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VALOGATOTT KOZLEMENYEK

A pszichidtriai korképek és mdas komplex etioldgidju
betegségek gyakran egyittesen fordulnak elé, ami
a kialakuldsuk hatterében all6 ko6z0s genetikai és
epigenetikai mechanizmusokra utal. Kutatdcsoportunk
a pszichogenetika terlletén folytat kutatdsokat. Célunk
olyan genetikai varidnsok és epigenetikai szabalyozasi
folyamatok azonositasa, amelyek kiilonb6zé betegségekre
hajlamositanak, és magyarazatot adhatnak az egyes
korképek kozotti atfedésekre. Munkank soran nagyméretd
genomikai és epigenomikai adatokat is elemziink
bioinformatikai  mddszerekkel,  kilonds  hangsulyt
fektetve a genom-szintli asszocidciés vizsgalatokra
(GWAS) és integrativ értelmezésiikre, amelyeket célzott
molekularis bioldgiai vizsgalatokkal egészitink ki. E
megkozelités lehetévé teszi a betegségek hatterében
allé mechanizmusok eltéré bioldgiai léptékd vizsgalatat,
a populacidgenetikai  Osszefliggésektél egészen a
molekularis és szabalyozasi folyamatok feltarasaig.

ELSAJATITHATO TECHNIKAK

Laboratériumi technikdk: A kutatds sordan a hallgaték
megismerkedhetnek a nukleinsav-izolalds (DNS és RNS)
modszereivel, a hagyomanyos PCR-alapu genotipizalassal
és a real-time PCR technikakkal, valamint kilonbozé
epigenetikai vizsgdldémodszerekkel, beleértve a DNS-
metilaciés és mikroRNS-analiziseket. Emellett lehet&ség
nyilik szovettenyésztési eljardsok és riporter assay-k
elsajatitasara.

Bioinformatikai és adatfeldolgozasi modszerek: A kisérletes
munkat nagyméret( genetikai és epigenetikai adatok
bioinformatikai elemzése egésziti ki, kiilonos tekintettel
a genom-szintl asszocidcids vizsgalatokra (GWAS) és a
DNS-metilaciés adatok feldolgozasara. A munka soran
a hallgaték tapasztalatot szerezhetnek genetikai és
epigenetikai  adatbdzisok haszndlatdban, statisztikai
elemzésekben, valamint alapvet6é programozasi technikdk
alkalmazasaban.
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