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BEMUTATKOZÁS

Kutatásaim során a komplex soksejtűség evolúciójának ge-
netikai hátterét vizsgálom termőtestképző gombákban. A 
gombák országában a komplex soksejtűség 8-11 alkalom-
mal jelent meg egymástól függetlenül. A gombák esetébe 
a komplex soksejtűséget tekitnve a legmagasabb szintű fej-
lettséget a gombák ivaros szaproítóképletei, a termőtestek 
képviselik. Egyes termőtestek akár 30-nál is több különféle 
sejttípust tartalmazhatnak. Ezen sejttípusok differenciáló-
dásának molekuláris háttere javarészt ismeretlen.
Munkám középpontjában az egyes sejttípusok kialakulá-
sának hátterében meghúzódó gényszabályozási hálózatok 
és a különféle sejttípusok alakját meghatározó citszkeletális 
változások állnak.
Komparatív genomikai és transzkriptomikai módszerekkel 
azonosítottunk számos konzervált regulátort, melyeknek 
expressziós mintázatuk alapján szerepük lehet a termőtes-
tek fejlődésében. Részt veszek ezen regulátorok azonosítá-
sában és funkcionális jellemzésében
Mindezen felül molekuláris biológiai, hisztológiai, és fluo-
reszcens mikroszkópos módszerekkel vizsgálom egyes 
termőtest sejttípusok alakját és citoszkeletonját, különös 
tekitnettel a szeptin citoszkeletonra.

ELSAJÁTÍTHATÓ TECHNIKÁK

molekuláris klónozás (PCR, baktérium transzformáció, 
restrikciós enzim alapú klónozás, Gibson összeszerelés), 
gombák genetikai manipulációja, fehérjetermeltetés és 
tisztítás (SDS-PAGE, Western blot), fluoreszcens mikrosz-
kópia, hisztológiai metszetek készítése termőtestekből, 
bioinformatikai módszerek (statisztikai analízisek R-ben, 
funkcionális genomika, transzkriptomikai analízis)
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