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24 ¢6raval a miitétet kovetGen jelent meg. A geometriai statisztikdval
szarmaztatott kvantitativ eredményeinket egyszempontos varianciaanalizissel
értékeltik ki. Kvalitativ elvaltozdsként apré invaginacidkat, kaveoldkat
fedeztiink fel a sérilt axont borité SS-ek plazmamembranjaban. Az
eredményeink bebizonyitottak, hogy nem csak a neuronok, de a SS-ek is mutatjak
a WD-ban megfigyelhet6 morfoldgiai valtozasokat.

Kutatécsoportunk tdvolabbi céljai kozé tartozik a SS-ek kalcium
homeosztazisaban fellépé valtozasok kezdeti id6pontjanak és térbeli lefutasanak
meghatarozasa, illetve a SS-ek plazmamembranjaban megfigyelt kaveolak
szerepének megismerése. A héattérben all6 molekuldris mechanizmusok
megismerése kapcsan Uj terapids stratégidk kidolgozasat is lehetévé teheti, amely
igy az alapkutatasbol szarmazé eredmények alkalmazott kutatdsba torténd
transzlacidjat biztositja.

Santa Adam (SZTE Méra Ferenc Szakkollégium)

Tetraciklin indukalt expresszioés kapcsolérendszer létrehozasa génfunkcié és
genomstabilitas vizsgalatihoz

Bizonyos fehérjék tultermeltetése, vagy az azokat kédolé gén csendesitése
negativ hatassal van a sejtekre, amely akar letalis is lehet. Ez kiilondsen igaz azon
fehérjék esetében, melyek a genom stabilitdsanak fenntartasdban, esetleg a DNS
sériiléseinek javitdsaban vesznek részt. Munkank soran egy olyan expresszios
kapcsolorendszer 1étrehozasdn dolgozunk, mely tetraciklinnel ki-/bekapcsolhato,
igy a tultermelésért vagy csendesitésért felel6s konstrukt stabilan a sejtek
genomjaba épithet6 a CRISPR-Cas9 rendszer segitségével anélkiil, hogy a stabil
vonal izoldlasa, illetve altalaban a vonal fenntartdsa sordn a vizsgalni kivant gén
expresszidés szintbeli valtozdsa negativan befolydsolhatnd a sejt mtikodését.
Emellett célunk egy mutagenezis detekcids rendszer létrehozasa is. A tetR gént
stabilan tartalmazoé sejtekbe a TetO promoterérdl hajtott YFP génjét integraljuk,
ezzel kett8s stabil vonalat hozva létre, igy mutagén agensek tesztelésére nyilik
lehetéségtink. Abban az esetben, ha a tetR-t érinti a mutici6, a gatlas alol
felszabadul6 YFP nyomon kovetésével ez lathatéva valik. Az érintett sejtek tetR
génjét és ezzel a mutagén agens hatdsat djgeneracids szekvenalas segitségével
mélyebben vizsgélhatjuk.

Spekhardt Déra (SZTE Moéra Ferenc Szakkollégium)

Az ALC1 szabalyozza a PARP1 csapdazodasat a DNS karosodasok helyénél

A mai tarsadalomban a génjeink meghib4dsoddsdbol eredé daganatos
megbetegedések mar-mar népbetegségnek szdmitanak. Tudomanyos korokben a
genomstabilitdis - azon sejtfolyamatok, amelyek feladata a mutacidk
kialakulasdnak  megakadalyozdasa -  sokoldaltan  kutatott  témakor.
Tanulmanyaim alapja a poli-ADP-ribozilacié, mely a fehérjék poszt-transzlacios
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modositdsaval szdmos sejtfunkciét befolydsol. A folyamatot poli-ADP-rib6z
polimerazok (PARP) végzik.

A PARP-gatlok mér a daganatterdpidban is alkalmazott gyégyszerek. Hatasuk
alapja a szintetikus letalitds: a PARP-gatlok a BRCA-mutans daganatsejteket
elpusztitjak. Hasznalatukkor a PARP1 molekuldk a DNS-hez csapdézédnak.

El6adasom egy CRISPR technolégiat alkalmazé sziirésre épiil, melynek célja
olyan 4j génmutacidkat azonositani, amelyek a BRCA mutaciékhoz hasonléan
érzékenyek a PARP-gatlokra, igy potencidlis célpontok lehetnek a PARP-gatloval
val6 célzott kezelések kiterjesztésére. Az ALC1 az azonositott faktorok kozott az
els6k kozott szerepelt. Az ALC1 fehérje, a PARP1 aktivacidjat kovetSen részt vesz
a  DNS-karosodas  kovetkeztében — bekovetkez6 — kromatin  szerkezet
megvaltoztatasiban. Célunk az ALC1 szerepének megismerése a PARP1
szabélyozasaban a DNS karosodasok helyénél.

Az ALC1 mint kromatin ,remodeling” faktor fontos szerepet tolt be a PARP1
szabalyozasan keresztiil a DNS-hibajavitdsban, genomintegritds megérzése altal
akadélyozva a tumoros folyamatok kialakuldsat.

Balogh Déra (SZTE Méra Ferenc Szakkollégium)
Fazisszeparalt riboszéma-naszcens-Sgs1 komplexek azonositisa éleszt6ben

A genetikai informdcié atadasanak iranyat Francis Crick munkassdga foglalja
Ossze. A centralis dogma évtizedek oOta ismert, azonban a génexpresszid
szabalyozasaval kapcsolatban naprél-napra deriilnek ki tj résztvevék, valamint a
meglévé szabalyozok Gj funkcisi. Igy tortént ez az asszembliszémaékkal is,
melyek bioldgiai jelentésége valdszintisithetéen egy fazisszeparacion alapuléd
molekularis memoria megléte (Gyorkei, 2019). Ezek a specialis fazisszeparalt
riboszéma-naszcens-fehérje komplexek szignifikdnsan eltérnek a mar meglévé
biomolekularis ~ kondenzdtumoktél.  Benniitk  proteaszéma  alegységek
kotranszl4ciésan szerel6dnek 6ssze, innen ered az elnevezés is.

Bioinformatikai médszerek alkalmazésaval az éleszt6kben el6forduld dsszes
ismert fehérjekomplex alegységet rangsoroltuk az altalunk vizsgalt
granulumképzédés eddig ismert kritériumainak szempontjabol tovébbi,
esetlegesen granulumokban tarolodé fehérjék felderitése érdekében. A taldlatok
nagy része genotoxikus stresszvalaszban szerepet jatszé fehérje, igy vélhetSen a
fazisszeparalt granulumok szerepet jatszanak a stresszvélasz kialakitdsdban. A
taldlatok koziil az Sgs1 fehérjét valasztottuk ki tovabbi downstream analizisre.

Kutatasom jelent6sége egyfajta fazisszeparacion alapuld, fehérjekomplexeket
is magdba foglalé6 molekularis memoria létezésének igazolasa, amely jelent6sen
javitja a sejtek kornyezeti stresszre adott vélaszanak hatékonysagat, ugyanis nem
sziikséges a teljes génexpresszids kaszkad beinditdsara, csupan a transzlacié
befejezése.
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