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SNP-k listajat elméleti és gyakorlati szempont szerint szdrtik. A miR SNP-K ill. kandidans ‘
gének in silico azonositasa a T2D-DataBase (t2ddb.ibab.ac.in), a Patrocles (www.patrocles.
org) és PolymiRTS adatbézisok (compbio.utmem.edu/miRSNP), valamint az NCBI SNP
adatbazisa felhasznalasaval tortént. A kivalasztott SNP-k genotipus meghatarozasat nagy
hatékonysagu, miniaturizalt real-time PCR-en alapulo eljarassal valdsitottuk meg. A geneti-
kai asszociacio vizsgalat eredménye alapjan asszociadcio mutathato ki a 2-es tipusu diabetes
mellitus valamint a FABP2 rs2964 SNP kozott, amely a miRNS 148b* kotohelyet érinti: a *
CC genotipus szignifikdnsan gyakoribb a kontroll csoportban (16,1%) a diabeteses populs-

ciohoz képest (7,3%). Ez az eredmény azért kulondsen izgalmas, mert a gén kodolo sza- '
kaszaban levci’) D.Ala54Thr polimorﬁzmust t’jsszeﬂjggésbe hoztak obezitéssal metabolikus
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ban el6forduld pol:morﬁzmus szerepét eddig még nem v;zsgaltak Az SNP biolégial szere-
pét sejtes rendszerben riporter rendszer alkalmazasaval elemezzuk. A kutatast a 117/09 es
254/2009 ETT palyazat tdmogatta.
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MIKRORNS-EK SZEREPE A WEE1 KINAZ EXPRESSZIO SZABALYOZASABAN
SPORADIKUS HYPOPHYSIS ADENOMA SZOVETEKBEN
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Bevezetés Asporadikus hypophysis adneomak pathogenezise afamiliaris eredetiekkel szem-
ben kevésbé ismert. Szamos sejtciklust szabdlyozo fehérje eltéré expresszidjat igazoltak
ezen daganatokban. Munkankban a Wee1 kindzt vizsgalatuk sporadikus hypophysis dagana-
tokban. Betegek és modszerek Osszesen 57 hypophysis szovetben (15 ép, 27 hormonalisan
inaktiv, 15 GH termeld adenoma) vizsgaltuk a Weel expresszigjat fehérje és RNS szinten.
A Weel fehérjét célzo a mikroRNS(miR)-ek azonositast 3 in silico target predikcios program
segitségével végeztiik el. Megvizsgaltuk 5 potencialis miR expresssiojat hypophysis daga-
natszovetben gRT-PCR-el, TagMan assay-vel. Funkcionalis vizsgalatok soran Hela sejteket,
luciferdz riporterrendszert, pre-miR prekurzor transzfekciot kovetéen western blotot hasz-
naltunk. Eredmények A Wee1 fehérje, de nem mRNS szinten mutatott csdkkent expressziot
hormonalisan inaktiv és GH termel6 adenomakban az ép szovetekhez viszonyitva. A poten-
“cidlis Weel 3'UTR célzd miR-ek kozul 5-6t valasztottunk ki a tovabbi vizsgalatokhoz; mind az
ot miR fokozott expressziojat igazoltuk az inaktiv adenomakban. A luciferaz assay alapjan
a MiR-128a, miR-516a-3p, MiR-155 kotdodott ehhez az mMRNS szakaszhoz. mindharom miR
overexpresszitja szignifikdnsan csokkentette a Weel fehérje mennyiségét. Megbeszeles
Harom emelkedett expressziot mutatd miR egyltt a Weel fehérje csokkent expressziojaval
szerepet jatszhat sporadikus hypophysis adenomak kialakulasaban.
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EREDMENYEK ISMERETEBEN

Czaké Marta, Karteszi Judit, Kosztolanyi Gydrgy, Melegh Béla

A kromoszoma szerkezeti eltérések egyik ismert formaja az interstitialis invertalt duplikacio,
amit a kozeli terminalis szakasz delécioja kisér. Az dtrendezddeés kialakulasanak pontos




