
A hagyományos szerkezet–funkció paradigma sze-
rint a fehérjefunkció elengedhetetlen feltétele egy
jól definiált 3D szerkezet, amely biztosítja a mole-
kuláris felismerés és katalízis kulcsfontosságú ami-
nosavainak megfelelô térbeli elrendezôdését. A né-
zet relevanciáját és sikerességét mutatja az a meg-
számlálhatatlanul sok tudományos közlemény,
amelyek a különbözô enzimek, receptorok és szer-
kezeti fehérjék funkcióit taglalják. A hatalmas meny-
nyiségû példa ellenére azonban az utóbbi évtized-

ben számos szakcikk látott napvilágot, melyek meg-
kérdôjelezik az elképzelés egyedüli helyességét,
mivel számos fehérje és fehérjedomén esetében rá-
mutatnak, hogy e peptidek funkcionális állapotuk-
ban nem rendelkeznek jól definiált térszerkezettel,
vagyis rendezetlenek [1–4].

Szerkezeti értelemben ezek a rendezetlen fehérjék a
globuláris fehérjék denaturált állapotaival mutat-
nak rokonságot, leginkább úgy írhatnánk le ôket,
mint gyorsan egymásba alakuló, alternatív konfor-
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Proteins that defy the structure-function paradigm
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MTA SZBK Enzimológiai Intézet
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Összefoglalás

A rendezetlen fehérjék a fehérjék világának egy tel-
jesen új, a közelmúltban felfedezett osztályát képvi-
selik. Ezek a fehérjék funkcionális állapotukban sem
rendelkeznek jól definiált 3D szerkezettel, szerkeze-
tük leginkább egy folyamatosan egymásba alakuló
konformációs sokaságként írható le. Ez a rendezet-
len szerkezeti állapot szorosan összefügg funkció-
ikkal, melyek leggyakrabban a jelátviteli folyama-
tokban, a transzkripció és sejtciklus szabályozásá-
ban nyilvánulnak meg. E fehérjék igen gyakoriak a
különbözô genomokban, például valószínûsíthetô,
hogy az eukarióta proteomok mintegy 5–15%-át tel-
jes hosszúságukban rendezetlen fehérjék teszik ki.
A rendezetlen fehérjék létezése nyomán a fehérjék
klasszikus szerkezet–funkció paradigmáját újra kel-
lett gondolni, amellett, hogy mára már az is kide-
rült, hogy nagyon sok rendezetlen fehérjében meg-
figyelhetôk állandó vagy átmeneti másodlagos szer-
kezeti elemek és/vagy hosszú távú kölcsönhatások.
Szerkezetükkel és funkcióikkal kapcsolatban ugyan-
akkor nagyon sok megválaszolatlan kérdés maradt,
így vizsgálatuk napjaink molekuláris és szerkezeti
biológiájának egyik legizgalmasabb és leggyorsab-
ban fejlôdô ága.

Veronika Csizmók, Dénes Kovács,
Hedvig Hegyi, Péter Tompa
Institute of Enzymology, Szeged Biology Center,
Hungarian Academy of Sciences
H-1113 Budapest, Karolina út 29, Hungary

Summary

Intrinsically unstructured/disordered proteins
(IUPs/IDPs) constitute a newly recognised class
in the protein world. These proteins, in their
functional states exist without a well-defined
folded structure, best described as an ensemble
of rapidly interconverting alternative conforma-
tions. Their structural disorder is directly linked
to their functions, which are often associated
with signal transduction, cell-cycle regulation,
and gene expression. IDPs are very common in
different genomes, e.g. in eukaryotes about 5–15%
of proteins are entirely disordered. The wide-
spread occurrence of these proteins has called for
the re-assessment of the classical structure-func-
tion paradigm, even though many IDPs are not
fully unstructured, but have permanent or tran-
sient secondary structural elements and/or
long-range interactions. Because the existence
and effective functioning of IDPs represent a sig-
nificant challange to our view of protein struc-
ture and function, studying IDPs is one of the
most exciting and most rapidly developing
fields in molecular and structural biology today.



mációk elegyét. Ilyen szerkezeti állapotot írtak le
számos esszenciális fehérje, mint a p53, BRCA1,
CREB, RNS polimeráz II és a prion fehérjék ese-
tében (I. táblázat). A bioinformatikai vizsgálatok ar-
ra utalnak, hogy a rendezetlen fehérjék igen gyako-
riak a különbözô proteomokban, és gyakoriságuk
az organizmus komplexitásával együtt növekszik.
A fehérjerendezetlenség funkcionális jelentôségét
mutatja, hogy igen gyakori a jelátvitel, a sejtciklus
(1. ábra) és a transzkripció szabályozásával kapcso-
latos fehérjékben és a dajkafehérjékben [5,6]. A ren-
dezetlenség számos elônyös tulajdonságot biztosít
a fehérje számára, ilyen például, a kölcsönhatás
megnövekedett sebessége, a nagyobb specificitás a
kötéserôsség növekedése nélkül, illetve hogy ezek
a fehérjék egyszerre több, egymástól független
funkció ellátására is képesek lehetnek [7]

1. ábra (lásd a címlapon jobbra lent) Partnerükhöz kötött
rendezetlen fehérjék szerkezete. Néhány rendezetlen fehérje
esetében a röntgenkrisztallográfiás vagy NMR-spektroszkópiai

vizsgálatokból ismert a komplexben lévô szerkezetük. Az ábrán
a p27Kip1 sejtciklus-inhibitor kinázgátló doménje (sötétkék)
látható a ciklinA–ciklindependens kináz 2 (türkizkék) fehérjé-
vel komplexben (balra), illetve a Tcf3 transzaktivátor doménje
(sötétkék) a β-kateninhez (türkizkék) kötött állapotában
(jobbra). Ezek a szerkezetek jól szemléltetik azokat a tulajdon-
ságokat, melyek kulcsfontosságúak a rendezetlen fehérjék part-
nerükhöz való kötôdésekor, ilyen például a nyújtott kölcsön-
hatási felszín, a kötôdés indukálta feltekeredés vagy a már elôre
kialakult másodlagos szerkezeti elemek kötôdése.

A rendezetlenség bizonyítékai
A rendezetlen fehérjék natív, fiziológiás körül-
mények között sem rendelkeznek jól definiált har-
madlagos szerkezettel. Alapvetôen két vonatkozás-
ban térnek el a globuláris fehérjéktôl: i) a harmadla-
gos kölcsönhatások hiányának köszönhetôen nem
rendelkeznek semmiféle globularitással, illetve ii)
sokkal kevesebb másodlagos szerkezeti elemmel
rendelkeznek, vagyis a köteg (coil) konformáció
elôfordulása jóval nagyobb bennük. Ezek a különb-
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ségek számos technika segítségével könnyen azo-
nosíthatók. A globularitás hiányának kimutatására
leginkább a hidrodinamikai technikák alkalmasak,
mint például a kisszögû röntgenszórás (SAXS), ult-
racentrifugálás és gélfiltrációs kromatográfia, ame-

lyek a rendezetlen fehérjék nagy látszólagos hidro-
dinamikai térfogatát mutatják. A differenciálpász-
tázó kalorimetria (DSC) szintén rávilágíthat a kom-
pakt, feltekeredett állapot hiányára, a kooperatív
olvadási átmenet hiánya révén. A kémiai, illetve
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FEHÉRJÉK, AMELYEK MEGKÉRDÔJELEZTÉK A SZERKEZET–FUNKCIÓ PARADIGMÁT

Fehérje (IDP) Partner(ek) Funkció

entropikus láncok

neurofilamentum-H KSP domén nem releváns entropikus sörte, neurofilamentumok
közötti távolság fenntartása

Nup2p FG ismétlôdô régió nem releváns a nukleáris pórus komplexben a
nagyobb fehérjék kizárása

titin PEVK domén nem releváns entropikus rugó, passzív erô generálása
az izomban

módosítási helyek

CREB kináz indukálta domén protein kináz A a CREB–CBP kölcsönhatás szabályozása
foszforiláció révén

MAP2 mikrotubuluskötô domén mikrotubulushoz való mikrotubulus-kötés szabályozása
affinitást szabályozó kináz foszforiláció révén

ciklin B N-terminális domén anafázist elôsegítô komplex ubikvitinálódás és degradáció 
a sejtciklusban

dajkafehérjék (chaperonok)

a-synuclein különbözô fehérjék fehérjechaperon

nucleocapsid protein 7/9 virális RNS RNS-chaperon

prion fehérje N-terminális domén RNS/DNS nukleinsavchaperon

effektorok

kalpasztatin kalpain kalpain gátlása/aktiválása

p21Cip1/27Kip1 CycA/Cdk2 ciklinfüggô kinázok gátlása
a sejtciklusban

4EBP1 eukarióta transzlációs eukarióta transzlációs iniciáció gátlása
iniciációs faktor eIF4E

FlgM sigma28 transzkripciós faktor bakteriális flagellum szintézisének
szabályozása

összeszerelôk

l fág N protein mRNS, NusA, RNS Pol II transzlációs antitermináció

p53 transzaktivátor domén MDM2, transzkripciós komplex sejtciklusból való kilépés, apoptózis

RNS Pol II C-terminális domén mRNS splicing, transzkripciós iniciáció és mRNS-érés
poliadenilációs enzimek

raktározók

kazein kalcium-foszfát a kalcium-foszfát-precipitáció gátlása
a tejben

prolingazdag glikoprotein nyálban növényi polifenolos tanninok semlegesítése
összetevôk (tanninok)

I. táblázat Rendezetlen fehérjék és domének funkcionális osztályai



hôindukált denaturációval szembeni rezisztencia is
a kompakt hajtogatódás hiányának eredménye, de
a rövid távú rendezôdés hiányát, illetve a polipep-
tidlánc flexibilitását leginkább a hiányzó röntgen-
krisztallográfiás koordináták mutatják. Az NMR-
spektroszkópia esetében a rendezetlenséget a ké-
miai eltolódások igen kicsi diszperziója mutatja.
A másodlagos szerkezeti elemek hiányára a távoli
UV cirkuláris dikroizmus (CD) spektroszkópia
utalhat, míg más spektroszkópiai technikák, mint a
Raman optikai aktivitás (ROA) és a Fourier-transz-
formált infravörös (FTIR) spektroszkópia az ismét-
lôdô, másodlagos szerkezeti elemek viszonylag kis
mennyiségét is képesek felfedni. Közvetett megkö-
zelítések szintén segíthetnek a rendezetlen fehérjék
nem hagyományos szerkezeti állapotának felderí-
tésében. A polipeptidlánc nagymértékû flexibilitása
és hozzáférhetôsége eredményezi az extrém prote-
olitikus érzékenységüket. A rendezetlen fehérjék-
ben igen gyakoriak a rendezetlenséget elôsegítô
aminosavak, mint például az Ala, Arg, Gly, Gln,
Ser, Pro, Glu, és Lys, míg csaknem teljesen hiányoz-
nak belôlük a rendezettséget elôsegítô aminosavak
a Trp, Tyr, Cys, Phe, Ile, Val, Leu és Asn [1]. Jellem-
zô rájuk a nagy nettó töltés és alacsony átlagos hid-
rofobicitás, s ez a globuláris fehérjéktôl eltérô ami-
nosav-összetétel okozza hôstabilitásukat és az SDS-
gélen történô anomáliás futásukat is.

Ezek a technikák, amellett, hogy bizonyítékot szol-
gáltatnak egy fehérje rendezetlenségérôl, jóval
részletesebb szerkezeti karakterizálásukat is lehe-
tôvé teszik. Nagyon gyakran ezek a vizsgálatok
mutatnak rá a rendezetlen fehérjékben megfigyel-
hetô, a funkcióval összefüggô szerkezeti elemekre,
mint például kisebb-nagyobb mennyiségû α-hélix
vagy β-csavar elem, vagy a nyújtott, és teljesen hid-
ratált másodlagos szerkezeti motívum, a PPII hélix
jelenlétére, ez utóbbi igen gyakran játszik szerepet
a molekuláris felismerô folyamatokban. Valójában
számtalan adat utal arra, hogy a rendezetlen fehér-
jék sem teljesen rendezetlenek, hanem jelentôs
mennyiségû szerkezeti elemet tartalmazhatnak, és
például egy nyújtott, ún. premolten globula vagy egy
kompaktabb, ún. molten globula konformációt ve-
hetnek fel [8]. Igen fontos kérdés ezeknek a szerke-
zeti elemeknek a rendezetlen fehérje funkciójában
betöltött szerepe. Nemrégiben kimutatták, hogy
ezen fehérjéknek a szerkezeti preferenciái igen erôs
korrelációt mutatnak azzal a szerkezettel, amelyet

a kötött állapotban vesznek fel, s ami arra utal, hogy
e fehérjék is rendelkeznek valamilyen elôre kiala-
kult szerkezeti elemekkel [9]. Ezeket az elemeket
hívjuk ún. elsôdleges kötôhelynek (PCS) [10], mo-
lekuláris felismerô elemeknek (MoRE) vagy a kötô-
dés forró pontjainak (hot spot). Ezen régióknak a
funkcionális jelentôségét mutatja, hogy lényeges
hozzájárulásuk van a partnerhez való kötôdés ki-
netikájában és/vagy termodinamikájában.

A fehérjerendezetlenség gyakorisága
A rendezetlenséget kísérletes úton ez idáig mintegy
480 fehérje esetében igazolták (DisProt, a fehérje-
rendezetlenség adatbázisa), és ezeknél a fehérjék-
nél a legtöbb esetben kimutatták azt is, hogy rende-
zetlenségük alapvetô szerepû a funkció ellátása
szempontjából [11]. Tudjuk például, hogy a p53
transzaktivátor doménje, amely kulcsfontosságú
kölcsönhatásokat alakít ki a sejtosztódás-szabályo-
zás, illetve az apoptózis során, teljesen rendezetlen.
Ugyanígy, a BRCA1 középsô szegmense, ami szá-
mos igen fontos kölcsönhatást alakít ki nemcsak a
DNS-sel, de a p53, c-myc, Rad50 és más fehérjékkel,
szintén nagymértékben rendezetlen. Az RNS poli-
meráz II C-terminális doménjének koordinátái szin-
tén hiányoznak a komplex röntgenszerkezetébôl,
ugyanakkor tudjuk, hogy ez a régió felelôs az
mRNS-érés folyamatainak összehangolásáért.
A prionfehérje N-terminális fele, ami a rézionok
kötéséért az RNS-chaperon-aktivitásért és részben
a prion állapotba történô szerkezeti átalakulásért is
felelôs, ugyancsak nem rendelkezik jól definiált tér-
szerkezettel. Ismert az α-synuclein – egy teljes hosz-
szúságában rendezetlen fehérje – patológiás szere-
pe is, ez képezi ugyanis a Parkinson-betegség során
megfigyelhetô amiloid fibrillumokat.

A rendezetlenség biológiai jelentôségét az is igazol-
ja, hogy különbözô bioinformatikai becslések sze-
rint ezek a fehérjék igen gyakoriak a különbözô
proteomokban. A predikciós algoritmusok – mint a
PONDR, DISOPRED és FoldIndex – a rendezetlen
fehérjék speciális szekvenciális összetételén alapul-
nak, és hasonló pontossággal mûködnek, mint a
másodlagos szerkezeti elemeket prediktáló algorit-
musok. Egy ezektôl különbözô algoritmus, az
IUPred, a különbözô aminosavpárok közötti köl-
csönhatás energiáját becsüli, ami a rendezetlen fe-
hérjék esetében jelentôsen kisebb, mint a globuláris
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fehérjék esetében [12]. Az ezeken alapuló, egész
proteomokra vonatkozó predikciók azt mutatják,
hogy a prokariótákban a fehérjék 10–20%-a rendel-
kezik legalább egy hosszabb (>30 aminosav) rende-
zetlen régióval, míg az eukarióták esetében ez a
szám 30–50%. Sôt, az eukariótákban a fehérjék
5–15%-a teljesen rendezetlen, vagyis gyakorlatilag
teljesen hiányoznak belôlük a másodlagos szerke-
zeti elemek. Az eukariótákban megfigyelhetô nagy
gyakoriság valószínûleg azzal magyarázható, hogy
a rendezetlenség gyakran kapcsolódik olyan funk-
ciókhoz, mint például jelátvitel, a sejtciklus-szabá-
lyozás és génexpresszió, amelyek kiemelkedô je-
lentôségûek a magasabb rendû szervezetekben [6].

A rendezetlen fehérjék mûködési
módjai és funkciói
A rendezetlen fehérjék funkciója vagy közvetlenül
abból származik, hogy ezek a fehérjék több szer-
kezeti állapot között folyamatosan fluktuálnak,
vagy pedig abból, hogy adaptív módon különbözô
szerkezettel képesek egy vagy több partnermo-
lekulához is kötôdni. Ez igen sokféle molekuláris
folyamatban történô résztvételt tesz lehetôvé,
melyek alapvetôen 6 különbözô kategóriába sorol-
hatók (2. ábra, I. táblázat) [3].

A rendezetlen fehérjék elsô funkcionális osztálya az
entropikus láncok, amelyek nem kötnek semmi-
lyen partnert, és funkciójuk ellátását közvetlenül a
rendezetlen szerkezet teszi lehetôvé. Ezek a fehér-
jék a szerkezeti változásokkal szemben fejtenek ki
ellenállást (elasztikus funkciók), a kapcsolt domé-
nek orientációját/lokalizációját befolyásolják (flexi-
bilis linkerek/spacerek) vagy hosszú távú entropi-
kus kizárás (távtartók) révén funkcionálnak. A kö-
vetkezôkben leírt 5 funkcionális osztály esetén a
rendezetlen fehérjék valamilyen molekuláris felis-
merésben vesznek részt, vagyis átmenetileg vagy
permanensen kötnek más makromolekulákat, il-
letve kisebb ligandumokat. A partnerüket tranzi-
ensen kötô fehérjék rendelkezhetnek olyan poszt-
transzlációs módosítási helyekkel (például foszfo-
rilációs vagy ubikvitinációs helyek), melyek jórészt
rendezetlenek. Egy másik funkcionális alkategória
a dajkafehérjék (chaperonok) szintén tranziensen
kötik partnerüket. Statisztikai analízisük azt mutat-
ta, hogy az RNS-chaperonokban a rendezetlenség
mértéke jóval nagyobb, mint más funkcionális
osztályokban, közel 40%-uk tartalmaz hosszú ren-

dezetlen régiót (>30 aminosav), míg ugyanez az ér-
ték a fehérjechaperonok esetében 15% [5]. Ezekben
a fehérjékben a rendezetlen régiók a rosszul felte-
keredett ligandumok felismerésére, illetve a hibás
szerkezet fellazítására szolgálnak.

Azok a rendezetlen fehérjék, amelyek permanen-
sen kötik partnerüket, 3 alosztályba sorolhatók, ezek
az „effektorok”, „összeszerelôk” és „raktározók”.
Közös sajátságuk, hogy a kötôdés során indukált
feltekeredésen mennek keresztül, és igen gyakran
ismert a komplexben lévô szerkezetük is. Az „effek-
torok” a partner aktivitását módosítják, ez általá-
ban gátlás, de ritkábban lehet aktiválás is. Az „ösz-
szeszerelôk” a nagy, több fehérjébôl álló komplexek
szervezésében vesznek részt és/vagy a kapcsolt
domének aktivitását irányítják. A transzkripciós
faktorok rendezetlen transzaktivátor doménjei tipi-
kus „összeszerelôk”, a CREB transzaktivátor do-
ménjének rendezetlen szerkezete egy igen jól is-
mert példa [4]. A „raktározók” raktározzák és/vagy
neutralizálják a kisebb ligandumokat, ennek klasz-
szikus példája a kazein, amely megakadályozza a
kalcium-foszfát-szemcsék kiválását a tejben azáltal,
hogy megköti a kisebb kicsapódott szemcséket.
Egyes „raktározókat” fémszivacsnak is neveznek,
mivel ezek a fehérjék több, gyenge fémionkötô he-
lyet is tartalmaznak [1].
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2. ábra A rendezetlen fehérjék funkcionális osztályozása.
A rendezetlen fehérjék mûködésük során tranziensen vagy per-
manensen köthetnek valamilyen partnermolekulát, illetve bizo-
nyos funkciók egyáltalán nem igénylik partner kötését. Az ábra
feltünteti az egyes funkcionális alosztályokat, a funkció rövid
leírásával együtt.
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A rendezetlenség funkcionális elônyei
A lehetséges funkciók sokfélesége, illetve a rende-
zetlenség eukarióta proteomokban megfigyelhetô
gyakorisága azt sugallják, hogy a globuláris szerke-
zet hiánya a fehérje funkciója szempontjából igen
lényeges elônyökkel járhat. A legkézenfekvôbb
elôny az entropikus láncok esetében mutatkozik
meg, melyeknél a rendezetlen állapot feltétlenül
szükséges a funkció ellátásához.

A molekuláris felismerés során jelentôs elônyt je-
lent a partner kötôdése által a rendezetlen fehérjé-
ben indukált feltekeredés. Ekkor a konformációs
entrópia jelentôsen csökken, és emiatt a nagy speci-
ficitás alacsony affinitással párosul, így a specifikus
kölcsönhatások is reverzíbilisek, s ezzel szabályoz-
hatók lesznek. További elônyt jelent a rendezetlen
fehérjéknél, hogy a szabályozó funkciók esetében
nagymértékben megnövekedhet a kölcsönhatás se-
bessége. Ez annak köszönhetô, hogy a rendezetlen
fehérjék ún. elfogási sugara nagy a globuláris fe-
hérjékhez viszonyítva [13], ami megnöveli a kezde-
ti, viszonylag nem specifikus kölcsönhatások való-
színûségét és ezáltal a kezdeti komplex életidejét.

Ezenkívül a rendezetlen fehérjék nagy, nyitott köl-
csönható felszíne lehetôvé teszi, hogy a fehérje sok
ponton kötôdjön a partnerhez és/vagy egyszerre
nagyszámú partnert kössön. Ezáltal egy viszonylag
kisebb, rendezetlen fehérje is nagy kölcsönható po-
tenciállal rendelkezik, és a kölcsönhatása igen spe-
cifikus lehet, hiszen a partner több, távoli régió-
jához is kötôdni képes. Ez szintén elônyös nagy
komplexek összeszerelésekor és a különbözô part-
nerek térben egymáshoz közel történô koordinálá-
sakor is. Ugyanakkor a rendezetlenség magában
hordozza annak lehetôségét is, hogy a fehérje kü-
lönbözô partnerekhez adaptálódjon, mint ahogy
azt a Cdk-inhibitor, a p21Cip1 esetében is láthatjuk,
ami képes számos, különbözô ciklin–Cdk-komplex-
szel és más kinázokkal is kölcsönhatásba lépni [14].
A szerkezeti plaszticitás egy szélsôségesen funkci-
onális manifesztációja, amikor a rendezetlen fehér-
je több, különbözô funkciót lát el, különbözô part-
nerek esetében [7]. Ez nagymértékben megnövelhe-
ti a fehérje-kölcsönhatások komplexitását a gének
számának növekedése nélkül.

A rendezetlen fehérjék extrém proteolitikus érzé-
kenysége lehetôvé teszi hatékony szabályozásukat
is. A nemrégiben felfedezett, a PEST régiók és a ren-

dezetlenség között fennálló erôs korreláció szintén
ezt támasztja alá. Sôt, a rendezetlenség két értelem-
ben is fontos részét képezi az ubikvitin/proteoszó-
ma lebontási útvonalnak. A nem ubikvitinálódott
rendezetlen fehérjéket a 20S proteoszóma közvet-
lenül is képes lebontani, illetve az ubikvitinációs
szignál részét képezi maga a rendezetlenség is.

További kutatási irányok a rendezetlen-
ség terén
Bioinformatikai elemzések azt mutatják, hogy a
rendezetlenség a magasabb rendû szervezetekben,
például a humán proteomban nagyon magas szin-
tet ér el. Ugyanakkor kísérletes úton még csak né-
hány száz rendezetlen fehérjét vizsgáltak meg, így
még hosszú utat kell bejárni ezeknek a fehérjéknek
a teljes megismeréséig. Számos olyan kutatási te-
rület van tehát, amelyekkel érdemes foglalkozni,
mint például i) a rendezetlen fehérjék nagy szám-
ban történô azonosítása, valamilyen nagy szûrôké-
pességû technika kidolgozásával, ii) a rendezetlen
fehérjék részletes szerkezeti vizsgálata, oldatban és
komplexben is, hogy jobban megértsük a szerkeze-
tüket és a különbözô kötôdési módozataikat, iii) a
kötôdés kinetikai és termodinamikai vizsgálata,
hogy megértsük a rendezetlenség elônyeit, valamint
iv) a rendezetlen fehérjék funkcionális vizsgálata,
a rendezetlenség funkcionális aspektusainak meg-
értéséhez. Ezeknek a területeknek egyike vagy
mindegyike komoly elôrelépést jelenthet a rende-
zetlenség és tágabb értelemben a fehérjék funkció-
jának mélyebb megértése szempontjából.
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