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MÁTÉS LAJOS

KUTATÁSI TERÜLET BEMUTATÁSA

A rák a fejlett országok egyik vezető halálozási oka. A 
Nemzetközi Rákkutató Ügynökség adatai szerint 2012 
folyamán világszerte 8,2 millió ember halt meg rákos 
megbetegedésben.  A rák kutatásának kezdetei már a 19. 
század végére tehetőek, egyértelműen jelezve a társadalmi 
erőfeszítéseket, amelyek ennek a pusztító betegségnek a 
megfékezésére irányulnak. Többek között a közelmúltban 
kifejlesztett, hatalmas mennyiségű DNS szekvencia adat 
generálására képes, nagy áteresztőképességű szekvenáló 
platformok adtak újabb lendületet ennek a kutatási 
területnek, mivel óriási számú tumor minta genetikai 
vizsgálatát tették lehetővé. Az így összegyűjtött adatok 
alátámasztják, azt az elképzelést, miszerint a rák genomunk 
betegsége, mivel a tumorok jelentős részében a vizsgálatok 
több tíz- vagy akár százezer mutációt is kimutattak. Ezek a 
számadatok arról is tanúskodnak, hogy a spontán mutációs 
ráta nem elégséges a rákos sejtekben megfigyelhető nagy 
számú mutáció előidézéséhez. Genetikai állományuk 
instabilitása az a különleges tulajdonság, amely a rákos 
sejteket képessé teszi az újabb és újabb kóros genetikai 
elváltozások gyors kialakítására.  Csoportunk hosszútávú 
célkitűzése a genom stabilitását aláásó és ezzel a rák 
kialakulását elősegítő genetikai elváltozások azonosítása és 
vizsgálata.

ELSAJÁTÍTHATÓ TECHNIKÁK

DNS, RNS és fehérjék izolálására, manipulálására és 
analízisére irányuló molekuláris biológiai módszerek, 
emlős szövetkultúra technikák, alapvető a laboratóriumi 
egér kolóniák fenntartásához és a velük való munkához 
szükséges technikák, gén kiütési és gén csendesítési 
eljárások, emlős szövetkultúrában és állatmodellekben 
alkalmazott modern génbeviteli eljárások.
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