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Tételes szerzoi hozzajarulas
Alulirott Adonyi Ad4m a dolgozatban leirt munkafolyamatok koziil a:

- total RNS kivonast,

- az oligonukleotid primerek tervezését,

- a reverz transzkripcios reakcidkat

- a standard-, long-, és 3’ / 5 RACE PCR reakcidkat,

- a PCR termékek agardz gélben t6rténd elektroforézisét

- a PCR termékek tisztitasat és direkt szekvenalasi reakcioit

- a nukleotid (és aminosav) szekvenciak illesztését, filogenetikai, hasonlosagi €s méasodlagos

RNS struktiralis elemzését végeztem el.
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