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BEMUTATKOZAS

VALOGATOTT KOZLEMENYEK

A természetben megtaldlhatd felbukkand fert6zé
betegségek felderitése és vizsgalata kiemelt fontossagu
megel&zés és kezelés szempontjabdl. A kutatasi terlletlink
a bioldgia, a virolégia és a betegség 6koldgia szorosan
0sszefonodo terliletein helyezkedik el. Ezen belil a vadon
él6 allatok virolégiai vizsgdlata és molekuldris szintd
jellemzése all a figyelem kézéppontjaban. A munka soran
a betegségek és az érintett fajok feltarasa és megismerése
a OneHealth koncepcié alapjan torténik. Ezaltal célunk az
ember, allat és kornyezet egészsége kozotti 0sszefliggések
megértése, az eredmények gyakorlati hasznositasa.

ELSAJATITHATO TECHNIKAK

A modern molekularis biolégiai technikdk széles skaldjat
alkalmazzuk a virusok azonositasdhoz, genomvizsgalathoz
és evoluciojuk nyomon kdvetéséhez. A molekularis bioldgiai
diagnosztikai eljarasok és az Uj generdcios szekvenalasi
technoldgidk segitségével lehetéséglink van a virus genom
szekvendldséra. Ezeket a technikdkat bioinformatikai
adatelemzések és filogenetikai elemzések kovetik, amelyek
segitenek azonositani a koérokozok eredetét, terjedését
és evoluciojat. A médszerek kombinacidja lehetévé teszi
szamunkra a betegségek jobb megértését és hatékonyabb
kezelési stratégidk kidolgozasat.
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