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KUTATÁSI TERÜLET BEMUTATÁSA

Érdeklődésünk középpontjában a genom-evolúció 
általános szabályszerűségei, a komplexitás időbeli 
változása és a gombák egyedfejlődése, valamint ezek 
biotechnológiai alkalmazásai állnak. A gombák a 
modern biotechnológiában legáltalánosabban használt 
mikrobák, amelyekben az évszázadra visszatekintő 
kutatás ellenére hatalmas kiaknázatlan potenciál 
rejlik. Kutatásaink során a gombák morfogenezisét és 
komplex növényi poliszacharidokat (pl lignocellulóz, 
cellulóztartalmú növényi sejtfal) bontani képes 
enzimeiket szabályozó génszabályozási hálózatokat 
térképezzük. A gombák a növényi sejtfal leghatékonyabb 
mikrobiális lebontó szervezetei, amelyek extracelluláris 
enzimrendszereiknek köszönhetően hatalmas potenciállal 
bírnak a bioüzemanyagok gyártásának területén. A 
génszabályozási hálók bonyolult, szabályozó génekből 
(pl transzkripciós faktorok), struktúr/végrehajtó génekből 
valamint feedback és feedforward loopokból álló sejtszintű 
hálózatok. Finoman hangolt működésük elengedhetetlen 
a gének ki/be kapcsolásának és kifejeződésének precíz 
tér- és időbeli szabályozásához. Munkánk során modern 
-omikai, genetikai, filogenetikai és bioinformatikai 
módszereket ötvözünk. A cél megérteni a gombák 
soksejtű növekedésének evolúciós eredetét, azonosítani 
az abban szerepet játszó géneket és nem-génjellegű 
genomi régiókat, valamint az igy kapott tudást lefordítani a 
bioüzemanyag-gyártásban és a gomba biotechnológiában 
hasznos újításokra.

ELSAJÁTÍTHATÓ TECHNIKÁK

Kutatócsoportunkban dolgozó hallgatók elsajátíthatnak 
a bioinformatika, a modern, nagy áteresztőképességű 
-omikák, a molekuláris és mikrobiológia tágabb területén 
belül számos technikát és fogást. A molekuláris területen 
többek között alkalmazzuk a polimeráz láncreakció 
(PCR), génkiütés, CRISPR/Cas9 rendszer, vektorépítés, 
fehérje- és génexpresszió vizualizáció és mikroszkópos 
módszereit. ‘Omikák’ közül genomika, genom-szekvenálás, 
transzkriptóm szekvenálás (RNA-Seq), valamint ezekből 
érkező adatok bioinformatikai elemzése, génexpresszió 
mérése. Laborunkban elsajátíthatók a legkorszerűbb 

‘long read’ szekvenálási eljárások (pl Oxford NanoPore). 
A bioinformatika területén különböző adat-analíziseket, 
filogenetikai rekonstrukciót, molekuláris óra módszereket, 
összehasonlító genomikai vizsgálatokat használunk, 
valamint új algoritmusok és eljárások fejlesztését is 
végezzük.
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