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KUTATASI TERULET BEMUTATASA

Erdeklédésiink  kdzéppontjdban a  genom-evolucio
altaldnos  szabalyszer(iségei, a komplexitds id6beli
véltozasa és a gombdak egyedfejlédése, valamint ezek
biotechnologiai alkalmazédsai  allnak. A gombak a
modern biotechnolégidban legdltalanosabban hasznalt
mikrobdk, amelyekben az évszazadra visszatekintd
kutatds ellenére hatalmas kiaknazatlan  potencial
rejlik. Kutatasaink sordn a gombak morfogenezisét és

komplex novényi poliszacharidokat (pl lignocelluléz,
celluléztartalmu  novényi  sejtfal) bontani  képes
enzimeiket szabalyozé génszabdlyozasi halézatokat

térképezziik. A gombak a névényi sejtfal leghatékonyabb
mikrobialis lebonté szervezetei, amelyek extracelluldris
enzimrendszereiknek kdszonhetéen hatalmas potencidllal
birnak a biolizemanyagok gyartasanak teriletén. A
génszabalyozasi halok bonyolult, szabalyozé génekbdl
(pl transzkripcios faktorok), struktur/végrehajtd génekbdl
valamint feedback és feedforward loopokbdl allé sejtszinti
halézatok. Finoman hangolt m(ikodésiik elengedhetetlen
a gének ki/be kapcsolasanak és kifejez6désének preciz
tér- és id6beli szabalyozdsahoz. Munkank sordn modern
-omikai, genetikai, filogenetikai és bioinformatikai
modszereket otvozink. A cél megérteni a gombak
soksejti novekedésének evollcids eredetét, azonositani
az abban szerepet jatsz6 géneket és nem-génjellegl
genomi régidkat, valamint az igy kapott tudast leforditani a
biolizemanyag-gyartasban és a gomba biotechnolégidban
hasznos ujitasokra.

ELSAJATITHATO TECHNIKAK

Kutatécsoportunkban dolgozd hallgatok elsajatithatnak
a bioinformatika, a modern, nagy ateresztéképességu
-omikak, a molekularis és mikrobiolégia tagabb terlletén
belll szamos technikat és fogast. A molekularis teriileten
tobbek kozott alkalmazzuk a polimerdz lancreakcié
(PCR), génkiltés, CRISPR/Cas9 rendszer, vektorépités,
fehérje- és génexpresszié vizualizacié és mikroszképos
modszereit. ‘Omikak’ kozul genomika, genom-szekvenalas,
transzkriptom szekvendlas (RNA-Seq), valamint ezekbdl
érkezd adatok bioinformatikai elemzése, génexpressziod
mérése. Laborunkban elsajatithaték a legkorszeriibb

‘long read’ szekvenalasi eljarasok (pl Oxford NanoPore).
A bioinformatika teriletén kiilonb6z6 adat-analiziseket,
filogenetikai rekonstrukciét, molekuldris 6ra mddszereket,
osszehasonlitdé genomikai vizsgalatokat haszndlunk,
valamint Uj algoritmusok és eljardsok fejlesztését is
végezziik.
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