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Az antibiotikum-rezisztencia kialakulasanak modellezése kozvetlentil a korokozo baktériumokban,

Ujraprogramozott bakteriofagok hasznalataval.

KUTATASI TERULET BEMUTATASA

VALOGATOTT KOZLEMENYEK

Az emberi szervezet komplex Okoszisztémat alkot a vele szorosan
egyiitt él6 baktériumok kézosségével (vagyis a mikrobiommal) amely
hasznos kommenzalista, valamint fertdz6 és opportunista korokozo
baktériumokbal ll. Modern életvitelinknek koszdnhetden a mikrobidta
okologiai kornyezete elképesztd sebességgel valtozik, amelyre a
baktériumok allandd alkalmazkodassal valaszolnak. Ennek a folyamatnak
eqy jol ismert kovetkezménye az egész vilagot érintg és folyamatosan
terjedd antibiotikum-rezisztencia vélsag, amely évente 700 000
emberéletet kovetel, elsésorban a multidrog-rezisztens baktériumok
megjelenésének kovetkeztében. Ennek okén, kutatdcsoportunk Uj
szintetikus bioldgiai technoldgidkat fejleszt a genomika és genom-
mérndkség teriletén. A fejlesztés célja kettds. Egyrészt, e technikak
segitségével arra toreksziink, hogy jobban megértsiik az antibiotikum-
rezisztencia kialakulasanak evolucios dinamikajat, és igy megtalaljuk
azokat a trikkoket, amikkel lassithatd a folyamat. Masrészrél, olyan
(j terapias megkdzelitéseket fejlesztiink, amelyek célja a multidrog-
rezisztens korokozok célzott elpusztitasa, mikozben a hasznos
baktériumokat nem bantjuk. Az alapvetd tudoméanyos kérdések
feltevésén tul céljaink kozott szerepel még a fejlesztéseink hasznositasa
és értékesitése is, amely egy modern kutatasi iranyzat elengedhetetlen
eleme kell legyen.

ELSAJATITHATO TECHNIKAK

Funkciondlis genomika és funkcionlis metagenomika, bakterialis
genommeérndki technikék, fagbiologia és fagmerndki technikak, iranyitott
evolucios technikék, molekularis bioldgia és DNS klonozasi technikak,
klasszikus és a legkorszer(ibb mikrobiolégiai technikék, a bioldgiai
biztonsag masodik szintjét képviseld (BSL-2) korokozd baktériumok
vizsgalata, a bél mikrobiom 16S rRNS szekvendlasa, Uj generacids
szekvendlasi technikak, adatelemzés és bioinformatika.
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