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Eldaddasomban azt szeretném bemutatni részletesebben, hogy ezek a kutatok (Gonyey Sandor,
Molnar Istvan, K. Kovacs Laszld) hogyan alakitottdk ki a magyar intézményi néptanckutatas
alapjat.

Nagy Valentina (SZTE Mora Ferenc Szakkollégium)
Extracellularis vezikuladk MMP-9 tartalma, mint lehetséges biomarker a GBM
diagnosztizalasara és nyomon kovetésére

A glioblasztoma multiforme (GBM) az egyik leggyakoribb és legagresszivebb kdzponti
idegrendszert érintd rosszindulatu agydaganat. A tumoros szovet behatol az egészséges sejtek
kozé, ezért nehezen hatarolhato el a kdrnyez6 sejtektdl. Sebészeti eltavolitdsa nehéz, alacsony
talélési progndzissal €s nagy proliferacios rataval jellemezhetd. A jelenlegi GBM
diagnosztikai modszerek dragak (MRI), illetve invazivak (agyszovet biopszia), nagy
szakértelmet kovetelnek. A betegséget sokszor csak a komoly tiinetek megjelenése utan
tudjak diagnosztizalni. Egy kellden specifikus és szenzitiv biomarker lehetévé tenné a GBM
korai felismerését €s a betegség lefolyasanak nyomon kovetését. Eloadasomban egy igéretes
tumor biomarkerrel, a matrix metalloproteindz-9 (MMP-9) fehérjével foglalkozom.
Kutatdsunk sordn szérumbodl izoldlt kisméretli extracellularis vezikuldk (sEV) MMP-9
tartalmat hasonlitottuk 0ssze a kiilonb6z6 betegesoportok esetében.

Rajki Eszter (SZTE GYTK Kabay Janos Szakkollégium)
T4 kovalens fuzio, mint a membranfehérjék hatékonyabb kristalyositasanak lehetosége

A membranfehérjék szerkezetének tanulmanyozdsira a rontgenkrisztallografia a
leggyakrabban alkalmazott metddus, azonban ezen proteinek kristalyositdsa sokszor
akadalyokba iitkozik. Célunk, hogy a Haemophilus influenzae H*/fukéz transzporterét egy
kristalyositast el0segitdé fehérjével, a T4 lizozimmal dsszekapcsoljuk, majd a fuzids fehérje
szerkezetét tanulmanyozzuk klonozast, expresszalast, tisztitast és kristalyositast kovetden.
Rekombinans DNS technologia alkalmazasaval a fehérjét pTTQ18 vektorba klonoztuk, mely
soran kovalens fuzioval kapcsoltuk C-termindlisan a T4 lizozimot. Ennek sikerességérol DNS
szekvenalassal gy6zddtiink meg. A vektort BL21(DE3) sejtekbe transzformaltuk, majd IPTG-
vel expressziot indukaltunk. Ezt gélelektroforézissel ellendriztiik. Elvégeztik a
fehérjetermelés optimalizdcidjat. A kinyert fehérjét affinitds kromatografidval tisztitottuk,
Osszehasonlitva a Ni-NTA ¢és a Talon gyantdk hatékonysagat. A tovabbi tisztitast
méretkizarasos folyadékkromatografidval és ioncseréld kromatografiaval végeztiik.
Megallapitottuk, hogy a célfehérje-T4 lizozim kovalens fizi6 eredményes volt, az dsszeépitett
gén megfelelden expresszalodott. A fehérjét affinitds kromatografia, gélszlirés és ioncseréld
kromatografia alkalmazasaval tudtuk megfeleléen elvalasztani a szennyezOkt6l. A fehérje
expresszio és tisztitds optimalizaldsa soran megallapitottuk, hogy a legnagyobb mennyiségii
fehérjét 0,5 mM IPTG koncentracio, 12 6ras indukcio, 37 °C, LB téptalaj alkalmazasa esetén
nyertiik.

Santa Adam (SZTE Moéra Ferenc Szakkollégium)
PCNA monoubikvitinaciét gatléo kismolekula inhibitorok in vivo vizsgalata

14



V. Moéra Karpat-medencei Interdiszciplinaris Szakkollégiumi Konferencia - 2021

A genetikai informaci6 dezoxiribonukleinsav (DNS) formdjadban tarolodik minden €16
organizmusban. Genomunk épségét folyamatosan fenyegetik kiilonféle karositdo hatasok,
amelyek rendkiviil sokfélék lehetnek. A DNS sériilése elkeriilhetetlen, ugyanis egyetlen
sejtben akar tobb tizezer hiba johet létre naponta. Ezek kijavitdsara szamos, konzervalt
hibajavitd6 mechanizmus fejlodott ki, amelyekkel a sejtek megprobaljak kikeriilni a folyamatos
bazisvesztést vagy modositast, illetve a kiilonféle mutaciok létrejottét. Ennek ellenére a
keletkezett hibak nem mindig keriilnek kijavitasra, igy a kovetkezd sejtgeneracidban ezek mar
mutacioként fognak o6roklédni. Ha egy hiba a DNS-ben nem javitdédik ki a sejtciklus S-
fazisaig, a DNS-szintézis soran meg fogja akasztani a replikacios villat, mivel a replikativ
polimerazok nem képesek tovabbhaladni a DNS szerkezetének torzidja miatt. Ilyenkor
aktivalodnak a DNS hibatolerancia (DTT) utvonalak, melyek feladata a replikacio
helyreallitasa. A kiilonb6zé DDT mechanizmusok egyik f6 medidtora a replikativ polimeraz
processzivitasi faktora (PCNA). A PCNA homotrimer fehérje, amely gytirit formal a DNS
koriil, normal replikacid esetén processzivitasi faktorként miikkodik, azonban ha megakad a
replikacios villa, poszttranszlaciés modositdsokon eshet at, amivel beinditja a DNS hiba
tolerancia utvonalakat. Az egyik lehetséges mechanizmus a polimeraz valtas, amely eldsegiti
a transzlézids szintézist (TLS), ami a replikacié komplex megakadéasakor aktivalodik a PCNA
monoubikvitindlodas hatdséra.

Vannak olyan raktipusok, melyek rezisztensek bizonyos kemoterapias szerekre, valamint
vannak olyanok, melyek a terapia soran szereznek rezisztenciat. A két rezisztencia kozos
pontja a TLS, mely kitind célpontja lehet adjuvans terdpidknak. Csoportunk azonositott tobb
specifikus kismolekulat, mely inhibitora a PCNA ubikvitinaciéonak in vitro. Jelen
munkankban ezen molekuldk hatasat vizsgaljuk human sejtekben bimolekularis
fluoreszcencia komplementacios assay-vel (BiFC) in vivo.

Schiitz Oszkar (SZTE Moéra Ferenc Szakkollégium)
Honfoglalok teljes genom-szintii vizsgalata

A szegedi Archeogenetikai Kutatdcsoport munkaja soran 112 teljes genom szekvenciat
nyertiink ki régészetileg jellemzett honfoglalds kori leletekbdl. A szakirodalomban elérhetd
legmodernebb matematikai és statisztikai genomelemz6 szoftverek segitségével sikertilt
azonositanunk a honfoglalokhoz legjobban hasonlité archaikus populacidkat, valamint a
honfoglaldék legfontosabb genetikai komponenseit is. A vizsgalatok sordn azonositottuk a
honfoglalé elit eurdpai keveredéstdl mentes biztosan bevandorld csoportjat, akikrol
kimutattuk, hogy manysi, szarmata és hun keveredésbdl szarmaztak. A koznépi temetdk
népességének tobbsége helybeli, Karpat medencei genommal rendelkezett, més résziik a
bevandorlok és helybeliek keveréke volt. A bevandorlod elit genetikai adatai tdmogatjak a
nyelvészeti alapon felallitott Ostorténeti modellt, de tovabbi fontos informdaciokkal is
kiegészitik azt, igazolva, hogy a magyar-hun kapcsolatoknak realis alapja van. Emellett a
korai szarmatakkal kimutatott keveredés szintén 0j megvildgitasba helyezi a honfoglalok
szarmazasat. A genomelemzések arra is ramutattak, hogy a honfoglalas kori Karpat-medence
népessége igen heterogén volt, ugyanakkor a kiilonb6zé Osszetételli genomok szamanak
Osszehasonlitasaval fontos kovetkeztetések vonhatok le a bevandorlok és a helyi népesség
aranyarol.

Bordé Adam (Szegedi Tudomanyegyetem)
Egy mikrobioldgiai alapti lombkezel6 készitmény Kkifejlesztése édesburgonyaban
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