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A genetikai információ dezoxiribonukleinsav (DNS) formájában tárolódik minden élő 

organizmusban. Genomunk épségét folyamatosan fenyegetik különféle károsító hatások, 

amelyek rendkívül sokfélék lehetnek. A DNS sérülése elkerülhetetlen, ugyanis egyetlen 

sejtben akár több tízezer hiba jöhet létre naponta. Ezek kijavítására számos, konzervált 

hibajavító mechanizmus fejlődött ki, amelyekkel a sejtek megpróbálják kikerülni a folyamatos 

bázisvesztést vagy módosítást, illetve a különféle mutációk létrejöttét. Ennek ellenére  a 

keletkezett hibák nem mindig kerülnek kijavításra, így a következő sejtgenerációban ezek már 

mutációként fognak öröklődni. Ha egy hiba a DNS-ben nem javítódik ki a sejtciklus S-

fázisáig, a DNS-szintézis során meg fogja akasztani a replikációs villát, mivel a replikatív 

polimerázok nem képesek továbbhaladni a DNS szerkezetének torziója miatt. Ilyenkor 

aktiválódnak a DNS hibatolerancia (DTT) útvonalak, melyek feladata a replikáció 

helyreállítása. A különböző DDT mechanizmusok egyik fő mediátora a replikatív polimeráz 

processzivitási faktora (PCNA). A PCNA homotrimer fehérje, amely gyűrűt formál a DNS 

körül, normál replikáció esetén processzivitási faktorként működik, azonban ha megakad a 

replikációs villa, poszttranszlációs módosításokon eshet át, amivel beindítja a DNS hiba 

tolerancia útvonalakat. Az egyik lehetséges mechanizmus a polimeráz váltás, amely elősegíti 

a transzléziós szintézist (TLS), ami a replikáció komplex megakadásakor aktiválódik a PCNA 

monoubikvitinálódás hatására. 

Vannak olyan ráktípusok, melyek rezisztensek bizonyos kemoterápiás szerekre, valamint 

vannak olyanok, melyek a terápia során szereznek rezisztenciát. A két rezisztencia közös 

pontja a TLS, mely kitűnő célpontja lehet adjuváns terápiáknak. Csoportunk azonosított több 

specifikus kismolekulát, mely inhibítora a PCNA ubikvitinációnak in vitro. Jelen 

munkánkban ezen molekulák hatását vizsgáljuk humán sejtekben bimolekuláris 

fluoreszcencia komplementációs assay-vel (BiFC) in vivo. 
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Honfoglalók teljes genom-szintű vizsgálata 

 

A szegedi Archeogenetikai Kutatócsoport munkája során 112 teljes genom szekvenciát 

nyertünk ki régészetileg jellemzett honfoglalás kori leletekből. A szakirodalomban elérhető 

legmodernebb matematikai és statisztikai genomelemző szoftverek segítségével sikerült 

azonosítanunk a honfoglalókhoz legjobban hasonlító archaikus populációkat, valamint a 

honfoglalók legfontosabb genetikai komponenseit is. A vizsgálatok során azonosítottuk a 

honfoglaló elit európai keveredéstől mentes biztosan bevándorló csoportját, akikről 

kimutattuk, hogy manysi, szarmata és hun keveredésből származtak. A köznépi temetők 

népességének többsége helybeli, Kárpát medencei genommal rendelkezett, más részük a 

bevándorlók és helybeliek keveréke volt. A bevándorló elit genetikai adatai támogatják a 

nyelvészeti alapon felállított őstörténeti modellt, de további fontos információkkal is 

kiegészítik azt, igazolva, hogy a magyar-hun kapcsolatoknak reális alapja van. Emellett a 

korai szarmatákkal kimutatott keveredés szintén új megvilágításba helyezi a honfoglalók 

származását. A genomelemzések arra is rámutattak, hogy a honfoglalás kori Kárpát-medence 

népessége igen heterogén volt, ugyanakkor a különböző összetételű genomok számának 

összehasonlításával fontos következtetések vonhatók le a bevándorlók és a helyi népesség 

arányáról. 
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