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Patogén Escherichia coli és bakteriofagjai

Pathogenic Escherichia coli and its bacteriophages

Az Escherichia coli kiillonb6z0 patotipusai kdzé zoonotikus €s allati
korokozok egyarant tartoznak, melyek rezervodarjai jellemzden
¢lelmiszertermeld haszonallatok, ¢s amelyek nagy kozegészségiigyi
kockazatot jelentenek és minden évben jelentds gazdasagi veszteséget
okoznak. nagyfoku genetikai variabilitasuk és novekvo antibiotikum-
rezisztenciajuk miatt jelentds kihivast jelentenek az allatgyogyaszatban,
az ¢lelmiszerbiztonsadgban €s az emberi egészségiigyben. Az
antibiotikum-rezisztenciara adott valaszként vilagszerte folynak
kutatasi projektek, amelyek a bakteriofagok alternativ antibakterialis
hatéanyagként valo lehetséges felhasznalasat célozzak patogén E. coli
ellen is.

Munkénk soran hazai allatdlloméanyokbdl gytiijtiink mintékat, hogy
min¢l tobb zoonotikus ¢és allati patogén E. coli torzset izolaljunk,
kiilonos tekintettel a Shiga toxin-termeld (STEC), enterotoxikus
(ETEC) E. coli, valamint az 0j vagy hibrid patotipusokat képviseld E.
coli torzsekre. Ugyanezen mintakbol bakteriofagokat is izolalunk.
Mind a baktériumtorzseket, mind a fagokat részletesen jellemezni
kivanjuk, lehetdség szerint a teljes genom meghatarozasaval. A
baktériumtorzsek esetében kiilonds hangsuly fektetiink a profagokra és
mas, gyakran virulencia-géneket hordoz6 mobil genetikai elemekre,
felmérend6 patogén vagy zoonotikus potencialjukat. Célunk a
korokozok genetikai variabilitasanak nyomon kovetése, kiilonos
tekintettel a mobilis genetikai elemekre; 6sszehasonlitva ket kordbbi

The different pathotypes of Escherichia coli include both zoonotic and
animal pathogens, whose reservoirs are typically food-producing farm
animals, which pose a major public health risk and cause significant
economic losses every year. Their high genetic variability and increasing
antibiotic resistance make them a major challenge in veterinary
medicine, food safety, and human health. In response to antibiotic
resistance, research projects are ongoing worldwide on the potential use
of bacteriophages as alternative antibacterial agents, including against
pathogenic E. coli.

In our current project, we collect samples from domestic livestock in
Hungary to isolate as many zoonotic and animal pathogenic E. coli strains
as possible, with a focus on Shiga toxin-producing (STEC),
enterotoxigenic (ETEC) E. coli, as well as strains representing novel or
hybrid pathotypes. Bacteriophages are isolated from the same samples.
We intend to characterise both bacterial strains and phages in detail,
preferably by whole genome characterisation. In the case of bacterial
strains, particular emphasis will be placed on prophages and other mobile
genetic elements, often carrying virulence genes, to assess their
pathogenic or zoonotic potential. Our aim is to monitor the genetic
variability of pathogens, with a particular focus on mobile genetic
elements; comparing them with earlier isolates of our own and those
available in databases, both of animal and human origin. We also aim to
isolate lytic bacteriophages that can be used effectively against them, and
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sajat és az adatbazisokban elérhetd allati és human eredetii
izolatumokkal. Mésik célunk enteralis korokozok ellen hatékonyan
alkalmazhat¢ litikus bakteriofagok izolalasa, feno- €s genotipusos
jellemzdinek értékelése. In situ laboratoriumi kisérletekkel tovabba fel
kivanjuk mérni a patogén enterobaktériumok ¢élelmiszerekbdl valo
eradikalasara val6 alkalmassagukat.

Felfedezd jellegli kutatasaink célja 1) 1j genotipusu baktériumtorzsek
izolalasa és jellemzése, 2) mobil genetikai elemek, koztiik profagok és
3) 1j litikus bakteriofagok részletes jellemzése, 4) filogenetikai
viszonyaik feltardsa, ami viszont segitheti a bakteriofagok 5) gyakorlati
alkalmazasat.

to evaluate their pheno- and genotypic characteristics. We intend to assess
their suitability for eradication of pathogenic enterobacteria from food by
in situ laboratory experiments. Our explorative research aims to 1) isolate
and characterise new genotypic bacterial strains, 2) characterise in detail
mobile genetic elements including prophages, 3) identify new lytic
bacteriophages, and 4) explore their phylogenetic relationships, which in
turn may help to 5) develop practical applications of bacteriophages.

Elvarasok: Requirements:
N szakiranyu végzettség (allatorvos, biologus MSc vagy ezekkel - appropriate degree (veterinary, MSc in Biology or equivalent in Life
NEa Z | egyenértékii élettudoményi diploma) Sciences)
8 El legalabb kozépfoku angol nyelvvizsga, - at least intermediate level knowledge of English
v N gyakorlat az alapvetd molekularis biologiai modszerekben, - experience in basic molecular biology methods,
. laboratoriumi kisérleti gyakorlat, - laboratory experimental experience,
. elkotelezettség a kutatdmunka irdnt. - commitment to research work.
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