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A biolégiai makromolekulak kifejezés tulajdonképpen kettds értelmii.
Egyfelsl jelenti osszefoglaléan azokat a makromolekulakat, amelyek az é16
szervezetekben, sejtekben eléfordulnak, az él6 sejt termékei. Masrészt viszont
ennek a kifejezésnek van egy olyan értelme is, hogy ezek azok a makromole-
kulak, amelyek sajatos fizikai és kémiai tulajdonsagai olyanok, hogy biolégiai
jelenségek alapjaul szolgalhatnak. Annak osszefoglalasara vallalkoztam, hogyan
alakulnak ki ezek a sajatos tulajdonsagok.

Az alapvetd biolégiai makromolekulak egyszeriibb szerves molekulakbél
kovalens kotésekkel oOsszekapesolt magy lancmolekulak, melyek 10*—101°
dalton nagysagrendiiek, koziilik a fehérjék a kisebbek, a nukleinsavak a leg-
nagyobbak. Az utébbi két-harom évtizedben a fizika, kémia és a genetika
modszereivel a biolégiai makromolekulak szerkezetének legtobb fontos vona-
sat megismertiik.

(A poliszaharidok koziil a tartalék és a rostanyagok, mint a keményitd
vagy a celluléz, aranylag egyszerli szerkezetiiek, szerkezetiik funkcionalis
jelentdsége nem hasonlithaté Gssze a fehérjék vagy a nukleinsavak szerkezeté-
nek jelentdségével, ehelyiitt ezekkel nem is foglalkozunk. Hasonléképpen,
rovidség okabél nem targyaljuk a posztszintetikus médositasoknak a makro-
molekulik egyrészében jelentds szerkezeti és funkcionalis szerepét.)

Fehérjék szerkezete

A fehérjék szerkezetének az a legfontosabb elve, hogy az aminosavakhdl
kovalens peptidkotésekkel felépiilé — el nem agazod, linearis — polipeptidlanc
in vivo korilmények kozott egy elore meghatarozott térszerkezetii makro-
molekuldava gombolyodik 6ssze. Az igy kialakulé makromolekula nagyjabél
globularis, ezen beliil a polipeptidlanc elére meghatarozott feltekeredésének
modjat, a magasabbrendi szerkezetet, a fehérje aminosav sorrendje (in.
elsédleges szerkezete) hatarozza meg.

BERNAL mar 1934-ben kimondta, hogy a fehérje szerkezetén beliil
minden egyes atomnak meghatarozott helyzete van. Ennek a meghatarozott

* Bevezet6 el6adas.
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szerkezetnek a létrejottében és fenntartasaban szerepe van olyan hidrogén-
hidaknak — gyenge kolcsonhatasoknak, melyek révén a polipeptidlanc kiilon-
b6z6 részleteiben elhelyezett peptidkotések (-CO-NH-csoportok) kézott jon
létre kapcsolat. Ennek eredménye lesz az in. alfa-hélix: a kb. 3,6 aminosav-
menetmagassagi csigavonalban kozelitleg egymas felett elhelyezkedd peptid-
kotések CO- és NH-csoportjai kozotti hidrogénkotésekkel stabilizalt szerkezet.
Mas esetben a polipeptidlanc két kiilonb6z8 kinyidjtott részlete egymas mellett
fut (vagy parallel vagy antiparallel elhelyezkedéssel) és ezek -CO-NH-csoport-
jai kozott alakul ki néhany peptidkotés kozott hidrogénhid. Az ilyen szerkezeti
elemet béta-hajtogatott lemez szerkezetnek nevezziik. Mint az 1. 4bran lathaté,
egy fehérjemolekulan beliil alfa-hélix és béta-hajtogatott lemez szerkezetek
valtakoznak ,,nem rendezett” (de jol meghatarozott térszerkezeti) szakaszok-
kal.

A polipeptidlanc végsé feltekeredettsége (iin. harmadlagos szerkezete)
nemesak az eddig emlitett hidrogénhidakkal stabilizalt elemekbdl tevidik
ossze, hanem a szerkezet kialakitasaban résztvesznek a polipeptidlancrdl oldal-
ra kinyuilé, valtozatos és jellegzetes aminosavoldallancok is. A vizben oldhaté
fehérjékre jellemzd, hogy belsejilkben a hidroféb aminosavoldallancok gyenge
kolesonhatésai révén tobb a hidroféb oldallanc, mig a fehérje feliiletén relative
tobb a hidrofil oldallanc. (Hidroféb oldallinca van a glicin, alanin, valin,
leucin és més aminosavaknak, mig a savanyd és a bazikus, valamint a hidroxi-
-amino-savak oldallanca hidrofil.)

A harmadlagos szerkezet kialakulasara jellemzéek a kovetkezdk:

—a polipeptidlanc feltekeredése in viv o koriilmények kozott, spontan
sziikségszeriien bekovetkezo, gyors folyamat,

— a kialakult fehérjemolekula lényegében véve tomoir szerkezet, melyen
beliil kismolekulasilyt anyagot, vizmolekuléat alig lehet talalni,

— a fehérjén belil azonban a polipeptidlanc motilis, allandé gyors
mozgas, fluktudcié allapotaban van.

E jellegzetes és néha latszélag ellentmondasos tulajdonsagok alapja
egy és ugyanaz: a fehérjeszerkezetet osszetarté gyenge kolesonhatéasok koope-
rativ jellege. Onmagaban barmelyik gyenge kolesonhatas (hidrogénhid, elektro-
sztatikus vagy hidroféb kolecsonhatas) erdssége Osszemérhetd az egy szabad-
sagfokra esé kT energiaval, masszoval konnyen felhasad és tijraképzddik.
Mivel azonban térkoézelben t6bb gyenge kolesonhatas rogziti a polipeptidlanc
egy-egy darabjat, igy annak konformdcidja csak akkor valtozik, ha egyszerre
tobb gyenge kolesénhatas szlinik meg. Ilyenkor olyan dj konformacié jon
létre, melyet az eredetitél eltérd gyenge kolecsonhatasok jellemeznek. Egy-egy
konformaciés allapotnak a valésziniisége a kooperativ kolcsonhatasok erds-
ségével aranyos. A fluktuécié tehat kisebb-nagyobb éllandé konformacio-
valtozas, a legval6szinibb szerkezet mint egyenstilyi allapot koriil.
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1. dbra. Fehérje szerkezete
Fent mésodlagos szerkezetek — o-helix (balra) és f-lemez (jobbra). Lent a glicerinaldehidfoszf4t-
dehidrogendz térszerkezetének modellje (egyetlen alegység). A sotétrajzi részlet a kotott

NAD koenzim. A hengerek o-helix, a lapos nyilak f-hajtogatott lemez szerkezeti részletek
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A fehérje makromolekula kialakuldsanak legfontosabb kovetkezménye,
hogy a polipeptidlanc feltekeredésével a felilleten szoros térkozelben olyan
aminosavoldalldnc mintdzatok alakulnak ki, melyek fehérjérél-fehérjére masok,
specifikusak.

A fehérjefeliilet specifikus oldallancmintazata négy jelentds kovetkez-
ménnyel jar: :

(1) egyes részletekben valamelyik aminosavoldallanc egy gyoke kornye-
zetének hatasara kiilonleges reaktivitasra tesz szert, — igy valhat egy szerin
OH-ja, egy cisztein SH-ja, egy hisztidin gy{iri N-je, egy aminosav savanyu
vagy bazikus oldallanca egy enzim aktiv csoportjava, a katalitikus hatas
alapjava,

(2) mas részletekben az aminosavoldallancok olyan mintazata alakul ki,
amely specifikusan képes megkotni egy kismolekulasilyi anyagot, anyagcsere
intermediert — igy alakul ki az enzim szubsztrat-kotd helye, egy enzim regu-
lator-kotd helye, egy receptor effektor-koté helye,

(3) ismét mas feliileti részleteken az aminosavoldallancok olyan speci-
fikus mintazata alakul ki, amely lehetvé teszi, hogy a fehérje egy masik
fehérjemolekulaval szoros kapcsolatba lépjen. ;

(4) a fehérjefeliletek specifikus oldallancmintazata kovetkeztében a
fehérjemolekulak mas makromolekulakkal — igy kiilonb6z6 nukleinsavak
specifikus részleteivel, vagy lipidmembranokkal — kapcsolédnak, s igy jonnek
létre a sejten beliili szerkezetek.

Mindezekben a kiolesonhatasokban, melyek komplexek képzddéséhez vezet-
nek, tobbszoros gyenge, kooperativ kolesonhatasok szerepelnek, de Gsszes-
ségik néha meglepben szoros kapcsolatot eredményez. E gyenge koleson-
hatasok kozott ismét hidrogénkotések, elektrosztatikus, hidroféb erék vegye-
sen résztvesznek. Természetesen a kolcsonhatas kovetkeztében mind a fehérje,
mind pedig a vele kapcsol6dé anyag konformaciéja megvaltozik.

Ennek a konformaciovaltozasnak a mechanizmusat kétféleképpen lehet
magyarazni. A legegyszeriibb modellben fel lehet tételezni, hogy pl. az enzim
vagy a receptor, amikor megkoti a szubsztratot vagy a regulator anyagot,
egy meghatarozott konformaciébél atugrik egy masik konformacié allapotaba.
Szamomra sokkal megfelelsbbnek latszik a fehérjeszerkezet dinamikus fel-
fogasa, amely abbél indul ki, hogy a fehérjeszerkezet allandé fluktuaciés
allapotban van. Eszerint az enzim (receptor) allandé fluktuécié kozben kiilon-
b6z8 statisztikus valészintiséggel felvesz szamos, kiilonb6z6 konformaciot
(5, 10). A specifikus szubsztrat vagy regulator tavollétében ezek koziil az egyik
fajta, mig annak megkotése esetén egy masik fajta konformicié valészinii-
sége lesz a legnagyobb. Ez a fluktuéciés modell sokkal plauzibilisebbnek
tlinik, mint az a feltételezés, hogy a regulator anyag kozeledése instruktiv
médon (,,indukalt kotddés”) hozza létre a regulatort kétni képes, djfajta
konformaciés allapotot.
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Fehérjekomplexek

A magasabbrendi komplexek kialakitisaban nagy biolégiai jelentésége
van a (3) alatt emlitett kolesonhatasnak, a fehérje-fehérje kolcsonhatasnak.
Ennek szamos példaja koziil néhany tipikusat emlitenék.

A legtobb fehérje fiziologias koriilmények kozott nem egy, hanem tobb
— egyforma vagy kiilonb6z6 — fehérje alegységbdl szervezett allapotban van
jelen (2. abra). Kozismert a hemoglobin szerkezete, melyben négy alegység
— ebbdl kett6-kettd azonos — kapcsolédik meghatarozott feliileti részletekkel
egymashoz. A lényeg az, hogy ez az alegység-kolcsonhatas a biolégiai funkcié-
ban iijat eredményez: a négy alegység kolesonhatasa kovetkeztében az egyik-

2, ébra. Glutamétdehidrogeniz kristédlyos enzim elektronmikroszképos képe, betét: a molekula
alegység-szerkezete

ben bekovetkezd oxigén-hem kolcsonhatas nemcsak ebben okoz konformacié-
véltozast, hanem a vele kapcsolédé tobbi alegységben is. Igy az elsé oxigén
megkotése kovetkeztében a tobbi alegység oxigén iranti affinitdsa megnd.
Ismeretes, hogy éppen ez eredményezi az oxigénellatas megkonnyitését,
hiszen igy a hemoglobin oxigénkotése és elengedése igen sziik oxigén-koncent-
racié hatarok kozott bekovetkezik.

Az intracellularis enzimek nagy része tobb alegységhdl all, leggyakrab-
bak a tetramér enzimek, de igen gyakran eléfordulnak dimérek, hexamérek,
oktamérek stb. is.

Az alegységkolesonhatasnak igen fontos kovetkezd példaja a piruvat-
dehidrogenaz enzimkomplex (8). Ez 4 milli6 daltonos enzimkomplexként
izolalhaté (elektronmikroszképos képét mutatja a 3. abra). Mas kivonasi
médszerrel viszont kiilon-kiilon izolalhaté harom kiilonb6zd enzim, amelyek
kiil6n-kiilon a piruvatdehidrogenaz komplex anyagcserefolyamatanak olyan
részlépéseit katalizaljak, mint a piroszdlésav dekarboxilezését és a keletkezett
aldehid gyoknek acilgyokké torténd oxidalasat, az acetilgyoknek a koenzim-A
itjan torténd megkotését, ill. a keletkezett NADH visszaoxidalasat. A teljes
folyamat egyiitt:

CH,CO - COOH + NAD* + HS — CoA = CO, + NADH + CH,CO—S—CoA

MTA Biol. Osat. Kozl. 23 (1980)
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Ha a kiilon-kiilon izolalt enzimeket osszekeverjiik, akkor ismét a nagy
4 millié6 daltonos komplex all Gssze, amelynek szerkezete ugyanolyan, mint
a sejthél izolalt nagy komplexé: legbelill van a 3 %3 alegységbdl allé nyolc
transzacetiliz enzim molekula, ezt kiviilr6l 24 piruvat-dehidrogenaz és 24
flavoprotein veszi koril. (Utébbi enzim az dn. diaforaz. mely a keletkezett
NADH-t NAD+-a oxidalja vissza, a modellen a siététebb gombok jelzik.)
A 72 alegységhbdl allé komplex funkcionalis jelentSsége kézenfekvé: a piruvat
egymast kovetd reakciok révén alakul at, az els6 enzim terméke igy mindjart

3. dbra. Bakteridlis piruvatdehidrogendz elektronmikroszképos képe, a betét az alegység
szerkezet modellje

a masik enzimhez jut, ennek terméke a harmadikhoz. Ez a szervezddés kettds
jelent8ségli: egyrészt a diffizié kikiiszobolésével meggyorsitja a konszekutiv
reakciéfolyamatot, maésrészt megakadalyozza, hogy a reaktiv koztitermékek
idegen enzimekkel kapesolédjanak és mellékreakcickhoz vezessenek.

A Dbakterialis piruvatdehidrogenaz komplex j6 példaja az organizalt
multi-enzimrendszereknek. Vannak olyan kélesonhatasok multienzimkomp-
lexekben, melyek ennél szorosabbak, de vannak olyanok is, amelyekben az
asszociacié gyengébb. Miutdn az asszocidcié koncentracié-fiiggs, igy gondolni
kell arra, hogy a sejthen, ahol a fehérjekoncentracié magas, makromolekularis
komplexek alakjaban lehetnek jelen olyan fehérjék is, melyek hig oldathban
kiilon izolalhat6k és asszocidci6t nem mutatnak. Hogy ez valéban igy lehet
és van, arra Intézetiinkben végzett kisérletek is utalnak (3, 7). Nevezetesen
a glikolitikus folyamat néhany enzimjérdl, amelyek a folyamat egymas utan
kovetkezd 1épéseit katalizaljak, kimutattuk, hogy képesek in vitro —
magasabb koncentraciohan — egymassal asszocialni. FeltehetGen in vivo
viszonyok kozott is ilyen asszocialt allapotban vannak. Ez a komplex azonban
elég laza ahhoz, hogy hig oldatban mar szétesik.
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Ha ezt a képet egy kicsit extrapolalom, eljutunk ahhoz a felfogashoz,
hogy a sejten belil az egyes anyagcserefolyamatokban résztvevé ,,oldott”
fehérjék nem Gsszevisszasagban vannak, hanem specifikus organizaltsag révén,
szerkezetileg is kapcsolédnak egymassal, eloszlasuk a sejten beliil nem statisz-
tikus. Egy érdekes kovetkezménye lehet ennek a képnek, s erre is vannak
mar adatok. Szerintem az anyagcsereutak enzimei nemcsak a sejtorganellu-
mokban, hanem az un. hialoplazmaban is organizilt enzimrendszerekben
vannak. Egy anyagcsere intermedier termék eszerint a kép szerint keletkezik
egy enzim hatédsara, de térkozelben ott van mindjart a masik enzim, amely
ezt — igy vagy ugy — tovabbalakitja. Eszerint, ha példaul kémiai médszerrel
meghatarozom, hogy x gramm szovetben ennyi és ennyi az intermedier
anyagcseretermék mennyisége és ezt elosztom a szovet szabad vizmennyiségére,
akkor egy adathoz jutok, mely megadja, hogy mekkora az intermedier kon-
centraciéja az adott szoévetben. Csakhogy a fenti kép szerint ennek az adatnak
az égvilagon semmi jelentGsége nincs, mert az intermedier anyag koncent-
racioja a sejten beliil bizonyos helyeken nagyon magas, masutt pedig zérus.
Akkor, amikor az in vitro adatokbél kovetkeztetni akarunk a sejten beliili
helyzetre, ezt az djonnan kialakulé képet figyelembe kell venniink és meg kell
ismerkedniink a sejtenbelili kompartmentalizacié adataival, annak mérté-
kével (6).

Hangsulyozzuk, itt djra: a multienzimkomplexeknél, a t6bb alegységhdl
osszekapesolodé dimér, tetramér stb. fehérjéknél a kapcsolédas nagyon speci-
fikus: egyrészt a felillet aminosavoldallincmintazata révén a szomszédos
feliiletek kozott kialakulé gyenge kolesonhatasok kooperativ jellege, masfelsl
ezen oldallancok térbeli komplementaritasa teszi lehet6vé a szoros egymas-
mellé illeszkedést.

Ezt mutatja nemesak a piruvatdehidrogenaz komplex, melyben a kiviil
és a beliil elhelyezkedd fehérjemolekulak helyét nyilvanvaléan az hatarozza
meg, hogy milyen illeszkedd feliillete van egy-egy fehérje-molekulanak, ezt
lathatjuk a fibrillaris fehérjék felépiilésénél is. Az aktin, mely a kontraktilitas
jelenségének egyik molekularis alapja, globularis, 41 000 dalton méreti alap-
egységekbdl fiziologias séoldatban egy rendkiviil hosszi, kettés helikalis
lancea polimerizal (4. 4bra). Mint a séma mutatja, minden globularis egység-
nek meghatéarozott pontja kapcsolodik egy masik globularis egység, egy
masik — komplementér — pontjaval, igy jon létre az egymasra csavarodott
kettds csigavonal-szerkezetii, igen stabil polimér lanc.

Fehérje-nukleinsav komplexek

A sejtben el6fordulé ribonukleinsav legnagyobb mennyisége a ribo-
szémak ribonukleinsava. Ma mar a prokariota riboszémak 6sszetételét messze-
menden ismerjik és az eukariéta riboszémardél is sok adat gyfilt ossze (1).
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Az E. coli riboszémaja 2,5 - 10° dalton és két alegységbdl all, amelynek alakjat
az 5. abra szemlélteti, osszetételét a tablazat mutatja.

Tl ) : Q . <Q B
» ] i 3 : <
i ey G CF
L D0 5
o = (T () o B *A
+

4. dbra. a) Parakristilyos F-aktin elektronmikroszképos képe, b) az aktin polimerizici6
(G — F édtalakulds) sémdja

5. d@bra. Az E. coli baktérium riboszémdjanak modellje. A vonalkdzott rész a kisebbik
alegység

E. coli riboszéma néhany tulajdonsaga

} Nagyobbik Kisebbik

l alegység alegység
Szedimentaciés konstans 508 308
Vizmentes molekulasily 1,6 - 108 0,9 - 106
RNS molekuldk szima 2 1
RNS-ben nukleotid 3500 1700

ill. 130

Fehérjemolekulak szama 35 21
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A riboszéma egyes komponensei kiilon izolalhaték, ma mar a legtobbnek az
aminosav-sorrendjét, ill. a nukleotid-sorrendjét ismerjiik. Az izolalt kompo-
nenseknek megfelelé médon valé osszekeverése utan funkciéképes riboszémak
keletkeznek, melyekben tehat minden valésziniiség szerint tokéletesen helyre
all a nativ szerkezet, az RNS és a fehérjemolekulak elhelyezkedése azonos az
eredetivel. Ez az Onszervezddésnek szép és jol kidolgozott példaja. A ribo-
szoma funkcionalé szerkezete vigy jon létre, hogy az 56-féle fehérje és a meg-
felelen feltekeredett 3 kiilonb6z6 RNS molekula meghatarozott részletei
specifikusan kapcsolodnak a megfelelé fehérjékkel. A riboszéman beliil szelle-

158

6. dbra. A riboszéoma alegységek feliiletén felismerhetd fehérjék. (Az egyes fehérjéket szdmok
jelzik, egyes fehérjék eleje-vége természetesen mdashol jeentkezlik, pl. 9A és 9B). Baloldalt:
nagyobbik alegység ,,szemb@l”, jobboldalt: kisebbik alegység ,,szembdgl”

mes moédszerekkel szamos fehérjekomponensnek a helyzetét meghataroztak,
ezt mutatja a 6. abra. Ezen tilmengen, az RNS lancok nukleotid sorrendjében
is ismeretes tobb pont, amelyekhez egyik vagy masik fehérje kapcsolodik.

A sokféle egyéb nukleinsav valésidgos szerkezetér6l ma még nagyon
keveset tudunk. A fehérjeszintézisben résztvevd transzfer RNS-ek egyszali
RNS-e a rontgenkrisztallografia tantsaga szerint erdsen feltekeredett, bazis-
parositassal meghatarozott szerkezettel rendelkezd kompakt molekula. Mas
egyszali RNS-nél, igy a messenger RNS-nél is gy latszik a lanc kiilonb6z6
részletei kozott 1étrejové bazisparositasok kooperativ kolesonhatasa ,hajtd”
és egyéb alakzatok létrehozasaval masodlagos és talan harmadlagos szerkeze-
teket hoz létre.

Ennél azonban sokkal fontosabbnak latszik az, hogy valészinileg a
nukleinsavak in vivo szerkezete fehérjékkel torténé kolesonhatasok
révén alakul ki. Igy pl. rendkiviil érdekesek az utébbi évek eredményei az
eukarigta sejtek DNS-ére vonatkozéan. Bakterialis nukleaz enzim hasitasa
utan kimutathaté, hogy az eukariéta sejtek maganyaga, a kromatin egyforma
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méretdi n. nukleoszéoma egységekre esik szét, melyek 140—200 bazispart
tartalmazé kettés csigavonald DNS darabot tartalmaznak és minden nukleo-
szémaban megtalalhaté a barikus hiszton fehérjék mindegyik fajtaja. A nukleo-
sz6man beliil a kettdshélix DNS egy szuperhélixbe csavarva talalhat6, mely
kb. masfél csavarmenet magassagui, ezt a szerkezetet a hisztonok, s talan
mellettiik 1év6 egyéb, ma még nem ismert fehérjék tartjak ossze (4).

A fehérje-nukleinsav specifikus komplex kialakulasanak és az ezen
alapulé funkciénak elég jol ismert esete a lac-represszor fehérje kotGdése a
lac-operator régiéhoz. Tankonyvi adat, hogy egyes baktériumokban a tej-
cukor hasitasidhoz sziikséges gének sorozata egy bizonyos génszakaszon van
egyméas mellett, ezt a szakaszt lac-operonnak nevezik. A lac-operon ,.elején”
van egy olyan DNS szakasz, az un. operator, melyhez egy fehérje — a lac-
represszor — szorosan kapcsolédik. Ilyenkor az egész lac-operon miikodés-
képtelen, gatolt allapotban van. Ha az anyagcserefeltételek megvaltoznak
(nincs szélécukor, de van tejcukor), akkor a lac-represszor leszakad az opera-
torr6l, megindul a gén miikodése és termelGdnek a tejcukor bontasihoz
szitkséges enzimek.

Szellemes médszerekkel izolaltak mind a represszor fehérjét, mind pedig
azt a DNS szakaszt, amely a lac-operon operator szakaszanak bizonyul. A 7. dbra
mutatja, hogy az operator kettds-lanca érdekesen szimmetrikus bazis-sor-

57 AATTGTGAGCGGAvTAAC Av A T 32

3 TDAAGCANG T CiGC G T A TTGTTAA 5
7. @bra. Az operdtor régié bazissorrendje a kett8sszali DNS-ben. Az egyes bazisokat (adenin,
citozin, guanin, timin) kezdgbetiik jelzik

rendet mutat (pl. fent balrél és lent jobbrél). Ugy latszik ez a specifikus DNS
bazissorrend ad olyan specifikus kotdfelilletet, amely a represszorfehérje
felilletének egy részletével kapesolodik (9). A represszor fehérje egyforma
alegységekbdl all, amelyek koriilveszik ezt a DNS szakaszt (8. dbra). A

represszor-fehérje és a lac-operator DNS-része kozotti kapesolat hihetetleniil

8. dbra. A represszor-operator kapcsolat modelljs (keresztmetszet). A vildgosabb DNS fonalat
a tetramér represszorfehérjs oleli koriil
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nagy specificitasat mutatjak a kovetkez6 adatok. Kimutathaté, hogy a rep-
resszor fehérje egyaltalaban nem kotédik olyan DNS-hez, amely nem tartal-
maz lac-operator régiét, masrészt pl. az E. coli baktérium tobb millié bazis-
parbol allo DNS genomjaban csak a lac-operator régiohoz kapesolodik és
fiziologias koriilmények kozott a komplex disszociaciés konstansa igen kiesi,
10713 M.

Makromolekulak és membranok

Hosszi id6n keresztiil a biologiai makromolekulak kutatasa csak azokra
terjedt ki, amelyek vizes oldatbél izolalhaték. Az utébbi évtizedben nagy
lendiiletet kapott a membranszerkezet kutatdsa, bar a technikai problémak

9. @gbra. Membran modellje, bedgyazott fehérjemolekuldkkal, a kisebb fekete gombik a lipidek
poldros részét jelzik

itt még nem egészen megoldottak. Az mindenesetre mar vilagos, hogy a sejt
kiillonb6z6 membréanjai, mint a plazmamembran, a mitokondriumok belsé és
kiils6 membranja, a magmembran, az ergasztoplazma, a lizoszéma vagy a
tejzsircsepp membranja osszetételében egymastdl specifikusan kiilonbozik,
még azonos sejten beliil is. Nemesak masok a fehérjék és nemesak kiilonbo6zék
és aranyukban valtozatosak a lipidkomponensek (9. abra). A kiilonbségek
még a membran kettds lipidrétegen beliili lipidosszetételre is vonatkoznak:
a sejt felgli lipidréteg mas Osszetételd, mint a kifelé fordult réteg lipidje.
A fehérjék — melyek vagy a membran belsd feliletébe vannak agyazva és
a kilvilag felé fordulnak, vagy a membran teljes lipidrétegen atvonulva,
a belsé és kiilsé kornyezet kozott fehérjekapcesolatot létesitenek — mind olyan
specifikus fehérjék, amelyek a membran lipidkérnyezetében veszik fel vég-
leges szerkezetiiket, feliiletiikon a vizoldékony fehérjékhez képest tobb hidro-
féb aminosavoldallancot tartalmaznak, kolesonhatasaik a lipidekkel speci-

fikusak.
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Az é16 sejt alkatrészeinek és elsdsorban makromolekulainak kémiajarol
és fizikajardl, a biolégiai folyamatokban jatszott szerepiikrél, a kolesonhatasok
természetérdl az ut6bbi idében olyan hatalmas mértékben néttek ismereteink,
hogy bennem az a gyani meriil fel, e teriileten tudasunknak még csak az
elején vagyunk. A molekularis biolégia technikajaval egyre iijabb, bonyolult
szerkezeteket talalunk. Igy szeretnék befejezésiil bemutatni két szép képet,
mindketté fibroblaszt sejtrél késziilt kissé eltérd nagyitassal. Az egyik sejtben
immunofluoreszcencias technikaval az aktin helyzete mutathaté ki, a masikon
ugyancsak immunofluoreszcencia technikaval a tubulintartalmid szalak lat-
hat6k a mag koriili protoplazmaban (10. abra). Nyilvanvals, hogy az aktin
filamentumok a plazmamembranhoz, a tubulin filamentumok a magmembran-
hoz koétédnek. Vajon milyen magasabbrendii organizaciét jelent a membran-
filamentum kapcsolédas? Vajon milyen biolégiai funkcié alapjat képezi?
Tovabbmenve, a 11. abran azt mutatnam. hogy ami egyszeriinek latszik,
az milyen bonyolult tud lenni. Egy idében oriltiink, hogy a polimerizalt
aktinnal (F-aktin (9)) azonositani lehetett a harantcsikolt izom vékony fila-
mentumat. Ma mar tudjuk, hogy ez a vékony filamentum bonyolult szerkezet.
EBasHI j6l ismert modellje szerint a tropomiozin 2 szala fonja koriil az aktint,
ehhez kapcsolédik a troponin, amely 6nmaga is harom kiilonb6z§ funkeiéji
fehérje komplexe. Ahol ez a vékony filamentum az izomban a Z membrannal
talalkozik, ott tjabb, bonyolult szerkezetnek kell lennie.

Osszefoglalva: mondanivalém roviden az: a biolégiai makromolekulak-
ban a linearisan kondenzalt lancmolekulakbél onszervezédéssel, alkotérészeik
nem-kovalens kolcsonhatasai révén, masodlagos, harmadlagos, negyedleges
szerkezetek alakulnak ki, igy olyan feliileti részletek jonnek létre, amelyek
mas makromolekulakkal, vagy kis molekulasilyd anyagokkal képesek koleson-
hatasba lépni. A magasabb szervezddési formakat ma még nem tudjuk rend-
szerezni, de figyelmiink egyre inkabb arra iranyul, hogy az in viv o kéleson-
hatasokat kell megérteniink. A biolégiai funkciét elsGsorban nem az indivi-
dualis makromolekuldk, hanem a specifikusan szervezett makromolekularis
komplexek teszik lehet6vé.

Befejezésiil egy idézet kivankozik ide, mely az enzimolégia egyik klasszi-
kusatédl szarmazik: ,,...denn nur durch die Wechselbeziehungen zwischen
den verschiedenen chemischen Stoffen kommen jene Erscheinungen zustande,
deren Gesamtheit man als Lebensvorginge bezeichnet.”*

Ezt a gondolatot BuCENER (2) pontosan 75 éve fejtette ki, amikor
persze a biol6giai makromolekulakrél még semmi nem volt ismert. De attél
ma is igaz és igazabb, mint valaha.

* ... mert csak a kiilonb6z6 kémiai anyagok kiélesénhatdsai révén jonnek létre azok

a jelenségek, melyek osszességét életfolyamatoknak nevezziik.”

MTA Biol. Oszt. Késl. 23 (1980)



‘750 ‘1004 VLW

(0861) €z “170M

10. dbra. Fibroblaszt sejtben az aktin (baloldalt),

ill. a tubulin (jobboldalt) elhelyezkedése
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11. gbra. Az aktin komplex
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