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KUTATÁSI TERÜLET BEMUTATÁSA

A DNS megkettőződése során a replikációs apparátus gyak-
ran ütközik kijavítatlan DNS hibákba, ami igen nagy kihívást 
jelent a sejtek számára. Az így megállt replikációs villák 
mentésére az evolúció során különböző DNS hibaátírási 
mechanizmusok fejlődtek ki, amelyek vagy hibamentesen 
vagy mutációt generálva segítik a replikáció DNS hibán tör-
ténő áthaladását. Ismert, hogy az intenzívebb mutációt ge-
neráló hibaátírás fokozza a karcinogenezist, míg a hibamen-
tes folyamatoknak a genom stabilitásának a megőrzésében 
van központi szerepük és ezzel tumorszuppresszor funkciót 
töltenek be. Kutatócsoportunk fókuszában a mutagenezis 
és karcinogenezis mozgatórugói és molekuláris mechaniz-
musai állnak. A következő kérdésekre keressük elsősorban 
a válaszokat: Melyek az evolúció és a karcinogenezis közös 
gyökerei? Mi a pontmutációk képződésének és a kromo-
szóma-átrendeződéseknek a molekuláris mechanizmusa? 
Miért észlelhető fokozott genom instabilitás a tumorok 
képződése során? Mi a molekuláris szerepe az újonnan le-
írt DNS hibajavító géneknek a tumorok szuppressziójába? 
Miért hajlamosítanak egyes mutációk tumorok képződé-
sére? Mely mutációk fordulnak elő gyakran tumorokban és 
hogyan járulnak hozzá a karcinogenezishez vagy okoznak 
gyógyszerrezisztenciát? A fenti kihívó problémákra a vála-
szokat humán szövetkultúrán alapuló riporterrendszerek, 
újgenerációs DNS szekvenálás és tisztított fehérjékkel re-
konstruált in vivo kísérleti rendszerek alkalmazásával ke-
ressük. Kutatásaink segítenek mélyebb betekintést nyerni 
a genom instabilitás és a karcinogenezis molekuláris folya-
mataiba és bennük rejlik a potenciál új tumormarkerek és 
gyógyszercélpontok azonosítására is, melyekkel a személyre 
szabott tumorterápia fejlődéséhez is hozzájárulhatunk. 

ELSAJÁTÍTHATÓ TECHNIKÁK

Újgenerációs DNS szekvenálás, PCR, qPCR, fehérje-mikro-
array, humán szövetkultúrán alapuló riporterrendszerek al-
kalmazása, mint pl. sejt-túlélés, mutagenezis, homológ-re-
kombináció és kismolekula tesztek, fehérje-túltermelés és 
-tisztítás, immunológiai technikák (pl. Western blot, immu-
noprecipitáció), enzim tesztek tisztított fehérjékkel, élesztő 
genetikai módszerek.
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