Bakteriers overlevelsesmekanismer

Prof. Ditlev E. Brodersen, Sektion for Proteinvidenskab
deb@mbg.au.dk - www.bioxray.au.dk/~deb - MBG 4th floor

Teknikker

Introduktion

Patogene bakterier udvikler resistens, nar vi bruger antibiotika, og
i ar 2050 forventes det at resistente mikroorganismer med over
10 mio. dgdsfald arligt vil overga kraeft som dgdsarsag.

Som BSc/MSc-studerende hos os far du altid et rigtigt
forskningsprojekt og en daglig vejleder, der hjaelper dig. Du far
mulighed for at specialisere dig inden for én eller flere af felgende

teknikker:
For at kunne udvikle nye antibiotika skal vi forsta bakteriers
overlevelsesmekanismer pa det molekylaere plan, og i vores o Bioinformatik, mikrobiel genomanalyse og fylogeni.
gruppe benytter vi mikrobiologi, biokemi og strukturbiologi til at
forsta de fire hovedmekanismer: o Design af DNA-konstrukter, in silico og i lab med PCR,

plasmidkloning og mutagenese.
Virulensplasmider - koder for virulensfaktorer, toxin-antitoxin- og
sekreteringssystemer. o Mikrobiologi, vaekstforsgg, spot assay og in vivo
komplementation.
Sult - forarsager dannelse af alarmoner (f.eks. pppGpp) og
bakteriel dvale. e Proteinoprensning (sgjlekromatografi), biokemi og
funktionelle analyser.
Antibiotikatolerans - mutationer, der med tiden leder til resistens.
o Biofysik, DNA- og RNA-binding, massebestemmelse, MST,
Forsvar mod bakteriofager - CRISPR-Cas og aborteret infektion. protein stabilitet, gelskift (EMSA).

o Strukturel analyse vha. rontgenkrystallografi eller cryo-EM.

Hvad kan du arbejde med hos 0s?
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