nétt meg az enzi-
mek transzkriptumszintje. [13]. Ez azt jelenti, hogy
a két organellumban miikéd§ aszkorbinsav-gluta-
tion ciklus transzkripcids szinten egymastdl flig-
getleniil nem szabdalyozhat6. Amennyiben egymas-
tol fiiggetlen szabalyozasra is sziikség lehet, az a
fehérjeimport szabalyozasédval vagy poszttransz-
laciés médositasaval oldhaté meg.

Mitokondridlis aszkorbinsav/dehidro-
aszkorbinsav-transzport és szerepe az
aszkorbinsav reciklalasaban

A ciklus folyamatos miikddéséhez a feltoltést biztosi-
tani kell; ahhoz, hogy a mitokondrium ténylegesen
részt tudjon venni az aszkorbinsav regeneraciéjaban,
mindenképpen léteznie kell egy mitokondriélis asz-
korbinsav/dehidroaszkorbat transzporternek, hi-
szen a dehidroaszkorbat redukciéjaért felelés enzi-
mek mindegyike a mitokondriélis marixban helyez-
kedik el, mig a dehidroaszkorbat produkcidjaért
felel6s aszkorbat-peroxiddz aktiv helye a két memb-
ran kozotti tér felé néz [13]. Tehat a dehidroaszkor-
batnak valahogyan a matrixba, a redukalédott asz-
korbatnak pedig onnan ki kell jutnia. A transzporter
meglétét egy masik tény is indokolja, emlékezziink
vissza, hogy az aszkorbinsav bioszintézisének utols6
1épését katalizalé enzim, az L-galaktono-1,4-lakton
dehidrogenaz a mitokondrium bels§ membranjaban
talalhato [5], azonban topolégidja ismeretlen. Az en-
zim aktiv helyének ismeretlen orientacidja két hipo-
tézist is felvet. I. Az enzim aktiv helye a matrix felé
tekint. Ez esetben egy L-galaktono-1,4-lakton transz-
porternek kell 1éteznie a mitokondrium belsé memb-
ranjéban, mely biztositja az enzim szamara a meg-
felel6 szubsztratellatast, valamint egy aszkorbat
transzporternek, amely a megtermelt terméket szal-
litja el onnan (az aszkorbinsav jelenlétét majd min-
den sejtorganellumban leirtdk, tehat mindenképpen
el kell jutnia azokba a szintézis helyérdl).

II. Az enzim aktiv helye a két membran kozti tér felé
néz. Az aszkorbat mitokondridlis jelenlétét leirtak,
igy a mitokondrium belsé membranjaban ez esetben
is léteznie kell aszkorbéttranszporternek.

Annak ellenére, hogy ennyi érv szolt a transzporter
létezése mellett, a mitokondrialis aszkorbinsav-
transzportot csak a kdzelmultban sikeriilt leirni és
jellemezni. BY-2 dohanysejtekbdl izolalt mitokond-
riumok esetében megallapithaté volt, hogy a mito-
kondrium mind a redukalt forma aszkorbatot, mind
az oxidalt forma dehidroaszkorbatot felvette [20].
A redukélt forma transzportja meglehetésen kis
affinitast mutatott (K,, = 36 mM), ellentétben a de-
hidroaszkorbatéval (K, = 6 mM). Itt érdemes meg-
jegyezni, hogy a névényi sejtek citoszéljadban az asz-
korbét koncentracidja 20 mM koriil van [16], vala-
mint a kloroplaszt aszkorbattranszporterének K,,-
értéke is 1840 mM kozé esik [21]. A dehidroasz-
korbét preferencidja sem egyedi. Az aszkorbinsav
emlGs sejtek esetében mind redukalt dllapotban Na*
iongradiens terhére, Na-fligg6 moédon [22], mind
oxidélt formdaban facilitativ gliikoztranszporterek
révén képes a sejtbe jutni [23]. Novények esetében
a plazmamembranon keresztiil zajlé C-vitamin-
transzport preferalt transzportforméja sem az asz-
korbat, hanem az oxidalt dehidroaszkorbat [24]. Sejt-
szervecskék esetében is beszdmoltak mind az oxi-
dalt, mind a redukélt forma transzportjardl [21, 25].

Mindkét vegyiilet transzportja hémérséklet- és
id6fiiggbnek bizonyult, tovabba telitési kinetikdval
rendelkezik és gatolhat6, ami a transzportfolyamat
fehérjemedialt voltat valoszindsiti. Leghatasosabb
gatlészernek a gliikkéz és a GLUT inhibitor genis-
tein bizonyult, ami alapjan feltételezhets, hogy a
transzporter rokona a kloroplasztban 1évé gliikoz
transzlokatornak, esetleg tagja az emlds gliikéz és
dehidroaszkorbat transzporter GLUT-csalddnak.
Tovabbi munka sziikséges a transzporter moleku-
laris azonositasdhoz.

A két vegylilet transzportja latszolag fliggetlen a
mitokondridlis 1égzéstél. A transzportméréseket
BY-2 sejtek mitokondriumabdl nyert mitoplasz-
tokon is elvégezve az aszkorbat és dehidroaszkor-
bat transzportja a mitokondridlishoz hasonlénak
bizonyult, igy igen valészind, hogy a transzporter a
belsé membranban helyezkedik el. A mitokondri-
alis aszkorbinsavtranszport folyamatanak megis-
merésével a ciklus teljessé valt (2. dbra).

37



A MITOKONDRIUM SZEREPE A NOVENYI SEJT C-VITAMIN-BIOSZINTEZISEBEN ES REDOXALLAPOTANAK SZABALYOZASABAN

Berekesztés

A mitokondrium névényi C-vitamin bioszintézisé-
ben betdltott szerepe vitathatatlan. Az aszkorbin-
sav korforgdsban betoltott szerepe mar tobb kér-
dést vet fel. Jelenleg ismeretlen a mitokondrium
aszkorbinsav-regenerdlé kapacitdsa. Nem tisztéd-
zott, hogy csak a mitokondridlis anyagcsere sordn
keletkezett hidrogén-peroxid elimindldsa és az
eliminalds sordn keletkezett dehidroaszkorbat re-
dukcidja a feladata, vagy esetleg mas sejtorganel-
lumokban keletkezett dehidroaszkorbat regene-
ralaséban is szerepet vallal. A kloroplaszttal egyfitt
torténé transzkripcids szabélyozds mindenesetre
arra utal, hogy a mitokondrium besegithet a kloro-
plaszt antioxidans védelmébe és a kloroplaszt is
viszonozhatja ezt a gesztus a mitokondrium ira-
nyédba. Az egygénes szabdlyozassal a névényi sejt
egyuttal a két sejtszervecske kozotti antioxidans
kommunikaciét is biztosithatja. A névényi mito-
kondrium aszkorbinsav regeneracidban betdltott
szerepe nem példa nélkiili. Patkdnyvazizom-mito-
kondriumok esetében a kozelmdltban irtak le egy
hasonlé aszkorbinsav-regenerédcids ciklust [26].
Az éllati ciklus soran a regeneraciés folyamat és a
légzési elektrontranszfer kapcsoltsaga bizonyitott-
nak latszik. Novényi mitokondriumok esetében je-
lenleg a légzési elektrontranszferlanc szerepe sem
felderitett a dehidroaszkorbéat redukciéjaban.

Mind az els6dleges anyagcsere és a mitokondrialis
aszkorbinsav-reciklalas kapcsolatdnak, mind a mi-
tokondrium aszkorbinsav-regeneraldé kapacitasa-
nak megismerése csak tovabbi kisérletek utjan tor-
ténhet meg. A vizsgalatok soran kiilonos figyelmet
kell szentelni annak a ténynek, hogy a mitokond-
rium a sejt életében mas fontos szerepet is betdlt,
valamint hogy a dehidroaszkorbinsav-regeneralas-
ban mas sejtszervecskék is szerepet kapnak. Igy a
folyamatot 0sszességében kell gércsd ala venni.
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Okotechnolégia megalapozasa fafeliiletek gomba-
sodas elleni védelmére az alapkutatasok szintjén
ll. Famintak fellileti médositasa

Fundamental studies towards eco-technological wood preservation
against fungal infections Il. Surface modification of wood samples
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Osszefoglalas

Projektiink célja olyan 4j, iparban is hasznosithat6
eljaras(ok) alapjainak megteremtése, amely(ek) so-
ran természetes eredetti vegyiileteket alkalmazunk
a fa anyaganak tartosabba tételére, helyettesitve
ezzel a nehézfémeken (pl. réz-arzendton) alapulo,
napjainkban elterjedt technolégidkat. A korabban
mar bemutatott rezgési spektroszkopiai vizsgdla-
tok mellett a masik, dltalunk alkalmazott médszer a
fafeliilet hidroféobba tétele szililezéssel. Ennek
alkalmazdsa azon alapul, hogy a védeni kivant fafe-
lilleten megvonjuk a megfelel$ viztartalmat, mely
koztudottan minden él§ szervezet életben mara-
dasanak feltétele. A feliileten elért vizlepergetd
hatast a dimanikus és sztatikus csepptapadasi
vizperemszogek mérésével, valamint az igy nyert
adatokbdl a fa feliileti energidjanak kiszamitasaval
jellemeztiik. A  szdmitdsok elsGsorban a
Lifshitz—van der Waals-féle sav-bazis modellen ala-
pulnak. Tébb mas szerzével egyetértésben arra a
kovetkeztetésre jutottunk, hogy ennek a modellnek
a hasznalatakor ellentmondésok tapasztalhatok.
Ezért indokoltnak tartjuk, hogy alternativ elméleti
megkozelitéseket is kipréobaljunk. A nedvesedési
kisérleteket teljes reflexiés infravords spektrosz-
képiai és rontgenfotoelektron-spektroszképiai
mérésekkel is kiegészitettiik. Jelen irdsunkban
bemutatunk néhany fafeliilet médositasaval kap-
csolatos eredményt.

Mohammed-Ziegler, 1.", Horvolgyi, Z.?,
Billes, F?

'Chemical Research Center of the Hungarian
Academy of Sciences, H-1525 Budapest,
Pusztaszeri ut 59-67., Hungary (present address:
Quality Control Department, Gedeon Richter Ltd.,
H-2510 Dorog, Esztergomi 1t 27., Hungary)

*Department of Physical Chemistry, Budapest
University of Technology and Economics,
H-1111 Budapest, Budafoki it 8., Hungary

Summary

The aim of our project is to establish new, industri-
ally applicable preserving processes for wood
against fungal infections. These technologies apply
natural substances in wood preservation to replace
current, heavy metal based applications (e.g. cop-
per arsenate). In addition to previously shown
vibrational spectroscopic analyses for the charac-
terization of novel processes, surface modification
examinations have been performed. Silylation of
different wood samples was carried out in order to
render the wood surface hydrophobic. As known,
water is essential for the growth of every microor-
ganism, however, water-repellent surfaces deprive
microorganisms of the moisture source. Surface
free energies of the studied wood species were cal-
culated using dynamic and static contact angles
obtained by the sessile drop method. The calcula-
tion was carried out in terms of the Lifshitz—van
der Waals acid-base model. In certain cases the
applied model resulted in contradictions.
Therefore, it is necessary to find alternative evalu-
ation method for the description of wetting prop-
erties of such complex biological systems like
wood. Wetting experiments were complemented
with total reflexion infrared spectroscopy and X-
ray photoelectron spectroscopy studies. Selected,
recently obtained results from the area of surface
modification are presented in this paper.
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Bevezetés és attekintés

A faszerkezetek mikrobioldgiai tdmadast6l vald

robakat. Ugyanakkor a hidrofob feliileteken a mik-
roorganizmusok tapadoképessége is csokken [4],

ezért a megfelel§ kémiai feliiletkezelés szamottevs
moédon megnovelheti a fabol késziilt targyak élettar-
tamat. Famintaink nedvesithetségét szililezéssel
csokkentettiik. A vizlepergetS hatast a peremszogek
(a folyadékprofil szilard felszinhez val6 illeszke-
dését jellemz8 szog; 1. dbra) értékeinek megha-
tarozasaval, és — amennyiben lehetséges — a fa fe-
liilleti energidjanak szamitasaval jellemezziik [5].

megodvasa gazdasdgi szempontbdél kivanatos.
Ugyanakkor egyre nyilvanvalébb a ,,z6ld techno-
logiak” kifejlesztésének sziikségessége is, igy az
altalanosan elterjedt nehézfémvegyiileteken (pl.
réz-arzenaton) alapulé fatartdsitasi eljarasok
kevésbé mérgez§ anyagokkal valo helyettesitése is
[1,2]. Mivel a fa kémiailag rendkiviil sokféle ve-
gyiiletet tartalmaz, és ezek anyagi minGsége és
koncentracidja sok tényez6tsl — igy a fa fajtajatol,
életkoratol, éghajlati és geoldgiai adottsdgoktol A

stb. — fiigg, barmilyen kezelés paramétereinek

megallapitasa és optimalizaldsa sokoldali meg- a
kozelitést igényel. Munkankkal igyeksziink olyan

4j, iparban is hasznosithatd eljaras(ok) alapjait

megteremteni, amely(ek) sordn kevésbé mérgezd
vegyiileteket alkalmazunk faszerkezetek tartdsab-
ba tételére.

Eddigi kisérleteinkben alapvetSen kétféle modszert
alkalmaztunk. Korabban mér beszamoltunk az inf-
ravords spektroszkopiai és az ehhez kapcsolodd
kvantumkémiai szamitasok alkalmazasardl [3].

A leclvasas iranya,
a peremszogek parhuzamesak
az erezet iranydval

A rostok irdnya
A masik — altalunk alkalmazott médszer — a fafeliile-
tek hidrofobizélasan alapul, aminek célja, hogy az
€16 szervezetek miikdodéséhez elengedhetetleniil
sziikséges viztS] megfosszuk a fa feliiletén é16 mik-

1. dbra A peremszog (mds néven kontaktszog) értelmezése (A)
és a peremszogmérés geometriai elrendezése a famintdkon (B).
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A vizperemszdgek 90° koriili vagy annal nagyobb
értéke hidroféb felszinre utal, melyen jelentSs
vizlepergetd hatds varhat6. A biolégiai rendszerek-
ben 1évé hatarfeliiletek azonban kiiléndsen 6ssze-
tett és sajatos tulajdonsagokat mutatnak, ezért ezek
vizsgalatahoz fokozott figyelem sziikséges. A fa
porézus jellege miatt 90°-nél kisebb peremszogii
folyadékok alkalmazdsa esetén szamolni kell egy
folyadékfelszivé hatdssal. A feliileti érdesség sem
elhanyagolhat6, a nedvesithet§ség jobb a fasejtek
orientacidjanak irdnydban. Tovabbi bonyolitd té-
nyez$ a feliilet kémiai heterogenitasa. Ennek
kovetkezménye, hogy a feliilet nem jellemezhetd
egyértelmtien egyetlen egyenstlyi peremszogérték
megaddsaval. Ezért nem elégedtiink meg pusztan a
vizperemszog mérésével.

Vizsgalataink sordn hat eurdpai (erdei fenyd,
juhar, mogyoré, magas kéris, égerfa) és hat tro-
pusi (guava, mandula, tikfa, szegfiiszeg, mango,
olvasészemfa) fafajtat kezeltiink klor-trimetil-
szildnnal, oktadecil-triklor-szilannal és trimetil-
szilil-N,N-dimetil-karbamattal [6]. A fafeliiletek
feltileti szabad energidjat (feliileti fesziiltségét)
kiilénbozé folyadékok (viz, formamid és dijod-
metan) peremszogeibdl szamitottuk tobb elméleti
modell (Lifshitz—van der Waals sav-bazis mo-
dellje, valamint Chang [7]) alapjén is. Ugy talal-
tuk — mas kutatokkal [8] egyetértésben —, hogy a
Lifshitz—van der Waals sav-béazis modell alkal-
mazasa bizonyos esetekben elfogadhatatlan
(irrealis eredményeket szolgaltat), holott ma ez a
leginkabb elterjedt modell feliileti szabad energia
szamitdsara a szakmai kozéletben. Eredményeink
[4,8] alapjan tgy tlinik, a modell &sszetett biolo-
giai rendszerek, igy a fa feliileti szabad energidja-
nak szdmitdsara csak korlatozottan alkalmaz-
haté. Ujabban alternativ elméleti modelleket is
bevontunk kisérleti eredményeink értékelésébe
[9-12].

A fa feliiletén kialakult molekularis film szerkezeti
jellemzdit az Un. gyengitett, teljes reflexiés infra-
vOros spektroszkopia (ATR-FTIR) alkalmazésaval
hataroztuk meg [13]. Bizonyos mintikon ront-
genfotoelektron-spektroszképids  (XPS/ESCA)
méréseket is végeztiink a feliilet atomi Ossze-
tételének meghatarozasa céljabol, hogy azutan az
igy kapott analitikai informaciokat a kezelt fa-
feliilet nedvesedési tulajdonsdgaival osszefliggésbe
hozzuk.

Fafeliiletek szabad energiajanak
meghatdarozasa kisérletileg mért
peremszogekb6l

Kozismert, hogy részleges nedvesités esetén a
folyadék csepp alakjaban helyezkedik el a szilard
felszinen, és igy a cseppkonttr szilard felszinnel
bezért illeszkedési szoge (perem- vagy kontakt-
sz0g) jellemzi a nedvesithetdséget [7]. Az érintkez8
fazisok feliileti szabad energidja (feliileti fesziilt-
sége) és a csepp peremszoge kozotti dsszefliggést a
jol ismert Young-egyenlet irja le:

y}v C-OS@ = ySI’ - ?sf 4 (1)

ahol 6 az egyensilyi peremszdg, ¥, és %, a
folyadék/gbz és a szilard/gbz hatarfeliiletet jel-
lemz§ szabad energia, és ¥, a szilard/folyadék ha-
tarfeliilet szabad energidja. Ebbél az egyenletbdl a
szilard feliiletet jellemz6 ¥, és ¥, kozvetleniil nem
hatdrozhaté meg, mert kisérletileg csak v, és a pe-
remsz0g mérhetd. Az algebrailag sziikséges ma-
sodik egyenletet a nedvesedéselméletben ismert,
kilonféle modellek més-més feltevések alapjan
kiilonféleképpen irjak fel. Ezek koziil az egyik leg-
ismertebb az altalunk is alkalmazott Lifshitz—van
der Waals-féle sav—bazis elmélet (a tovabbiakban
LW-AB elmélet), mely szerint, a molekuléris kol-
csonhatasok alapjan a feliileti szabad energia két
részre bonthaté: az un. Lifshitz—van der Waals
(diszperzids, y*") és a sav-bazis (y**) komponen-
sekre:

}/= yL]‘V‘l‘ },AB ) (2)

A sav-bazis komponens egy elektronakceptor (y")
és egy -donor (") részre bonthat6 az alabbi kifeje-
zés szerint:

',VAH =2 :V+ y— (3)

Szilard—folyadék hatarfeliiletre 4ltalanosan fel-
irhat6 a (4) és (5) egyenlet, melyeket a kompo-
nensekre vonatkozé heurisztikus (2) és (3) egyenlet
Young-egyenletbe helyettesitésével kapunk:

S N (4)

v =2y + v ~rrn —rrn) )

ahol az s, | és v index a szilard-, folyadék- és a
gbzfazist jeloli. A y* szimbolizélja a feliileti szabad
energia savas (akceptor) és y a bazikus (donor)
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részét. A (3), (4), (5) és az (1) kifejezés egy-
bevetésébdl a kdvetkezd Osszefiiggés vezethetS le:

(1+cosB)y, =27 yEY + vl v, ++7ovs) ©)

Ez az egyenlet harom ismeretlent tartalmaz, ezért
harom tesztfolyadék ugyanazon szilard feliileten
mért egyensulyi peremszogét kell ismerniink ki-
szamitasdhoz. (Meg kell jegyezniink, hogy a szi-
lard-g6z hatarfeliilet harom feliiletifesziiltség-
komponense csak akkor nem ismeretlen, ha fiig-
getlenek az alkalmazott folyadékok — g6zeik — mi-
ndségétsl, amint azt fel is tételezik ennél a kiérté-
kelési modszernél.) A tapasztalatok azt mutatjak,
hogy a folyadékok koziil egynek apolarisnak,
a masik kettének polarisnak kell lennie; a folyadé-
kok nem megfelel6 megvalasztasa hibas, irrealis
feliileti szabadenergia-értékeket eredményez [14].
A Lifshitz—van der Waals komponenst ebben az
esetben kozvetleniil szamithatjuk az apoléris
folyadék peremszogébdl, amely — az elterjedt gya-
korlatnak megfelel6en — esetiinkben is a dijod-me-
tan (j). Mivel az apolaris folyadékoknak csak disz-
perzibs (Lifshitz—van der Waals) komponense van,
a (6) egyenlet a kovetkez6képpen egyszertisodik:

LW _ LW 2
7LV =02574" (14 cosO),) (7)

A mérésekhez felhasznadlt tesztfolyadékok néhany
fizikai allandéjat a I. tidblizat tartalmazza.

Famintdk feliiletmédositasa tobb szilile-
z0szer egymast kovet6 alkalmazasaval

A vizsgélatokhoz hdrom eurépai és két trépusi
famintat valasztottunk ki: az erdei feny&t (Pinus
sylvestris L., Eszak-Svédorszagbol), a kocsanyos tol-
gyet (Quercus robur L., Dél-Svédorszagbol) és a
magyar tolgyet (Quercus frainetto Ten., Magyar-
orszagrol), tovabba az indiai tolgyet (Factona gran-
dis) és a szegfliszeget (Eugenia aromatica) (a két
utébbi Zanzibarbdl, Tanzanidbdl szarmazik). A ké-
miai feltiletmoédositasok hatékonysdga a ,fiigget-
len feliileti hatdsok elve” [15] alapjan magya-
razhat6. Eszerint a feliiletnek a tombfazis anya-
gatol eltér6 kémiai Osszetételd, akar monomole-
kulas vastagsagu réteggel torténé bevonasa a réteg-
re jellemzd feliileti (pl. nedvesedési) viselkedést
eredményez. Hidrofobizalas esetén a nagy feliileti
szabad energiaért felelGs csoportokat (pl. hidroxil-
csoportokat) kicseréljiik, illetve lefedjtik kis feltileti
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energiat biztosité csoportokkal (pl. alkilcsopor-
tokkal). Szililezéskor a protikus természetdi OH-
csoportok reagdlnak az alkilcsoportokat tartalmazé
szililez&szer molekuldival. Munkank soran a ko-
vetkez§ vegyszereket hasznéltuk. SzililezGszerek:
dimetil-diklér-szilan (DDS) (Fluka, >98%), trimetil-
klor-szilan (CTMS) (Merck, >99%) és oktadecil-tri-
klor-szilan (OTS) (Merck, 98%). Oldészer és ned-
vesedési tesztfolyadékok: n-hexdn (Merck, 99%),
formamid (Aldrich, 99%), dijéd-metdn (Sigma,
99%), ioncserélt desztillalt viz (Millipore). A perem-
szogek méréséhez egy hazilag Osszeallitott video-
optikai leképezé rendszert hasznédltunk. A szilile-
zést a szakirodalomban leirt eljaras [16] szerint haj-
tottuk végre.

A mintakat elsé 1épésben OTS (vagy DDS) 1%-os
hexanos oldataval 5 percig szilileztiik. A szililezés
utdn a mintdkat szaritottuk, majd mértiik a perem-
szogeket. A mintdk masik részét CTMS 1%-os
hexanos oldataval is szilileztiik, hogy ezzel az egy-
funkcids szililezGszerrel lezarjuk a trifunkciés
szililez&szer aktiv (tovabbépithetd) lancvégeit (az-
az az esetlegesen megmaradt klératomokat vagy a
hidrolizissel keletkez§ OH-csoportokat apolaris, a
hidrofobitast okozé alkilcsoportokkal cseréljiik ki).
A Kklorszilanok a faban taldlhaté hidroxilcsopor-
tokkal reagélnak tigy, hogy el6szor a legreaktivabb,
szabadon elérhetd csoportokat fogyasztjak el, ame-
lyek az extraktiv vegyiiletekben taldlhatok féleg, és
még valamennyi a fa ligninjén. A celluléz hidroxil-
csoportjaival a reakcié nem hatékony, mivel ezek
nagyon erds hidrogénkotésben vannak a cellul6z-
rostokban, azaz ezen OH-csoportok nem reaktivak.
A szililezés és/vagy szorpcié megtorténtét ATR-
FTIR méréssel is igazolni tudtuk, ugyanis a szili-
lezéssel a feliiletre bevitt alkillincok metiléncso-
portjainak vegyértékrezgése az infravords szin-
képen megjelenik (2. dbra, szimmetrikus és aszim-
metrikus C-H rezgési savok: v(C-H),, v(C-H),,).
A peremszogmérés elrendezését az 1b dbra szem-
1élteti. A peremszoget az 1a dbrin bejelolt geometri-
ai adatokbdl (a, 2b) trigonometriai Osszefiiggés
alapjan szamithatjuk ki, feltéve, hogy a feliileten
il6 csepp gombszelet alakii, azaz a gravitacié
csepp alakra gyakorolt hatdsa elhanyagolhat6,
mely az alkalmazott cseppméreteknél (15-20 pl)
teljestil. A vizudlis csepptapadasi vizsgalatok sordn
jellegzetes kiilonbségek mutatkoztak az il6-
cseppek alakjaban, példaul az oktadecil-triklor-
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2. dbra Kezelt fafeliiletek ATR-FTIR felvételei és a leg-
fontosabb rezgési sdvok hozzirendelése a 3650-2500 cm’
frekvenciatartomdnyban; vékony vonal: kezeletlen fa, vastag
vonal: oktadecil-triklor-szildnnal szililezett minta.

szilannal, majd kl6r-trimetil-szilannal két 1épésben
kezelt indiai tolgyon elhelyezkedS vizcsepp,
valamint a hasonlé kétlépéses kémiai hidroféb
feliiletmodositasnak aldvetett feny&mintan elhe-
lyezked6 dijod-metan-csepp peremszogében.

A harom mintasorozatra kapott eredményeket és
a beléliik szamitott feliileti szabadenergia-kompo-
nenseket a II. tdbldzatban tintettiik fel. A tablazat
adataibol lathat6, hogy — varakozasainknak meg-
felel6en — az OTS erdésebben hidrofobizalja a fe-
lilletet, mint a DDS, és hogy az OTS és a CTMS
egylittes alkalmazasaval a vizleperget§ hatds to-
vabbi er6sodését érhettiik el. Szérast mutat a szeg-
fiszegfa, amely kevésbé szililez6d6tt DDS rea-
genssel, mint a tobbi minta, viszont erdsebben
vizlepergetd, vagyis kisebb feliileti szabad ener-
gidju a feliilete OTS reagenssel kezelve, mint a
tobbi mintanak. Ez utébbi tapasztalat 6sszhang-
ban van a kloroformos oldatbdl toérténd szililezési
eredményekkel is [5]. Erdekes az indiai tolgy vi-
selkedése, amelynél, bar rajta a vizperemszog ér-
téke hasonl6 a tobbi mintdn mérthez, mégis meg-
lepSen magas a feliileti szabad energia értéke. En-
nek oka minden bizonnyal az, hogy a tesztfolya-
dékok egy része (pl. a dijéd-metan) specidlis kol-
csOnhatasba 1éphet a kezelt feliilettel [5]. A jelen-
ség hatterét jelenleg is kutatjuk. Ez egytttal arra is
ravilagit, hogy egyetlen vizperemszogérték még
6nmagédban nem jellemzi egyértelmtien a feltiletek
nedvesedési tulajdonsagait, és kiemeli a sokoldala
nedvesedési vizsgalatok sziikségességét.

Itt kell megemliteniink azokat az anomalidkat,
amelyeket — irodalmi adatokkal [7,17] egyez8en —
esetlinkben a famintak feliileti szabad energidjanak
meghatdrozasanal tapasztaltunk. A mintak feliileti
szabad energidjanak szamitdsanal de Meijer és
mtsai [8] modszerét kovettiik, vagyis ahol az
egyenlet megoldasa negativ értéknek adédott, ott a
feliiletiszabadenergia-komponenst negativ hozza-
jarulasként vettiik figyelembe. Erre azért volt sziik-
ség, mert a (6) és (7) egyenletbe a tesztfolyadékok
irodalmi feliiletiszabadenergia-értékeit (I. tdblizat)
és a mért peremszogértékeket behelyettesitve
linearis egyenletrendszert kapunk, amelynek meg-
oldéasa a feliiletiszabadenergia-komponensek négy-
zetgyokeit adja. Elméletileg azonban a feliileti
szabad energia csak pozitiv lehet [7], és igy annak
négyzetgyoke is csak pozitiv értéket vehet fel.
Azirodalomban [8] a jelenséget azzal magyaraztak,
hogy a vizperemszogértékek nagyon magasak
voltak erésen hidroféb feliileteken, s ez Osszeflig-
gésben 4ll a feliileti érdességgel is. Alkalmazva
a negativ hozzdjarulas figyelembevételét, redlis
feliiletiszabadenergia-értékeket kapunk a vizsgalt
famintdkra. A helyzet tovdbb bonyolédik a még
erésebben kezelt feliileteknél, esetiinkben az OTS
és CTMS egymads utdni alkalmazasaval készitett
mintdkndl, ahol még igy sem tudtuk kiszdmitani a
kezelt famintak feliileti szabad energidjat. A jelen-
ség magyarazatat még keressiik.

Perspektivak

Hosszu tava terviink, hogy a gombadlé hato-
anyaggal torténd impregnaciét és a vizlepergets
bevonat képzését kombinaljuk, az igy kapott gom-
badlé hatast mikrobioldgiai tesztelésnek vessiik
ala néhany elterjedt voros és fehér rothaszté gom-
bafajjal szemben. A két modszer kombindlt alkal-
mazdasanak legnagyobb kihivdsa, hogy mig az
extraktum gombadld hatdst vegyiileteinek fungi-
cid hatasat a hidroxilcsoportok jelenlétével hoz-
zédk Osszefliggésbe [18], addig a vizlepergetd
feliilet kialakitasanal alkalmazott szililezési eljara-
sok soran a hidroxilcsoportokat ,elfogyasztjuk”,
azaz apolaris csoportokra cseréljiikk ki. Ennek
megoldésara eljarast kell kidolgozni: elképzelhe-
t6, hogy a hidrofobizalt fafeliilet alatt ki kell majd
alakitani egy gombadlS hatast, faextraktummal
impregnalt réteget.
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OKOTECHNOLOGIA MEGALAPOZASA FAFELULETEK GOMBASODAS ELLENI VEDELMERE AZ ALAPKUTATASOK SZINTJEN II. FAMINTAK...

I. tablazat A méréshez haszndlt folyadékok néhiny jellemzd fizikai adata és feliiletiszabadenergia-komponense

Folyadék Siirliség Viszkozitas Feliileti szabad energia (mJ/m?)
(kg/m3) (mPa.s) (LW-AB elmélet)
e Yiv Yiv W Yiv
viz 1000 1,00 21,8 25,5 25,5 51,0 72,8
formamid 799 1,02 39 2,28 39,6 19 58
dijod-metan 3325 2,80 50,8 0 0 0 50,8

IL. tablazat Kiilonbozo tesztfolyadékokkal kapott peremszogértékek és a Lifshitz—van der Waals sav-bizis modell alapjian szdamitott
feliiletiszabadenergia-komponensek

Famintak Peremszog (fok) Feliileti szabad energia (mJ/m?)
viz formamid  dijod-metan v Vi Yov Yot
1% dimetil-diklor-szilan
erdei feny§ 129+3 104+1 66+2 25,11 (-)1,75 (-)0,41 25,8
kocsanyos tolgy 108+3 92+3 70+3 22,86 (-)0,32 1,26 22,5
magyar tolgy 125+2 101+2 711 22,30 (-)0,71 (-)0,20 22,4
szegfliszegfa 124+1 87x2 38+2 40,56 (-)1,15 2,69 43,6
indiai tolgy 129+2 108+2 72+1 21,75 (-)1,89 (-)0,07 21,9
1% oktadecil-triklér-szilan
erdei fenyd 134£2 113+2 68+2 23,97 (-)3,84 (-)0,13 24,5
kocsanyos télgy 133+2 97+2 73+1 21,20 (-)0,00 (-)3,62 21,2
magyar tolgy 1351 102+2 611 27,97 (-)1,49 (-)2,43 31,6
szegfliszegfa 127+1 100+2 81+2 16,97 (-)0,00 (-)0,76 17,0
indiai tolgy 1321 1131 25+2 46,12 (-)15,51 0,00 46,1
1% oktadecil-trikldr-szilan + 1% klor-trimetil-szilan
erdei feny6 140+2 128+3 94+2 3,25 5,28 (-)5,08 ?
kocsanyos tolgy 131+2 1172 67+3 (-)125,8 192,7 (-)1,00 ?
magyar tolgy 135+4 126+2 81x2 (-)106,1 150,3 (-)0,35 ?
szegfliszegfa 136+1 118+1 80+2 (-)61,49 110,57 1,47 ?
indiai tolgy 141£2 125+2 77+1 (-)120,7 174,44 (-)2,01 ?
Készonetnyilvénitis 61 de et . e, Coben, W it 5. 20 ot
Ezt a munkét részben az OTKA tdmogatta (T049156 wood species. Langmuir, 16: 9352-9359. )
9. . [9]  Paszli, I. (1987) A sztatikus kapillaris jelenségek paraméteres
és T037643) M. Z. 1. koszonetét fe]e21 ki a Slgma' elmélete, Kandidatusi Ertekezés, E6tvos Lordand Tudomany-
Aldrich Kft.-nek a Sigma Djj III. helyezéséért (2005). egyetem, Budapest.

[10] Paszli, I, Mohammedné Ziegler, I. (2005) A peremszogmérések
alternativ értelmezésérsl. Magy. Kém. Foly., 111: 79-82.
[11] Paszli, I, Laszlo, K. (2004) Individual variables in capillarity.

L3 2z

Irodalomjegyzék: Colloid Polym. Sci., 282: 243-249.

[11  Hingston,J. A., Collins, C. D., Murphy, R. J., Lester, J. N. (2001) [12]  Paszli, I, Horvolgyi, Z., Mohammed-Ziegler, 1. (2005) Novel
Leaching of chromated copper arsenate wood preservatives: approach(es) to determine the surface free energies of surface
A review. Environ. Pollut., 111: 53-66. modified wood species of technological interest. In: Proceedings

[2] Saarela, K-E., Harju, L., Lill, J.-O., Rajander, J., Lindroos, A., of the 8th International Symposium on Polymers for Advanced
Heselius, S.-J. (1999) Thick-target PIXE analysis of chromium, Technologies. (Marosi G., Czigény, T., Eds.), (European Polymer
copper and arsenic impregnated lumber. Nucl. Instr. Meth.Phys. Federation, Budapest).

Res. B, 150: 234-239. [13] Mohammed-Ziegler, I., Marosi, Gy., Matko, Sz., Horvolgyi, Z.,

[3] Mohammedné Ziegler L, Billes F., Hoérvolgyi Z. (2006) Okotech- Téth, A. (2003) Silylation of wood for potential protection against
nolégia megalapozasa fafeliiletek gombésodas elleni védelmére biodegradation. An ATR-FTIR, contact angle and XPS study.
az alapkutatasok szintjén. I. Rezgési spektroszkopiai vizsgalatok. Polymers Adv. Technol., 14: 790-795.

Biokémia, XXX: 15-18. [14] Walinder, M E. P., Gardner, D. J. (2002) Acid-base characterization

[4]  Jenney, C. R., Anderson, J. M. (1999) Alkylsilane-modified sur- of wood and selected thermoplastics. J. Adhesion Sci. Technol.,
faces: Inhibition of human macrophage adhesion and foreign 16: 1625-1649.
body giant cell formation. J. Biomed. Mater. Res., 46: 11-21. [15] Langmuir, I. (1925) Colloid symposium monograph. (The Chemical

[5] Mohammed-Ziegler I., Oszldnczi A., Somfai B., Horvolgyi Z., Catalog Company, New York) p. 48.

Paszli I, Holmgren, A., Forsling, W. (2004) Hydrophobicity of [16] Horvolgyi, Z., Kiss, E., Pintér, J. (1986) Kiilonbozs nedvesedést,
natural and surface modified tropical and european wood szililezett tivegfeliiletek elGallitdsa és vizsgélata. Magy. Kém. Foly.,
species. J. Adhesion Sci. Technol., 18: 687-713. 92: 488-494.

[6] Knausz D., Meszticzky A., Szakécs L., Csakvari B., Ujszaszy K. [17] Barsberg, S., Thygesen, L. G. (2001) Nonequilibrium phenomena
(1983) Trimethylsilylated N-alkyl-substituted carbamates. I. influencing the wetting behavior of plant fibers. J. Colloid Interface
Preparation and some reactions. J. Organomet. Chem., 265: 11-21. Sci., 234: 59-67.

[71  Lyklema, J. (2000) Fundamentals of interface and colloid science, [18] Rajon, A. M., Enjalberg, L. (1973) The antiseptics (classification
Vol. III, (Academic Press: San Diego, San Francisco, New York, and choice) [Les antiseptiques (au sujet de leur classification et
Boston, London, Sydney, Tokyo) Chapter 1. de leur choix)]. Rev. Med. Toulouse, 9: 811-816.
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Bioanalitika: elméleti mechanizmusvizsgalatoktol
a kornyezeti és egészségugyi alkalmazasokig

Megalakult a Magyar Kémikusok Egyesiilete Bioanalitikai Szakcsoportja

A nagyszerd elméletek gya-
korlati megvalésitasanak aka-
dalya nemegyszer a megfelel§
kisérletes metodika hidnya. Ez a
hiany vagy csak latens hiany

szamtalanszor keseritette mar
meg az egyszeri biokémikus
életét. Ugyanakkor gyakran hallani analitikai
kémiaval, fizikdval foglalkoz6 emberektSl, hogy
bar tjszer analitikai eljaras birtokaban vannak, de
a célkozonség, az eljarast esetlegesen felhasznalo
biokémikus, biolégus nem ismeri azt, vagy akar
létezésérdl sem tud.

Ezen kett8s igényt felmérve a Magyar Kémikusok
Egyestilete Analitikai Szakosztalyanak elnoke,
Horvai Gyorgy elhatdrozta, hogy segiti a médszer-
fejleszt6k és a potencidlis felhasznalék egymadsra
talalasat, és inditvanyozta a szakosztélyon beliil a
Bioanalitikai Szakcsoport megalakitasat. A szakcso-
port szervezdbizottsaga (Gyurcsanyi Robert BME
Altalanos és Analitikai Kémia Tanszék, Puskas
Laszl6 SzBK Funkcionalis Genomika Labor, Szarka
Andras BME Biokémiai és Elelmiszertechnolégiai
Tanszék) 2006. januar 31-ére hivta dssze a szakcso-
port megalakuld tilését. A rendezvényen tobb
tudomanyteriilet és a hatartudomanyok képvisel&i
vettek részt, kiilonféle egyetemekrdl (Borgulya
Gabor — Semmelweis Egyetem, II. Sz. Gyermekgyo-
gyaszati Klinika, Gyurcsanyi Rébert — BME Alta-
lanos és Analitikai Kémia Tanszék, Horvai Gyorgy
— BME Altaldnos és Analitikai Kémia Tanszék,
Horvéath Viola — BME Altalanos és Analitikai

Kémia Tanszék, Mészaros Tamas — BME Biokémiai
és Elelmiszertechnoldgiai Tanszék, Szarka Andrés
— BME Biokémiai és Elelmiszertechnolégiai Tan-
szék, Vonderviszt Ferenc — Veszprémi Egyetem,
Nanotechnolégia Tanszék), kutatointézetekbdl
(Adényiné Kisbocskéi Néra — Kozponti Elelmiszer-
tudoméanyi Kutatdintézet, Fiirjes Péter — Miiszaki
Fizikai és Anyagtudomanyi Kutatdintézet,
Kurunczi Sandor — MTA Midszaki Fizikai és
Anyagtudomanyi Kutaté Intézet, Lérincz Zsolt —
MTA SZBK Enzimolégiai Intézet, Puskas Laszl6 —
MTA Szegedi Biol6giai Kdzpont, Székdcs Andras —
MTA Novényvédelmi Kutatbintézete, SzéEll Marta —
MTA-SZTE Dermatolégiai Kutatocsoport) és kémi-
ai/biokémiai cégektsl (Farkas Uzonka — 77 Elekt-
ronika Kft., Micsinai Adrienn — BIOMI Kft., Rass
Péter — Sigma-Aldrich Kft., Tolokan Antal — Dr. E.
Wessling Kémiai Laboratérium Kft., Téth Karoly —
Roche Magyarorszag Kft.). A résztvevSk roviden
bemutattdk kutatasi teriiletiiket, valamint megha-
taroztak a szakcsoport tovabbi tennival6inak korét.
A szakcsoport altaldnos célkittizései kozott a ko-
vetkezSket jelolték meg: (1) el6adés-soroza-
tok/konferencidk szervezése; (2) konzorciumi pa-
lyazatok, szakmai egyitittmtikodések hatterének
biztositasa; (3) bioanalitikai szakképzés/tovabb-
képzés kialakitdsa.

Az els6 bioanalitikai el6adas-sorozat idén Gsszel
keriil megrendezésre. A szakcsoport szervezoi
orommel vesznek minden érdekl&dést.

Szarka Andrds

Web: hitp://www.ilps.org

9th International Congress on Phospholipids
September 8-10, 2006, Pécs, Hungary

The International Lecithin and Phospholipid Society (ILPS) organizes its 9th Congress
"Phospholipids for Health"
with the focus on nutriion and biochemistry of phospholipids. Highly qualified experts will present in 4 sessions 20+ papers

with latest research topics. Each session will have 5-6 speakers, who are leading experts in their fields of phospholipid science.
The program gives time for meeting experts and communication with colleagues.

Organizers: Michael Schneider (ILPS Pecs2006 Congress Program Director), Willem van Nieuwenhuyzen (ILPS Executive Director),
LaszIé Vigh (HAS Biological Research Center), Zoltan Kéta [HAS Biological Research Center)

E-mail: ilps@lecipro.nl
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Utcai Ddvid, Haborii (2003), olaj-viszon

Utcai David 1978-ban sziiletett Ujvidéken, az akkori Ju-
goszlaviaban. Az ujvidéki formatervezdi kozépiskolat befejezve,
a budapesti Magyar Nyelvi Intézet nulladik éviolyaméan folytatta
tanulmdnyait. Ott mlivészettorténetet tanult, de parhuzamosan a
Budai Mvelddési Kozpontba (BMK) is eljart rajzolni Uveges
Gabor festémiivész csoportjaba, akitél — sajat bevalldsa szerint —
igen sokat tanult. 1998-ban felvették a Magyar Képzém(ivészeti
Egyetem fest6 szakara, Kédrolyi Zsigmond (aki oktatasi prog-
ramjaban fotdmontazs-, dnarckép-, ,targy’-abrazoldsi, portré- és
tiikorkép-technikdkat, valamint szintanulmanyokat egyardnt szere-
peltetett) osztdlydba, ahol 2003-ban diplomézott. Az elmdlt tiz év
sordn tobb mivésztelepen vett részt, leginkdbb Délvidéken, de
Magyarorszagon is, s 6ndll6 és csoportos kidllitdsokon szerepelt
Ugy Magyarorszdgon (Budapesten és Esztergomban), mint a
Délvidéken (Temerinben, Ujvidéken, Szabadkén és Obecsén).
Aktivan részt vesz a vajdasédgi kulturdlis életben: 2004-ben a
Dombos Fest vajdasagi kulturalis fesztivéalon allitott ki, 2005-ben
a Temerin és Esztergom vérosok kozOtti kulturdlis egytittm(ikodés
mutatta be képeit. A Temerini Alkotomihely és KépzGmivészeti
Tébor és a Pazmény Péter Didkklub dltal fiatalok szdmdra szer-

ARAAAANAL

Utcai David, Japdn (2003), olaj-vdszon

46

vezett tOrténelmi, irodalmi és képz6miivészeti tdbor mivészeti
vezetdje (Milinszki Arpad, Matuska Ferenc és Szervas Sandor
mellett).

Alkalmazott festészeti technikdja gyakran hagyomanyos (olaj-va-
szon), kifejezésmadja korantsem: dinamikus, abszirakt képeket
fest, melyek mind figurativ er6vel, mind élénk szinkezeléstikkel
megragadjak a szemlél6t. Munkassagarol igy ir: ,Az egyetemi
6vek alatt sok, kiilonféle stilus hatott rdm, aminek kivetkeziében
meglehetdsen sokféle festményt készitettem. Még diploméza-
som évében sziikségét éreztem annak, hogy dsszefoglaljam az
addig tapaszialtakat a festészetben. Az it lathato képek is ilyen
dsszefoglalasok, fuziok. Tapasztalatcsokrok. ... A képeimrdl
nem tudok sok mindent irni. Még nem forrta ki magat a Szemeé-

Utcai Ddvid, Csoddlkozo gyermek, (2002-2003),
olaj-vdszon

lyiségem, ha lehet ilyet mondani. Adalékul az Gnéletrajzhoz még
annyit flznék, hogy Sinkovics Ede az, akinek igazan Sokat
kOszbnhetek a festészetben. ... Az egyetem befejezie ota ismét a
sziildfildemen élek, Temerinben. Van egy midtermem, ahol a
személyiségemen dolgozom a festészet altal eqy dszinte és
sajatos kifejezésmad érdekében.”



Késziiljon a kanikulara!

ULT130 d
személyi y ¢
fagyasztolada

A dan Tenak vilagujdonsaga az ULT130 személyi
~fagyasztolada

. 130meeﬁ—mﬂmﬁ 66%

fagyaszt6csé tarolasara
+ nagy hémérséklet kijelz6
+ beallithaté hémérséklet tartomany
-85°-161 —60°-ig
+ kornyezeti (izemeltetési) hémérséklet:
10-30 °C
hémérséklet stabilitas: +0,5°C
sajat aramellatasu, akusztikus riasztas
bemenet CO, biztonsagi rendszernek
kilinccsel zar6do teté
egyszerii leolvasztas: olvadékviz elvezetd nyila
erés guritokerék
egyfazisi Danfoss® kompresszor
energiatakarékos
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Jelen hirdetés nem minéstil ajanlatnak, a valtoztatas
jogat fenntartjuk. A forintos arak az Euro forint-
arfolyam 280 Ft/Euro szintjének meghaladasig ill. az
akci6 végéig érvényesek. Az akcids arak 2006.
augusztus 31-ig érvényesek. A feltintetett arak nem
tartalmazzak az afat.

* Nem tartalmazza a hazhozszallitas koltségét

** A hiitédoboz ara a készlet erejéig érvényes.
ZENON Bio Kft. 6721 Szeged, Maros u 40.
Telefon: (62) 424-290 Tel/fax: (62) 476-558

ZENONBIO E-mail: info@zenonbio.hu

honlap: www.zenonbio.hu

L vezetc'i ar ! mélyfagyaszt6
i 2990.- Euro* technolégia

Akep illusztracio!

Teljesen Gj
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Egyszeriien kezelhets foto-
méte?nagy energiaju
Xenon fér%\s/forréssal,
villamgyors spektrum
 szkenneléssel, beépitett
biokémiai modszerekkel.

Nagy méretti kijelz6je grafikus. Szoftvere
tobb hulldmhosszon méré maodszerekre,
kinetikai vizsgalatokra, tobb sztenderdes kalibralasra
felkészitett. Beépitett mddszerei:
snukleinsav mennyiségi meghatarozas (DNS, RNS, oligo),
tisztasagellen6rzés - A260/A280 arany, RNS mintak ellenérzése 230
nm-en
+fehérje meghatarozé médszerek (BCA, Biuret, Bradford & Lowry)
+sejtdenzitas mérés
Hasznalhaté mikro- és ultramikro- kiivettakkal is. Max fénylGthossz 40 mm.
Optikai rendszere két csatornas, monokromatoros, mozgoé alaktrészt nem
tartalmazo hosszu élettartamu Gifford optika.
Hulldmhossztartomany: 190 - 1100 nm Savszélesség: 5 nm
A vezetéknélkuli Bluetooth tartozékkal tavoli, vagy a beépitett USB porton
keresztul kozvetlen adatgyUjté szamitogéphez csatlakoztathaté.
Nyomtaté opcid.
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2006. augusztus végéig akcids aron!

SZKARABEUSZ

Szkarabeusz Kodrnyezetvédelmi és Kereskedelmi Kft.; Pécs, Nagy Imre u.148.
Vegyszerbolt, raktér: Pécs, Verseny u.17. Tel.: 72/532-828, Fax.: 72/532-829
skarab@axelero.hu « www.szkarabeusz.hu

SERVA

Electrophoresis

Fine Biochemicals

Trichostatin A, Vancomycin
+ Elektronmikroszképia: SPURR Embedding Kit

« Jelatvitel: 6 0j Protein kindz
Electrophoresis

+ SERVALYTE Blank PRECOTES

« NetFix technolégia; PreNets gél

+ SDS PreNets blotting kit

+ dializishez: DiaEx Midi Kit

+ Protein Concentration Kit

+ Festékek

+ Fehérje: Standardok, Proteome Markers

* Nukleinsav elektroforézis, Native PreNets
+ Submarine Electrophoresis

+ Software: Digital Image Analysis System, Cell explorer
Life Sciences

+ DNase, RNase mentes reagensek, vegyszerek
* Nukleotidok és keverékeik

* Protoplaszt fizi6: Funcelase
Collagenase

+ Collagenase NB szovettani felhasznalasra
lon exchange media

+ Serdolit, DOWEX, Servacel
Enzimek/koenzimek/inhibitorok

+ Gydgyszerkdnyvi minéségli anyagok: antibiotikumok, aminosavak,
+ Antibiotikumok: Cerulenin, Geldananycin, Nigericin, Rapamycin,

+ Fehérjekémia: 50 kiildnb6z6 Proteaz inhibitor, inhibitor mixek

Panreac

Panreac Quimica SA.

Finomvegyszerek, reagensek
* Miszeres analizishez sziikséges termékek
HPLC oldészerek: GG, isokratikus, prep.
lon-par reagensek, olddszerek peszticid szermaradvany analizishez
Spektroszkopids oldészerek (UV, IR)
GC standardok
« Vizmentes, szdritott oldészerek

« Deuterizalt anyagok NMR analizishez

+ Nyomelem-analizishez reagensek
Analpur (szennyezanyag csak ppb tart.)
Hiperpur (szenny.a. kevesebb, mint 1 ppb)
Hiperpurplus (szenny.a. kevesebb, mint 100 ppt)
Alacsony Hg-tartalmi reagensek
AAS standardok, ICP standardok
+ Nagytisztasagu olddszerek: n-Hexan, Acetonitril, Aceton, Diklormetan,
Metilalkohol stb.
* Nagytisztasagu savak, reagensek: HCI, HNO3

CULTIMED Mikrobiolégiai termékek
CODEX: Gyogyszerkdnyvi minségi alapanyagok

ADITIO: Elelmiszer-ipari mindségii alapanyagok
(antioxidansok, stabilizatorok, pH-szabalyozok, asvanyi sok stb.)
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In memoriam Simoncsits Andras

2006. aprilis 23-an Triesztben meghalt kollégank, Simoncsits Andras. A mo-
lekularis biologianak a hetvenes-nyolcvanas években végbement korszak-
véltasat megalapozé nukleinsav-technikdk egyik dtttordje tavozott ko-
ziilink.

1949. marcius 4-én sziiletett Lébényben. 1972-ben szerzett vegyész-
diplomat Szegeden, a Jozsef Attila Tudoményegyetemen. Kutatdi palyajat
az akkor indulé Szegedi Biolégiai Kozpontban, Tomasz Jend nukleotidkémidval foglalkozoé labo-
ratériumaban kezdte. Egyetemi doktori értekezésének targya egy regulaciés funkcioval rendelkezd
nukleotid-anhidrid, a ppGpp elsé és egyben szerkezetigazol6 szintézise volt [1]. A nukleotidkémia
tertiletén elért eredményeibdl kiemelendd a nukleozid-foszforodiamidatok szintézise és jellemzése
[2], majd ezek felhasznalasa o-amido-trifoszfatok szintézisére [3].

1976-77-ben egy évet toltétt Anglidban, Cambridge-ben, ahol G. G. Brownlee csoportjaban kidolgoz-
ta az els6 nagy teljesit6képességli RNS-szekvenciameghatarozasi médszert. Ez a technika — hason-
l6an a Maxam-Gilbert-féle DNS-szekvenciameghatdrozashoz — a radioaktivan végjel6lt molekula
részlegesen degradalt formainak gél-elektroforetikus elvalasztasan nyugszik, de a bazisspecifikus
hasitast nem kémiai reagensekkel, hanem enzimekkel éri el [4, 5].

Anyolcvanas években a kémiai DNS-szintézis modszereit adaptalva és tovabbfejlesztve [6] az SZBK-
ban létrehozta az els6 magyarorszagi DNS-szintetizal6 laboratériumot. Munkatarsaival, els6sorban

27 2

Kélman Mikléssal és Cserpan Imrével, kémiai szintézissel elGéallitottdk a human szérumalbumin
génjét (1761 bazispar). Ez a teljesitmény (mdig az SZBK egyik biiszkesége) évekig vilagrekordnak

7z

szamitott a szintézissel elGallitott génhossz tekintetében. A siker nem kis részben egy moddszertani
gjitdsuknak volt kdszonhetd: csak az egyik szalat szintetizaltdk kémiailag, a masikat egy szellemes
technikaval enzimatikusan masoltdk-klonoztak hozza [7].

1988-tol kiilfoldon dolgozott, el6bb a Stockholmi Egyetemen, majd 1993-t6l halalaig a trieszti ICGEB
intézetben. Itt a DNS—fehérje kolcsonhatasok szerkezeti alapjaival kezdett foglalkozni. Megtervezte
az els6 mesterséges ,single-chain” represszormolekuldt [8], melyben a kovalensen 6sszekotott al-

s

egységek lehet6vé tették a kotsfeliilet tetszés szerinti mutacidjat. Ezt az elvet kés6bb restrikcids en-
zimek tervezésénél, és — mar stlyos betegen — a DNS-kots fehérjekomplexek specifikus felépii-
lésének tanulmanyozésaban hasznalta fel.

Kedves, szerény, dnzetlen kolléga, j6 barat volt. Tudomanyszeretete, emberi alakja, a betegséggel az
utolsé hetekig dacolé munkakedve példa marad valamennyiiink szdméra, akik ismertiik.
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Az immér 30. évfolyamaba lépett BIOKEMIA folyoirat olvasétdbora a Magyar Biokémiai Egyesiilet tagsa-
ga, a biokémiai kutatds, az ipari és tudomanyos élet szerepldi, valamint a gazdaséag kiilonb6z4 teriiletein dol-
goz06 biokémikusok. Az tjsag eljut az orszdg valamennyi biokémiai intézetébe és kutatohelyére, ahol a tudo-
manyteriilet kiilonféle 4gazataival, igy agrar- és élelmiszer-biokémiaval, analitikai, fehérje-, gyogyszer-, kor-
nyezet-, membrén-, neuro- és pathobiokémiaval, biotechnolégidval és molekularis biolégidval, valamint pro-
teomikaval vagy genomikaval foglalkoznak.

Témakorei és olvasotdbora folytdn kedvezd csatornat biztosit a legkii-
16nfélébb termeld, illetve kereskedelmi szolgéltatd cégek szamara
termékeik ismertetésére, hirdetésére, népszertisitésére. A folyéiratba
varjuk biokémiai cégek, a kutatas-fejlesztés teriiletén érdekelt val-
lalkozasok szakmai vagy kozéleti hirdetéseit, régi és 1ij megren-
delSink hirdetési anyagait, melyhez a folyé6iratban fekete-fehér és
szines hirdetési feliiletet egyarant biztositunk.

J Dr. Székacs Andras, fo6szerkeszto
MTA Novényvédelmi Kutatdintézete
MAGYAR 1525 Budapest, Pf. 102
BIOKEMIAI Tel.: 391-8610 - Fax: 487-7555
EGYESULET E-mail: biokemia@nki.hu
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