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kozelébe esik, ugyanakkor erds genetikai affinitdst mutat a Karpat-medence
helyi lakossagahoz is. A kis mintaszdm ellenére olyan egyéneket is azonositani
tudtunk, akik jelent6s kelet-azsiai genetikai komponenssel rendelkeztek, mely a
szarmatak és az azsiai steppe kozotti lehetséges kapcsolatra utalhat.

Nagrand Erika (SZTE Mora Ferenc Szakkollégium)

A kornyezetben el6fordulo B-laktamazok azonositasa funkcionalis metagen-
omikai médszerekkel

A B-laktam antibiotikumok a vilagon leggyakrabban javallott antibiotikumok.
Ez a népszeriiség pedig ezen antibiotikumokra rezisztens, B-laktamazzal ren-
delkez6 baktériumok megjelenését és elterjedését okozza. Ennél az oknal fog-
va kritikus, hogy a B-laktamazok terjedését modellezziik és eldre jelezziik. A
funkcionalis metagenomika egy jo eszkoz lehet ezen folyamatok modellezésére,
a B-laktamazok és mas rezisztencia gének azonositasara és transzmisszids atvo-
nalainak megértésére.

Az antibiotikumoknak, f-laktamoknak erésen kitett tertiletek rezisztencia
forropontok lehetnek a kornyezetben. Ezen teriiletekrdl szarmazdé mintak jo
alapanyagul szolgalhatnak metagenomikai konyvtarak épitéséhez. Munkam célja
tehat, rezisztencia forropontokbol szarmazé mintakbol torténé metagenomikai
konyvtar épités és ezen konyvtarakban szerepld rezisztencia gének azonositasa.
Ezen metagenomikai konyvtarak az Escherichia coli laboratériumi torzsébe
és Klebsiella pneumoniae-ba keriilnek bejuttatasra, majd a metagenomikai
konyvtarat hordozd baktériumok szelekcidja zajlik, f-laktam antibiotikumok
mellett, és a B-laktamazok szekvenaldssal torténé azonositasa.

A modszer alkalmas lehet klinikai fejlesztés alatt all antibiotikumok, -lak-
tamaz inhibitorok tesztelésére is, hiszen segit felmérni egy esetleges 4j antibioti-
kum piacra dobasa el6tt, hogy milyen mar a kdrnyezetben el6fordul6 reziszten-
cia gének vannak, amelyek ellenallova teszik a baktériumot a szerrel szemben.
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A DSPP gén proteinkodolo-szekvenciajaban fellépé pontmutacidk szamito-
gépes elemzése

A kutatas a fogaszatban jelentds DSPP gén standardizalt valtozatanak pontmu-
tacidit elemzi informatikai kornyezetben. A gén a dentin mineralizdciéjaban
vesz részt, mutacioi soran a dentindiszplazias-rendellenességek 1épnek fel, me-
lyek kovetkeztében a dentin hipomineralizaltta vélik, szerkezete szabalytalan,
a dentincsatorndk tagak, szamuk csokkent és gyakran egymasba csavarodnak.
A kutatas lényege, hogy felmérje egy-egy mutdciotipus gyakorisagat és helyét a
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