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BEMUTATKOZAS

A genomika a genom szerkezetével és funkcidjaval
foglalkozd tudomanyteriilet. Mara szamos faj teljes
genomja ismertté valt, s tudjuk, hogy az emlés genomok
hozzavet6legesen 22.000 fehérje kddold gént tartalmaznak,
melyek a genom alig tobb mint 1 %-at teszik ki. A legujabb
eredmények azt mutatjdk, hogy a genom jelent8s része
- mindkét DNS szdlon - transzkripcionalisan aktiv. Egyre
tobb eredmény mutatja, hogy a fehérjét nem kodold
RNS-eknek rendkiviil fontos szerepe van a transzkripcio
szabdlyozasdban, s az Un. poszt-transzkripcios folyamatokra
és a transzlaciéra is hatassal vannak. Kutatémunkank
soran kiilonféle — elsésorban — DNS genomu virusokat
(pl. Herpesz simplex virus, Varicella Zoster virus, Vaccinia
virus, stb) vizsgalunk egyrészt, hogy feltérképezziik e
virusok teljes génexpresszids profiljat, transzkripcios
komplexitasat, masrészt, modellként alkalmazzuk &ket
az un. Transzkripcios Interferencia Halozat (TIN) hipotézis
vizsgdlatdhoz. A csoportunk altal javasolt TIN egy uj
genetikai szabdlyozasi szintet jelent, mely a konvergens,
divergens és parallel génpdrok kozti transzkripcios
tulirdsok (read-through) révén létrejott interakciokon
alapul. Ehhez a legkorszerlbb Uj- és harmadik generacios
szekvenatorokat és bioinformatikai megkozelitéseket,
tovabba CrispR-Cas9/dCas9 technikat alkalmazzuk, mellyel
génmodositott virusokat és indukdlhaté génexpresszids
rendszereket hozunk létre. A virusok mellett baktérium,
gomba, tovabbd human (major depresszié és 6ngyilkossag,
Alzheimer-kér) genomikai projektjeink is vannak, melyhez
exom-, transzkriptom-, metil- és ChIP-seq technikdkat
alkalmazunk.

ELSAJATITHATO TECHNIKAK

A legalapvetébb molekuldris biolégiai megkozelitésektdl
a legmodernebb genomikai moddszerekig rengeteg
technikat alkalmazunk: DNS és RNS tisztitds, sejtkulturak
fenntartasa, virusok szaporitasa, molekularis klonozas
(homoldég rekombinacids és CrispR technika), PCR,
kvantitativ (q)PCR, digitélis (d)PCR, Northern- és Western-
blot, fluoreszcens és konfokalis mikroszképia. Tovabba

Uj — és harmadik generacios szekvenalas (lllumina MiSeq,
Oxford Nanopore MinlON): genom, transzkriptom, kis RNS-
esek, szekvenaldsa, epigenomikai mdédosulasok analizise,
ezekhez konvtarkészités, szekvendlas, bioinformatika és
statisztika. Pacific Biosciences RSIl és Sequel bioinformatika
és adatelemzés.
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