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 Láthatóan a riboszómális fehérjék nagymértékben megnövelték a reaktiválódás mérté-

két, ami 40%-os relatív elért aktivitásról 62-78%-os aktivitásra növekedett. A leghatékonyabb 

chaperone-nak az L15 bizonyult a 78%-os elért maximális aktivitással. A Hsp90 és BSA 

csökkentette a reaktiválódás hatékonyságát, ami valószín leg a kísérleti körülményeknek tu-

lajdonítható (2 M UREA). 

 Az ERD10 és ERD14 nem mutatott reprodukálható chaperone aktivitást a lizozim 

reaktiválódásában. 
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