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PÁL CSABA

KUTATÁSI TERÜLET BEMUTATÁSA

Kutatásaink fókuszában a bakteriális kórokozók és az anti-
biotikum-rezisztencia vizsgálata áll. Megállapítottuk, hogy 
a baktériumok multidrog rezisztenciát okozó mutációi egy-
idejűleg növelik az érzékenységet más antibiotikumokkal 
szemben (kollaterális szenzitivitás). Ez a megállapítás le-
hetővé teszi, hogy új antibiotikum-koktélokat tervezzünk. 
Egy bakteriális genommérnöki módszer segítségével olyan 
új antibiotikumok kifejlesztésére törekszünk, amelyekkel 
szemben kisebb eséllyel alakul ki a rezisztencia. Mindezek 
mellett azt is vizsgáljuk, hogy az adaptív immunrendszer 
evolúciójára hogyan hatnak a kórokozók és a tumor ellenes 
védekezés.
További részletek: http://www.brc.hu/sysbiol

ELSAJÁTÍTHATÓ TECHNIKÁK

akteriális genom tervezés, laboratóriumi evolúció, rendszer-
biológia, bioinformatika.
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