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ARÁNYI TAMÁS

KUTATÁSI TERÜLET BEMUTATÁSA

1/ Célunk a DNS metiláció szerepének megértése fiziológiás 
és patológiás körülmények között. Kondicionális knockout 
egerekkel dolgozunk, hogy leírjuk a de novo metiltransz­
ferázok (DNMT3a és b) szerepét az embrionális fejlődés, 
differenciálódás, érés és öregedés során. Epigenomikai 
módszereket használunk modelljeink jellemzésére.
2/ Az ektopikus kalcifikáció számos ritka és gyakori 
betegségre jellemző, például krónikus vesebetegségre. 
Különböző fehérjék (pl. ABCC6) funkcióvesztéses 
mutációi ritka örökletes betegségeket okoznak, 
melyeket ektopikus mineralizáció jellemez. Nemrégiben 
inkomplett penetranciájú betegséget okozó variánsokat 
azonosítottunk. Jelenleg a betegséget okozó fehérjék 
és az ektopikus kalcifikációs folyamatokat szabályozó 
epigenetikai mechanizmusok patofiziológiai szerepét 
szeretnénk megérteni.

ELSAJÁTÍTHATÓ TECHNIKÁK

Munkacsoportunk fő kutatási területe epigenetikai 
vizsgálatok végzését teszi: DNS metiláció analízist hajtunk 
végre új generációs szevenálás segítségével, emlős 
sejtkultúrákat és egérmodelleket vizsgálunk, fehérjéket, 
epigenetikai módosításokat analizálunk Western blottal, 
génexpresszió vizsgálatot végzünk qPCR-rel.
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