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VALOGATOTT KOZLEMENYEK

Kutatasi terlletem a daganatok genetikai hatterének és
mutdcids mintdzatainak vizsgdlata abbdl a szempontbdl,
hogy ezek miként befolydsoljdk a tumorellenes immun-
véalaszt. A daganatok kialakuldsat genetikai eltérések
vezérlik, ugyanakkor egyre inkadbb l|athats, hogy nem
pusztdn a mutacidk szdma, hanem azok jellege és eredete
egylttesen hatdrozza meg a tumor immunoldgiai
viselkedését. Kulonb6z6 mutaciés folyamatok eltéré
aminosav-valtozasokat hoznak Iétre, amelyek befolyasoljak
a daganat fehérjedsszetételét és az immunrendszer
szamara lathato jeleket.

A mutaciok révén keletkez6 megvaltozott fehérjék
ugynevezett neopeptideket eredményezhetnek, amelyek
az antigénprezentacids folyamatokon keresztiil valnak
az immunrendszer szdmara felismerhetévé. Ennek
hatékonysdga azonban nagymértékben fligg az egyén
genetikai hatterétdl, kilonésen a HLA-molekuldk varia-
bilitasatol. Kutatasom kozponti kérdése, hogy a daganat
mutdcids mintazatai és a beteg genetikai adottsadgai miként
hatnak egymasra, és ez a kolcsonhatas hogyan alakitja az
immunvalasz min&ségét.

A kutatdsom célja olyan, bioldgiailag megalapozott
szemlélet kialakitasa, amely hozzdjarulhat a daganatok
immunoldgiai viselkedésének pontosabb megértéséhez
és a személyre szabott immunterdpias megkozelitések
fejlesztéséhez. A téma interdiszciplinaris jellege -
genomika, immunoldgia és szamitégépes adatelemzés
- lehetéséget teremt arra, hogy hallgatok betekintést
nyerjenek a modern daganatkutatds gondolkodasmaodjaba.

ELSAJATITHATO TECHNIKAK

A hallgaték nagyléptékl biolégiai adatok elemzésében
szerezhetnek tapasztalatot, beleértve genomikai, mutaciés
és génexpresszios adatkészletek integralt feldolgozasat.
A kutatds soran statisztikai és szamitdbgépes modellezési
modszerek alkalmazasara kerll sor, amelyek célja komplex
bioldgiai folyamatok leirasa és predikcidja. A munka
részét képezi az adatelemzéshez sziikséges programozas
(R, Python), valamint az eredmények rendszerszintd
értelmezését tdmogatd adatvizualizacio.
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