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KUTATASI TERULET BEMUTATASA

Erdeklédésiink kézéppontjadban a genom-evolucié altala-
nos szabdlyszer(ségei, a komplexitas id6beli valtozasa és
a gombak egyedfejlédése, valamint ezek biotechnoldgiai
alkalmazésai allnak. A gombdk a modern biotechnolégi-
dban legdltaldnosabban hasznalt mikrobak, amelyekben
az évszdazadra visszatekintd kutatas ellenére hatalmas ki-
akndzatlan potencidl rejlik. Kutatasaink sordn a gombak
morfogenezisét és komplex névényi poliszacharidokat (pl
lignocelluléz, celluldztartalmu novényi sejtfal) bontani ké-
pes enzimeiket szabdlyozd génszabdlyozasi halézatokat
térképezziik. A gombak a névényi sejtfal leghatékonyabb
mikrobiadlis lebonté szervezetei, amelyek extracelluldris
enzimrendszereiknek kdszonhetéen hatalmas potenci-
allal birnak a biolizemanyagok gyartasanak teriletén. A
génszabalyozasi halok bonyolult, szabalyozé génekbdl (pl
transzkripcioés faktorok), struktur/végrehajté génekbdl va-
lamint feedback és feedforward loopokbdl allé sejtszintd
halézatok. Finoman hangolt mikddésik elengedhetetlen a
gének ki/be kapcsolasanak és kifejez6désének preciz tér- és
id8beli szabalyozdsahoz. Munkank sordn modern -omikai,
genetikai, filogenetikai és bioinformatikai modszereket 6t-
voziink. A cél megérteni a gombdk soksejtli novekedésének
evoluciés eredetét, azonositani az abban szerepet jatszé
géneket és nem-génjellegli genomi régidkat, valamint az
igy kapott tudast leforditani a biolizemanyag-gyartasban
és a gomba biotechnoldgidban hasznos ujitasokra.

ELSAJATITHATO TECHNIKAK

Kutatécsoportunkban dolgozé hallgaték elsajatithatnak a
bioinformatika, a modern, nagy ateresztéképességl -omi-
kak, a molekularis és mikrobioldgia tagabb teriiletén beliil
szamos technikat és fogast. A molekuldris tertileten tobbek
kozott alkalmazzuk a polimeraz lancreakcié (PCR), génkiu-
tés, CRISPR/Cas9 rendszer, vektorépités, fehérje- és génexp-
resszié vizualizacio és mikroszkdpos maodszereit. ‘Omikak’
kozil genomika, genom-szekvenalas, transzkriptdém szek-
venalas (RNA-Seq), valamint ezekbdl érkezé adatok bioin-
formatikai elemzése, génexpresszié mérése. Laborunkban
elsajatithatok a legkorszer(ibb ‘long read’ szekvenalasi
eljarasok (pl Oxford NanoPore). A bioinformatika teriletén
kilonb6z6 adat-analiziseket, filogenetikai rekonstrukciot,

molekuldris 6ra modszereket, 0sszehasonlitdé genomikai
vizsgalatokat hasznalunk, valamint Uj algoritmusok és elja-
rasok fejlesztését is végezziik.
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