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	Állatorvos-tudományi Intézet, Molekuláris és Összehasonlító Virológia tcs.

	
	PhD, tudományos munkatárs
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	Emlősállatok poliómavírusainak molekuláris jellemzése és feltételezett koevolúciójuk vizsgálata
	Molecular characterization of mammalian polyomaviruses and examination of their hypothetic coevolution.

	
	A téma rövid összefoglalása:
Az emlősállatok poliomavírusainak (PyV) kutatása viszonylag új iránynak számít a virológiában. A denevérek, rágcsálók és főemlősök ismerten rezervoárjai lehetnek számos, akár zoonótikus vírusnak is, így ezen állatcsoportok vizsgálata kiemelten érdekes lehet. Az emlős gazdákból kimutatott új PyV-ok újabb irányt nyithatnak a DNS-vírusok és gazdáik közti koevolúció feltárására. Ilyen típusú minták gyűjtése, azokból való DNS-kivonás, a DNS-minták szűrése PyV-okra PCR-rel, az újonnan felfedezett PyV-ok teljesgenom szekvenálása és molekuláris elemzése lenne a munka célja, valamint filogenetikai vizsgálatuk a koevolúciós kapcsolatok feltárása érdekében.

	Angolul:
The study of mammalian polyomaviruses (PyVs) is a relatively new direction in virology. It is known that bats, rodents and primates are typical reservoirs of even zoonotic viruses. Thus, the study of samples from these animal groups has paramount importance. The novel PyVs, detected in mammalian hosts, may open up new directions to explore the coevolution of DNA viruses and their hosts. The aim of the work during the doctoral student period would be sample collection from mammals, DNA extraction from the samples, PCR screening for PyVs, whole genome sequencing of the newly detected PyVs and phylogenetical calculation in perspective of revealing signs of coevolution. 

	KIEGÉ-SZÍTENI
	Elvárások: 
A tudományos munka iránti elkötelezettség, szorgalom, számítógépes ismeretek és magas szintű angol nyelvtudás. Fontos az együttműködési képesség. Molekuláris technikai és zoológiai ismeretek, korábbi munka poliómavírusokkal és második nyelvvizsga világnyelvből előnyt jelent.
	Requirements:
Commitment to scientific work, diligence, skills in computer work and bioinformatics and high level in English language proficiency. The ability to cooperate is important. Knowledge in molecular techniques, former work with PyVs and speaking a second world language are advantages. 

	MEGVÁLASZOLNI
	A meghirdetett téma finanszírozására rendelkezésre álló, már elnyert forrás:
	OTKA NN128309

	
	A téma meghirdetőjének az elmúlt 5 évben megjelent, a meghirdetni kívánt témával összefüggő 3 publikációja; Oktató MTMT azonosítója: 10014086

	1.) Vidovszky MZ, Tan Z, Carr MJ, Boldogh S, Harrach B, Gonzalez G.

Bat-borne polyomaviruses in Europe reveal an evolutionary history of intrahost divergence with horseshoe bats distributed across the African and Eurasian continents.

J Gen Virol. 2020 101(10):1119-1130.

	
	
	2.) Vidovszky MZ, Szeredi L, Doszpoly A, Harrach B, Hornyák Á.

Isolation and complete genome sequence analysis of a novel ovine adenovirus type representing a possible new mastadenovirus species.

Arch Virol. 2019 164(8):2205-2207.


	
	
	3.) Kaján GL, Doszpoly A, Tarján ZL, Vidovszky MZ, Papp T.

Virus-host coevolution with a focus on animal and human DNA viruses.

J Mol Evol. 2020 88(1):41-56.
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