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Die wichtigsten Bausteine der biologische Zel-
le sind die Lipidmembranen, Proteine und
Nukleinsduren. Seit einer klassischen Ar-
beit von Gorter und Grendel (1925) ist be-
kannt, daB die Membran im wesentlichen
aus zwei Monoschichten von Lipiden besteht.
Die Grundlage des heutige akzeptierten Bil-
des einer biologischen Membran bildet das
“fluid mosaic“-Modell von Singer und Nicol-
son (1972). In ihm ist die Lipidmembran eine
zweidimensionale Struktur aus Lipiden, die
ein strukturiertes “Losungsmittel® fiir Mem-
branproteine bildet. Die Prinzipien der Struk-
turbildung der Proteine ist durch die Arbei-
ten von Pauling und Corey (1948), die der
Nukleinsiduren seit der epochalen Arbeit von
Watson und Crick (1953) im wesentlichen
verstanden. Sowohl die Membranen als auch
Proteine und Nukleinséduren zeigen tempera-
turabhdngige Ordnungsumwandlungen. Ein
besonderes Merkmal dieser Uberginge ist die
Tatsache, dafl die beteiligten Molekiile inne-
re Freiheitsgrade durch Rotationen um Mo-
lekiilachsen haben und die Ordnung inner-
molekular verloren geht. Da sowohl Membra-

nen als auch Makromolekiile in eine wassri-

Abbildung 1: Schematisches Bild ei-

ner biologischen Membran, die aus ei-

ner Vielzahl von Lipiden und Prote-
inen aufgebaut ist. Die kleinen Mo-
lekiile sind Lipide mit unterschiedli-
cher Lange, Kopfgruppe oder physikali-
schem Zustand. Die grofleren Einheiten
sind schematische Darstellungen der
Proteine, die entweder die Membran
durchspannen oder auf ihrer Oberflache
adsorbiert sind.

ge Umgebung eingebettet sind, werden die
Umwandlungen durch Umgebungsbedingun-
gen empfindlich beeinflult. Die Physik dieser
Umwandlungen ist im allgemeinen komplex,
kann aber in einigen Fallen mit Hilfe von ein-

fachen Modellen beschrieben werden.

SACHVERHALT
Zellen

Einheiten lebender Organismen. Sie sind von

Biologische sind die elementaren
einer Membran umgeben, die nicht nur die
ZellgroBe definiert, sondern auch die chemi-
schen Potentiale der in ihnen enthaltenen
Ionen und Molekiile. Die Membranen sind
sehr diinn (ca. 5nm) verglichen mit typischen
ZellgroBen von einigen pym (Abb.1). Im In-
neren der Zelle befinden sich verschiedenste
membranbegrenzte  Organellen, darunter
der Zellkern, die Mitochondrien und das
endoplasmatische Retikulum.

Die zwei wichtigsten Komponenten biologi-



scher Membranen sind Lipide und Proteine.
Lipide sind kleine Molekiile mit einer hy-
Kopfgruppe

drophilen  (wasserliebenden)

und  hydrophoben  (wasserabweisenden)

Kohlenwasserstoftketten. ~ Aufgrund ihrer
amphiphilen Natur lagern sie sich in wéssri-
ger Umgebung spontan zu Doppelschichten
zusammen, die das Grundgeriist biologischer
Membranen bilden. Kettenzusammensetzung
und Kopfgruppen der Lipide sind in der
Natur recht variabel, und damit die physika-
lischen Eigenschaften: Kopfgruppen koénnen
beispielsweise ungeladen, zwitterionisch (d.h
sie enthalten eine positive und eine negative
Ladung) oder auch negativ geladen sein,
wihrend Lipidketten unterschiedliche Lénge
und verschiedene Zahl von Doppelbindungen
(unterschiedlichen Sattigungsgrad) haben

konnen (Cevc und Marsh, 1989; Sackmann,

1995).
Proteine sind lineare Polymere der Ami-
nosauren und besitzen ein Vielfaches

der Lipidmasse (vgl. Abb.4). Es gibt 20
Aminosauren, die sich durch organische Sei-
tengruppen mit unterschiedlichen Ladungen,
Polaritaten und Gréflen unterscheiden. Die
lineare Anordnung der Aminosauren be-
stimmt die rdumliche Faltung des Polymers.
Die dreidimensionale Struktur eines Proteins
aufgrund der Aminosiduresequenz vorherzu-
sagen ist eine der herausragenden, bislang
ungelosten  Fragestellungen der Biophysik.
in Membranen

Proteine kommen sowohl

eingebaut, peripher adsorbiert oder in
wassriger Losung vor (Abb.1). Sie erfiillen
verschiedenste Aufgaben in einem lebenden

Organismus, die von lonentransport durch

die Membran tiber Photonenabsorption bis
hin zu der Katalyse chemischer Reaktionen
reicht.

Sowohl Lipide als auch Proteine sind Makro-
molekiile mit einer groflen Zahl von inneren

Sie daher bei

Verdnderung thermodynamischer Variablen

Freiheitsgraden. kénnen

(Temperatur, Druck, ...) Schmelzumwand-
lungen durchlaufen, die sich mit Konzepten
beschreiben lassen, die ahnlich auch in der
Festkorperphysik verwendet werden. Sie sind
zudem Objekte, die sich in einer wéassrigen
Umgebung befinden. Membranen haben
Freiheitsgrade in der dritte Dimension, die
sich in ihrer FElastizitdt ausdriicken. Sowohl
fir Membranen als auch fiir Proteine ist die
Wechselwirkung mit Wasser von Bedeutung.
Bei Proteinen fithrt sie zu einem interessan-
ten Phanomen, das ’kalte Denaturierung’
genannt wird. Die kalte Denaturierung ist
eine Ordnungsumwandlung, die durch Tem-
peraturerniedrigung induziert wird (siehe

unten).

Schmelzen von Lipidmembranen

Reine Lipide bilden in Wasser spontan Dop-
pelschichten (Membranen) aus, die koope-
rative Schmelzumwandlungen zeigen. Beim
Schmelzen bleibt die Integritit der Mem-
bran erhalten. Am Umwandlungspunkt zeigt
nicht nur die Warmekapazitiat ein Maximum,
sondern auch die isotherme Kompressibilitit,
die Biege-Elastizitdt (Heimburg, 2000) sowie
Permeabilitdt und Relaxationszeiten.

Bei tiefen Temperaturen besitzen Lipide ge-
ordnete ’all-trans’ Ketten (das ist die lineare

Anordnung der C Hy-Gruppen der Lipidket-



ten) und sie organisieren sich in der Membra-
nebene in hexagonalen Gittern. Oberhalb des
Schmelzpunkts sind die Ketten ungeordnet
und die hexagonale Organisation des Gitters
geht verloren. Die Verdnderung der Ketten-
ordnung ist in Abb.2 wiedergegeben. Aus hi-
storischen Griinden wird die Phase unterhalb
des Schmelzpunktes als ’Gel’-Phase und die
Phase oberhalb des Schmelzpunktes als "flui-
de’ oder ’fliissig kristalline’ Phase bezeich-

net. Diese Begriffe sind etwas unscharf, da
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Abbildung 2: Membranen aus
nen Lipiden koénnen schmelzen. Un-
terhalb des Schmelzpunktes sind die
Lipidketten geordnet. Oberhalb des
Schmelzpunktes sind sie ungeordnet.
A: Veranderung der Kettenkonforma-
tion in der Umwandlung. B: Schemati-
sche Darstellung des Schmelzens einer
Membran.

die physikalische Terminologie an Materiali-
en gepragt wurde, deren Komponenten kei-
ne inneren Freiheitsgrade haben. In letzter
Zeit werden deshalb auch die Begriffe "fest-
geordnet’ und "fliissig-ungeordnet’ verwendet,
die in besserer Weise verdeutlichen, dafl die
Ordnung der Lipide sowohl innerhalb des
Molekiils (geordnet - ungeordnet) als auch
in der kristallinen Anordnung verlorengeht
(fest - fliissig). In der Gegenwart von kri-
stallbrechenden Molekiilen wie z.B. Choleste-
rin kann deshalb auch prinzipiell eine "fliissig-

geordnete’ Phase auftreten (Nielsen et al.,

1999). "Fest-ungeordnete’ Phasen sind nie be-
obachtet worden.

Bei der Umwandlung einer Lipidmembran
verandern sich die Enthalpie der Lipide (um
ca. 25 bis 40kJ/mol), ihr Volumen (um ca.
4%), ihre Oberfliche (um ca. 25%) und die
Entropie (um ca. 80 bis 130.J/mol- K'). Da ei-
nige Lipide Ladungen tragen, verdndert sich
auch das elektrostatische Potential der Mem-
bran, das zudem von der lonenkonzentrati-
on des wissrigen Mediums abhéngt. Schmelz-

temperaturen biologischer Lipide liegen im

Bereich von —20° bis +60°C'.

Der weitaus grofite Teil der Umwand-
lungsentropie von Lipidmembranen riithrt von
dem Verlust der Kettenordnung her (Abb.2).
Das einfachste Modell, das die Schmelzum-
wandlung recht gut beschreibt, ist das "Ising’-
Modell (nach dem Modell fiir den Ferro-
magnetismus von E.Ising, 1925). Fir Li-
pidumwandlungen wurde es zuerst von S.
Doniach (1978) verwendet. In einem sol-
chen Modell wird in der Regel der Beitrag
des intermolekularen Ordnungsverlustes ver-
nachléssigt. Hierbei werden die vielen mogli-
chen Orientierung-Zustinde der Lipide zu
zwel Spezies zusammengefafit: Einem Zu-
stand mit vollstindig geordneten Lipidket-
ten und einem hochentarteten Zustand mit
ungeordneten Ketten, die auf einem hexago-
nalen Gittern angeordnet sind. Diese beiden
Zusténde entsprechen den Spins des Ising-
modells. Zwischen diesen beiden Zusténden
besteht ein Enthalpieunterschied AH und
ein Entropieunterschied AS. Diese Grofien
lassen sich experimentell aus kalorimetri-

schen Schmelzprofilen bestimmen (Abb.3A).



Desweitern werden Nachstnachbarwechsel-
wirkungen eingefithrt, die die Kooperativitét
der Umwandlung beschreiben (die Breite der
Schmelzkurve). Diese Betrachtungen fithren
zu dem folgenden Ausdruck fiir die freie Ent-
halpie einer gegebenen Matrixkonfiguration.
AG(ng,ngs) =ng - (AH =T -AS)+n,5-wys
(1)
Hierbei ist n; die Zahl der fluiden Mo-
lekiile und n,; die Zahl der Kontakte zwi-
schen gelférmigen und fluiden Molekiilen.
Mit Hilfe von statistisch thermodynamischen
Computer-Simulationen (Monte-Carlo) kann
man das statistische Gewicht jeder relevanten
Konfiguration bestimmen, und damit auch
die mittlere Enthalpie H und die Warmeka-
pazitit ¢, (Abb.3a). Die Doméanenstruktur
in der Nihe der Umwandlung (ein Ergeb-
nis der Simulationen, Abb.3B) ist inzwischen

auch experimentell beobachtet worden (Kor-

lach et al., 1999; Nielsen et al., 2000). Formal

heat capacity [kJ/mol-deg]
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Abbildung 3: A. Typisches kalorimetri-
sches Schmelzprofil von einer Lipidum-
wandlung. Die gepunktete Linie deu-
tet ein mit Hilfe eines Isingmodels si-
muliertes Profil an. B. Der reprisen-
tative Monte-Carlo Schnappschuss am
Schmelzpunkt der Membran zeigt das
Ausbilden von Doménen.

spielt (AH — T - AS) die Rolle eines tem-

peraturabhangigen Feldes, das je nach Tem-
peratur den einen oder den anderen Lipid-
zustand bevorzugt. Am Schmelzpunkt, T,,,
ist das 'Feld” gleich Null und beide Lipid-
zustande sind gleich wahrscheinlich. Es gilt
fiir den Schmelzpunkt

AH
= A5 (2)

Ein zweidimensionales Ising-Modell in einem

T

temperaturabhiangigen Feld kann, abhingig
von der Néchstnachbarwechselwirkung wy;
zu Umwandlungen erster Ordnung fiihren.
Es ist umstritten, ob Lipide tatsachlich
Umwandlungen erster Ordnung zeigen. Man
nimmt aber an, dafl sich Lipidumwandlungen
bei physiologischen Bedingungen im allge-
meinen in der Ndhe eines kritischen Punktes
befinden. Da Membranen (und Proteine)
immer eine endliche Grée besitzen (Lipid-
vesikel enthalten typischerweise 5000-100000
Lipide, Schmelzumwandlungen in Proteinen
finden innerhalb eines einzelnen Molekiils
statt), haben allerdings manche Konzepte
der Thermodynamik (z.B. die Begriffe "Pha-
se’ oder ’Ordnung der Umwandlung’), die fiir
unendlich grosse Systeme definiert sind, nur

eine eingeschriankte Relevanz.

Entfaltung von Proteinen
sich  bei

Temperaturen zu kompakten, sogenannten

Proteine falten physiologischen
nativen Strukturen. Thre Abmessungen sind
in der Groflenordnung von 2-10nm. Man
nimmt an, daf es fiir jedes Protein nur eine
oder sehr wenige native Strukturen gibt,
die einem Minimum der freien Enthalpie

entsprechen, und die eine biologisch wichtige



Funktion besitzen.
Ein typisches Beispiel ist das Cytochrom
C, ein Elektronentransport-Protein aus der

Atmungskette der Mitochondrien (Abb.4).

Dieses Protein ist reich an a-Helices. Diese

Abbildung 4: Cytochrom c¢ ist ein
wasserlosliches Hamprotein mit einem
Durchmesser von ca. 3nm. In dieser Ab-

bildung ist es in drei Reprasentationen
wiedergegeben: A: Modell des Proteins
inklusive aller Aminosdureseitengrup-
pen. B: Darstellung des Proteinriick-
grats alleine. C: In der Banderdarstel-
lung desselben Proteins erkennt man
den hohen Anteil von a-Helices. In der
Mitte ist eine eisenhaltige Hamgruppe
zu erkennen.

sogenannten Sekundéarstrukturelemente

werden durch Wasserstoffbriickenbindungen

(Abb.5B). Dabei bildet

eine Wasserstoffbriicke zwischen einer C=0

stabilisiert sich
Gruppe der i-ten Aminosdure und einer
N-H Gruppe der (i44)-ten Aminosdure.
Bei Erwarmung des Proteins geht bei der
'Denaturierung’ die native Struktur verlo-
ren. Wie in Abb.5A erkennbar, gibt es im
Proteinriickgrat jeder Aminosaure zwei Bin-
dungen, um die herum Drehungen méoglich
sind. Die Winkel in dieser Bindung (¢ und
¥) heiflen ’Ramachandran’~Winkel (nach
G.N. Ramachandran, 1963) und diese sind
fiir jede Sekundérstruktur charakteristisch.
Bei der Denaturierung nimmt die Konfigu-

rationsentropie unter Verlust der inneren

Stabilisierung durch die Wasserstoffbriicken
zu. Mit Ausnahme einiger thermostabiler
Proteine liegen die Denaturierungstempe-
raturen ublicherweise knapp oberhalb der
Korpertemperatur. Typische Entfaltungs-
enthalpien sind einige hundert kJ/mol, je
nach Grofle des Proteins. In Abb.6A ist das
kalorimetrische Schmelzprofil von Cytochrom
C zu sehen, dessen Schmelzpunkt bei 82° C
liegt, mit einer Entfaltungsenthalpie von ca.
230 kJ/mol.

Eine solche Denaturierung 1aft sich durch
relativ einfach Betrachtungen néherungswei-

se beschreiben.

Helix-Coil Umwandlung

Um der Entfaltung von Proteinen naher zu
kommen, kann man zundchst die Entfal-
tung einer Helix betrachten. Sie ist sche-
matisch in Abb.5 wiedergegeben. Die Helix-
Coil-Umwandlung wurde von Zimm & Bragg
(1959) durch ein Modell beschreiben, das
formal einem eindimensionalen Ising-Modell
in einem temperaturabhéngigen Feld gleicht.
Man stelle sich die temperaturinduzierte Ent-
faltungsreaktion vor als eine Folge von Schrit-
ten von einer einzigen Helix zu Intermediaten
mit entfalteten Coil-Segmenten und helikalen
Abschnitten hin zu einem vollstéandig entfal-

teten Protein:

hhhhhhhhhhhhhhh
hhhhecechhhhece

CCCceecececeeeeccece



Hier stehen die Kiirzel 'h’ fiir helikale Ele-
mente einer Aminosiuresequenz und die Ele-
mente ‘¢’ fiir ungefaltete Coil-Elemente und
entsprechen den Spins im Ising-Modell. Da-
bei tragt jedes helikale Element mit AG =
AH(1 —T/T,) zur der freien Enthalpie der
Kette bei. AG ist temperaturabhéngig und
verschwindet am Schmelzpunkt 7,,. Zudem
wird angenommen, dafl immer dann, wenn
ein helikales Element auf ein Coil-Element
folgt, ein Keimbildungsschritt fiir den Beginn
einer neuen Helix erfolgt, der mit einer Keim-
bildungsentropie AS,,, < 0 versehen ist. Fiir
die intermedidre Struktur in (3) hat man bei-
spielsweise acht helikale und 7 Coil-Segmente
und es finden 2 Keimbildungsschritte fiir eine
Helix statt. In der Néhe der Denaturierung
gibt es viele unterschliedliche Konformatio-
nen. Das statistisch thermodynamische Pro-
blem ist analytisch 16sbar. Zimm & Bragg be-

stimmten fiir den Anteil 6 helikaler Elemen-

ten
K (K—1)+2-0]
H(T)_ﬂ'(H[@—K 2440 - K] )
(4)
wobei K = exp(—AG/KT), o
exp(—(ASpuet)/k) und A = 0.5 - (1 +

K)+05-[(1 - ]()2 + 40 - K]°®. Fiir eine
vollstandig gefaltete Helix bei tiefen Tempe-
raturen gilt # = 1, und fiir eine vollstandig
entfaltete Aminosdurekette bei hohen Tem-
peraturen ist # = 0. Am Schmelzpunkt gilt
K =1 und 0 = 0.5, d.h. 50% der Helix sind
entfaltet.

Aufler

in Proteinen noch andere Sekundarstruk-

z.B. die [-Faltblatt-

o-helikalen Segmenten kommen

turelemente vor,

&=

Abbildung 5: Darstellung der Entfal-
tung eines Proteins. A: In jeder Ami-
nosdure gibt es zwei (Ramachandran-)

Winkel, ¢ und %, um die die Mo-

lekiilgruppen rotieren koénnen. B:
Eine a-Helix wird durch Wasserstoff-
Briickenbindungen  stabilisiert  (ge-

punktete Linien). Durch Drehen um
die Ramachadran-Winkel wird die
Helix entfaltet. Dabei
Wasserstoff-Briicken gebrochen.

werden die

Struktur,
Ramachandran-Winkel
Wasserstoffbriicken-Muster

die sich durch andere typische
auszeichnet  und
ein  anderes
aufweist. Die drei-dimensionale Anordnung
von Sekundéarstrukturelementen wird Ter-
tiarstruktur genannt. Die Entfaltung eines
Proteins mit einer komplexen Tertidrstruktur
ist in der Regel noch einfacher zu beschrei-
ben als die Helix-Coil-Umwandlung. Es ist
eine experimentelle Beobachtung, dafl viele
Proteine ohne Intermediate in einem einzigen
Schritt entfalten. Die Entfaltungsreaktion

laBt sich dann durch die einfache Form
Pien, AH(1-T/T,,
[ d ] = exp (_ ( / )) (5)
[Pnat]

kT
beschreiben, wobei [Pye,| die Konzentration

des denaturierten Proteins und [P,.:] die

Konzentration des nativen Proteins ist.
Wenn Proteine in mehreren Schritten entfal-

ten, kann man dies durch eine Dekonvolution



der kalorimetrischen Denaturierungsprofile
analysieren (Freire & Biltonen, 1978).

'*TCYTOCHROM C (pH 7.5) MYOGLOBIN (pH 4.3)
: ' warme

i Denaturierung

kalte
Denaturierung:

|
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Denaturierung
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Abbildung 6: Entfaltungsprofile von
Proteinen. A: Entfaltung von Cyto-
chrom C bei pH 7.5. B: Entfaltung
von Myoglobin bei pH 4.3. Hier erkennt
man zwei Umwandlungspeaks: Die war-
me Denaturierung bei hohen Tempera-
turen und die kalte Denaturierung bei
tiefen Temperaturen. Die gepunktete
senkrechte Linie gibt die Kérpertempe-
ratur wieder.

Kalte Denaturierung

Eine wichtige Rolle bei der Proteinfaltung
spielen die Seitengruppen der Aminosaur-
en. Die Faltung erfolgt auf eine Weise,
die es dem Protein erlaubt, hydrophobe
Aminosduren innen, polare und geladene
Gruppen jedoch auflen anzuordnen. Bei der
Entfaltung kénnen hydrophobe Aminosaure-
seitengruppen der wéssrigen Umgebung
ausgesetzt werden. Aus diesem Grund ist die
Grenzflachenenergie zwischen hydrophoben
Gruppen und Wasser von Bedeutung, die
beim Entfalten der Proteine entsteht. Es ist
bekannt, daB der 'hydrophobe Effekt’ (d.h.

Grenzflache

zwischen unpolaren Molekiilen und Wasser)

Enthalpie und Entropie der

sehr temperaturabhingig ist (Tanford, 1980).

Dies fithrt zu dem interessanten Phanomen,

dafl die Entfaltung bei manchen Protei-
nen auch durch Temperaturerniedrigung
ausgelost werden kann. Dies ist die ’kalte

1990). In der

Gegenwart geladener Aminosdureseitengrup-

Denaturierung’ (Privalov,
pen sind warme und kalte Denaturierung
pH-abhingig. Bei Myoglobin kann man die
kalte Denaturierung besonders gut erkennen,
wenn der pH bei ca. 4.3 liegt (Abb.6B).
In Abb.6 wird die Koérpertemperatur als
senkrecht gestrichelte Linie gezeigt. Es fallt
auf, dafl sie genau zwischen warmer und

kalter Denaturierung liegt.

Entfaltung von DNA

Es soll nicht unerwahnt bleiben, dafi auch
die Erbsubstanz des Menschen, die DNS,
denaturieren kann. Die DNS ist ein Polymer
der Desoxyribonukleinsiauren. Zwei komple-
mentare Nukleinsdurestrange bilden einen
bindren Komplex, der durch Erhoéhen der
Temperatur in Einzelstrange unter Zunahme

der Konformationsentropie dissoziert.

ANWENDUNGEN

Die Bedeutung von Umwandlungen in der
Biologie ist bislang nicht eindeutig geklart.
Biologische Systeme scheinen sich in der Re-
gel in Temperaturbereichen aufzuhalten, bei
denen keine Umwandlungsereignisse stattfin-
den. Andererseits sind die Umwandlungen,
sowohl in Lipiden als auch in Proteinen,
zumeist in direkter Nachbarschaft physiolo-
gischer Temperaturen und es ist anzuneh-
men, daf iiber die Kontrolle der thermodyna-

mischen Randbedingungen (pH, lonenstérke,



Temperatur) Umwandlungen eine Bedeutung
fiir die Funktion von Zellen haben. Es ist
moglich, dafl biologische Systeme versuchen,
die Umwandlungen ihrer Komponenten da-
hingehend zu optimieren, dafl sie leicht auf

dussere Reize reagieren kénnen.

Die warme Denaturierung ist im Gegen-
satz zur kalten Denaturierung meist nicht re-
versibel. Das liegt daran, dafl auf das Gleich-
gewicht zwischen gefaltetem, nativen Protein
zum entfalteten, denaturiertem Protein eine
Reaktion mit langsamer Kinetik folgt, bei der
die denaturierten Proteine zu Komplexen ag-

gegrieren:

langsam
RN
Pnat - Pdenat

Paggr (6)

Obgleich das erste Gleichgewicht reversibel
ist und mit den Gesetzen der Thermodyna-
mik beschrieben werden kann, ist der langsa-
me kinetische Schritt auf iblichen experimen-
tellen Zeitskalen nicht umkehrbar. Aus die-
sem Grund kann Erwadrmung zur Zerstérung
von Proteinen z.B. beim Kochen oder bei der

Desinfektion verwendet werden.

Die Denaturierung der DNA spielt ei-
ne Rolle bei der Replikation des Erbgutes
und wird technisch zur Vervielfaltigung ge-
netischer Information bei der Polymerase-

Kettenreaktion verwendet (Mullis et al.,

1994).

Sphérische Lipidmembranen (Vesikel)
werden in vielfiltiger Form in der kosme-
tischen Industrie eingesetzt. Dabei werden
Wirkstoffe in ’Liposomen’ eingeschlossen.
Dieses Verfahren wird auch zum Transport

von medizinischen Wirkstoffen in der The-

rapie zu verwenden (z.B. Eibl und Kolle,
1995). Da Lipidvesikel

ten als Funktion der

ihre Eigenschaf-
Randbedingungen
verandern, hofft man, Wirkstoffe gezielt in
bestimmten Organen freizusetzen, damit sie
ausschlieBlich dort ihre Wirkung entfalten. In
Umwandlungsbereichen sind Vesikel permea-
bler fiir Wirkstoffe. Das 6ffnet beispielsweise
Moglichkeiten fiir eine warmekontrollierte
Freisetzung von Medikamenten. Es wird auch
versucht, mit Hilfe von Liposomen speziell
manipuliertes Erbmaterial zu gentherapeu-

tischen Zwecken in Zellen einzuschleusen

(Lasic, 1997).
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