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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.

Pletikoszity Gabor (Ujvidéki Egyetem Eurépa Kollégium)

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

43



VI. Méra Karpat-medencei Interdiszciplinaris Szakkollégiumi Konferencia

génszekvencian, konnyebbé téve a rendellenesség oroklodésének és korképének
kovetését.

Lebonyolitasahoz egy sajat fejlesztésti program lett alkalmazva, amely az
adott gén bazissorendjét elemzi, és ez alapjan dllapitja meg, hogy mekkora esély-
lyel és hol keletkeznek nonsense mutaciok, melyek kovetkeztében a fehérjeszin-
tézis id6 ledll, vagy el sem kezddédik, missense mutaciok, amelyek a keletkezd
fehérje szerkezetét megvaltoztatjak, és mutaciok, amelyek rejtettek maradnak.

Az eredmények a kovetkezok: a génnek 1.5026x107*° pontmutacidja van,
amelybdl 7.2409x107** polimorf. A mutdci6 leggyakrabban adenint érint, leg-
kisebb valdszintséggel pedig timint. Tripletek koziil a legnagyobb valésziniiség
szerint kodol6 triplet mutalédik, valamint nala jelentkezhet a legtobb szinonim
mutacid. Legkevésbé valoszini a stop kodon mutacidja, a legkevesebb szinonim
mutaciokkal pedig a triptofant és a metionint kodolé tripletek rendelkeznek.
Emellett 6sszesen 210 nitrogén alapt bazis és 202 olyan triplet van, amelynél egy
mutacio elég a nonsense mutacid kialakitasahoz, ebbdl egy a stop kodon, egy a
start kodon, a maradék 200 ilyen triplet pedig elszértan talalhat6 a szekvencian.

Gombkotd Bence (SZTE Mora Ferenc Szakkollégium)

Az 6t alapveté joszaghoz tartozo szokincs eredetének kérdései a mongol
nyelvben

A mongolok, a tobbi eurazsiai steppezénaban él6 néphez hasonldan évszazado-
kon at nagyallattarté életmddot folytattak. A mongol hagyomanyos kultiraban
a legfontosabb joszagok a 16, teve, szarvasmarha, juh és a kecske, amelyeket az 6t
alapvetd joszagnak is szoktak nevezni. A mongolok a joszagaikkal szoros kap-
csolatot apolnak, a kultirajuk szerves részét képezik. A nomad allattarté népek
kozott tobb hasonldsag figyelhetd meg, nemcsak kulturalis, de nyelvi szinten
is. A haziasitott allatok szokincsében az altaji (torok, mongol, tunguz) nyelvek
kozott szamos egyezés talalhatd. Mig az altajisztikai kutatasok elején a szokész-
letbeli egyezéseket a kozos alapnyelv szavainak gondoltak, mara bizonyitottan a
mongol allattartds szamos specialis szava torok jovevényszé a legkorabbi torok—
mongol érintkezések idejébdl. A téma tovabbi érdekessége, hogy sok esetben
ugyanaz a terminus a torokboél a magyarba is kolesonzdott (pl. bika, borja, tind
szavaink), igy parhuzamosan megtalalhatdak ugyanazok a torok jovevényszavak
a magyarban és a mongolban is.

Az el6adasom célja az ot alapvetd joszag terminoldgidjanak ismertetését
kovetGen a torok jovevényszavak elemzése és a torok-mongol nyelvi és kultu-
ralis érintkezések hatterére vonatkozé nézetek bemutatdsa. A vizsgélatom az Uj
Nemzeti Kivalosag Program keretein beliil valosult meg.
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