Biologia szekcio

Antibiotikum-rezisztencia folyamatok feltérképezése
iranyitott genommodositassal

Szili Petra Eva
MTA SZBK Biokémiai Intézet, Kisérleti Evoltciébioldgiai Csoport
SZTE Eotvos Lorand Kollégium

szilipetraeva@gmail.com

Pesszimista becslések szerint 2050-re vezetd haladlokka valhat az antibiotikumokra
rezisztens koérokozok megjelenése. A kiilonboz6  baktériumfajok ugyanis
folyamatosan képesek alkalmazkodni a klinikumban hasznalt szerekhez, igy tGjra és
Gjra kihivas elé Aéllitiak az orvostudomanyt. Ezeknek a jelenségeknek a
tanulményozasara lassusaguk okan a természetes mutaciés folyamatok nem
alkalmasak. A genommodositds olyan gyors mutagenezis modszereket kinal,
amelyekkel az evoluciénak nem csak egy-egy elemi lépését vagyunk képesek
vizsgélni, hanem atfogé képet kapunk a teljes evolucids folyamatrol.

Kutatdsom sordn egy klinikai szempontbél jelentés antibiotikum rezisztencia
mechanizmusra fokuszédlok: a hugyuti fert6zések esetén alkalmazott trimetoprim
antibiotikumra. Az ellene kialakul6 rezisztencidnak a molekuléris genetikai hattere jol
jellemzett, a dihidrofolat reduktaz (folA) génhez kotédik. A folA gén evoltcidjat két
kozeli rokon Escherichia coli torzsben hasonlitom Ossze: egy széles korben hasznalt
laboratoriumi torzsben, illetve egy hugyuti fertézést okozo klinikai izoldtumban.
Els6sorban arra vagyok kivancsi, hogy mennyiben térnek el a rezisztenciat okozo
mutéciok a két torzs kozott.

Régota felmertils6 kérdés, hogy a laboratériumi torzsekben modellezve az
antibiotikum rezisztencia kialakuldsat mennyire kapunk pontos képet arrél, ami a
valésagban, a kérhazakban torténik. A munkam jelent6sége, hogy elséként kaphatok
err6l képet, klinikai izolatumokban végzett részletes vizsgalatokkal.
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