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A kisszögű  röntgenszórás  az oldott állapotú fehérjék és általában a nanorendszerek  szerkezetvizsgálatának hatékony 
módszere .  A pályázat  támogatásával az általunk tervezett és épített CREDO  (Creative Research Equipment for DiffractiOn)  
berendezés mintakezelési és mérési adatgyüjtő /feldolgozó környezetét fejlesztettük. (http://credo.ttk.mta.hu) 
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A  minta – detektor  távolság növelése 

+ 1.2 m 

2.85 m 

A mérési tartomány kiszélesítése 
 0.2  -  400 nm  mérettartományba 



Mintatartó fejlesztések 

Mintatartó tér 
Átfolyós mintatartó 

100 nm vastag SiN 
ablak (30 $ /2db) 

párhuzamos  
ablakok 

Kapilláris  mintatartók 
zárható  és átfolyós 
kivitelben 



Software fejlesztések 

A berendezés beállítása és a minta állapotának kontrollja (T, idő, egyéb)  
 
A. Wacha, Z. Varga and A. Bóta: CREDO: A New General-Purpose Laboratory Instrument for Small-
Angle X-ray Scattering, Journal of Applied Crystallography, 47 (2014) 1749-1754.  
A. Wacha: Optimized pinhole geometry for small-angle scattering, Journal of Applied 

Crystallography, 48 (2015) xxxx-xxxx.   



Curated repository for small angle scattering 
data and models 

Small angle scattering (SAS) of X-ray and neutrons provides structural information on 
biological macromolecules in solution at a resolution of 1-2 nm.  
 
SASBDB is a fully searchable curated repository of freely accessible and downloadable 
experimental data, which are deposited together with the relevant experimental 
conditions, sample details, derived models and their fits to the data.  

SASBDB currently contains:  
138 experimental data sets   
234 models   
 

http://www.sasbdb.org/


Rg: 1.4 nm  Dmax: 4 nm  
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Nat Methods 2015 May;12(5):419-22 
Franke D, Jeffries CM, Svergun DI,  

(Sodium Acetate/HEPES, pH: 6.8)  

DAMMIF/DAMMIN modell  

http://www.sasbdb.org/


CRYSOL modell 

Sodium Acetate, pH: 3.8  
SAXS data collected at X33, DORIS 2012-Sep-21 
Darja Ruskule   

SASDAC2 – Lyz in Sodium Acetate  

log I(s) 

log I(s) 

SWAXS data collected at X33, DORIS 2012-Sep-21 
Darja Ruskule   
  

SASDAG2 – Lyz in Sodium Acetate  

GASBOR modell 
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Új kutatások: Fehérjék kompaktsága / Bodor A.   
  (ELTE, NMR labor) 

Lizozim vizes oldatban (standard protein: monodiszperz, 
monomodális, globuláris megfelelő elektrolitban, pufferben) 

korrelációs  „csúcs”  a  térbeli rendezettség  következménye 

Lizozim vízben , pH=3.3 
2 mM  
1 mM 
 
0.33,   0.2  mM 



Lizozim ,  0.4 mM ,  NaCl vizes oldata 
   víz    

12.5 mM NaCl 
  77     mM 
125     mM 

Köszönjük a  MEDinPROT  támogatását! 

DAMMIN 


