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Budai Matyas

MSc III. félév

A multbeli és jelenlegi flora 6sszehasonlitasa a
rakosi vipera (Vipera ursinii rakosiensis)
él6helyein

A kutatdsom célja a veszélyeztetett rdkosi vipera
(Vipera  ursinii  rakosiensis)  egykori (1975
elétti)elterjedésének, illetve az él6helyek florajanak
meghatarozdsa és annak Osszehasonlitisa a
fennmaradt él6helyekével. A multbeli lel6helyek
azonositasa utan herbariumi, conologiai és florisztikai
adatokfelhasznélasaval létrehoztam egy novény-
eléforduldsi adatbéazist (n=200680). A multbeli-
jelenlegi floraeltéréseinek abrazoldsdhoz NMDS-t
alkalmaztam, és a killonbozdségeiket Raup-Crick
disszimilaritasi indexszel jellemeztem. A
disszimilaritas hatasat a vipera fennmaradasara GLM-
mel vizsgaltam. A floralisk6zosségeket PERMANOVA,
illetve SIMPER analizissel hasonlitottam 0ssze, majd
meghatdroztam az eltéréseket leginkdbb magyarazo
novényfajokat. Az él6helyek flérgja szignifikansan
kevésbé kilonbozott azon teriileteken, amelyeken
fennmaradt a vipera. A disszimilaritdsi index
szignifikdnsan  negativan  hatott = a  vipera
perzisztencidjara. A multbeli él6helyek floraja nem tért
el szignifikansan a vipera fennmaradésa vagy eltlinése
esetében, azonban a jelenlegi flordjuk szignifikdnsan
kilonboztek. Az egykori-jelen viperas él6helyek
kiillénboz6ségéhez legnagyobb mértékben a homoki
arvalanyhaj (Stipa borysthenica) és a homoki nészirom
(Iris arenaria) jarult hozza. Ezek alapjan a vipera
érzékeny az él6helyén talalhato fléra véltozésara és
azon lel6helyeken maradt fenn, melyek jobban
hasonlitanak egykori flérgjukban, eredményeink
pedig  el6segithetik az  él6helyrekonstrukcidok
hatékonyabba tételét.

TémavezetS: Dr. Mizsei Edvdrd Kiskunsdgi Nemzeti Park
Igazgatésdg, LIFE HUNVIPHAB, projekt koordindtor

Buttyan Bence
BSc V. félév

Az urbanizacié hatasa a budapesti varosi tavak
zooplankton kozosségeire

A viladgszerte novekvé urbanizacid miatt a természetes
éléhelyek kiterjedése csokken, minéségik pedig
folyamatosan romlik. Ennek kdszonhetéen egyre tobb
kutatds iranyul a varosi él6helyek és azok
biodiverzitasanak felderitésére, de még mindig kevés
figyelmet kapnak a vdrosi tavak, pedig ezek az
életterek meglepden fontosak lehetnek a lokalis
biodiverzitds szempontjabol. A jelen vizsgélat sordn
célunk volt egy reprezentativ, 20 tobol &llé6 minta
segitségével felmérni a budapesten és kornyékén
talalhato kistavak zooplankton kozosségeit, és
megvizsgalni, milyen hat4dssal van az urbanizacié
mértéke, valamint a tavak helyi jellemz6i a
kozosségeik Osszetételére és fajszamara. A felmérés
soran zooplankton mintdkat gytjtottiink, vizkémiai- és
egyéb hattéradatokat rogzitettink a Budapest és
kornyéki varosi tavakbol. Eredményeim azt mutatjak,
hogy bar az urbanizaciés gradiens mentén csokken a
zooplankton fajok szdma, a tavak lokalis tulajdonsagai
mégis nagyobb hatdst gyakorolnak mind a
zooplankton kozosségek Osszetételére, mind a
fajszamukra. Tehat az urbanizacié valoszintsithetéen
nem regiondlisan hat ezekre a k6zosségekre, hanem a
tavak elhelyezkedésébdl adédo helyi valtozék altal,
mivel a kézosségre (vezetbképesség) és a fajszamra
(aljzat tipusa) hato legfontosabb helyi valtozo is
negativ kapcsolatban 4&ll az urbanizaciéval. A
kutatdsommal szeretném felhivni a figyelmet a varosi
tavak megOrzésének és megovasanak fontossagara és
potencialjara a fenntarthatébb varosok kialakitdsadhoz.

Témavezeté: Dr. Horvdth Zsdfia HUN-REN Okoldgiai
Kutatékézpont, Vizi Okoldgiai Intézet, Biodiverzitds és
Metakozosség-6kologia  Kutatdcsoport, — tudomdnyos
fémunkatdrs



Gergacz Bence
BSc V. félev

A vizimadarak altali endozoochdria szerepe a
zooplankton tartospeték diszperzigjaban

Az él6lények diszperzidjanak alapvet6 szerepe van az
egyes teriileteken taldlhatd fragmentalt éléhelyek
kozotti, a metakozosségeken beliili, és a nagy régiok
kozotti, interkontinentdlis biodiverzitas és génaramlas
fenntartdsgban. Azonban szadmos 4ga ennek a
tudomanyteriletnek még tovabbi kutatast kovetel
meg; ilyen példdul az édesvizi zooplankton
vizimadarak altali passziv terjedése, amelynek kiemelt
szerepe lehet a tavi él6helyek szukcesszidja,
biodiverzitasa és stabilitdsa szempontjabdl. Kutatasom
céljai, hogy meghatarozzam, milyen madarfajok mely
zooplankton fajok petéit szdllitjidk endozoochér
modon, illetve, hogy a megfigyelt zooplankton fajok
kozil melyikek hajlamosabbak a diszperziora, és
melyikek kevésbé. A gyakori D. magna esetében
megvizsgaltuk azt is, hogy a tartéspeték hany
szazaléka tartalmazott embriot. A célok eléréséhez
egy alfoldi szikes t6 kornyékén él6 madartarsulds
uriilékébsl szarmazé zooplankton petéket
azonositottam hatarozokulcs, valamint
laboratériumban vald keltetés soran. Osszesen 151
urilékmintat vizsgaltam meg, amelyek 9 kiilonféle
madarfajtéol szadrmaztak. A kutatds sordn a
leggyakoribb pete D. magnatél szarmazott. A D.
magna tartéospeték 5,67 szazalékadban talaltam
embriokat, amelyeknek jelentés része nem kelt ki,
amely a ,kockazat-megosztds” (bet-hedging)

s res

Témavezeték: Vad Csaba, PhD: csoportvezets,
tudomdnyos munkatdrs, Magyar Kutatdsi Hadlozat,
Okoldgiai  Kutatokozpont, Vizi Okoldgiai Intézet,
Plankton-6koldgiai Kutatocsoport és Lovas-Kiss Addm,
PhD: tudomdnyos munkatdrs, Magyar Kutatdsi Hdlozat,
Okoldgiai Kutatokozpont, Vizi Okoldgiai Intézet, Tisza-
kutaté Osztdly, Vizes Eléhelyek Funkciondlis Okoldgiai
Kutatdcsoport

Krecsak Hedvig

BSc II1. félév

Bioreaktorbol izolalt uj fajjelolt baktériumok
taxonomiai jellemzése

Az Alcaligenaceae csalad tagjai Gram-negativ,
jellemzéen aerob és heterotrof baktériumok. Az ide
tartozo fajok széleskorden elterjedtek, megtalalhatdak
kilonbozé talajokban és vizekben, de koérokozok is
vannak koztik. A vizsgalt baktériumokat egy erdélyi
szemétlerakobol elfolyd  csurgalékvizet  tisztitd
bioreaktorbol izolaltdk, sajat fejlesztési taptalajok
alkalmazasaval.  Elézetes  vizsgalatok  alapjan
megallapitottdk, hogy az Alcaligenaceae csaladba
tartozé Uj fajok lehetnek, ezért részletes taxondémiai
vizsgélatokat végeztink, a fajleirds nemzetkdzileg
elfogadott ajanlasait kovetve. Annak érdekében, hogy
feltérjuk, hogy az egyes torzsek miben kiilénbodznek,
és hogy valdban uj fajok vagy nemzetségek, fiziologiai
és mikroszkopos vizsgdlatokat, illetve a DNS
szekvenalason alapul6 elemzéseket végeztiink. A 16S
rRNS gén alapjan a vizsgdlt torzsek a Pusillimonas és
rokon nemzetségekkel mutattak rokonsagot, és a
hasonlésagi értékek alapjan 1j fajoknak bizonyultak.
Megallapitottuk tovébba, hogy tobbségiik pélcika
alaku, és vannak mozgasképesek is koztikk. Nagy
részik pH optimuma a semleges kémbhatéas kozelében
van, egyeseknél szikebb, masoknal tagabb
tiréshatarral. Osszességében a rokon referencia
torzsekhez képest szamos kiilonbséget talaltunk, ami
igazolta azt, hogy a vizsgdlt torzsek uj fajokat
képviselnek, de a teljeskorii fajleirdsokhoz még
tovabbi kiegészitd vizsgalatokra lesz sziikség.

Témavezets: Dr. Felfoldi Tamds ELTE TTK egyetemi
docens



Lennert Kinga Julianna

MSc III. félév

Differences in the taxonomic composition of
different biofilm bacterial communities
involved in the self-purification of the river
Danube in response to anthropogenic impacts

Freshwaters play important roles in the drinking water
supply and ecosystem services. In Hungary, the
Danube flows through the capital which has a great
impact on the water quality of the river. The water
quality is affected by municipal, industrial, and
agricultural activities. Preserving, protecting, and
restoring rivers are important, even from a human
perspective. Bacterial biofilm communities, which can
form on submerged surfaces of riparian plants
(epiphyton) or on gravels in the riverbed (epilithon),
contribute greatly to the natural self- purification
processes of freshwaters. The aim of this study was to
explore the composition of the microbiota in different
Danube riverine bodies in relation to the physical-
chemical parameters of the water. Biofilm samples
were collected at the beginning of the vegetation
period at five sites along the Danube, from the main
branch north and south of the capital, from a regulated
side arm near the capital, and two oxbow lakes located
in a Hungarian National Park. The taxonomic diversity
was examined by 16S rRNA gene-based amplicon
sequencing. The communities were dominated by the
phyla Proteobacteria and Bacteroidota. At the genus
level, both epiphyton and epilithon biofilms were
characterised by highly diverse communities with
significantly different compositions by riverine body
types. The results also provided a comprehensive
insight into the impact of urbanisation, which was
reflected in the composition of the microbiota.

Témavezet6: Dr. Borsodi Andrea ELTE Mikrobioldgiai
Tanszék, habilitdlt docens

Marcso Soma
BSc V. félév

A ramet mortalitas novekedéssegité hatasa
klonalis novényekben

A Kklondlis novényekben a genetikai egyed (genet)
tobb fiziolégiai egyedbdl (rametbdl) is allhat. A genet
novekedését a rametek populdciddinamikdja irja le.
Kutatdsunkban a rametek mortalitdsdnak hatésat
vizsgéltuk a genet tulélési esélyére és meéretére
(rametszdmara). Egy naiv hipotézis szerint azt
varhatndnk, hogy mindkét performanciat jellemzé
valtoz6 monoton cstkken a novekvd mortalitassal.
Azonban azt talaltuk, hogy a kapcsolat nem monoton:
létezik a genet szdmdra egy optimalis ramet
mortalitas. A természetben megfigyelheté, hogy a
rametek mortalitdsa fligg a kortdl, ezért a
vizsgélatunkban két ramet tipust kiilénboztettiink
meg: a novekedést biztositdé termindlis és a
novekedésre nem haté interndlis rameteket.
Vizsgalatunkhoz egy sztochasztikus sejtautomata
modellt alkalmaztunk. A szimuldciés kisérletek
réamutattak, hogy a nem monoton kapcsolat
magyarazata az, hogy olyan térbeli struktardk
alakulhatnak ki, melyek csokkentik a rekolonizacio
esélyét, igy onakaddlyozas 1ép fel a geneten beliil,
melyet azonban a haldlozas képes részben feloldani. A
novekvl interndlis mortalitds a rametszdmra, mig a
novekvd termindlis mortalitds a tulélésre hatott
kedvezben a paramétertér egy részén, azaz mindkét
performancia  valtozéonak volt maximuma a
mortalitasok fiiggvényében. Az alacsony interndlis
mortalitds okozta o©nakadalyozast képes volt
kompenzalni egy kozepes terminalis mortalitas. Végiil
kitérek a klonalitds novénytarsulasokban betoltott
szerepére, tovabba az evoluciés kovetkezményekre is.

Témavezet6: Dr. Oborny Bedta ELTE TTK Bioldgiai
Intézet, Novényrendszertani, Okolégiai és Elméleti
Bioldgiai Tanszék, egyetemi docens



Réak Gerg6 Attila
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A rakosi vipera (Vipera ursinii rakosiensis)
él6helyvalasztasa a Kiskunsagban: preferencia
az élohelyfoltok hatara felé

A fiivesél6hely-specialista rakosi viperanak (Vipera
ursinii rakosiensis) mara harom populacidja maradt
fenn Magyarorszdgon. Kett6 ezek kozil a
Kiskunsagban taldlhaté, ahol a fiivesél6helyi
novénytarsulasok (él6helytipusok) mozaikos
éléhelykomplexet képeznek. A veszélyeztetett taxon
éléhelyvalasztasanak megismeréséhez arra kerestem
a vélaszt, hogy (I) milyen él6helytipusokat preferal, (II)
Osszefiigg-e az él6helyvélasztasa az él6helytipus-
hatarokkal, és ha igen, (III) melyik él6helytipusok
hatarat preferalja? Ehhez az utébbi harminc év
kiskunsagi viperaészleléseit vettem alapul, és
felhasznaltam a terilet legfrissebb ndvényzeti
térképét. Altalanos linearis modelleket illesztettem,
amiben a viperaészlelések adjak a fiiggé valtozét, mig
az él6helytipusok, az él6helytipus-hataroktol valod
tavolsdg és az egyes él6helytipus-hatdr parok
magyarazo valtozokként szolgalnak. Eredményeim
szerint a vizsgdlt él6helyeken el6forduld 18
él6helytipusbol 7 szignifikdnsan pozitivan hatott a
vipera jelenlét valoszinlségére. A jelenlétpontok
gyakorisaga alapjan leginkdbb kedvelt él6helytipus a
homoki sztyepprét. Az éléhelytipus-hataroktol vald
tavolsag szignifikdnsan negativan hatott a vipera
jelenlét valdszinlségére. Az él6helytipus-hatarok
koziil a mocsarrét-homoki sztyepprét hatardn a
legnagyobb a jelenlét valoszinlségére. Ezek az
eredmények segitenek megérteni a fokozottan védett
rékosi vipera specidlis él6helyigényeit, és felhivjak a
figyelmet a sériilékeny mozaikos él6helyszerkezet
fontossagara.

Témavezet6: Dr. Mizsei Edvdrd Projektkoordindtor,
Kiskunsdgi Nemzeti Park Igazgatésdg

Tisza Adam Balint

MSc III. félév

Genetic structure and diversity of Eastern
Imperial Eagle populations across Eurasia

The Eastern Imperial Eagle (Aquila heliaca) is a long-
lived raptor species with a wide distribution that
follows the forest-steppe belt in Eurasia. The global
breeding population is estimated to be 8,100-11,900
pairs and the species is deemed
&#39;Vulnerable&#39;. Russia and Kazahstan
possesses the largest populations, which are
migratory, while the Western populations are mostly
sedentary and separate into five geographic
populations. In this research, I analysed 204
individuals collected from eight populations across its
distribution range (Carpathian Basin, Northern
Macedonia, Thrace, Anatolia, Caucasus, Ukraine,
Volga- Ural, Altai Mountains). I amplified eight nuclear
microsatellite loci for all samples, then I determined
their genotypes. In the analyses, this dataset was
supplemented with previously genotyped other seven
loci. My results suggest a population structure with
four distinct clades: 1. Carpathian Basin, 2. Macedonia,
3. Thrace-Anatolia and 4. the unit of Eastern
populations. Out of these, the Carpathian, the
Macedonian, and the Thrace-Anatolian are all
divergent, which could be the outcome of both
historical bottlenecks and strong phylopatric
behaviour, although there is no sign of inbreeding.
They all bear some resemblance to the Eastern clade,
which possesses the highest genetic diversity,
indicating long-time stable extensive populations in
the Caucasus and in the Altai Mountains.

Témavezet6k: Szaboé Krisztian —Allatorvostudomdnyi
Egyetem, Zooldgiai Tanszék, tudomdnyos munkatdrs, és
Pdsztory-Kovdcs Szilvia Allatorvostudomdnyi Egyetem,
Zoologiai Tanszék, tudomdnyos munkatdrs



Dobos Petra

MSc 1. félév

Keriilnél velem? Nos, ez a kutyafajtatol fiugg! A
funkcionalis fajtaszelekcié szerepe a szocialis
tanulasban kutyaknal

A szocidlis tanulas egyike a kutydk emberrel valo
egyuttélését és egyuttmiikodését segité
mechanizmusoknak. Feltételezésink szerint a
kooperativ vagy 6nall6 munkdra szelektalt kutyafajtak
eltér6en viselkedhetnek embert6l vald szocidlis
tanulas soran. Vizsgalatunkban a kertlési paradigmat
alkalmaztuk. Az alanyok egy V-alaku, atlatszo, 3 m
oldalhosszusagu és 1 m magas kerités belsé sarkabol
csak kertiléssel tudtdk megszerezni a jutalmat.
Alanyaink minimum 1 éves csaladi kutydk voltak a
kooperativ/6nallé munkavégzé fajtacsoportokbdl. Az
egyes fajtdk tulreprezentacigjat elkeriilendd 16
kooperativ és 18 6nall6 fajta Osszesen 78 egyedét
teszteltiik. A kisérlet harom egy perces probabol allt.
A kontroll csoportokban a kutydk csak demonstracio
nélkil prébalkoztak; mig a  demonstraciés
csoportokban a kisérletvezetd a masodik és harmadik
préba elétt a jutalmat a keritést megkeriilve helyezte
el. Leglényegesebb eredményiink, hogy a kooperativ
kutydk emberi demonstraciét kovetéen a 2. és 3.
proba soran szignifikdnsan gyorsabban értek a
jutalomhoz, mig az 6nall6é kutydk nem mutattak ilyen
fejlédést. A kertilési latencia a két kontroll csoportnal
sem javult. A kutyak teljesitményét a képzettségiik és
tartdsi helyik nem befolyésolta. Vizsgalatunk
eredménye az elsé tapasztalati bizonyiték, hogy a
funkciondlis fajtaszelekcié érinthette a kutydk azon
tulajdonsagait, melyek szerepet jatszanak a szocidlis
tanulds soran, igy a fajtdk viselkedési eltéréseinek
biolégiailag relevans keretéiil is szolgalhat.

Témavezet6: Pongrdcz Péter ELTE E6tvés Lordnd
Tudomadnyegyetem Etolégia Tanszék, habilitdlt egyetemi
docens

Simon Barbara
MSc II1. félév

Exploring the owner interaction styles on
canine coping mechanisms during separation

The owner-dog relationship was previously found to
be analogous to the parent-child relationship. From
human literature, we know that parenting style can
have an influence on children’s anxiety problems. In
the case of dogs, one of the most common behaviour
problems are is separation-related disorders (SRDs).
However, we still don’t know whether the owner’s
interaction style with the dog affects the dog-owner
relationship and the dog’s behaviour during the
separation. We hypothesised that the way the owners
interact with their dogs in general influences the dogs’
reaction to the owners’ absence. We tested 51 dogs
(Canis familiaris) in a 3 minute long separation test and
a few weeks later in an Owner-Interaction-Style test
which contained eight different test situations,
including both negative and positive interactions, and
resulted in three interaction style factors: ’Social
Support’, "'Warmth’ and ’Control’. The owners were
also asked to fill in a questionnaire assessing the dog’s
possible separation-related problems. The results
showed that the owner’s supportivness and warmth
increased the dog’s separation-related signs during
the test. These owners might have a different attitude
towards their dogs or they identify their behaviour
differently, because they provided a better
understanding of them and they were more attentive
to their needs and communications. Those dogs who
have more controlling but less warm owners spent
more time in a sitting position during the test.

Témavezet6: Dr. Kubinyi Enik6 ELTE Etologia tanszék,
habilitdalt egyetemi fémunkatdrs



Szigeti Balazs

MSc III. félév

Investigating the context dependency of dogs'
separation behaviour

During domestication and breed selection, dogs
became very dependent on humans. These
companion animals can experience severe separation-
related issues, causing poor welfare conditions and
negatively affecting the dog-owner relationship.
Separation behaviours have been studied before in lab
or home settings, but to our knowledge, it has not been
studied yet whether it differs between contexts within
individuals. Thus, I compared family dogs’ indoor and
outdoor separation behaviour, assuming that despite
contextual differences, dogs show similar behaviours
in both situations due to the same underlying
emotions. In the indoor setting, the owner left the dog
in an unfamiliar room for 3 minutes. In the outdoor
setting, the owner tied the dog to a tree, walked away
and hide for 3 minutes, then walked back. I recorded
the dogs’ behaviours, and from their time percentages,
I calculated PCA scores and compared these between
the two settings. In a preliminary analysis, I found that
dogs that indoors sat at the door whining, outside also
oriented towards the owner’s path and whined longer.
Dogs that indoors tried to escape and barked longer,
outdoors barked, whined more, and showed more
proximity-seeking. Finally, dogs that indoors sat
longer sat more outdoors too. In summary, the
behaviours shown indoors somewhat predict outdoor
behaviours despite the contextual differences,
especially in the case of the inner state indicating
vocalisations, which appeared similarly in both
contexts.

Témavezets: Dr. Faragé Tamds tudomdnyos munkatdrs

Tarcsa Virag
BSc V. félév

Digitalis atlasz létrehozasa kinai paradicsomhal
(Macropodus opercularis) agymiikodésének
vizsgalatara

A paradicsomhal (Macropodus opercularis) egy Kelet-
Azsiaban 6shonos csontoshal faj, amely a hipoxikus
kornyezethez val6é alkalmazkodast segit®, specidlis
anatomiai adaptaciokkal, illetve komplex
viselkedésmintazattal rendelkezik. Utobbinak
koszonhetéen az Eotvos Lordnd Tudoményegyetem
Etolégiai Tanszékén tobb évtizeden keresztiil
foglalkoztak ezzel a fajjal viselkedésbioldgiai
tanulmanyok keretében. A paradicsomhal kutatasi
szempontbél  szdmos  elényds  tulajdonsaggal
rendelkezik, hiszen a genetika tudomanyteriiletén
alkalmazott zebradaniéhoz (Danio rerio) hasonléan
egyszerl a tartdsa és viszonylag révid generacios
idével rendelkezik, ugyanakkor — utébbival
ellentétben - rendkiviil fejlett tarsas
viselkedésmintazatokat is mutat. Munkam fékuszaban
a paradicsomhalak agydhoz kotheté génexpresszios
mintazatok feltardsa 4ll. Erre a célra szeretnék
létrehozni egy haromdimenziés agyi atlaszt, melynek
segitségével nem csak az agy miikodésébe és
faj komplex viselkedésmintdzatainak genetikai
hatterét is. Egy ilyen jellegli digitdlis atlasz az
idegrendszer miikodésének és Osszefliggéseinek
mélyebb megértését szolgdlja. Az agyi atlasz
létrehozasahoz zebraddnion mar kiprobalt és miikodé
protokollokat optimalizdltam paradicsomhalakra. Az
atlasz készitése sordn azt is dokumentéltam, hogy
miképp kiilonbozik az egyedil, illetve kozosségben
nevelt paradicsomhalak agyi miikddése.

Témavezet6: Dr. Varga Mdté ELTE, TTK, Genetika
Tanszék, Halgenetikai Kutatdcsoport, docens



Varhelyi Lili

MSc 1. félév

Az emberi mohosag és a fenntarthatosag
kapcsolatanak vizsgalata kérddives felmérés
alapjan

A klimavaltozas - amelyet az emberi tevékenységek
kovetkeztében, a novekvd koncentracioban jelen 1évé
uveghdzhatdsu gazok okoznak a légkorben - az
emberiség egyik legnagyobb kihivasa. A folyamatosan
novekvé globdlis GDP-vel parhuzamosan az
uveghdzhatdsu gadzok szintje is tartéosan emelkedik a
légkorben. A kozgazdasagtan egyik alapfeltevése,
hogy az embereknek végtelen gazdasdgi vagyaik
vannak. Emiatt a GDP novekedést is nehéz
megallitani, igy a klimavalsadg is megoldhatatlannak
tinik. Egy nemrég megjelent cikk azonban kimutatta,
hogy az emberek egy jelentés részének nincsenek
végtelen nagy vagyai (Bain & Bongiorno, 2022). Mi az
idézett cikkhez hasonléan kérdéives felmérés
keretében megvizsgaltuk, hogy egy képzeletbeli
lottésorsoldson mennyi pénzt vdalasztandnak a
résztvevék 3,6 millio Ft és 36 000 milliard Ft kozott.
Vizsgaltuk tobbek kozott az egyes nyeremény
vélasztdsok és a klimatudatossdg, az altruizmus,
valamint a demogréfiai jellemzék kapcsolatat. Az
eredeti cikkhez hasonléan a kitolték tobbsége 360
milli6 és 3,6 milliard Ft kozotti 6sszeget valasztott, a
maximum Osszeget (végtelen vagy) csak egy
kisebbség jelolte meg. Kimutattuk tovabba, hogy a
fiatalabbak inkabb valasztottak nagyobb, a nék pedig
kisebb Osszeget, mig a fenntarthatdsagi elhivatottsag
és az adomdanyozasi hajlandésdg nem volt
kapcsolatban a nyereményvalasztassal.

Témavezet6: Scheuring Istvin ELTE Novényrendszertani,
Okoldgiai és Elméleti Bioldgiai Tanszék, tudomdnyos
tandcsado

Vig Eszter Aletta
MSc 1. félév

A széncinege (Parus major) emberrel szembeni
kockazatvallalo viselkedésének genetikai
hattere

Az emberi zavarashoz valé adaptacidé egy Osszetett
mechanizmus, amiben fontos szerepet jatszhat a
genetikai alkalmazkodds, ami kutatdsok szerint
megjelenik az urbanizalt &llat-populédciokban. Ha
ezeket a valtozasokat szabalyoz6 génszakaszokat
azonositjuk,  teljesebb  képet  kaphatunk a
hatdsmechanizmusukrol is. Vizsgalatunk sordn a D4-
es tipusu dopamin receptort kédolé gén (DRD4), a
kockazatvéllalassal  Osszefiiggésbe hozott agyi
receptor gén kapcsolatat néztiikk széncinegék (Parus
major) ember jelenlétében mutatott viselkedésével
fickanevelés soran, két urbanizacios gradiens mentén.
A DRD4 o6t szakaszdn 1év6é genotipusokat
hasonlitottuk 6ssze 159 széncinege szilé emberrel
szemben mutatott kockéazat-vallalasaval.
Eredményeinkben a szil6 madarak zavards utéani
figyel6 viselkedése tobb vizsgdlt markerrel is
kapcsolatot mutatott. A leger6sebb ¢sszefiiggéseket
az ID15, az ID1213 markereken és az SNP830
urbanizacioval valé kapcsolata kozott kaptuk.
Eredményeink megmutatjak, hogy egyes markerek
akdr onmagukban is hatdssal lehetnek a
kockazatvallalasra, de tobb marker egytttes hatésa is
alakithatja a viselkedést. A bemutatott emberrel
szembeni kockazatvallalé viselkedés-elemek jol
indikaljadk a kockdazatvallalas mértékét, a vizsgdlt
markerek kozil tobb igéretesnek tlinik az emberi
zavarashoz vald genetikai valtozasok vizsgélatahoz.
Pontosabb eredmények érdekében azonban érdemes
a vizsgalat folytatdsa nagyobb minta-elemszammal,
hogy a ritka genotipusok hatasarol is erésebb képet
kaphassunk.

Témavezets: Dr. Pipoly Ivett ELKH-PE, Evolutionary

Ecology Research Group, University of Pannonia, research
fellow



Bodor Ivan
BSc V. félev

Korai endoszématol a reciklizaciéig: a SNARE-
fehérjék szerepének tisztazasa

Az endocitozis soran a sejt a kornyezetébdl és a
plazmamembranbol anyagokat vesz fel. Ezek elészor
az endoszomakba jutnak, majd vagy a lizoszémak &ltal
lebomlanak, vagy reciklizacié révén visszakertlnek.
Mindkét utvonalon membréanfuzios lépések zajlanak,
melyeket a SNARE-fehérjék hajtanak végre. Azonban
az egyes lépésekben részt vevé SNARE-ek a mai napig
tisztazatlanok. Kutatdsom sordn az Osszes ismert
ecetmuslica SNARE szerepét vizsgéltam a korai
endoszémalis fuzidkban. Ehhez kivalé modell a
larvélis garland nefrocita, amely felépitését tekintve
nagyon hasonlé az emlds podocitdhoz. A garland
nefrocita a hemolimfabél képez szirletet, mikézben
intenziv endocitozist végez. SNARE RNSi-t kifejezé
nefrocitadkban immuncitokémiai és egyéb
modszerekkel (felvételi probdkkal) vizsgaltam a korai
endoszomalis kompartmentet, valamint az endocitézis
és reciklizacios folyamatok dinamikajat. Azt
tapasztaltam, hogy a Syx7, a SNAP29 és az Ykt6
hidnyaban elmarad a korai endoszéméak homotipikus
fuzidja, igy a lebontéas séril. Feltételezhetd, hogy e
harom SNARE egymassal kdlcsonhatva muikodik, egy
kordbban ismeretlen SNARE-komplex részeként.
Tovéabbi kisérleteim alapjan valészind, hogy az Ykt6 a
korai endoszémalis fuzié mellett a reciklizacioban is
szerepet jatszik, igy a két utvonal kozos elemeként
mikddhet. Kutatasunk révén kozelebb keriiltiink az
endolizoszémalis lebontas és a reciklizdcio kozotti
kapcsolat, valamint az itt szerepet jatsz6 SNARE-
fehérjék mélyebb megértéséhez.

TémavezetSk: Dr. Lérincz Péter ELTE TTK Anatomiai,
Sejt- és Fejlédésbioldgiai Tanszék, adjunktus, és Hargitai
Ddvid ELTE TTK Anatémiai, Sejt- és Fejlédésbiologiai
Tanszék, doktorandusz
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Farkas Erika

MSc I. felév

A szekrécidés granulumok membranfehérjéinek
dinamikaja ecetmuslica larvalis nyalmirigyében

Az ecetmuslica fejlédése soran a larvalis nyalmirigy
sejtekben felhalmoz6dd szekréciés granulumok
beltartalma a babozodéaskor kitirtiil. A szekréci6 utén a
sejtben maradt vdaladékszemcsék lizoszémaéakkal
fuzionadlva bontédnak le (krinofagia), ennek
molekuléris hattere kevéssé ismert. [zgalmas kérdés,
hogy mi lesz a sorsa a citoplazméban marado6

valadékszemcsék exocitozishoz sziikséges
membranfehérjéinek. Kutatdsom soran
megvizsgaltam egy, a szekréciés granulumok

membranjat kijelols, és abban &allandoan jelen 1évé
(referencia) transzmembran fehérje, a GFP-vel jelolt

human mCD8 lokalizacidjat a fejlédés soran,
0sszehasonlitva azt az exocitézisban szerepld
transzmembran, illetve  membran  asszocidlt
fehérjékével (Szinaptotagmin, Snap24). Sikertlt

kimutatnom egyrészt, hogy a szekrécidhoz sziikséges
membranfehérjék mar nem mutathatéak ki normal
korilmények kozoétt a krinoszémakon, mésrészt pedig
a krinofagia gatldsa sordn azok a lebontdsra nem
keril6 granulumok membranjdban maradnak.
Mindezek alapjan feltételezziik, hogy a szekréciés
granulumok membranfehérjéinek eltdvolitdsa azok
folyamat. Ezen mechanizmusok feltarasaval pedig
nem csak nagyobb betekintést kaphatunk az emlitett
folyamatrdl, de a krinofagiaval kapcsolatos, jelenleg
még gyodgyithatatlan betegségek kezelésében is
segithet, példaul a Crohn betegség és a pancreatitis
esetében.

Témavezets: Dr. Csizmadia Tamds egyetemi adjunktus,
ELTE TTK Anatdmiai, Sejt- és Fejlédésbiolégai Tanszék



Gal Zsuzsanna Tamara
BSc V. félev

A purinerg P2Y receptorcsalad szerepe a
periférias kemoreceptor miik6désben

A nyaki ver6ér elagazaséanal talalhaté kemoreceptorok
felel6sek a vér oxigenaltsagi allapotanak folyamatos
monitorozasaért, a nyultvel6i  1égzékodzpont
tajékoztatasaért, illetve a reflexkor efferens szaran a
légzésszam, a szivirekvencia, valamint a vérnyomas
szabdlyozasaért, hogy kielégitsék a metabolizmust
végz6 szovetek oxigén-igényét. A szervezet oxigén
ellatottsagat érzékeld glomus sejtek felszinén talalhato
kemoreceptorok expresszids mintazatat vizsgéalva a
purinerg jelatvitelben szerepet jatsz6 P2Y12 receptor
(P2Y12R) lokalizaciojat és a légzésszabalyozasban
betoltott szerepét kutattuk. Kisérleteink sordn a
P2Y12R jelenlétének és lokalizicidjanak kimutatasat
végeztem egerekben. A receptor expresszidjanak
megerdsitése elengedhetetlen az oxigénszegény
kornyezet hatidsara kompenzatorikusan megjelend
kardiorespiratorikus véaltozasok elinditadsahoz.
Kovetkeztetéseink arra irdanyultak, hogy a kemoreflex
kivaltasaban részt vevd sejteken megtaldlhaté a
P2Y12R, melyek a jelatviteli folyamatokban is
szerepet jatszanak izolalt sejteken torténd vizsgalat
alapjan. A klinikumban hasznalt irreverzibilis P2Y12R-
gatldé  gyodgyszert  thromboprofilaxis  céljabdl
alkalmazzdk, hatdsat a vérlemezke-aggregacio
gatlasaval fejti ki. Eredményeink alapjdn ezek a
gyogyszerek befolyasolhatjdk a glomus sejtek
funkcidjat, gatolva az oxigén-szegény kornyezet
hatdsdra megjelend légzésvalasz kialakuldsat, tehat
alkalmazasuk akut és kronikus 1égzészervi
betegségekben szenvedd betegeknél ellenjavallatot
képezhet.

Témavezet6k: Dr. Iring Andrds tudomdnyos f6munkatadrs,
HUN-REN  Magyar Kutatdsi Hadlozat, Kisérleti
Orvostudomdnyi Kutatéintézet, Molekuldris
Farmakoldgia Kutatécsoport, és Dr. Vitéz-Cservendk
Melinda tudomdnyos munkatdrs, ELTE TTK Elettani és
Neurobioldgia Tanszék
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Kéarolyi Dorottya

MSc III. félév

A lipid anyagcsere dsszetett szerepe a
tumornovekedés soran

A lipidszintézis egy er6sen szabalyozott és Osszetett
folyamat, mely alapvetéen fontos a kilonb6zd
sejtfunkciok normdl mikoédéséhez. Ugyanakkor a
megfelel¢ lipid ellatottsdg szamos rosszindulatu
daganat progresszidjdhoz is nélkiilozhetetlen. Ennek
ellenére a lipidszintézis egyes lépéseinek szerepe a
tumorok novekedésében még mindig kevéssé
tisztazott. Kutatdsunk sordn egy Drosophila
tumormodellt haszndlva egy kisléptékli genetikai
szlirést végeztiink el, mely soran a lipidszintézis egyes
komponenseit a tumorokban RNS-interferenciaval
csendesitettiik és azt talaltuk, hogy szdmos, a neutralis
lipidek szintézisében résztvevé enzim hidnya gatolja a
tumorok novekedését. A lipidszintézis folyamatanak
legkorabbi 1épésében résztvevé enzim, az acetil-
koenzim-A-karboxilaz (ACC) szerepét vizsgalva azt is
megallapitottuk, hogy ezen enzim hidnyaban a késéi
stddiumu daganat novekedése nagymértékben gatolt,
ugyanakkor a tumor korai fejlédését nem befolyasolta.
Ez 6sszefligghet azon megfigyelésiinkkel, hogy zsirsav
szintézis hidnydban a TOR novekedési jelatviteli
utvonal aktivitasa csokkent. Végiil azt is megfigyeltiik,
hogy a neutrdlis lipideket szintetizal6 utvonal enzimei
mellett az egyik f6 membranlipid, a foszfatidil-
etanolamin keletkezésének egy alternativ,
mitokondrium-specifikus utvonaldnak is kiemelkedd
szerepe van a rosszindulatu tumorok névekedésében.
Osszességében kutatasunk segit megérteni, hogy a
lipidszintézis folyamatanak mely 1épései
meghatadrozdak a tumor névekedése soran.

Témavezets: Dr. Takdts Szabolcs ELTE Anatdmiai, Sejt-
és Fejlodésbiologiai Tanszék, egyetemi adjunktus



Kelemen Istvan

MSc II. félév

Periférias yd T-sejtek vizsgalata tripla negativ
eml6karcinomaban

Dolgozatom  fékuszdban a  tripla  negativ
emlékarcinémaval (triple-negative breast cancer —
TNBC) diagnosztizalt személyek periférids vérébdl
szarmazo CD3+ y§ T-sejtek analizise all. A TNBC-k az
emlédaganatok 10-15%-at teszik ki, a daganatsejtek a
magas proliferaciés aktivitds mellett nem fejeznek ki
Osztrogén- és progeszteron-receptorokat, illetve a
HER2 fehérjét. Prognozisuk rossz, kezelésiikre a
kemoterépids kezelés mellett kevés célzott terdpia all
rendelkezésre. Szovettanilag a TNBC-k esetében a
legmagasabb a tumort infiltralé limfocitédk aranya az
emlédaganatok korében, a primer szisztémas terapia
soran immunellendrzépont-gatld terapidk (ICI-k) is
vélaszthatoak. Kordbbi eredmények igazoltdk egy T-
sejt alpopulacio, a y6 T-sejtek jelentéségét az 1CI-k
hatdsossdgaban mas daganattipusok esetében. Ennek
alapjan célunk a periféridas vér yd T-sejtjeinek
karakterizadlasa ~ volt TNBC-ben egészséges
kontrollokhoz viszonyitva. A felfedezd kohorszban
tortént tomegcitometrids jellemzés a yS T-sejtek
magasabb ardnyat jelezte; ezt kovetSen kutatdsom
célja a y6 T-sejt fenotipus finomabb vizsgalata volt
spektralis dramlési citometrids mérések segitségével
egy figgetlen, validaldé kohorszon. Ezen utébbi
eredmények nem igazoltdk a yd T-sejtek emelkedett
aranyat TNBC-ben, viszont el6segitették precizebb
karakterizalasukat, mellyel teljesebb képet kaphatunk
ezen sejtpopulécié szerepérdl a TNBC-ben.

Témavezet6: Dr. Kovesdi Dorottya ELTE Immunoldgiai
Tanszék, és Dr. Grolmusz Vince Kornél Orszdgos
Onkoldgiai Intézet Molekuldris Genetikai Osztdly
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Parragh Bence
BSc V. félév

A Plazmamembran Kalcium ATPaz 4b
(PMCA4b) fehérje autofagiaban betoltott
szerepének vizsgalata

Az autofagia egy evoluciésan konzervalt, eukariota
sejtekre jellemz6 folyamat, amely sordn a sejt a

feleslegessé ~ valt, vagy  hibasan  mukodé
makromolekuldkat vagy sejtorganellumokat
membranba csomagolja, és lebontds céljabol

lizoszomakba juttatja. A lizoszomék lumenjében
talalhat6 szervetlen ionok mennyisége és aranya
fontos szabdlyozdja a lizoszomadlis funkcioknak. A
lizoszomakban mérhetd Ca2+ koncentraci6 a
citoplazmédban mérheté mennyiség 5000-szerese,
viszont olyan pumpa fehérjét még nem azonositottak,
amely a lizoszoma Ca2+ ionokkal val¢ feltoltédéséért
felel. A PMCA (Plazmamembrane Calcium ATPase)
fehérjék a sejt Ca2+-fliggé folyamatait szabalyozzak
ugy, hogy ATP felhasznédlasaval Ca2+ ionokat
pumpélnak a citoplazmabdl az extracellularis térbe.
Munk&m sorédn a PMCA4 fehérje ,b” splice variansat

vizsgéltam. Huméan - HEK293 és MCF-7 -
sejtvonalakon kimutattam, hogy a PMCA4b autofag
indukcio hatasara internalizalédik, autofag

markerekre pozitiv vezikuldkon jelenik meg, és
pozitivan befolyasolja az autofdg strukturdk
mennyiségét is. Tovdbba, a PMCA4b éheztetés
hatésara kotépartnerével (CD147) egylitt
internalizdlodik, felvetve azt a lehet6séget, hogy a
sejtbe bejutva aktiv marad. Eredményeim alapjan
megallapithatom, hogy a PMCA4b egy olyan pumpa
fehérje, amely szerepet jatszhat az autolizoszomak és
més lizoszomadlis  struktardk Ca2+-mal vald
feltolt6désében, ezen keresztiil pedig a lizoszomakboél
torténé Ca2+ felszabaduldst igénylé folyamatok
szabalyozasaban.

Témavezets: Dr. Téth Sarolta Tudomdnyos munkatadrs,
Semmelweis Egyetem Transzfuziologiai Tanszék



Burjan Timea

MSc III. félév

AUTEN autofagia aktival6 kismolekulak
vizsgalata az 1-es tipusu spinocerebellaris
ataxia Drosophila modellben

Az 1-es tipusu spinocerebellaris ataxia (SCA1l) egy
recessziv, autoszomalis, neurodegenerativ betegség,
mutacioja okoz. Az autofagia egy sejten belili
lizoszomalis lebont6é folyamat, amely segit a karos
sejtalkotok  lebontdsdban, biztositva ezaltal a
homeosztazis fenntartasat. Az autofagia hatékonysaga
az  élettartam  soran  csokken,  hidnyédban
neurodegeneracio alakulhat ki. Az AUTEN-67 (A67) és
AUTEN-99 (A99) hatéanyagok a makroautofagia
aktivatorai, a Vps34 autofag komplex
antagonistdjanak, az MTMR14-nek gatlasan keresztiil
hatnak. Célul tiiztem ki, hogy ezeket a hatdanyagokat
megvizsgaliam az SCA1 muslica modelljében.
Eredményeim szerint az A67 és A99 egyarant
aktivaljdk az autofigiat vadtipusu Aallatokban és
novelik az élettartamot. SCA1 betegségmodellben
azonban csak az A67 noveli szignifikdnsan az
autofagiat, az élettartamot és javitja az id6s allatok
maszasi képességét. A betegségmodellre jellemzd
szem aberraciot is csak az A67 kezelés képes
csokkenteni. Feltételezheté, hogy a 2 hatdanyag
eltér6en hat kilonb6z6 tipusu idegsejtekben. A
megfigyelt eltéréseket neuronspecifikus hatéanyag
vizsgalattal pontositottam. A vizsgalt idegsejtek koziil
az A99 a glutamaterg, az A67 pedig a kolinerg
neuronokra volt nagyobb hatéssal. Elmondhaté tehat,
hogy bar a két AUTEN molekula célfehérjéje
megegyezik, kozottik idegsejt specifikus eltérések
tapasztalhatéak, amely adodhat a neuronok eltérd
érzékenységéb6l vagy a  sejtek  hatdanyag
affinitasabol.

Témavezets: Kovdcs Tibor ELTE TTK egyetemi adjunktus
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Csoma Balazs
BSc V. félév

Hosszu szekvenciak inszertalasra alkalmas
prime-editing modszer fejlesztése

A prime editing (PE), egy négy éve Kkifejlesztett
CRISPR alapu génszerkesztési modszer, mely
lehet6vé teszi a DNS pontos moédositasat. Ehhez a
templatot maga a guide-, az ugynevezett pegRNS
biztositja, melyrél a szekvenciainformacio, egy reverz-
transzkriptaz segitségével irédik at DNS-sé, igy
illesztve be azt kozvetlenil a genomba. A
hagyomanyos CRISPR-Cas9 alapu technikdkhoz
képest sokkal precizebb és biztonsagosabb is, mivel a
folyamat soran nincsen sziikség DNS kett&sszaltorés
létrehozasara. Ezzel a tulajdonsdggal ugyan
rendelkezett mar a korabban létrehozott base editing
moédszer is, de ennek felhasznalhatdosagat erésen
limitalja, hogy csak bdazisszubsztituciés mutdciokat
képes létrehozni. A prime editing ezzel szemben képes
tovabba révid inszerciok és deléciok kialakitasara is. A
technika jelentéségét az is alatdmasztja, hogy fiatal
volta ellenére rengeteg fejlesztés tortént, és folyik
jelenleg is a tertleten, melyek koziil az egyik fontos cél
a hosszabb szekvencidk inszercios-hatékonysaganak
novelése. Az erre alkalmas technikdk a twin-PE (2021),
GRAND (2022), és a Templat-jumping PE (2023
junius). Munk&m soran ez utébbi alapjain kiindulva, az
altalam tervezett alternativ felépitési pegRNS-ek
segitségével igyekeztem az inszerciés hatékonysag
szekvenciahossz-fliggésén javitani. Az Uj moddszer
segitségével ugyan lehetséges a hosszu szekvencidk
inszertdldsa (400 nt-ig tesztelve), de hatékonysaga
egyeldre jelentésen alulmarad a korabbi technikakhoz
képest.

Témavezet6:  Dr. Welker ~ Ervin  HUN-REN
Természettudomdnyi  Kutatokozpont, tudomdnyos
tandcsado



Komar Vince

BSc V. félev

DNM2 gén intracellularis funkciéjanak
vizsgalata siRNS modell segitségével

A DNM2 részt vesz a klatrin medialta endocitozisban,
valamint a a mitokondrium osztédasdban. A DNM2
mutédciéi a sejtorganizdcié zavarat eredményezik,
valamint az autoszémadlis dominansan 6roklédé
centronuklearis myopatia és neuropathia hatterében
allnak. A DNM2 pontos intracellularis szerepe jelenleg
nem ismert, igy jelen kisérletinkben siRNS
géncsendesitést kovetben vizsgaltuk a DNM2
deplécié hatdsara bekovetkezé  transzkripcids
valtozokat, ezzel a DNM2 lehetséges intarakcios
partnereit. A géncsendesités HelLa sejteken, 3
kilonb6zé targeten hat6 DNM2 specifikus siRNS-sel
végeztik. Az RNS szekvenalast kovetben a
bioinformatikai analizis sordn az mRNS-expresszid
vélozadsokra fokuszaltunk. A magas szignifikanciat
mutatd gének esetében a kapott eredményeket real-
time PCR-rel validaltuk. Eredmények alapjan 12 gén
szignifikdns valtozasa volt megfigyelhetd, amelyek
féként a citoszkeletalis miikédésben és szteroid
biogenezisben részt vevo, feltételezhet6en
mitokondridlis dinamikat kozvetetten moddositdo gén
expresszidjdban jatszanak szerepet. A citoszkeleton
miikodésében szerepet jatszé gének indirekt médon
modosithatjdk a mitokondrialis dinamikat, valamint a
koleszterin és szteroid biogenezisben részt vevé gének
expresszié valtozdsa magyarazhatia a DNM?2
mutaciéval biré6 betegek esetében taldlhato
endokrinologiai eltéréseket. Az eredményeink protein
szinten torténd validadldsa és a kolokalizacios
vizsgélatok jelenleg folyamatban vannak.

Témavezeték: Gdl Aniké PhD Semmelweis Egyetem
Genomi Medicina és Ritka Betegségek Intézete, adjunktus,
és Dr. Vellainé Takdcs Krisztina ELTE TTK Biologia
Intézet Embertani Tanszék, docens
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Szasz Regina
MSc II1. félév

Intra-tumoralis sejtes heterogenitas vizsgalata
pancreas duktalis adenokarcinomaban
organoid modellel

A pancreas duktalis adenokarcinoma (PDAC) a
legveszélyesebb daganatok kozé tartozik, 5 éves
tulélési rataja régota 8-9%. A betegség vizsgalatdhoz
organoid  tenyészeteket  hasznaltunk, melyek
heterogenitdsuk megtartasaval a legjobb in vitro
huméan tumormodellnek tekinthet6k. Kutatdsunk
soran egy specifikus markerre, a CD142 (F3) szoveti

faktorra 0sszpontositottunk, melyr6l
munkacsoportunk  kordbban  kimutatta, hogy
expresszibja heterogén tumor-asszocialt

fibroblasztokban. Online adatbazis elemzése alapjan
az F3 a PDAC tumorsejtekben is heterogén moédon
expresszalodik, és a magasabb szintje rosszabb beteg
taléléssel korreldl. Mindezek alapjan PDAC
organoidok segitségével vizsgaltuk, hogy a CD142
jelenléte milyen sejtes funkcioval korreléltathaté.
Kimutattuk a fehérje organoidokon belili heterogén
expresszidjat, sikeresen elkiilonitettik a CD142-t
magasan és alacsonyan expresszalo sejtpopulédciokat,
és vizsgaltuk koztikk a génexpresszios kiillonbségeket.
Immuncitokémiai festéssel néztik egyes fehérjék
CD142-vel torténd sejten belili kolokalizacidjat.
Eredményeink azt mutatjadk, hogy a CD142-t magas
szinten kifejezé sejtekben a SOX9 transzkripcios
faktor is magasan expresszadloédik, mely egy
dedifferencialt allapotra utal. A CD142 magas
expresszidja mellett a sejtek részben -elveszitik
epitelidlis jellegiiket, azonban magasan jelen van
benniikk a KRT19 duktélis marker, mely egy kevert
fenotipusra utal. Vizsgaltuk, hogy ezen valtozdsok
jelenthetnek-e egy intenzivebben proliferdlédo
sejtcsoportot.

Témavezets: Dr. Zedld Aniko Semmelweis Egyetem-
egyetemi adjunktus, Dr. Kovdcs Tibor ELTE TTK-
egyetemi adjunktus



Zso6fia Brandl

MSc 3rd semester

Identification of factors that influence the
activity of the transcriptional activation
domain-deficient heat shock factor HSF-1 in the
intestinal cells of the nematode Caenorhabditis
elegans.

The evolutionarily conserved heat shock transcription
factor HSF-1 plays a central role in controlling the heat
shock response (HSR), a critical process for
maintaining proteostasis. Two mutant alleles of hsf-1
have been described in Caenorhabditis elegans: the
larval lethal ok600 and the hypomorphic sy441. The
hsf-1(sy441) mutant expresses a protein lacking the
TAD (transcription activation domain), but the
nematodes develop normally at 20°C. Previously, our
research group made a remarkable discovery. In
contrast to what had been previously documented, we
observed that upon heat shock, the expression of the
hsp-16.2p::gfp reporter was induced exclusively in the
intestine of hsf-1(sy441) mutants. This suggests that
the heat shock-induced activity of TAD-deficient HSF-
1 is preserved in the intestine. To validate this
phenomenon, we are testing the heat shock induced
expression of other reporter strains in wild type and
hsf-1(sy441) mutant background. To explore factors
that may mediate TAD-deficient HSF-1 activity, we
performed a bioinformatic analysis. We identified
several stress-related transcription factors that are
mainly expressed in the intestine and are currently
testing whether silencing the activity of these genes
suppresses the activity of TAD-deficient HSF-1 in the
intestine.

Témavezeték: Jdnos Barna: MTA-ELTE Genetics
Researchgroup, research fellow, Mdrton Kovdcs: ELTE-
TTK Department of Genetics, Phd student
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Dobolyi Zsofia
MSc 1. félév

Investigating gene expression profiles of
therapeutic targets in renal cell carcinoma based
on single-cell RNA sequencing data

Renal cell carcinoma (RCC) causes the death of
180,000 people globally on average. It is the most
common type of kidney cancers. The treatment of
RCC is difficult, as therapeutic resistance frequently
emerges. We hypothesize that this is due to the
moderate expression of targeted genes in cancer cells.
During my research, I investigated the expression
profiles of 174,611 cells by integrating freely
accessible single-cell RNA sequencing databases. I
designed a bioinformatic workflow in Python to filter,
normalize, cluster, and visualize the gene expression
profiles of these cells. I used the marker genes of the
CellMarker2.0 database to annotate the different cell
types of the integrated dataset. With the help of the
Drugbank database, I collected the drugs against RCC
that are currently available or being tested in clinical
trials, and I identified 187 target genes of these drugs.
Most regularly targeted genes were only expressed in
a small ratio of annotated tumor cells (ATCs): PARP —
4,95% and mTOR - 2,51%. While VEGFA, the target
of the currently most effective drugs is expressed in
77,31% of the ATCs. Thus, single-cell gene expression
profiles correlate with targeted therapy effectiveness.
I also identified additional genes which are expressed
in more than half of the ATCs. These new potential
therapeutic target genes include PPIA; UGT2B7; CA9;
TUBB; ATOX1 and VEGFB. Drug development on
these targets should be initiated to test their
effectiveness to treat RCC.

TémavezetGk: Prof. Dr. Gyérffy Baldzs - Magyar Kutatdsi
Hadlozat, Természettudomdnyi Kutatokozpont,
Enzimoldgiai Intézet, Onkologiai Biomarker
Kutatocsoport, Tudomdnyos tandcsado, MTA doktora, és
Dr. Menyhart Otilia - Magyar Kutatdsi Hdlozat,
Természettudomdnyi  KutatckGzpont,  Enzimoldgiai
Intézet, Onkoldgiai Biomarker Kutatdcsoport, Adjunktus
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Erfalvy David

MSc 1. félév

Bioengineering of single-stranded DNA binding
protein to unravel the role of liquid-liquid phase
separation in bacterial genome maintenance

It is now known that various membraneless cellular
structures in eukaryotes (nucleolus, postsynaptic
density, heterochromatin etc.) are liquid-liquid phase-
separated (LLPS) condensates of proteins and nucleic
acids. Such structures enable molecules to accumulate
and function in special microenvironments, which
could be especially advantageous for bacterial cells
lacking inner membrane systems. Despite this, only a
small number of proteins with LLPS propensity are
known in prokaryotes. Our lab showed in 2020 that E.
coli single-stranded DNA (ssDNA) binding protein
(SSB) confers such propensity, highlighting a new
context for its genome metabolic function. My goal is
to unravel the importance of SSB-driven LLPS in
bacterial physiology and stress response. As a first
objective, I bioengineered EcSSB to retain its ssDNA-
and protein-binding functions but abolish its LLPS
propensity. | created and purified an array of protein
variants affecting SSB’s intrinsically disordered linker
(IDL) region, which is thought to be the main driver of
LLPS. Many of these SSB variants showed selective
reduction or loss of LLPS propensity, while retaining
nucleic acid and protein binding capacities. We plan
to use these engineered variants to inspect if LLPS
formation gives adaptive advantage to live bacterial
cells under normal and stress conditions. Elucidation
of the cellular mechanisms of SSB-driven LLPS is also
advantageous in the development of new LLPS-
inhibiting antimicrobial substances.

TémavezetSk: Dr Ecsédi Péter ELTE Biokémia Tanszék
oktato, Dr Kovdcs Mihdly ELTE Biokémia Tanszék
tanszékvezetd



Kereszty Réka
MSc III. félév

Az IL-2R Osszeszerel6désének vizsgalatahoz a
gamma alegység Dbioortogonalis reakcion
alapulo szelektiv fluoreszcens jelolése

Az IL-2 az immunrendszer szamos folyamatdban
szerepet jatszd citokin, ami a T sejtek tulélésének,
illetve apoptozisanak szabdlyozasan keresztiil fejti ki
hatdsat. Sejtmembranban megtaldlhaté receptora
heterotrimer, alfa, béta és gamma alegységekbdl all
0ssze. Az utdbbi két alegysége kdzos egy masik fontos
citokin, az IL-15 szintén heterotrimer receptoraval. A
két citokin sejtproliferaciét elésegité hatdsa miatt
fontos terdpids célpont. A Debreceni Egyetem,
Altalanos  Orvostudomanyi Kar, Biofizikai és
Sejtbioldgiai Intézetével egyiittmikddésben vizsgaljuk
az IL-2 receptor Osszeszerel6dés folyamatat. A
fehérje-fehérje kolcsonhatasok vizsgalataban az egyik
leghatékonyabb moddszer a FRET jelenségén alapul.
Ezért az IL-2R-gamma alegység kilonb6z6 pozicidiba
(genetikai kéd Kkiterjesztésével) nem-természetes
aminosavat épitiink be. A hely-specifikus jelolést
szintetikus kismolekulds fluorofér alkalmazéasaval
bioortogondlis klikk reakcion keresztil tudjuk
biztositani. A masik lehet6ség, hogy fuzios fehérjeként
onjelolé enzimet kapcsolunk a receptor alegységhez,
melynek  modositott  szubsztratja  viseli a
bioortogondlis funkcidés csoportot. Munkdm soran
elallitottam 5 mutans fehérjét, melyek kiilonb6zd
poziciokban viselik a nem-természetes aminosav
beépitésére alkalmas modositast, valamint egy
vadtipusu IL2Ryc-HaloTag fuziés konstrukciét. Emlés
sejtben kifejeztettem a kilonbozé varidcidkat,
vizsgaltam és optimalizdltam a transzfekcié és a
fluoreszcens festés hatékonysagat.

Témavezet6: Dr. Németh  Krisztina HUN-REN
Természettudomdnyi Kutatokdzpont Lendiilet Kémiai
Bioldgia Kutatdcsoport, tudomdnyos fémunkatdrs
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Korodi Lérinc

BSc V. félév

A rekombinacié hatasa funkcionalis RNS
populaciok evolucidjara

Az élet keletkezésének RNS-vildgnak nevezett
idészakdban RNS-enzimek biztositottak a sejtek
véltozatos funkcidit. A sejt szamara el6nyos
szerkezetek hatékony és gyors evolucios felfedezése
elengedhetetlen. A  véltozatossagot  kiilénbdzd
mutécios folyamatok eredményezik, de ezek egyben
miikodésképtelen, karos szekvencidkat is 1étrehoznak.
A rekombinacié drasztikusan megvaltoztathatja az
egyes mutdciok hatdsanak  mértékét, ezzel
bemutatandd kutatdsban megvizsgalom, hogy a
rekombinacié lehetésége gyorsithatja-e az evolucios
keresést RNS szerkezetek kozott. Ehhez az RNS-
virusoknal ismert “copy-choice” rekombindciot
alkalmazom, amely soran egyik szalrol kezd6dik, de
egy masik szalrol fejez6dik be a szekvencia masolasa.
Kezdetben véletlenszeri RNS populédcidk elére
megadott masodlagos szerkezet felé vald in silico
mechanizmust és az azokat befolyasol6 paraméterek
hatdsat vizsgdltam az evolacié6 sebességére (a
célszerkezet megtaladlasanak idejére). A rekombindacio
folyamata valaszt adhat arra, hogy alacsony méasolasi
hliség mellett hogyan maradhat meg a rendszer
informéci6 tartalma, sét fejlédhet egy kivanatos
irdnyba. Az eredmények alapjdn a rekombindacid
sebességét novelni. A rekombinacié gyakorisaga és
rekombinansok hasonlésaga befolyéasolja az evolucio
sebességét.

Témavezets: Dr. Kun Adém  ELTE  TTK
Névényrendszertani, Okolégiai és Elméleti Bioldgiai
Tanszék, egyetemi docens



Zsichla Levente

MSc III. félév

Comparative Evaluation of Bioinformatic
Pipelines for Full-Length Viral Genome
Assembly

The increasing adoption of next-generation
sequencing (NGS) technologies in both clinical
diagnostics and epidemiological research has created
a demand for user-friendly bioinformatic workflows.
These workflows enable public health professionals
and molecular epidemiologists to independently
conduct complex and computationally intensive
analyses without specialized bioinformatics expertise.
In this work, I assessed the performance of four widely
adopted bioinformatic pipelines (shiver, SmaltAlign,
viral-ngs, and V-pipe) used for assembling full-length
viral genomes from NGS datasets. These pipelines
integrate de novo genome assembly with reference-
based methods, resulting in more comprehensive and
less biased genome assembly compared to previous
methods. In our benchmarking analysis we evaluated
runtime and memory usage, the quality of assembled
consensus genomes, and its effect on the accuracy of
minority variant calls. We utilized both simulated
datasets and real-world HIV-1 paired-end short-read
sequences for a comprehensive evaluation. By
providing a detailed assessment of these bioinformatic
pipelines and their performance metrics, this work
contributes to the development of efficient and
reliable workflows.

Témavezet6: Dr. Miiller Viktor ELTE TTK, Biologiai
Intézet, Novényrendszertani, Okolégiai és Elméleti
Bioldgiai tanszék, habilitdlt egyetemi docens
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