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BEMUTATKOZÁS

A genomika a genom szerkezetével és funkciójával fog-
lalkozó tudományterület. Mára számos faj teljes genomja 
ismertté vált, s tudjuk, hogy az emlős genomok hozzáve-
tőlegesen 22.000 fehérje kódoló gént tartalmaznak, melyek 
a genom alig több mint 1 %-át teszik ki. A legújabb eredmé-
nyek azt mutatják, hogy a genom jelentős része – mindkét 
DNS szálon - transzkripcionálisan aktív. Egyre több ered-
mény mutatja, hogy a fehérjét nem kódoló RNS-eknek rend-
kívül fontos szerepe van a transzkripció szabályozásában, s 
az ún. poszt-transzkripciós folyamatokra és a transzlációra is 
hatással vannak. Kutatómunkánk során különféle – elsősor-
ban – DNS genomú vírusokat (pl. Herpesz simplex vírus, Va-
ricella Zoster vírus, Vaccinia vírus, stb) vizsgálunk egyrészt, 
hogy feltérképezzük e vírusok teljes génexpressziós pro� l-
ját, transzkripciós komplexitását, másrészt, modellként al-
kalmazzuk őket az ún. Transzkripciós Interferencia Hálózat 
(TIN) hipotézis vizsgálatához. A csoportunk által javasolt 
TIN egy új genetikai szabályozási szintet jelent, mely a kon-
vergens, divergens és parallel génpárok közti transzkripci-
ós túlírások (read-through) révén létrejött interakciókon 
alapul. Ehhez a legkorszerűbb új- és harmadik generációs 
szekvenátorokat és bioinformatikai megközelítéseket, to-
vábbá CrispR-Cas9/dCas9 technikát alkalmazzuk, mellyel 
génmódosított vírusokat és indukálható génexpressziós 
rendszereket hozunk létre. A vírusok mellett baktérium, 
gomba, továbbá humán (major depresszió és öngyilkosság, 
Alzheimer-kór) genomikai projektjeink is vannak, melyhez 
exom-, transzkriptom-, metil- és ChIP-seq technikákat alkal-
mazunk.

ELSAJÁTÍTHATÓ TECHNIKÁK

A legalapvetőbb molekuláris biológiai megközelítésektől a 
legmodernebb genomikai módszerekig rengeteg technikát 
alkalmazunk: DNS és RNS tisztítás, sejtkultúrák fenntartása, 
vírusok szaporítása, molekuláris klónozás (homológ 
rekombinációs és CrispR technika), PCR, kvantitatív (q)PCR, 
digitális (d)PCR, Northern- és Western-blot, � uoreszcens 
és konfokális mikroszkópia. Továbbá új – és harmadik ge-
nerációs szekvenálás (Illumina MiSeq, Oxford Nanopore 

MinION): genom, transzkriptom, kis RNS-esek, szekvenálá-
sa, epigenomikai módosulások analízise, ezekhez könvtár-
készítés, szekvenálás, bioinformatika és statisztika. Paci� c 
Biosciences RSII és Sequel bioinformatika és adatelemzés. 
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