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|. SARS-CoV-2 infekcié-t befolyasolé genomikai hattér

MOLEKULARIS CITOGENOMIKAI HATTER

aszt meghatarozo genomikai hattér
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11 SARS-CoV-2 infekcio silyossdgt és iddbeliségét befoyésold genomia hatier
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M. Antivirdlis immunvalaszt meghatdroz6 genomikai hatér el [[lomaseaven

1. TLR-utvonal: TLR3, TRIF, TRAF3, TBK1, STATI, TYKI (d) DC-SIGN (e) Macrophage galactose

receplor

2. NLRP1 inflammaszdéma aktivacid — fokozott gyull citokin
3. DPP4 gén (T-sejt aktivacio)

4.
DC: DC-SIGN

i ACE2-t6l fuiggetlen
Makrofag: MGL

5. TLR2 SARS-CoV2 E fehérjéjének felismerése révén
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Zheng M, et al. TLR2 senses the SARS-CoV-2 envelope protein to produce inflammatory cytokines. Nature Immunology, 2021
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PATS gene signature expression
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M. Antivirdlis immunvalaszt meghatdroz6 genomikai hatér el [[lomaseaven
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Koszonom szépen a figyelmet!
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