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KOSZONTO

Tisztelt Olvaso!

Ot éve indult az ELIXIR Magyarorszag konzorcium munkaja.
Tekintslk at, hogy hova jutottunk ennyi id6 alatt: '

» Az ELIXIR Magyarorszag tiz kollaboracios projektbe ke-
riillt be, amelyek révén magyar kutatok mas orszagok
ELIXIR-es kutatéival tudtak egytttmikodni.

» Osszefogtuk a Magyarorszagon kifejlesztett bioinforma-
tikai eszkozoket és adatbazisokat, amelyeket jelen kiad-
vanyunkban kilon is listazunk.

» A bioinformatika végre Magyarorszagon is 6nallé tudomanyagként lett el-
ismerve, megalakult az MTA Bioinformatikai Osztalykozi Tudomanyos Bizott-
saga, megtortént az els6 bioinformatikai MTA doktora cim védése.

* Az egyetemi képzések palettaja jelentdsen kiszélesedett, jelenleg nyolc
magyar egyetemen folyik bioinformatika témaju oktatas.

* Minden évben megszerveztiink egy ELIXIR konferenciat és egy MABIT
konferenciat, ahol lehetdséget kaptak a vezetd kutatok és a PhD hallgatdk
bioinformatikai projektjeik bemutatasara.

e Az ELIXIR Magyarorszag vezetd kutatdinak részvételével évente kb. kett6-
szaz bioinformatikai elemzést vagy modszert tartalmazé tudomanyos kozle-
mény jelent meg.

Meg kell itt azt is emlitentink, amit nem tudtunk elérni: az ELIXIR csomdpontok
k6zll minddssze kettd (a magyar és az ir) nem rendelkezik nemzeti forrasbdl szar-
mazod sajat koltségvetéssel. Folyamatosan keressiik a lehetdséget, hogy az eszko-
z0k és adatbazisok fenntartdsara, az Uj fejlesztésekre, a tudomanyos konferencidk-
ra, a képzési programokra, valamint a tudomanyos projektekre anyagi forrast
tudjunk szerezni.

Szeretném felhivni a figyelmet a www.bioinformatics.hu cimen elérhet6
honlapunkra, ahol az aktualis hirek és események folyamatosan nyomon koévet-
het6ek.

Kérem, irjon nekem, amennyiben kérdése vagy javaslata van a hazai bioinfor-
matikai kutatasok tovabbi fejlesztéséhez!

Budapest, 2023. szeptember 1.

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Egyetemi tanar, az MTA doktora,
az ELIXIR Magyarorszag konzorcium vezetdje
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A Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacios Hivatal
(NKFIH) elnokhelyettesének-ajanlasa

Amennyire elcsépelt, annyira igaz: kihivasokkal teli id6ket
éluink. Mégis mas, ha igy tekintjik: lehet6ségekkel teli id6ket ta-
pasztalunk. Gazdasagainkat és tarsadalmainkat naprél napra
Ujabb kutatdsi és fejlesztési |épések elé allitja a zold atallas igé-
nye, a digitalizacié szélsebes terjedése, értéklancaink és termelé-
| si rendszereink stratégiai Ujragondoldasanak szlikségessége.

A globalis gazdasagi és tarsadalmi fejlodési igények kezelése
érdekében megfogalmazott ambiciézus célokat érdemi innovacids
lépések tamogatjak. Az Eurdpai Unid Uj innovacidés menetrendje is helytalldan az
innovacioét helyezi a szakpolitikak kézéppontjaba. A termelési és fogyasztasi rend-
szerek mélyrehatd atalakuldsa kivalod taptalajt biztosithat az innovacidhoz, a siker-
hez azonban elengedhetetlen a tudas, a szakértelem, az erdforrasok megosztasa,
a kozos gondolkodas és értékteremtés, egyszdval a partnerség.

Az ELIXIR Magyarorszag konzorcium, az ELIXIR eurdpai kutatasi infrastruktira
haldzat hazai csomoépontjaként kivald példaja ennek az értékteremtd egytttm(iko-
désnek, melyben egyszerre érhet6 tetten a haldézatosodas révén elérhetd elénydk
és szinergiak hasznositasanak el6remutatd gyakorlata és a globalis kihivasokkal
kapcsolatos tudomanyos valaszok megfogalmazasa iranti elkételezettség.

Miként azt jelen kiadvanyt forgatva maga az olvasé is megallapithatja, az ELIXIR
Magyarorszag 14 tagintézményt témorité konzorciuma szamos kutatdsi projektben
vett és vesz részt jelenleg is. Példaként emlithet6 a magyar populacié genetikai
jellemz6it meghatarozni kivané Magyar Genom Program, vagy a Semmelweis Egye-
tem klinikdin kezelt, rosszindulatu daganatos megbetegedésekben szenvedd bete-
gek bioldgiai mintainak gy(ijtését és tarolasat, valamint klinikai adatainak hosszutavu
utankovetését tamogatdé Semmelweis OnkoBank projekt.

A kiadvany beszamol a magyar konzorcium mas ELIXIR csomopontokkal karolt-
ve végzett kdzds ELIXIR projektjeirdl, valamint az élettudomanyi adatok kezelése
egységesitését célzé Convergence kezdeményezésrol is, illetve értékes gyljtemény-
ben szemlézi az elmult id6szak legfontosabb bioinformatikai kutatasi eredményeit.

Ahogyan azt mar mas hely(tt taldléan megjegyezték, az adat az Uj olaj. A bioin-
formatika pedig informatikai eszk6zoket és mddszereket - azon beliil is olyan élvo-
nalbeli technoldgidkat, mint a mesterséges intelligencia és a nagy adathalmazok
elemzése - alkalmaz e folyamatosan gyarapod6 adatvagyon gydjtése, elemzése és
modellezése céljabdl. Az ELIXIR Magyarorszag bioinformatikai kutatasai révén te-
vékenyen hozzajarul a bevezetében emlitett killdetés teljesitéséhez és az innovacio
erejét hasznositva igyekszik reflektalni vilagunk égetd kihivasaira, melyhez a jovo-
ben is kitartast és sok sikert kivanunk.

Budapest, 2023. szeptember 1.

Prof. Dr. Lengyel Laszlo
Egyetemi tanar, az MTA doktora,
a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacios Hivatal elndkhelyettese

MIT TARTALMAZ A BIOINFORMATIKA?

A természettudosok és kutaték mindig probdlnak adatokat és bizonyitékokat
talalni ahhoz, hogy megtalaljak a helyes valaszokat alapvet6 kérdésekre. Mosta-
naban nincs is hiany adatokbdl, de keletkezett egy Uj probléma: az Uj technoldgiak
soha nem latott sebességgel gyartjak az Uj adatokat. Valdjaban olyan sokféle és
annyi adatot hoznak létre azaltal, hogy 6sszehasonlitjdk a bioldgiai adatokat, hogy
ezeket az emberi elme mar fel sem tudja dolgozni.

Es ekkor keriil a képbe a Bioinformatika.

A bioinformatika a szamitastechnika alkalmazasa ahhoz, hogy megértsik és
hatékonyan felhasznaljuk a bioldgiai és orvosbioldgiai adatokat. Egy olyan tudo-
manyterilet, amely az élettudomanyi kisérletekbdl vagy klinikai kérnyezetbdl ke-
letkezett Big Data adatokat tarolja, elemzi és interpretalja. Ezt a multidiszciplinaris
terlletet kilonbdz6 hattérrel rendelkezd szakérték iranyitjak: bioldgusok, informa-
tikusok, matematikusok, statisztikusok és fizikusok.

A Bioinformatika magaban foglalja:

o ADATBAZISOKAT, ahol taroljuk, kinyerjiik és strukturdljuk az informéciot,
hogy megsokszorozzuk a bioldgiai adatok értékét;

e SZOFTVER ESZKOZOKET bioldgiai adatok modellezéséhez, dbrazoldsdhoz,
értelmezéséhez és 6sszehasonlitdasadhoz;

o ANALIZIST, Osszetett bioldgiai adatbdzisok és rendszerek elemzését, Uj
statisztikai megkdzelitéseket és gépi tanuldsi modszereket;

o KUTATAST széleskor(i bioldgiai teriileten és alkalmazasokat kiilonbozé te-
rileteken a mezdgazdasagtdl kezdve a precizios orvoslasig;

e SZAMITASOKAT és ADATTAROLAST, nagy mennyiség(i adat feldolgoza-
sat és meg0lrzését.




ELIXIR MAGYARORSZAG

2.1. AZ ELIXIR MAGYARORSZAG CSOMOPONT

2.2. AZ ELIXIR MAGYARORSZAG KONZORCIUM VEZETOSEGE

Az ELIXIR Hungary az ELIXIR szervezetének magyarorszagi Node-ja, vagyis
csomépontja, amely 2019-ben jott |étre. Eredetileg 12 tag: nyolc egyetem és négy
kutatointézet volt a konzorcium tagja, ami azéta két Uj taggal bovilt, igy mar 14
tagintézményilink van.

A csomopont tevékenységi kdrébe tarozik a molekularis bioldgia, bioldgiai adat-
bazisok, genomika, proteomika, multi-omika, algoritmusok, programok, szamitas-
technika, mesterséges intelligencia, adatbazisok Iétrehozasa és alkalmazasa, vala-
mint a bioinformatika oktatasa.

Jelenleg nyolc magyar egyetemen folyik bioinformatika oktatds BSc, MSc vagy
PhD képzés keretében. 2020-ban elindult az E6tvos Lorand Tudomanyegyetem Bio-
I6gia MSc-n belill a Bioinformatika specializacid, a Semmelweis Egyetemen pedig a
Bioinformatika Tanszék.

A résztvevl intézmények az ELIXIR-konzorciumon keresztll palyazhatnak Eu-
ropai Unios forrasokra. Eddig a tagintézmények tiz olyan eurdpai unids projektben
vettek részt, melyekben az EU teljes vagy részleges tamogatast nyujtott.

Az ELIXIR MAGYARORSZAG konzorcium tagjai:
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Prof. Dr. Cs6sz Eva
Debreceni Egyetem,
Képzési koordinator

Dr. Balint Balint Laszlo
Debreceni Egyetem,
Képzési koordinator

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Természettudomanyi
Kutatékozpont,
Csomopontvezetd

Dr. Gyenesei Attila
Pécsi Tudomanyegyetem,
Technikai koordinator

Dr. Barta Endre
Magyar Agrar- és
Elettudomanyi Egyetem,
Technikai koordinator



Dr. Dosztanyi Zsuzsanna (ELTE Biokémia Tanszék)
ELIXIR Board tudomanyos képvisel6 és alelndk

Az ELIXIR igazgatotanacsa (Board) az ELIXIR déntéshozo szerve,
ami az egyes ELIXIR-tagallamok és az EMBL tudomanyos és ad-
minisztrativ képvisel6ibdl all, akik jogosultak tanacskozni, tar-
gyalni és donteni az adott tagok nevében. Magyar részrél, mint
tudomanyos képviseld és testlileti tag, feladataim kdzé tartozik
jovahagyni az ELIXIR koltségvetését és a tudomanyos program-
jat, kinevezni az ELIXIR igazgatékat és a SAB (Tudomanyos Ta-
nacsado Testiilet) tagjait és felligyelni az ELIXIR csomopontokat.
Emellett ellatom a Board alelndki feladatait is.

Dr. Horvath Klara
NKFIH felligyel6-bizottsagi tag

¢ Az ELTE fizikus szakan végeztem 2001-ben. 2014 6ta a Nemzeti
Kutatasi Fejlesztési és Innovacios Hivatalban nemzetkozi, eurd-
pai uniés programokkal foglalkozom az egészségligy teriletén.
A Horizont Eurdopa program egészségigyi klaszterének program-
bizottsagi tagja vagyok, nemzeti kapcsolattarté (NCP), szamos
eurdpai unios projektben, programban és partnerségben képvi-
selem Magyarorszagot. 2021 6ta az ELIXIR Management Board
adminisztrativ delegaltjaként segitem az ELIXIR munkajat.

Lakatos Viktoria
ELIXIR titkar

A Karoli Gaspar Reformatus Egyetemen végeztem angol nyelvé-
szet és irodalom szakon 2004-ben. Néhany év tanitds utan az
Uzleti asszisztencia és bels6 kommunikacié terlletén szereztem
tapasztalatot céges és allami kérnyezetben egyarant. 2022 janu-
ar 6ta az ELIXIR Magyarorszag titkaraként feladataim kozé tarto-
zik a bioinformatics.hu honlap rendszeres tartalommal valo fel-
toltése, az éves ELIXIR bioinformatikai kiadvany 0Osszeallitasa,
ELIXIR projektek koordinacidja a Projekt osztallyal egyuttm(ikod-
ve, angol nyelvl kdézlemények lektoralasa, konferenciaszervezés,
kapcsolattartds hazai és nemzetkozi ELIXIR partnerekkel és
egyes MABIT titkari teend6k elvégzése.

AZ ELIXIR KUTATASI INFRASTRUKTURA

3.1. AZ ELIXIR KUTATASI INFRASTRUKTURA
SEMATIKUS FELEPITESE

Az ELIXIR infrastrukturanak 24 orszag a tagja, amelyek Ugynevezett csomo-
pontokat (Node) képeznek.

Egy ELIXIR csomdponthoz egy tagorszagon belll tébb intézmény: egyetem és
kutatointézet tartozik. Az ELIXIR-csomOdpontok valdsitjak meg az ELIXIR vezetdsé-
ge altal meghatarozott k6zos célokat a platformok mentén.

A csomépontok tevékenységei 5 kulénb6z6 platform koré csoportosithatok,
melyek célja az ELIXIR jovébeli céljainak kidolgozasa és a meghatarozott technikai
terlileteken végzett tevékenységek koordinaldsa. Az 6t platform: Adatok, Eszko-
z0k, Interoperabilitas, Szamitasok és Képzések. A platformokhoz kilénb6z6
szakmai Kozosségek tartoznak.
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3.2:-ELIXIR SZAKMAI KOZOSSEGEK

Az ELIXIR KozOsségek az ELIXIR egyes élettudomanyi terileteken dolgozé
szakértGit tomoritik. Ilyen kdzdsségek példaul: 3DBioinfo, Galaxy, IDP (Eredendden
rendezetlen fehérjék), Metabolomika, N6événytudomany, Egysejt omika, Rendszer-
bioldgia, Proteomika és Ritka betegségek. A kozosségek rendszeres online és offline
taldlkozékon beszélik meg az aktualitasokat, elérhetd palyazatokat, illetve képzé-
seket tartanak.

ELIXIR
KOZOSSEGEK

Képzések

A kozbdsségekhez barki csatlakozhat, aki a Magyarorszagi ELIXIR valamely tag-
intézményével kapcsolatban all és ezt jelzi az intézményi kapcsolattartoknak.

AZ ELIXIR szakmai kdzosségekrdl itt talal tébb informaciét:

https://elixir-europe.org/communities

3D-BiolInfo

A makromolekulak, példaul a fehérjék
és a DNS 3D szerkezetét vizsgaljak.
Dr. Dosztanyi Zsuzsa, ELTE

Dr. Tusnady Gabor, TTK

Biodiverzias

A bioldgiai sokféleség megértése és annak
reakcidja a kdrnyezeti valtozasokra.

Prof. Dr. Barta Zoltan, DE,

Dr. Garamszegi Laszl6é Zsolt, OK

Etelek és
taplalkozas

Az élelmiszer-valasztas hatasat vizsgalja
az emberi egészségre.

Galaxy El6segiti egy Galaxy platformot hasznalé
k6zOsség létrejottét és miikodését
Eurdpaban, er6forrasokkal és képzésekkel.
Dr. Fekete Janos Tibor, SE
Dr. Balint B. Laszld, DE, SE
Eredendoden Szabvanyokat, eszkdzoket és forrasokat dolgoz
rendezetlen ki az IDP-k azonositasanak és jellemzésének
fehérjék elGsegitésére.
Dr. Dosztanyi Zsuzsa, ELTE
Tengeri Fenntarthaté metagenomikai infrastruktura

metagenomika

kialakitdsa a kutatas és az innovacio elémozdi-
tasa érdekében a tengerek teriletén.

Metabolomika

Forrasokat, elemzési eszkdzoket és infrastruktu-
rat biztosit a metabolitok azonositasahoz.
Prof. Dr. CsOsz Eva, DE

SICIACIOIOINE

Mikrobialis
biotechnoldgia

Mikrobdkra és bioldgiai rendszerekre vonatkozo
célzott beavatkozasok.
Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila, PPKE




Novény-
tudomanyok

Infrastruktura kifejlesztése a névény- és
fafajok genotipus-fenotipus elemzésének
megkdnnyitésére.

Dr. Barta Endre, MATE

Dr. Sramko Gabor, DE

3.3. ELIXIR NEMZETI CSOMOPONTOK VEZETOI

Proteomika

Proteomikai eszk6zok és adatforrasok
kifejlesztése és fenntartasa.

Prof. Dr. Cs6sz Eva, DE

Dr. Bartha Aron, SE

Egysejt
omika

Az egysejt és térbeli omika terlletén felmeril6
kihivasok azonositasa és kezelése.
Dr. Menyhart Otilia, SE

Toxikoldgia

Szabvanyok, eszkdzok és erdforrasok
integracidja a toxikoldgiai kutatasi projektek
tamogatasa érdekében.

Rendszer- Célja, hogy a rendszerbioldgiai modellezést
biolégia a bioldgiai kutatas kozponti pillérévé tegye.

Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila, PPKE
Egységes Célja hosszutavu stratégiak kidolgozasa
human az érzékeny human adatok kezeléséhez
adatok és az azokhoz vald hozzaféréshez.

Dr. Gyenesei Attila, PTE; Prof. Dr. Csabai

Istvan, ELTE; Dr. Nagy Attila Csaba, DE
Emberi Célja, hogy megkénnyitse a human kdpiaszam-

kopiaszam
valtozasok

valtozasok (hCNV-k) kimutatasat, annotalasat
és értelmezését.
Dr. Monostory Katalin, TTK

SHINESIIOIIOIC

Ritka
betegségek

Uj terapidk kifejlesztése ritka betegségekre.
Dr. Balint B. Laszlo6, DE, SE
Prof. Dr. Széll Marta, SZTE

ELIXIR nemzeti

csomopontok (node)

BELGIUM
CIPRUS
CSEHORSZAG
DANIA

EGYESULT KIRALYSAG

EMBL-EBI
ESZTORSZAG
FINNORSZAG

FRANCIAORSZAG

GOROGORSZAG
HOLLANDIA
IRORSZAG

IZRAEL
LUXEMBURG

MAGYARORSZAG

NEMETORSZAG
NORVEGIA

OLASZORSZAG

PORTUGALIA
SPANYOLORSZAG
SVAIC
SVEDORSZAG
SZLOVENIA

Csomopont-
vezetok
Dr. Frederik Coppens
(csatlakozas folyamatban)
Dr. Jiri Vondrasek
Dr. Katharina Eberth
Dr. Carole Goble, Dr. Neil Hall
Dr. Johanna McEntyre, Dr. Ewan Birney
Dr. Hedi Peterson
Dr. Tommi Nyronen
Dr. Claudine Medigue, Dr. Jacques van Helden
Dr. Martin Reczko
Dr. Jaap Heringa
Dr. Denis Shields
Dr. Danny Ben-Avraham
Dr. Reinhard Schneider
Dr. Gy6rffy Balazs
Dr. Rolf Backofen
Dr. Sushma Grellscheid
Dr. Graziano Pesole
Dr. Ana Teresa Freitas
Dr. Alfonso Valencia
Dr. Christophe Dessimoz
Dr. Bengt Persson
Dr. Brane LeskosSek




3.4.-ELIXIR BOARD TAGJAI 3.5. ELIXIR KOLTSEGVETESBE BEFIZETETT. TAGDIJAK

EInok: Prof. Ferran Sanz (ES)

Alelnokok: Dr. Dosztanyi Zsuzsanna (HU) és Prof. Alexander Goesmann (DE) ELIXIR nemzeti 2021/ 2022/
csomopontok (node) Ezer EUR Ezer EUR
ELIXIR nemzeti Adminisztrativ Tudomanyos BELGIUM 203 207
csomopontok (node) delegalt delegalt CIPRUS 3 3
BELGIUM Dr. Michele Oleo Dr. Virginie Storms CSE;Z\IT;ZAG 17319 17432
CSEHORSZAG Dr. Jan Burianek Dr. Ludék Matyska EaVESULT KIRALYSAG e 1545
DANIA Dr. Nynne Lucca Dr. Anders Krogh
Christiansen EMBL-EBI
EGYESULT KIRALYSAG Dr. Mark Palmer, Dr. Christine Orengo ESZTORSZAG 10 10
Dr. Amanda Collis FINNORSZAG 100 102
EMBL-EBI Dr. Plamena Dr. Alvis Brazma, FRANCIAORSZAG 1126 1149
-A Dr. Edith H . . ,
ESZTORSZAG MaDrkoTv§ rs?rson |; Sllt M.leafd GOROGORSZAG %0 -
r. Toivo Raim, r. Lili Milani
Dr. Priit Tamm HOLLAN[?IA 352 359
FINNORSZAG Dr. Riina Vuorento, Dr. Per Oster IRORSZAG 83 85
Dr. Sirpa Nuotio IZRAEL 129 132
FRANCIAORSZAG Dr. Eric Guittet Dr. Hugues Roest Crollius LUXEMBURG 15 16
GOROGORSZAG Dr. Argyro Karachaliou Dr. Babis Savakis MAGYARORSZAG 47 48
HOLLANDIA Dr. Ana de Castro Dr. Ruben Kok NEMETORSZAG 1560 1591
IRORSZAG Dr. Noelle Waldron Dr. Maria Nash NORVEGIA 203 207
IZRAEL Barak Gatenyo Dr. Iris Eisenberg OLASZORSZAG 833 849
LUXEMBURG Dr. Romain Martin, Dr. Regina Becker PORTUGALIA 85 87
, Dr. Bruno Rodrigues SPANYOLORSZAG 547 558
MAGYARORSZAG Dr. Horvath Klara Dr. Dosztanyi Zsuzsanna SVAIC 307 313
NEMETORSZAG Dr. Annette Kremser  Dr. Alexander Goesmann, SVEDORSZAG 232 237
Dr. Rolf Backofen .
NORVEGIA - Dr. Rein Aasland, S__Z"OVENIA 18 18
Dr. Stig Ombholt Osszesen 7378 7526
OLASZORSZAG Dr. Mauro Bertelletti Dr. Rita Casadio
PORTUGALIA Dr. Andreia Feijéo, Dr. Isabel Rocha
Dr. Tiago Saborida
SPANYOLORSZAG Dr. Ignacio Baanante, Dr. Ferran Sanz
Dr. Cristina Bauluz
SVAIC Dr. Doris Wohlfender-  Dr. Christian von Mering
Blhler
SVEDORSZAG Dr. Malin Sandstrm Dr. Bjérn Andersson
SZLOVENIA Dr. Albin Kralj Dr. Damjana Rozman




3.6.-IPARI KAPCSOLATOK

Az ipari szereplOkkel valé aktiv egylttm(ikodéseket az alabbi térkép
foglalja 6ssze.

A csomépontok iparral valé egyittmikédésének nyomonkdvetése segit meg-
érteni az ELIXIR eredményeit. A fenti térképen az ELIXIR 14 orszaganak az iparral
valé egylttmikddése van abrazolva: narancssarga - akik aktivan egylittm{kdd-
nek az ipari szerepl6kkel; kék — azok az orszagok, ahol kevesebb az ipari szerep-
I6kkel, kis- és kodzépvallalkozasokkal valdé egyuttm(ikodés. A térkép a kdvetkez6
csomopontokon belil az akadémiai szektor és az ipari szektor kozotti egytttmiko-
dések, ELIXIR Ipari Tanacsadod Bizottsag, valamint a kdz- és maganszféra kozotti
partnerségek.

4. A MAGYAR BIOINFORMATIKAI
TARSASAG (MABIT)

A Bioinformatika egy multidiszcipli-
naris tertlet, amely a bioldgia, matema-
tika, fizika, informatika, farmakolégia és
orvostudomany hatarteriletén levo kér-
désekkel foglalkozik. Bar Magyarorsza-
gon ezen tudomanyteriletek mivelése
nagyon erd@s, a bioinformatika teriletén
lemaradasunk van. A 2007-ben alakult
Magyar Bioinformatikai Tarsasag
célja ezért, hogy erésitse a bioinforma-
tikai kutatasokat Magyarorszagon azal-
tal, hogy hidat épit az el6bb felsorolt
tudomanyteriletek kutatdi kozé kilon-
b6z6 szeminariumok, talalkozok és kon-
ferencidk szervezésével és tagjainak a
bioinformatika tanitdsaban valo részvé-
telével.

Az elmult évek soran a Magyar Tudo-
many Unnepe alkalmaval rendezi meg a
Tarsasag a Bioinformatika Eves Kon-
ferenciat, amin a szenior el6addok mel-
lett a fiatal PhD hallgatok is bemutathat-
jak legujabb bioinformatika témaju
kutatasaik eredményeit. Emellett rend-
szeresen szervez a Tarsasag szeminariu-
mokat, amelyek el6addi olyan magyar
kutatok, akik jelent6s eredményeket ér-
tek el a bioinformatika terlletén hazai

Email: tusnady.gabor@ttk.hu
Tel: +36 1 382-6709

vagy kulfoldi kutatéhelyeken, illetve akik
valamilyen Uj bioinformatika technikat,
algoritmust, programozasi nyelvet mu-
tatnak be.

A Tarsasag altal szervezett eldada-
sok, szeminariumok és konferenciak elo-
adasai felkerlilnek a tarsasag Youtube
csatornajara, ahol az el6adasok szaba-
don visszanézhet6k. A Tarsasag 2020-
ban hozta létre a Bioinformatika TDK
kiilondijat, amelynek célja, hogy a ha-
zai egyetemeken folyd bioinformatikai
kutatasokkal kapcsolatos TDK dolgoza-
tok szerzdit elismerje és ezaltal motival-
ja. A dij nem jar anyagi tdmogatassal,
de lehetdséget ad az azt elnyer6 fiatal
hallgatéknak, hogy az éves Bioinforma-
tika konferencian bemutathassak a
munkajukat, és ezaltal a magyar bioin-
formatikai tarsadalom el6tt ismertté
valjanak. Eddig a kdvetkez6 hazai egye-
temek kapcsolddtak be a programba:
Allatorvostudomanyi Egyetem, Debrece-
ni Egyetem, E6tvos Lorand Tudomany-
egyetem, Pazmany Péter Katolikus Egye-
tem, Semmelweis Egyetem, Szegedi
Tudomanyegyetem.

A MABIT célja, hogy erdsitse a bioin-
formatikai kutatdsokat Magyarorszagon
azaltal, hogy hidat épit a matematiku-
sok, informatikusok, bioldgusok és far-
makoldgusok kozé. A tdarsasag ezért
kilonb6z6 szeminariumokat, talalko-
z0kat és konferenciakat szervez és
aktivan részt vesz a bioinformatika tani-
tdsaban Magyarorszagon.

Magyar Bioinformatikai Tarsasag
Honlap: http://mabit.ttk.mta.hu/
Kapcsolat: Dr. Tusnady Gabor fétitkar




MTA BIOINFORMATIKAI OSZTALYKOZI
TUDOMANYOS BIZOTTSAG

Az MTA a magyar tudomanyos élet
taldn legnagyobb multtal rendelkez6
testllete. Keretein belldl 2021-ben ala-
kult meg a Bioinformatikai Osztalykozi
Tudomanyos Bizottsag. Ezzel az MTA
mintegy fliggetlen szakteruletnek ismer-
te el a bioinformatikat, és igy a magyar
bioinformatikus koz6sség szervezése is
0j, 6nallé szakaszaba lépett. A Bioinfor-
matikai Osztalykdzi Tudomanyos Bizott-
sag feladata a mindsitett PhD, MTA dok-
tora (DSc) cimmel vagy akadémiai
tagsaggal rendelkez6 kutatdk szervezé-
se, akik els6 |épésben kérhetik felvétell-
ket az MTA koztestliletébe, megjeldlve a
bioinformatikat, mint szakteriletet. Az
itt elfogadott kutatok mar valaszthatdk
az akadémia egyes tisztségeire, és ami
talan még fontosabb, hogy a PhD foko-
zattal rendelkezd tagjaink szerezhetnek
MTA doktora fokozatot a bioinformatika
tertletén.

Tudomanyos Bizottsag

A Bioinformatikai Osztalykézi Tudo-
manyos Bizottsag elndke Prof. Dr. Pon-
gor Sandor bioinformatikus, egyetemi
tanar a Pazmany Péter Katolikus Egyete-
men. Az Academia Europaea és a Ma-
gyar Tudomanyos Akadémia tagja, emel-
lett elnbke a Magyar Bioinformatikai
Tarsasagnak is. A bioinfomatikusok ko-
z0ssége nemcsak mindsitett kutatdkbdl
all, hanem beletartoznak a bioinformati-
kat tanuld, abban didkkoroz6 vagy szak-
dolgoz6 diakok és PhD hallgatok is. A
Bioinformatikai Osztalykdzi Tudomanyos
Bizottsag a teljes k6zdsség szervezésén,
Osszefogdsan dolgozik, egylttmikoédve
a Magyar Bioinformatikai Tarsasaggal és
az ELIXIR Magyar Node-dal.

A bizottsdg e beszamold lezartaig
négy MTA doktori habitusvizsgalatot
folytatott le, és két jelolt megkapta a
doktori fokozatot, elséként a bioinfor-
matika szaktertletén. 2022-ben a bi-
zottsag tagjai két szimpodziumot szer-
veztek a Magyar Tudomany Unnepének
keretein beliil. Osszesen 135 magas mi-
nositésl cikkben mikoédtek kozre, me-
lyek kozll kettd elérte a ,Highly Cited”
mindsitést is. Koztestlletliinkhéz 10 4j
bioinformatikus tag csatlakozott.

MTA Bioinformatikai Osztalykozi

Kapcsolat: Prof. Dr. Pongor Sandor elndk
Email: pongor.sandor@itk.ppke.hu

5.1, UJ BIOINFORMATIKUS KOZGYULESI TAGOK FELVETELE

A tagfelvétel az MTA szabalyai szerint torténik.

Aki mashol tag, az emailben jelezheti atlépési szandékat a VIII. osztaly titka-
ranak, Kakuszi Andredanak (biologia@titkarsag.mta.hu), és ha masik MTA osz-
talyhoz tartozik, akkor az ottani osztalytitkarnak is.

Aki még nem koztestiileti tag, annak az MTA honlapon talalhatd szabdalyok
alapjan kell jelentkeznie (https://mta.hu/hatteranyagok/jelentkezes-a-
koztestuletbe-a-felveteli-eljaras-rendje-105540), bejeldlve a mi bizottsagun-
kat. A jelentkezOkrol bizottsdagunknak szavaznia kell.

Az attekinthetdség kedvéért az emaileket kéretik a jelenlegi bizottsagvezetonek
masolatban elkildeni (Prof. Dr. Pongor Sandor elndk: pongor.sandor@itk.ppke.hu).

Megjegyzés: Az akadémikusok kivételével minden koztestlleti tag csak egy
tudomanyos vagy osztalykozi tudomanyos bizottsag koztestiiletébe kerilhet be va-
lasztds atjan, és csak ebbe az egy bizottsagba valaszthat és valaszthatd (az illeto a
korabbi tudomanyos bizottsagi tagsagat és koztestlileti kapcsoldédasat, valamint az
ottani szavazati jogat elvesziti).




MAGYARORSZAGON KIFEJLESZTETT
BIOINFORMATIKAI ESZKOZOK

Akronim: CCTOP

Leiras: A transzmembran fehérjék topolégiajat

és struktarajat feldolgoz6 eszko6zok

Webcim: http://cctop.enzim.ttk.mta.hu

Referencia: Dobson, L., Reményi, 1., Tusnady, G.E., 2015.

CCTOP: a Consensus Constrained TOPology prediction

web server. Nucleic Acids Res 43, W408-412. https://
doi.org/10.1093/nar/gkv451 W

Akronim: IUPred

Leiras: Rendezetlen fehérje régiok meghatarozasara

szolgalo eszkoz

Webcim: https://iupred3.elte.hu/

Referencia: Erdés, G., Pajkos, M., Dosztanyi, Z., 2021.

IUPred3: prediction of protein disorder enhanced with

unambiguous experimental annotation and visualization of
evolutionary conservation. Nucleic Acids Res 49, W297- .= .
W303. https://doi.org/10.1093/nar/gkab408 PAPER

Akronim: ROC-plotter

Leiras: Génexpresszio alapjan prediktiv biomarkerek -
azonositasa és validalasa szolid tumorokban AROC plotter
Webcim: http://www.rocplot.com

Referencia: Fekete, J.T., Gyorffy, B., 2019. ROCplot.

org: Validating predictive biomarkers of chemotherapy/

hormonal therapy/anti-HERZ2 therapy using transcriptomic

data of 3,104 breast cancer patients. Int J Cancer 145,
3140-3151. https://doi.org/10.1002/ijc.32369

HIGHLY CITED
PAPER

Akronim: KMPLOT

Leirds: Onkoldgiai tulélés-biomarkerek validalasara
készitett eszko6z

Webcim: https://kmplot.com/

Referencia: Lanczky, A., Gyérffy, B., 2021. Web-Based

Survival Analysis Tool Tailored for Medical Research

(KMplot): Development and Implementation. J Med In-

ternet Res 23, e27633. https://doi.org/10.2196/27633 |, cuy crrep

PAPER

Akronim: BiSearch

Leirds: Primer Design and Search Tool

Webcim: http://bisearch.enzim.hu

Primer tervez0 és ePCR-t készitd eljaras biszulfittal kezelt és nem
kezelt DNS szekvencidkra (cDNS, genomialis)

Referencia: Aranyi, T., Varadi, A., Simon, 1., Tusnady, G.E.,
2006. The BiSearch web server. BMC Bioinformatics 7, 431.
https://doi.org/10.1186/1471-2105-7-431

Akronim: CMWeb

Leirds: Contact Map WebViewer
Webcim: http://cmweb.enzim.hu
Referencia: Kozma, D., Simon, 1., Tusnady, G.E., 2012. CMWeb:
an interactive on-line tool for analysing residue-residue contacts
and contact prediction methods. Nucleic Acids Res 40, W329-
333. https://doi.org/10.1093/nar/gks488

Contact Map WebViewer

Akronim: IsoMut

Leiras: Izogén mintacsoportokban el6fordulé egyedi
mutaciék (SNP, delécio, inszercio) meghatarozasara
szolgalo eszkoz

Webcim: http://www.genomics.hu/tools/isomut/isomut.ht
Referencia: Pipek, O., Ribli, D., Molnér, J., Péti, A., Krzystanek,
M., Bodor, A., Tusnady, G.E., Szallasi, Z., Csabai, I., Sziits, D.,
2017. Fast and accurate mutation detection in whole genome
sequences of multiple isogenic samples with IsoMut. BMC
Bioinformatics 18, 73. https://doi.org/10.1186/s12859-017-
1492-4

Akronim: HMMTOP

Leirds: Transzmembran régiok becslése az aminosav
szekvencia alapjan

Webcim: http://www.enzim.hu/hmmtop

Referencia: Tusnady, G.E., Simon, I., 2001. The

HMMTOP transmembrane topology prediction server.
Bioinformatics 17, 849-850. https://doi.org/10.1093/ R
bioinformatics/17.9.849 PAPER

Akronim: MemDis
Leirds: Transzmembran fehérjékben levo rendezetlen ROMN
szakaszok becslésére alkalmas eljaras i W
Webcim: http://memdis.ttk.hu

Referencia: Dobson, L., Tusnady, G.E., 2021. MemDis: Predicting
Disordered Regions in Transmembrane Proteins. Int J Mol Sci

22, 12270. https://doi.org/10.3390/ijms222212270




PP P

Polar Prot Pred

Akronim: Multiple Testing Correction

Leirds: Eszkoz az élettudomanyi kutatok szamara

a tobbszoros hipotézisvizsgalat korrekciéjahoz

Webcim: https://multipletesting.com/

Referencia: Menyhart, O., Weltz, B., Gyorffy, B., 2021.
MultipleTesting.com: A tool for life science researchers

for multiple hypothesis testing correction. PLoS One 16, S——
e0245824. https://doi.org/10.1371/journal.pone.0245824 PAPER

Akronim: PolarProtPred

Leiras: Transzmembran fehérjék polarizalt sejtekben
valo lokalizaciéjanak becslésére alkalmas eljaras
Webcim: http://polarprotpred.ttk.hu

Referencia: Dobson, L., Zeke, A., Tusnady, G.E., 2021.
PolarProtPred: predicting apical and basolateral localization of
transmembrane proteins using putative short linear motifs and
deep learning. Bioinformatics 37, 4328-4335. https://doi.
org/10.1093/bioinformatics/btab480

Akronim: Kooplex

Leiras: Kutatoegységek egyiittmiikodését segito
virtualis infrastruktara halézat

Webcim: https://k8plex-edu.elte.hu/hub/

Referencia: Referencia: David Visontai, Jozsef Stéger, Janos
Mark Szalai-Gindl, Laszl6 Dobos, Laszlé Oroszlany, Istvan Er-
vin Csabai: Kooplex: collaborative data analytics portal for
advancing sciences (Preprint)

Akronim: TMCrys

Leiras: Transzmembran fehérjék kristalyosithatésaganak
becslésére alkalmas eljaras

Webcim: http://tmcrys.enzim.ttk.mta.hu/

Referencia: Varga, J.K., Tusnady, G.E., 2019. The TMCrys ser-
ver for supporting crystallization of transmembrane proteins.
Bioinformatics 35, 4203-4204. https://doi.org/10.1093/
bioinformatics/btz108

Akronim: G-2-0

Genotype to Outcome

Leiras: Mutacio vagy CNV, génexpresszio és a tulélés
osszekapcsolt vizsgalatara szolgalo eszkoz

Webcim: http://www.g-2-0.com

Referencia: Pongor, L., Kormos, M., Hatzis, C., Pusztai, L., Szabd,
A., Gyorffy, B., 2015. A genome-wide approach to link genotype to
clinical outcome by utilizing next generation sequencing and gene
chip data of 6,697 breast cancer patients. Genome Med 7, 104.
https://doi.org/10.1186/s13073-015-0228-1

Akronim: TMDet

Név:Transzmembran régidk detektalasa a fehérjék
3D-s struktaraja segitségével

Webcim: http://tmdet.enzim.hu

Referencia: Tusnady, G.E., Dosztanyi, Z., Simon, 1., 2005a.
TMDET: web server for detecting transmembrane regions of
proteins by using their 3D coordinates. Bioinformatics 21,
1276-1277. https://doi.org/10.1093/bioinformatics/bti121

Akronim: Recurrence Online

Leirds: Transzkriptom alapi emlétumor
diagnosztikai eszkoz

Webcim: http://www.recurrenceonline.com
Referencia: Gyérffy, B., Benke, Z., Lanczky, A., Balazs, B.,
Szallasi, Z., Timar, J., Schéfer, R., 2012. RecurrenceOnline: an
online analysis tool to determine breast cancer recurrence and
hormone receptor status using microarray data. Breast Cancer
Res Treat 132, 1025-1034. https://doi.org/10.1007/s10549-
011-1676-y

(@ Recurrence Online

Akronim: TNMplot

Leirds: Differencialis génexpresszios elemzés tumoros,
normalis és metasztatikus szovetekben

Webcim: https://tnmplot.com/analysis/

Referencia: Bartha, A., Gyérffy, B., 2021. TNMplot.com:

A Web Tool for the Comparison of Gene Expression in

Normal, Tumor and Metastatic Tissues. Int J Mol Sci 22,

2622. https://doi.org/10.3390/ijms22052622 bl

Akronim: muTarget

Leirds: A génexpresszios valtozasokat és a mutacios %’W’ $

statuszt 6sszekoto platform szolid tumorokban é mUTarget
Webcim: https://www.mutarget.com/

Referencia: Nagy, A., Gy6rffy, B., 2021. muTarget: A platform

linking gene expression changes and mutation status in solid

tumors. Int J Cancer 148, 502-511. https://doi.org/10.1002/

jc.33283




Db
PolarProtDb

MAGYAR BIOINFORMATIKAI
ADATBAZISOK

Akronim: HTP

Leirds: Emberi transzmembran proteém adatbazisa
Webcim: http://htp.enzim.hu

Referencia: Dobson, L., Reményi, I., Tusnady, G.E., 2015b.
The human transmembrane proteome. Biol Direct 10, 31.
https://doi.org/10.1186/s13062-015-0061-x

Akronim: TOPDB

Leiras: Transzmembran fehérjék kisérleti Gton
meghatarozott topoldgiai adatainak adatbazisa

Webcim: http://topdb.enzim.hu

Referencia: Dobson, L., Langd, T., Reményi, I., Tusnady, G.E.,
2015a. Expediting topology data gathering for the TOPDB
database. Nucleic Acids Res 43, D283-289. https://doi.
org/10.1093/nar/gku1119

Akronim: PDBTM

Leirds: Meghatarozott térszerkezettel rendelkez6 transz-
membran fehérjék membran lokalizaciojanak adatbazisa
Webcim: http://pdbtm.enzim.hu

Referencia: Kozma, D., Simon, 1., Tusnady, G.E., 2013.

PDBTM: Protein Data Bank of transmembrane proteins

after 8 years. Nucleic Acids Res 41, D524-529.
https://doi.org/10.1093/nar/gks1169 HIREIEY CITER

PAPER

Akronim: TFLink

Leirds: Transzkripcios faktor - célgén interakcios

és kotohely adatbazis tobb fajra

Webcim: https://tflink.net/

Referencia: Liska, O., Bohar, B., Hidas, A., Korcsmaros, T., Papp, B.,
Fazekas, D., Ari, E., 2022. TFLink: an integrated gateway to access
transcription factor-target gene interactions for multiple speci-

es. Database (Oxford) 2022, baac083. https://doi.org/10.1093/
database/baac083

Akronim: PolarProtDb

Leiras: Polarizalt sejtekben levo transzmembran fehérjék
lokalizaciéjanak és poszt-transzlacios modosulasainak
adatbazisa

Webcim: http://polarprotdb.ttk.hu/

Referencia: Zeke, A., Dobson, L., Szekeres, L.I., Langd, T., Tusnady,
G.E., 2021. PolarProtDb: A Database of Transmembrane and
Secreted Proteins showing Apical-Basal Polarity. J Mol Biol 433,
166705. https://doi.org/10.1016/j.jmb.2020.11.004

Akronim: NRR, Nemzeti Rakregiszter

Leiras: A kiilonb6zo rakos megbetegedések szamait
tartalmazza nemi, korcsoportos és teriilet szerinti bontasban
Webcim: https://onkol.hu/nemzeti-rakregiszter/

Referencia: Kenessey I, Wéber A, Szilagyi I, Nagy P, Polgar C, Kasler
M. Az orvosi kddtarak gyakorlati alkalmazasa az onkolégiaban -
szakmai utmutaté a Nemzeti Rakregiszter tapasztalatai alapjan.
Magy Onkol. 2022 Mar 28;66(1):4-10. Hungarian. Epub 2021 Dec
18. PMID: 35343969.

Akronim:TmAlphaFold

Leiras: AlphaFold2 eljaras altal becsiilt transzmembranfehérje
szerkezetek membran-lokalizaciéjanak adatbazisa

Webcim: https://tmalphafold.ttk.hu/

Referencia: Dobson, L., Szekeres, L.1., Gerdan, C., Langd, T., Zeke, A.,
Tusnady, G.E., 2023. TmAlphaFold database: membrane localization
and evaluation of AlphaFold2 predicted alpha-helical transmembrane
protein structures. Nucleic Acids Res 51, D517-D522. https://doi.
org/10.1093/nar/gkac928

Akronim: META

Leirds: A hazai természetes novényzeti 6rokségiink

tudomanyos értékelésére szolgal6é program

Webcim: https://www.novenyzetiterkep.hu/

Referencia: Somodi, 1., Molnar, Z., Czlcz, B., Bede-Fazekas, A., META
Bo6l6ni, J., Pasztor, L., Laborczi, A., Zimmermann, N.E., 2017.

Implementation and application of multiple potential natural

vegetation models — a case study of Hungary. J Veg Sci 28, 1260-

1269. https://doi.org/10.1111/jvs.12564

Akronim: TSTMP

Leiras: Legfontosabb transzmembran célfehérjék adatbazisa
Webcim: http://tstmp.enzim.ttk.mta.hu

Referencia: Varga, J., Dobson, L., Reményi, 1., Tusnady, G.E.,
2017. TSTMP: target selection for structural genomics of human
transmembrane proteins. Nucleic Acids Res 45, D325-D330.
https://doi.org/10.1093/nar/gkw939

Akronim: ChIPSummitDB

Leirds: A human ChIP-seq kisérletekkel igazolt
transzkripcios faktor kotohelyek atfogo adatbazisa
Webcim: https://summit.med.unideb.hu/summitdb/
Referencia: Czipa, E., Schiller, M., Nagy, T., Kontra, L., Steiner, L.,
Koller, 1., Palné-Szén, 0., Barta, E., 2020. ChIPSummitDB: a ChIP-
seq-based database of human transcription factor binding sites
and the topological arrangements of the proteins bound to them.
Database (Oxford) 2020, baz141. https://doi.org/10.1093/
database/baz141
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Prof. Dr. Bagdy Gyorgy

Semmelweis Egyetem, Gydgyszerhatastani Intézet,
Neuropszichofarmakolégiai Kutatécsoport,
Budapest
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Kutatasi teriletek: a gyakori, komplex pszichiatriai és neuroloégiai
betegségek kialakulasaban szerepet jatszo orokletes és kornyezeti
faktorok, valamint biolégiai Gtvonalak azonositasa Gj gyogyszercélpontok
és terapias lehetoségek azonositasara

Azokra a betegségekre koncentralunk, amelyeket mind az 6rokletes, mind a kor-
nyezeti faktorok jelentdsen befolydasolnak. Ilyenkor a hagyomanyos (pl. GWAS)
megkozelitések kevéssé alkalmazhatdak, igy részletes adatokra, komplex modellek
feldllitdsara és tesztelésére, hagyomanyos modszerekre és a mesterséges intelli-
gencia alkalmazdasara egyarant sziikség van. 2022-t6l a depressziéra és a migrénre
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Dr. Barta Endre

Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem, Genetika
és Biotechnoldgia Intézet, Debreceni Egyetem,
Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet

MAGYAR AGRAR- ES
ELETTUDOMANYI EGYETEM

Dr. Balint Balint Laszl6

Debreceni Egyetem, Biokémiai és Molekularis
Biol6giai Intézet; Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék, Budapest

DEBRECENI
EGYETEM

Kutatasi terilletek: mezogazdasagi genomika, génszabalyozas, funkcionalis
genomika, bioinformatika

Go6dolléi munkacsoportomban elsésorban a haziallatok genomikajaval foglalkozunk.
Korabban meghataroztuk, elemeztiik a hazai mangalicafajtdk genomjait. Els6ként
Magyarorszagon de novo dsszeraktuk egy emldsallat, a gimszarvas teljes referen-
cia genomszekvenciajat. LegUjabb kutatasi teriletiink a hazinyultenyészetek ter-
meldképességének ndvelése genomikai modszerekkel egy konzorcium keretében.
Az MBK-n kiviil konzorcium tagja még az Allatorvostudomanyi Egyetem és az S&K-
LAP Nyultenyészt6 Kft. is. Munkank soran Big Data genomikai mddszerekkel (GWAS)
vizsgaljuk az ERE-betegség genetikai hatterét. Debreceni egyetemi csoportommal
a génszabalyozast vizsgaljuk genomszinten, Big Data bioinformatikai mddszerek-
kel. Nagy mennyiségben dolgozunk fel publikus ChIP-seg-adatokat. Eredményein-
ket a ChIPSummitDB adatbazisban gylijtjik. Az adatokbdl prébaljuk megallapitani,
hogy az egyes fehérjék hol, milyen sorrendben, miért helyezkednek el a DNS-en.
ELIXIR részvétel: Technikai koordinator

Kutatasi terilet: epigenetika, funkcionalis genomika

Az epigenetikai oroklédés fizikai hordozoi a kromatin szintjén mddositjak a gének
kifejez6dését. Kutatdsaim célja megismerni és kiaknazni a génexpresszié kromatin
szint(i szabalyozasanak folyamatait az onkoldgiai kérképek kialakulasaban és keze-
lésében. Ebbdl a célbdl a génexpresszid szabalyozasaban kritikus elemek jelentdsé-
gét vizsgalom daganatos sejtekben és izogenikus sejtekben. Célom a rendelkezésre
allé adatok multi-omikai integraldsa és ezaltal a kritikus génexpressziét szabalyozo
elemek azonositasa.

ELIXIR részvétel: Képzési koordinator

Prof. Dr. Barta Zoltan

Debreceni Egyetem, TTK Evollciés Allattani
és Humanbioldgiai Tanszék,

Debrecen
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DEBRECENI
EGYETEM

Kutatasi teriletek: (1) utéodgondozas genetikai hatterének vizsgalata
bogarakban; (2) természetvédelmi adatok okoinformatikai elemzése

(1) A korai, idilli nézettel szemben az utddgondozas soran a szll6k kozott jelentds
érdekellentétek feszilnek, melyek felolddsa nem trividlis. Kutatasaink soran korab-
bi elméleti vizsgalatainkra tdmaszkodva genomikai, transzkriptomikai mddszerek-
kel probaljuk feltarni ezen ellentét megoldasat segitdé mechanizmusokat egy Uj bogar-
modellrendszerben, a nagyfejl csajkdéban.

(2) A természetvédelem miikddése soran hatalmas mennyiségl térben referalt
biotikai adat keletkezik, mely feldolgozdsa, nem beszélve annak értelmezésérdl,
nem megoldott. Vizsgalataink soran modern adatbanyasz-modszereket alkalmazva
probaljuk felmérni ezen adathalmaz prediktiv alkalmazasanak lehet6ségét.
ELIXIR részvétel: Biodiverzitas community




Prof. Dr. Bodor Csaba

Semmelweis Egyetem, Patologiai és Kisérleti
Rakkutaté Intézet Budapest, HCEMM-SE Molekularis
Onkohematoloégia Kutatécsoport, Budapest

Kutatasi teriletek: molekularis onkohematolégia, daganatgenomika

A Molekularis Onkohematoldgia Kutatocsoport (Semmelweis Egyetem, Patoldgiai és
Kisérleti Rakkutatd Intézet) kilonbozd lymphomak és leukémidk esetében végez
genomikai és epigenomikai kutatasokat, valamint diagnosztikus fejlesztéseket a
legkorszerilibb Ujgeneracios szekvenalasi és bioinformatikai eljarasok alkalmazasa-
val. A kutatdsok célja a betegség lefolyasaval és kilonb6zo célzott terdpidkra adott
valaszkészséggel kapcsolatba hozhatd biomarkerek azonositasa, valamint a terapi-
ak szelekciés nyomasanak hatdsara kialakuld klonalis evollcié idébeli és térbeli
aspektusainak feltérképezése.

Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila
Pazmany Péter Katolikus Egyetem,
Budapest

Prof. Dr. Csabai Istvan

Eotvos Lorand Tudomanyegyetem,
TTK Fizikai Intézet,

Budapest

Kutatasi teriletek: genomika, BigData, mesterséges intelligencia

Csoportunk kutatasainak kdzéppontjaban az adatintenziv bioinformatikai kutata-
sok allnak. Szamos hazai és eurdpai projekt keretében részt vesziink rakgenetikai
vizsgalatokban, kérnyezeti mintak metagenomikai elemzésében, molekularis ore-
gedéskutatasban, jarvany-genetikai vizsgalatokban. Munkank soran az élenjard
bioinformatikai elemz6 szoftverek mellett nagymértékben hasznaljuk a modern
gépi tanulds eredményeit is, és arra toreksziink, hogy az alapkutatasi eredmények
minél hamarabb hasznosuljanak az egészségligyi gyakorlatban.

ELIXIR részvétel: BY-COVID

F6 kutatdsi terliletek: rendszerbioldogia, molekularis halézatok szimulacidja,
adatintegracio

A Molekularis és Celluldris Halézatok Rendszerbioldgidja Kutatdcsoportban a sejte-
ken belili molekuldris és a sejtek kozotti cellularis interakcidok hatdsara lejatszodo
folyamatok térbeli és idobeni valtozasanak megértéséhez kombindljuk a szamito-
gépes rendszerbioldgiai modellezési technikakat kisérleti mddszerekkel. A moleku-
laris interakcios haldzatok kapcsolasi rajzait matematikai egyenletekké alakitjuk, és
azokat elemezziik, hogy megértsiik a vizsgalt rendszer fizioldgiai viselkedését. F6-
leg proteomikai adatokat hasznalunk modelljeink felépitéshez, de multi-omikai
adatintegraciot is végziink. A f6 kutatasi kérdéseink a sejtndvekedés és a sejtosz-
tddas szabalyozasaval hozhatdak kapcsolatba. Tobb kisérleti laboratériummal
egylttmikodink, amelyek a modellek feldllitdsahoz sziikséges adatokat és platfor-
mot kindlnak modelljeink el6rejelzésének tesztelésére. Tovabblépve, a kdzelmult-
ban létrehoztuk sajat kisérletes laboratériumunkat, ahol kilonb6z6 élesztd torzsek
kozotti sejt-sejt kdlcsonhatasokat vizsgalunk, és ezen eredményeinket kombinaljuk
legujabb modelljeinkkel.

Prof. Dr. Cs6sz Eva

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

DEBRECENI
EGYETEM

Kutatasi teriletek: biomarker-kutatas, proteomikai és metabolomikai
technikak fejlesztése, komplex adatelemzés

Kutatécsoportunk f6 célja a nem invaziv moédon gyUjthet6 testfolyadékok (konny,
nyal, verejték) proteomikai és metabolomikai tanulmanyozasa és potencialis
biomarkerek azonositasa. Ehhez proteomikai és metabolomikai mddszereket fej-
lesztlink és optimalizalunk, és ezeket alkalmazzuk bioldgiai rendszerekre. Fontos a
kapott adatok komplex, halézatalapu és rendszerbioldgia-szemléletl értelmezése,
ezaltal minél tobb relevans bioldgiai informacioé kinyerése a begy(jtott adathalmaz-
bol. Kutatdcsoportunk részt vesz az ELIXIR Proteomics altal koordinalt, 11 orszag-
bol 13 kutatdcsoport részvételével torténd megvaldsitasi tanulmanyban, amelynek
célja az adatbazisokban lev6 proteomikai adatok Ujrahasznositasa. A kutatdmunka
mellett fontos a PhD és TDK hallgatdk képzése és a megszerzett tudas tovabbadasa
az érdekl6dbéknek.

ELIXIR részvétel: Képzési koordinator és Proteomics community részvétel
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S EOtvos Lorand Tudomanyegyetem,
TTK Biokémia Tanszék,

Budapest

Dr. Garamszegi Laszl6 Zsolt
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Kutatasi terlletek: fehérje szekvencia predikcio, gépi tanulas, rendezetlen
fehérjék, fehérje-fehérje kolcsonhatas

2014-t6l vezetem az MTA Lendilet palyazat tdmogatasaval megalakult Bioinfor-
matikai Kutatdcsoportot az ELTE TTK Biokémia Tanszékén.

FO kutatasi terlletliink az eredenddéen rendezetlen fehérjék vizsgalata bioin-
formatikai és mélytanulasos mdédszerekkel. Ehhez kapcsoldddan fejlesztlink
kilonb6z6 predikciés mddszereket, végziink szamitégépes bioldgiai vizsgalatokat,
illetve kozrem(kodink kilonb6z6 adatbazisok kifejlesztésében is. Célunk az, hogy
megérthessiik azt, hogy hogyan képesek a rendezetlen fehérjék alapvetéen fontos
bioldgiai funkcidjukat ellatni, mutaciéjuk hogyan vezet kiilénb6z6 betegségekhez,
példaul rakhoz, illetve neurodegenerativ betegségekhez, illetve hogy lehet ezeket
a fehérjéket felhasznalni Gjfajta gydgyszermolekuldk tervezéséhez. Aktivan részt
vesziink az ELIXIR Intrinsically Disordered Proteins kdzdsségében annak érdeké-
ben, hogy az ELIXIR céljaival 6sszhangban jobban lathatéva, elérhetdvé, atjarha-
tova tegylk a kilénbozd, fehérje rendezetlenséghez kapcsoldédd eszkozoket.
ELIXIR részvétel: ELIXIR Board tudomanyos képviselo,

Intrinsically Disordered Proteins community részvétel

—
Kutatdcsoport: Evoliciés Okolégia Kutatécsoport
Kutatasi tertletek: (1) klimavaltozas és (Gjonnan) felbukkano betegségek-
citizen science: www.szunyogmonitor.hu ; (2) akusztikus kommunikacio
és a kulturalis evolicio
Atarsadalom széles kor(i bevonasaval ésinnovativ technoldgiak (pl. mobilapplikaciok)
segitségével gyljtiink nagymennyiség(i adatot az orszdg minden pontjardél, majd
kifinomult bioinformatikai, gépi tanulasi modszereket alkalmazva nyeriink folyama-
tos informaciét az Gjonnan megjelend kdérokozok aktualis elterjedésérdl. Az 6rvos
légykapd modellfajon gy(ijtliink hosszu tavu adatokat annak érdekében, hogy meg-
értsiik a madarének ivari kivalasztédasban betoltott szerepét és a populacid szint-
jén térben és id6ben megmutatkozé dinamizmusokat.

Dr. Gaspari Zoltan
Pazmany Péter Katolikus Egyetem,
Budapest

Dr. Fekete Janos Tibor
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

Kutatasi terlletek: transzkriptom alapd prediktiv biomarkerek

szolid tumorokban

A kutatdsaim fokuszaban a prediktiv biomarkerek allnak. A 2019-ben indult ROC
Plotter projekt célja az, hogy egy webalkalmazason keresztil, az adatokat egysé-
ges szerkezetben kezelve 6sszefliggéseket keressilink az egyes gének expresszidja
és a terapias valasz kozott. Az alkalmazas emld-, méhnyak-, kolorektalis tumor,
valamint glioblasztomas betegek génchip és Ujgeneracios RNS méréseken alapuld
forrasadatait hasznalja. Az alkalmazas segitségével lehetdséget kivantunk bizto-
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kutatokdzosség szamara. A honlap (www.rocplot.org) tovabbi szolgaltatasa, hogy
sajat adatokbdl is lehetséges ROC analizis elvégzése, igy tovabbi statisztikai szoft-
verek felhasznaldsa nélkil is lehetséges kisérletes eredmények gyors kiértékelése.
ELIXIR részvétel: GALAXY Platform

A kisérletes vizsgalatok mellett kiemelten foglalkozunk a fehérjék bels6é dinamikajat
tlikrozo fehérjeszerkezeti sokasagok eldallitdsaval és elemzésével, elsésorban NMR-
spektroszkdpiai adatokra tdmaszkodva, valamint egyes fibrillaris szerkezeti motivu-
mok vizsgalataval. Funkcionalis oldalrél f6 érdekl6dési teriletlink a szinaptikus jel-
atvitelben részt vevl, elsGsorban a posztszinaptikus denzitas felépitésében szerepet
jatszo egyes fehérjék szerkezeti-dinamikai vizsgalata, illetve kélcsonhatasaik model-
lezése.




Dr. Gyenesei Attila

Pécsi Tudomanyegyetem
Szentagothai Janos Kutatokozpont,
Pécs

Prof. Dr. Harrach Balazs

Allatorvostudomanyi Kutatéintézet, Molekularis
és Osszehasonlit6 Virolégia témacsoport,
Budapest
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Allatorvostudomanyi
Kutatéintézet

A vezetésem alatt all6 bioinformatikai kutatécsoport és a korszerl m(iszerezett-
séggel és szakembergardaval m(ikodéo Genomika és Bioinformatika Core Facility
kutatasainak kozéppontjaban egyrészt a biotechnologia teriiletén végbemené
fejlodés nyujtotta lehetoségek kiaknazasa, masrészt ennek egyik f6 kdvetkez-
ménye, az eddig soha nem latott mennyiségben és részletességben rendelkezésre
allé biologiai és orvosi adatmennyiség elemzése all. A két terilet gyakorlati
O0sszekapcsoldsa és korszer(i bioinformatikai mddszerek alkalmazasa lehetdséget
nyujt a molekularis szintl bioldgiai folyamatok jobb megértésében és ezen bioldgiai
ismeretek alkalmazasaban az orvoslasban, az iparban és a mez6gazdasagban.
Mindezek mellett kiemelt célunk kezdettdl a bioinformatika és biostatisztika eld-
mozditdsa a Pécsi Tudomanyegyetemen, az itt dolgozd kutatdcsoportok segitése,
valamint kutatoi és infrastrukturdlis palyazatokban valé aktiv részvétel. Reménye-
ink szerint ezzel lehetdévé valik a kutatdsokbdl szarmazd nagy mennyiségl adatok,
informacidok feldolgozasa, elemzése, tovabba ndvekedhet a kutatdsi aktivitds, a
kollaboraciok szama, né a palyazatokban valé részvételi lehetéség. Mindezek mel-
lett a kilonb6z6 genetikai és klinikai multi-faktorialis betegségek jellemzésével és
biomarker-elemzéssel foglalkozunk, els6sorban hipotézisfliggetlen, adatbanyaszat-
és mesterséges intelligencian alapuld eljarasok alkalmazdasaval és fejlesztésével.
ELIXIR részvétel: Technikai koordinator

Kutatasi teriletek: hazi és vadallatok virusai, virusgenetika, filogenetikai
szamitasok, virustaxondomia
Kutatdcsoportommal vizsgaljuk a gazdasagi, kedvenc és vadallatok virusainak
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kutatjuk a vadon él6 allatok (pl. denevérek, majmok) potencidlisan embert és ha-
zidllatokat fertzd virusait. A vadallatmintédkat Dél-Amerikatél Uj-Zélandig terjedé-
en kuldik. Eredményeinket a Nemzetko6zi Virusrendszertani Bizottsagban végzett
munkaban forditjuk hivatalos taxondmiava.

4O Prof. Dr. Horvath Péter
MKOJO Szegedi Bioldgiai Kutatéokozpont,
'\%8%28}( Biokémiai Intézet,

Szeged

Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Természettudomanyi Kutatokozpont,

Molekularis Elettudomanyi Intézet, Onkolégiai
Biomarker kutatécsoport, Budapest

Kutatasi teriletek: az onkologiai betegségekben a varhato klinikai lefolyast
elore jelz6 Gj molekularis markerek azonositasa, valamint a terapiaval
szembeni rezisztencia biomarkereinek vizsgalata

Az onkoldgiai bioinformatika terén a kutatécsoportunk tébb mint tiz kilfoldi egye-
temmel folytat egylttm(kodést, koztik a Yale, Stanford, John Hopkins Egyete-
mekkel (USA), valamint az Imperial College, pekingi, berlini, lyoni, calabriai, bar-
celonai egyetemek kutatdival, aminek eredményeként szamos kdzlemény jelent
mar meg nivos tudomanyos lapokban (Nature Medicine, Cancer Discovery, Nature
Communications, Cell Metabolism, PNAS, EMBO, Cancer Research stb.). A cso-
port innovativ szemléletének kodszonhetéen szamos szabadon elérheté online
adatelemz06 rendszer kerilt publikaldsra (pl. KM-plotter, TNM-plotter, ROC-plotter,
scientometrics.org).

ELIXIR részvétel: az ELIXIR Magyarorszag Csomopontvezetdje

F6allasban a Szegedi Bioldogiai Kutatokozpont Biokémiai Intézetének igazgato-
ja vagyok, valamint a Helsinki Egyetemen m(ik6d6 FIMM-ben (Finnish Institute
for Molecular Medicine) kutatdcsoport-vezetd, Finland distinguished professor és a
High-content analysis egység igazgatdja. A Szegedi Tudomanyegyetemen szerez-
tem programtervezé matematikus diplomat (2003), majd a Nizzai Egyetemen PhD
fokozatot (2007), amely soran az INRIA-n m(iholdkép-feldolgoz6 alkalmazasokat
fejlesztettem. A PhD-fokozat elnyerése utan 7 évig a Zirichi Mlszaki Egyetemen
(ETH, Eidgenossische Technische Hochschule) dolgoztam docensként, a szamito-
gépes sejtbiologiai kutatasok terliletén. Hét éve tértem haza, a Szegedi Bioldgiai
Kutatokozpont Biokémiai Intézetébe, és ugyanekkor kezdtem parhuzamosan dol-
gozni a FIMM-ben. Az elmult években megalapitottam a szegedi és a helsinki-beli
BIOMAG kutatdcsoportokat, amelyekben egylttesen mintegy 30 f6 dolgozik. Ku-
tatdcsoportjaink sejtek nagy felbontasu térbeli vizsgalatara alkalmas, altaluk ki-
fejlesztett rendszermikroszkdpia segitségével bioldgiai problémakra adunk szami-
togépes algoritmusokkal tdmogatott megoldast. Eredményeinket a legmagasabb
tudomanyos férumokon kozlik (Nature Methods, Nature Communications, NRDD,
Science stb.). Kutatasainkkal a COVID-19-betegség elleni harcban is aktivan részt
veszunk.




Dr. Kenessey Istvan
Orszagos Onkologiai Intézet,
Budapest

Dr. Ligeti Balazs

Pazmany Péter Katolikus Egyetem,
Informacios Technolodgiai és Bionikai Kar,
Budapest

A Nemzeti Rakregiszter és Biostatisztikai Kozpont a hazai daganatos betegek
adatait gyiijti és dolgozza fel. Célunk amellett, hogy adatokat szolgaltassunk az
onkoldgiai betegségek epidemioldgiai helyzetérdl, visszajelzést adni az egész-
ségligyi ellatoknak és a Nemzeti Egészségbiztositasi Alapkezelének, va-
lamint az Emberi Er6forrdsok Minisztériumanak, hozzajarulva az ellatas mindség-
biztositdsahoz, illetve az onkoldgiai haldzat fejlesztéséhez. Szorosabb kutatasi
terlletiinket képezi a daganatos epidemioldgiai helyzet valtozasa és a trendek le-
irdsa, illetve az egyes betegségek tulélésében torténd valtozas és ennek hatterében
lévo okok feltarasa.

ENTIAR,
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Dr. K6s Péter

Szegedi Tudomanyegyetem
SZTE Biotechnologiai Tanszék,
Szeged
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A Szegedi Tudomanyegyetem Természettudomanyi Karan Dr. Rakhely Gabor 2000
korul alapitotta meg a bioinformatika oktatast tantargyi keretek kozott. Az egy-
egy féléves elméleti és gyakorlati oktatast az évek soran molekularis evolucidéval,
omikai tudomanyokkal és informatikai jelleg(i tantargyakkal kiegészitve elinditottuk
egy bioinformatikai szakirany kialakitasat a bioldogus hallgaték szamara, aminek
fejlesztése jelenleg is zajlik. Az orszag klilonb6z6 egyetemein folyd bioinformatikai
oktatassal valé harmonizacié, valamint ezen mihelyekkel vald kollaboracié érde-
kében csatlakoztunk az ELIXIR Magyarorszag node-hoz. Az Egyetemen jelentds
bioinformatikai kutatds, és erre szolgaldé koézponti intézmény nincsen; az djgene-
raciés szekvenalassal tdmogatott human molekularis diagnosztika, a mikrobialis
genetika, kdornyezeti és orvosi metagenomika stb. targyaban végzett kutatasok és
szolgaltatdsok részeként, azokat segitve alkalmazzuk a bioinformatikai médszere-
ket, egyrészt kilén hw/sw megoldasokkal, masrészt az SZBK mesterséges intelli-
genciat ill. omikakat kutatd egységeivel egytttmikédésben. Az ELIXIR-hez és mas
nemzetkozi konzorciumokhoz vald csatlakozdssal jelenleg azon faradozunk, hogy
kialakitsuk Szegeden a bioinfiormatikai mddszerek kutatasanak, oktatdsanak és
felhasznaldsanak egy koherensebb, hatékonyabb és modernebb rendszerét.

Kutatasi terilet: Kutatasi teriilet: Neuralis Bioinformatika, mikrobiom,
genomikai-nyelvmodellek

Kutatdcsoportunk fékuszaban a nagyméret(i genomikai nyelvmodellek és szek-
vencia-reprezentaciok allnak. Az egyik alapvetd kulcskérdés a kvantitativ biold-
giaban, hogy hogyan tudunk Uj mintazatokat és strukturakat megismerni: ez alap-
veto feltétele annak, hogy hatékonyan modellezhessiik a komplex rendszereket,
el6rejelezhessilik viselkedésiiket, illetve manipulalhassuk azokat.

A mikroorganizmusok |étfontossagu szerepet jatszanak az élet fenntartdsaban
a Foldon a hatalmas metabolikus képességeikkel; igy m(ikodésiik megértése kiilo-
nosen fontos olyan problémak kezelésében, mint az antimikrobialis rezisztencia, az
éghajlatvaltozas és az Gjfajta patogének megjelenése.

A csoport célja olyan Ujfajta neuralis és pangenomikai reprezentaciok és ezek-
re éplld interpretalhatoé algoritmusok kidolgozdsa mikroorganizmusokhoz koét-
hetd feladatokra, amelyek képesek a gyorsan ndovekvd, heterogén adatmennyiség-
gel |épést tartani; ezt képesek hatékonyan elemezni, mintdzatokat azonositani;
valamint robosztusak az olyan problémakkal szemben, mint a kontextusfliggdség,
vagy az elérhetd cimkézett adatok hidnya.

Dr. Menyhart Otilia
Semmelweis Egyetem,
Budapest
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Kutatasi terilet: diagnosztikai eszkozok fejlesztése betegektol szarmazé
mérések adatainak felhasznalasaval

A kulonféle tesztek, klinikai vizsgalatok soran hatalmas, akar tobb szaz paramétert
tartalmazé heterogén adathalmaz keletkezik minden paciensrdl, melyekbdl kovet-
keztetni lehet a klinikai kimenetre és a betegek tulélésére. Ezen adatok értelmezése
azonban méretlikbdl kifolydlag nem rutinfeladat. A megfelel6 bioinformatikai eszko-
zO0k azonban lehet6vé teszik ezen adatok diagnosztikai, illetve prognosztikai célu kiak-
nazasat. A kutatas soran els6sorban az onkoldgia terlletén végziink mesterséges in-
telligencia alapu vizsgalatokat betegekbdl szarmazd mérések adataira tamaszkodva.
A téma elsOsorban a bioinformatika és a klinikai kutatas irant érdekl6dd hallgaték
szamara lehet érdekes.
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Kutatasi terllet: extremialis kombinatorikai moédszerek a bioinformatikaban

A Magyar Bioinformatikai Tarsasag egyik alapitdja, sok éven at alelndke voltam. F6
kutatasi terlletem a bioinformatikai problémakban el6forduld extremidlis mintaza-
tok keresése. Foglalkozom haldzatelemzésekkel, periodikus mintazatok keresésével.

Dr. Miklos Istvan
Rényi Alfréd Matematikai Kutaté Intézet,
Budapest

Kutatasi teriletek: Biostatisztika, Epidemiologia, BigData

Munkacsoportunk népegészségligyi jelentdéséggel biré megbetegedések adatbazi-
sainak biostatisztikai feldolgozasaval és értékelésével foglalkozik. Az 6sszefliggések
feltarasa mellett a nagy mennyiségl értékes strukturalatlan adat hasznositasaval,
szabad szbéveges adatokbdl értékes informacid kinyerésével foglalkozunk.

Kutatasi teriletek: sztochasztikus modellek, Markov-lanc Monte-Carlo-me-
téodusok, genomatrendezodési modellek

F6 kutatasi teriletliink a hatékony Markov-lanc Monte-Carlo-metddusok és a moleku-
laris evollcid sztochasztikus modellezése. A ClcBio (par éve felvasarolta a Quiagen)
vezetésével egy FP7-es project keretében evollcios rejtett Markov-modellek segit-
ségével transzkripcios faktor kotohelyeket prediktalo szoftvert fejlesztett. Tarsszer-
vezGbje voltam a 2009-es RECOMB Comparative Genomics konferencianak, valamint
két, bioinformatikai témakkal is foglalkozd Dagstuhl-szeminariumnak.

Prof. Dr. Patthy Laszlo6

| Természettudomanyi Kutatékézpont,
"% Molekularis Elettudomanyi Intézet,
Budapest

Dr. Monostory Katalin
Természettudomanyi Kutatokozpont,
Molekularis Elettudomanyi Intézet,
Budapest

Kutatasi teriletek: genom evolicid, fehérje evolicio, funkcionalis
genomika, bioinformatika

Az altalam vezetett csoport els6sorban genomevollcidoval, genomannotacidval, a
fehérjekddold gének szerkezetének és a fehérjék funkcidjanak predikcidjaval fog-
lalkozik. A bioinformatikai munkak mellett néhany, altalunk azonositott, orvos- bi-
olégiai szempontbdl fontos fehérje (pl. az izomfejlédés szabalyozasaban szerepet

s

Kutatasi terliletek: gyogyszer-metabolizalé enzimek genetikai polimorfiz-
musa ('single nucleotide polymorphisms’ és kdopiaszam-valtozasok) és
fenotipusos megjelenése, SNP- és CNV-meghatarozasi metodikak fejlesz-
tése, kopiaszam-valtozas daganatos sejtekben

A gyodgyszermetabolizmusban résztvevd enzimek genetikai polimorfizmusa és
nem-genetikai tényez6knek (életkor, nem, dohanyzas, megbetegedések, gyogy-
szeres terapia) koszonhetd fenokonverzidja megvaltoztatja a hatdanyagok elimi-
nacios sebességét, amely hatas-csokkenéshez vagy fokozott mellékhatas kialaku-
lashoz vezethet. SNP (’single nucleotide polymorphisms’) és CNV (‘copy number
variations’) meghatarozasra alkalmas PCR alapu modszereket fejlesztiink a bete-
gek megvaltozott gydgyszermetabolizald képességének azonositasara. Feltarjuk a
tumorsejtekben kialakulé terapia-rezisztencia kdpiaszam valtozasokra visszavezet-
hetd okait. A genetikai eltérések fenotipusos megjelenésre gyakorolt hatdsanak
megértésével hozzajarulunk a személyre szabott terapia finomitadsahoz.

ELIXIR Community részvétel: Emberi Kopiaszam Valtozasok (hCNV)
community
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Prof. Dr. Pongor Sandor
Pazmany Péter Katolikus Egyetem,
Budapest

Kutatasi teriletek: sejtek k6zotti kommunikacié genomikaja, agens alapu
modellek, rendszerbioldgia

Kutatocsoportom érdeklédése a baktériumkozosségek bioinformatikai leirdsa, stabi-
litdsuk kritériumai, melyet egyrészt a genomszekvenciak dsszehasonlitdé analizisé-
vel, masrészt a kdzdsségek agens alapu modellezésével kdzelitiink meg. Tagabb ér-
deklddéslink a rendszerelméletre alapozott molekularis ismeretabrazolas és annak
felhasznaldsa a bioinformatika, a rendszerbioldgia és a bioldgiai adattudomanyok
oktatasaban. Jelenleg a Magyar Bioinformatikai Tarsasdag illetve MTA Bioinformatikai
Osztalykozi Tudomanyos Bizottsaganak elndke vagyok és a PPKE ITK Roska Ta-
mas Doktori Iskola bioldgiai PhD programjanak vezetdje. Jelenleg tagja vagyok az
Academia Europaednak és a Magyar Tudomanyos Akadémianak, illetve, szerkesz-
tObizottsagi tagja a Briefings in Bioinformatics, a Database, és a Scientific Reports
folydiratoknak.

A MABIT elndke
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Dr. Sramké Gabor
\E ) Debreceni Egyetem,

m Novénytani Tanszék Evoliciés Genomikai
Kutatocsoport, Debrecen

DEBRECENI
EGYETEM

Kutatasi terlletek: fehérje-bioinformatika, egymast kdélcsonosen

rendezo fehérjék

Alapité tagja és éveken at elndke voltam a Magyar Bioinformatikai Tarsasagnak. Ak-
tivan részt vettem az MTA Bioinformatikai Bizottsdganak és a hazai ELIXIR-program
|étrehozasaban. Csoportomban szamos, széles kdrben hasznalt becslé modszer és
adatbazis készilt. Jelenleg egymast kdlcsondsen rendezd, monomer formaban ren-
dezetlen fehérjék vizsgalataval foglalkozom.

Dr. Solymosi Norbert
Allatorvostudomanyi Egyetem
Bioinformatikai Kozpont,
Budapest

Kutatasi teriletek: molekularis filogenetika és filogenomika, populacio-
genetika és populaciégenomika

Kutatdcsoportunk f6 érdeklédési teriilete egyes, biogeografiai szempontbdl jelentds
nem modell élélények (mindenekel6tt névények és allatok) filogenetikai és filo-
geografiai viszonyainak feltarasa, természetvédelmi jelentéségli nem modell fajok
populacidégenetikai- és genomikai tulajdonsagainak kutatasa. A fajon belli kutata-
saink sulypontja a genomi megkézelitésen, a csokkentett reprezentativitasu geno-
mi modszereken (pl. RAD-seq) alapul. Emellett dolgozunk nemmodell szervezetek
genomjanak de novo 6sszeszerelésén is. Kilon hangsulyt kap a sztyeppei él6lények
evollcios torténetének rekonstrualdsa molekularis genetikai és genomikai mdédsze-
rekkel.

Kutatasi terliletek: epidemiologia, genomika

A Bioinformatikai Kézpont az Allatorvostudoményi Egyetemen elsGsorban a mik-
robidlis genomika oktatasa céljabdl jott létre. Ehhez kapcsoldéddan tobb fert6zd
allatbetegség (pl. afrikai sertéspestis, PRRS) orszagos mentesitési programjaban
végziink genomikai elemzéseket, valds idejl kockazatbecslést. Sajat vizsgalata-
inkban kozponti témakor a klinikai metagenomika, ezen belldl a mikrobiommal
és rezisztdbmmal kapcsolatos kutatasok. Hazai és kulfoldi egyuttmikodésekben
transzkriptomikai, epigenetikai adatelemzésekkel vesziink részt.

Dr. Szasz Attila Marcell
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

uuuuu

Kutatasi terilet: szolid tumorok, kiilonésen a malighus melanéma

és emlorak, ezekben a tumor-host kdlcsonhatasok vizsgalata

az immunreakciok tiikrében

Kutatasi megkozelitésiinkben er6s klinikai alapokon, széveti morfoldgiai tulajdonsa-
gokra épitkezve elemezziik DNS, RNS és protein szinten detektalhatd adatok kap-
csolatait, heterogenitasat térben és idében az adott betegek esetében. Fékuszunk
a betegeken bellli valtozatossag feltarasa, olyan faktorok azonositdsa, amely a
tumoros folyamatok jobb megértéséhez vezet, tovabba diagnosztikus és terapias
fejlesztéseket is magaban rejt.

ELIXIR Community részvétel: Proteomics;

részvétel a European CancerMoonshot Programban
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Az Intézet vezetbjeként els6sorban klinikai genetikai diagnosztikai tevékenységet
és az ahhoz kapcsoldédd kutatasokat iranyitom. Kutatasi tevékenységliink egyes
ritka betegségek korkép csoporjaira fokuszal, gy mint a ritka, genetikailag
meghatarozott bérbetegségek - genodermatdzisok —, valamint neurogenetikai kor-
képek. Kutatasi tevékenységiink elsdsorban genotipus-fenotipus 06sszefliggések
feltarasara, valamint Ujonnan azonositott genetikai varidnsok funkcionalis vizsgala-
tara irdnyul. Az elmult évek egyik kiemelt jelent6ségli kutatasi projektjében a Pécsi
Tudomanyegyetem kollégaival egylttmikddésben a COVID-19 betegség lefolyasat
meghatarozo és/vagy befolyasolé genetikai varidansok azonositasan dolgozunk.

Prof. Dr. Than Nandor Gabor
Természettudomanyi Kutatokozpont,
Molekularis Elettudomanyi Intézet,
Budapest

Kutatasi terliletek: perinatolégia, reproduktiv biolégia, immunoloégia,
rendszerbioldgia

Kutatdcsoportommal a vetélések és terhességi kdorképek kialakulasaban szerepet
jatszo korfolyamatok rendszerbioldgiai vizsgalatat végzem. A téma kiemelt jelento-
ségli, mert a terhességek 70%-a, a klinikailag felismert terhességek 15%-a végz0-
dik vetéléssel, és a varandosok 25%-anal Iép fel az anya és/vagy magzata életét
és egészségét veszélyeztetd terhességi korkép. Célunk a korfolyamatok moleku-
laris Utvonalainak, szabalyozasi haldzatainak leirdasa, biomarkerek és gydgyszer-
hataspontok azonositasa.

Kutatasi terlletek: retroviralis biokémia, viralis proteém, viralis fert6zés
hatasa a cellularis protedomra és transzkriptomra, fermentlevek,

tej omikai elemzése

Az altalam vezetett Retrovirdlis Biokémiai Kutatd Laboratérium legfobb kutatasi
terliletét a virusok életciklusdnak tanulmanyozasa képezi. A viralis és az azok-
kal rokon eukaridta fehérjék szerkezet-funkcié 6sszefliggéseinek in vitro vizsgalata
mellett szerkezeti bioldgiai és elméleti kémiai megkozelitéseket is alkalmazunk.
Célunk a virusfertozések (pl. HIV és SARS-CoV-2) korai fazisaban a gazdasejtek-
ben bekovetkezé proteomikai és transzkriptomikai valtozasok tanulmanyozasa is.
A virus-gazdasejt kolcsonhatasi halézatok feltérképezése céljabdl omikai modsze-
rekkel nyert adatok elemzése statisztikai és bioinformatikai mddszerekkel torté-
nik. Emellett munkankban fontos szerepet kapnak az élelmiszeripari alkalmazas
szempontjabdl jelentds kutatdsok is, részt vesziink kiilonb6zd borok és borecetek
metabolomikai analizissel azonositott komponenseinek bio- és kémiai-informati-
kai modszerekkel torténd elemzésében, valamint tejalapu funkcionalis élelmiszer
kifejlesztését célzd kutatas-fejlesztési egyilttmikodés keretében proteomikai és
transzkriptomikai analiziseket és bioinformatikai mddszerekkel térténd adatelem-
zést is végzlunk.

I

Dr. Tusnady Gabor
Természettudomanyi Kutatokozpont,
Molekularis Elettudomanyi Intézet,
Budapest
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Kutatasi teriletek: bioinformatika, transzmembran fehérjék, adatbazisok

a4

vizsgalata modern bioinformatikai eljarasok kifejlesztésén keresztiil (CCTOP,
TMFoldRec), valamint adatbazisok létrehozdsa, amelyek a transzmembran fehér-
jék topologidjaval és szerkezetével kapcsolatosak (HTP, PDBTM, TOPDB, TOPDOM),
tovabba olyan nagy atereszt6képességl kisérleti modszerek fejlesztése, amelyek
transzmembranfehérjék topoldgiai becslését és szerkezetmodellezését segitik.
ELIXIR Community részvétel: 3D BioInfo

A MABIT fotitkara




EVENTE MEGHIRDETETT EGYETEMI
BIOINFORMATIKA KURZUSOK

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Bioldgiai Fizika
Tanszék

Tudomanyos
modellezés, szamito-
gépes laboratérium

Dr. Pollner
Péter

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Bioldgiai Intézet,
Biokémia Tanszék

Computational Biology
Algorithms

Dr. Dosztanyi
Zsuzsanna

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Bioldgiai Intézet,
Genetika Tanszék

Analysis of Omics
Data PR

Dr. Ari Eszter

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Bioldgiai Intézet,
Genetika Tanszék

Bioinformatics L + PR

Dr. Ari Eszter

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Bioldgiai Intézet,
Genetika Tanszék

Advanced R
Programming for
Biologists PR

Dr. Ari Eszter

E6tvos Lorand

Bioldgiai Intézet,

Bioinformatika

Dr. Ari Eszter

Tudomanyegyetem Genetika Tanszék szeminariumok EA

Magyar Agrar- Genetika és Bioinformatika Dr. Posta thalin,
és Elettudomanyi  Biotechnoldgia Dr. Juhasz Akos
Egyetem Intézet

Magyar Agrar- Genetika és Bioinformatics Dr. Posta Katalin,
és Elettudomanyi  Biotechnoldgia Dr. Barta Endre
Egyetem Intézet

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Informacios Techno-
I6giai és Bionika Kar

Applied Systems
Biology

Prof. Dr. Csikasz-
Nagy Attila

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Informacios Techno-
I6giai és Bionika Kar

Data Visualization in
Bioinformatics and
Systems Biology

Prof. Dr. Pongor
Sandor,
Prof. Dr. GyOrffy
Balazs

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Informacios Techno-
|6giai és Bionika Kar

Integrated Structural
Bioinformatics

Dr. Gaspari Zoltan

Pazmany Péter

Informacios Techno-

Quantitative

Prof. Dr. Csikasz-

Intézmény Szervezeti Egység Kurzus cime Kurzusvezeto
Allatorvostudomanyi Bioinformatikai Genomikai Dr. Solymosi
Egyetem Kdzpont Praktikum I-II. Norbert
Debreceni Egyetem  Biokémiai és Moleku-  Multi-omikai Dr. Scholtz
l&ris Bioldgiai Intézet  adatelemzés Beata
Galaxy rendszerben
Debreceni Egyetem  Biokémiai és Moleku-  Bioinformatika Dr. Barta
laris Bioldgiai Intézet Endre
Debreceni Egyetem  Biokémiai és Moleku-  Bioinformatics Dr. Barta
laris Bioldgiai Intézet Endre
Debreceni Egyetem  Biokémiai és Moleku- Genomi Dr. Barta
laris Bioldgiai Intézet  bioinformatika Endre
Debreceni Egyetem  Biokémiai és Moleku- Genomic Dr. Barta
laris Biologiai Intézet  bioinformatics Endre
Debreceni Egyetem  Biokémiai és Moleku- R Alapjai Dr. Abari
laris Bioldgiai Intézet Kalman
Debreceni Egyetem  Biokémiai és Moleku- Halad6 R Dr. Abari
laris Bioldgiai Intézet Kalman
Debreceni Egyetem  Biokémiai és Moleku- RNS szekvenalasi Dr. Scholtz
l&ris Bioldgiai Intézet  adatok elemzése Beata
Galaxy platformon
Debreceni Egyetem  Biokémiai és Moleku- Egy sejt RNS szekve- Dr. Scholtz
|aris Bioldgiai Intézet  nalasi adatok elemzése Beata
Galaxy platformon
E6tvos Lorand Komplex Rendszerek  Adatexploracié Dr. Visontai
Tudomanyegyetem  Fizikdja Tanszék és vizualizacié David
Eétvés Lorand Bioldgiai Fizika Halad6 statisztika Dr. Palla
Tudomanyegyetem  Tanszék és modellezés Gergely
E6tvos Lorand Bioldgiai Fizika Adatmodellek és adat-  Dr. Pollner
Tudomanyegyetem  Tanszék bazisok a tudomanyban Péter
E6tvos Lorand Komplex Rendszerek  Adatbanyaszat Prof. Dr.
Tudomanyegyetem Fizikaja Tanszék és gépi tanulas Csabai Istvan
E6tvos Lorand Komplex Rendszerek  Adattudomany szamité- Dr. Visontai
Tudomanyegyetem  Fizikdja Tanszék gépes laboratérium David

Katolikus Egyetem ldgiai és Bionika Kar ~ Biology Nagy Attila,
Dr. Andrea
Ciliberto
Pazmany Péter Informdacids Techno-  Szamitégépes Prof. Dr. Csikasz-
Katolikus Egyetem  logiai és Bionika Kar ~ rendszerbioldgia Nagy Attila
Pazmany Péter Informacids Techno-  Data Analysis in Dr. Ligeti
l6giai és Bionika Kar ~ Molecular Diagnostics  Balazs

Katolikus Egyetem
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Pécsi Tudomany-
egyetem

Bioldgiai Intézet

Bioinformatika

Dr. Putnoky
Péter

Semmelweis
Egyetem

Bioinformatika
Tanszék

Klinikai
Bioinformatika

Prof. Dr. Gyorffy
Balazs

Témavezeto/Intézmény

PhD témak

Semmelweis
Egyetem

Bioinformatika
Tanszék

Adatok abrazolasa a
bioinformatikaban és a
rendszerbioldgiaban

Prof. Dr. GyOrffy
Balazs

Semmelweis

Bioinformatika

Alkalmazott

Prof. Dr. Gyorffy

Prof. Dr. Bagdy Gyorgy
Semmelweis Egyetem
bag13638@iif.hu

1. A betegségek, a farmakoterapia, és a biolo-
gia Osszefliggéseinek vizsgalata nagy human
adatbazisok alapjan

2. Az alvas-ébrenlét és a bioldgiai ritmusok
fizioldgids szabalyozasa és gydgyszeres
befolyasolasa

Dr. Barta Endre

Magyar Agrar- és Elettudomanyi
Egyetem
barta.endre@unideb.hu

A human és egér transzkripcids faktorok
variacién alapulé kotési affinitasanak elemzése

Prof. Dr. Barta Zoltan
Debreceni Egyetem
barta.zoltan@science.unideb.hu

Menekiilési tavolsagot befolyasold tényezdk
nappali lepkéknél

Prof. Dr. Bodor Csaba
Semmelweis Egyetem
bodor.csabal@semmelweis.hu

Lymphomak és leukaemidk genetikai
és epigenetikai hatterének vizsgalata

Egyetem Tanszék bioinformatika Balazs

az onkoldgidban
Semmelweis Elettani Intézet Adatelemzés és Dr. Cserz0
Egyetem programozas Miklos,

orvosbiolégusoknak II.  Dr. Turu Gabor
Szegedi Tudomany-  Bioldgiai Intézet A bioinformatika Dr. Rakhely
egyetem alapjai Gabor
Szegedi Tudomany-  Bioldgiai Intézet Genom oriented Dr. Kredics
egyetem bioinformatics Laszlo
Szegedi Tudomany-  Bioldgiai Intézet Omika adatok Dr. Papp
egyetem bioinformatikaja Balazs
Szegedi Tudomany-  Biotechnoldgiai Bioinformatics Dr. Kés
egyetem Tanszék Péter

Szegedi Tudomany-

egyetem

Biotechnoldgiai
Tanszék

Bioinformatikai
gyakorlat

Dr. Kés Péter,
Dr. Laczi
Krisztian

Prof. Dr. Csabai Istvan
E6tvos Lorand Tudomanyegyetem
csabai@complex.elte.hu

1. Fizikai modszerek a mesterséges intelligen-
cidban - MI mddszerek a fizikdban

2. A kozmikus halé feltérképezése: szimulaci-
oktél a legmélyebb galaxis-felmérésekig

Szegedi Tudomany-

Biotechnoldgiai

Bioinformatics -

Dr. Kds Péter,

Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila
Pazmany Péter Katolikus Egyetem
csikasz-nagy.attila@itk.ppke.hu

Bioldgiai szabalyozé haldzatok dinamikai
modellezése

Prof. Dr. Cs6sz Eva
Debreceni Egyetem
cseva@med.unideb.hu

A rak multi-omikaja és a rosszindulatu dagana-
tok vizsgalata rendszerbioldgiai szemlélettel

egyetem Tanszék practicals Dr. Laczi
Krisztian
Szegedi Tudomany-  Biotechnoldgiai Bioinformatics - Dr. Kos
egyetem Tanszék laboratory practicals Péter
Szegedi Tudomany-  Biotechnoldgiai Bioinformatika Dr. Kdos
egyetem Tanszék Péter
Szegedi Tudomany-  Biotechnoldgiai Bioinformatika Dr. Rakhely
egyetem Tanszék alapjai Gabor

Dr. Dosztanyi Zsuzsanna
E6tvos Lorand Tudomanyegyetem
dosztanyi@caesar.elte.hu

1. Rendezetlen fehérjék jellemzése
bioinformatikai és mélytanuldsos mddszerekkel
2. Rendezetlen fehérje kolcsdnhatasok vizsgalata

Dr. Gaspari Zoltan
Pazmany Péter Katolikus Egyetem
gaspari.zoltan@itk.ppke.hu

1. Szerkezeti bioinformatikai algoritmusok
gyorsitasa Ujraprogramozhatd aramkorokon
2. Idegi jelatvitelben résztvevd fehérjék
vizsgalata




Dr. Gyenesei Attila
Pécsi Tudomanyegyetem
gyenesei.attila@pte.hu

Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Semmelweis Egyetem

gyorffy.balazs@med.
semmelweis-univ.hu

Prof. Dr. Horvath Péter
Szegedi Tudomanyegyetem
horvath.peter@brc.mta.hu

Dr. Kenessey Istvan
Semmelweis Egyetem
kenessey.istvan@oncol.hu

Dr. Menyhart Otilia

Semmelweis Egyetem

menyhart.otilia@med.
semmelweis-univ.hu

Dr. Monostory Katalin
Semmelweis Egyetem
monostory.katalin@ttk.hu

Dr. Nagy Attila Csaba
Debreceni Egyetem
nagy.attila@etk.unideb.hu

Prof. Dr. Pongor Sandor
Pazmany Péter Katolikus Egyetem
pongor@icgeb.org

Dr. Solymosi Norbert
Allatorvostudomanyi Egyetem
solymosi.norbert@univet.hu

Dr. Sramké Gabor

Debreceni Egyetem

sramko.gabor@science.
unideb.hu

Dr. Szasz Attila Marcell

Semmelweis Egyetem

szasz.attila_marcell@med.
semmelweis-univ.hu

A genomikai adatok vizualizaciéjanak és elem-
zésének optimalizaldsa a betegségek személyre
szabott diagnosztizalasa és kezelése érdekében

1. Multi-omikai vizsgalatok onkoldgidban
2. Single-cell adatok elemzése szolid
tumorokban

3. Mesterséges intelligencia alkalmazasa
az onkoldgiaban

1. Intelligens mikroszkdp rendszerek fejlesztése
2. 3D képanalitikai és gépi tanulasi mdédszerek
fejlesztése idegsejtek kdzotti kommunikacio
megértésére

A daganatsejtek és a kdrnyez6 immunelemek
kbélcsénhatdasa human fej-nyaki laphamrakos
szbvetmintakban

Diagnosztikai eszk6zok fejlesztése

Metabolikus gydgyszer-kdlcsdnhatasok
vizsgalata

1. Nagy mennyiségl (Big Data)
kardiometabolikus adat feldolgozasa

2. Relationship between metabolic syndrome
and cancer

1. Bioinformatika, proteomika
2. Mikrobialis kozosségek vizsgalata gépi
tanulds segitségével

Forrasok One Health szemléletl vizsgalata az
antimikrobialis rezisztenciagén allat-ember-
transzfer folyamataban

1. Veszélyeztetett allat- és ndvényfajok
konzervacidogenetikaja

2. Novények és allatok molekularis
filogenetikaja

Biomarkerek szolid daganatokban

Prof. Dr. Széll Marta
Szegedi Tudomanyegyetem
szell.marta@szte.hu

Prof. Dr. Than Nandor Gabor
Semmelweis Egyetem
than.gabor@ttk.hu

Dr. Tusnady Gabor
E6tvos Lorand Tudomanyegyetem
tusnady.gabor@ttk.hu

10.2. PHD HALLGATOK

1. Genomikai vizsgdlatok multifaktoridlis
bérgydgyaszati kdrképekben 2. Fenotipus mo-
dosité faktorok vizsgalata ritka betegségekben

A nagy szllészeti kérképek patomecha-
nizmusai, korai predikcidja és diagnodzisa

Transzmembran fehérje interaktém
meghatarozdsa mesterséges intelligencia
segitségével

Dr. Bartha Aron

Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,

Budapest

Kutatasi terllet: transzkriptom alapl adatok elemzése tumoros,

normal és metasztatikus szovetmintak alapjan

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Kutatdsaim soran daganatos, normal és metasztatikus szovetek transzkriptom és
proteom szint(i feldolgozdsaval és elemzésével foglalkozom. A |étrehozott tnmplot.
com elemzo felllet fenntartasa és fejlesztése mellett kutatasom fékusza a normal
és daganatos vese szOvetekbdl nyert transzkriptomikai és a proteomikai adatok

vizsgalata és 0sszehasonlitasa.

Budapest

Dr. Batai Bence
Semmelweis Egyetem,
Patologiai és Kisérleti Rakkutato Intézet,

Kutatasi terilet: térbeli és idobeli genetikai heterogenitas
azonositasa és monitorozasa non-Hodgkin lymphomakban folyadék-

biopszias mintak segitségével

Témavezetd: Prof. Dr. Bodor Csaba

A PhD témamhoz kapcsoldédd kutatds soran B-sejtes non-Hodgkin lymphomaval
diagnosztizalt betegek vérplazma mintdibdl izolalt keringd sejtmentes DNS-t vizs-
galjuk Ujgeneraciés szekvenalas segitségével. Célunk a folyadék-biopszias eljaras
rejtette lehetdségek demonstraldsa a daganatokban megjelend térbeli genetikai
heterogenitas és terapia alatti evoluciés dinamika feltédrasara. A kutatas a B-sejtes

« s

segitd biomarkerek feltarasahoz vezethet.




Bedohazi Zsolt

Eotvos Lorand Tudomanyegyetem,
Komplex Rendszerek Fizikaja Tanszék,
Budapest

intelligencia algoritmusok és modszerek fejlesztése, adatintenziv digitalis
Témavezetd: Prof. Dr. Csabai Istvan

Kutatdmunkam fokuszaban az orvosi képdiagnosztikaban alkalmazhaté mestersé-
ges intelligencia algoritmusok és technikdk kidolgozasa, kutatdsa és alkalmazasa
all. A gépi latas legkorszer(ibb eredményeire épitve tdbb, digitalis patoldgiai képek
elemzésével kapcsolatos adatintenziv projekten is dolgozom. Eddigi legjelent6sebb
eredményeim a mellrak stadiumanak becslése és lymphomas betegek Epstein-Barr
virusfertozottségének megallapitdsaval kapcsolatosak pusztan gigapixeles patolé-
giai metszetek alapjan. Aktivan dolgozom tovabba a digitalis patoldgiai metszetek
szegmentalasat, gépi tanuldssal tortén6 elemzéséhez vald elbkészitését segitd, a
teljes folyamatot tamogatod és a kutatok szamara elérhetd infrastruktiran elfogad-
hatd idOkeretben alkalmazhatd szoftvercsomagon. Célom az orvosi képalkotd be-
rendezések felvételeinek kiértékelését segitd és gyorsitd eljarasok kidolgozasa az
ismétl6ddé munka kivaltasa és a diagnosztikai szolgadltatdsminéségének javitasa ér-
dekében.

By

Dr. Bek6é Anna
,’, Semmelweis Egyetem,
o/ Patoldgiai és Kisérleti Rakkutaté6 Intézet,

Diésdi Akos

Szegedi Tudomanyegyetem,
Biologiai Kutatokozpont,
Szeged

Kutatasi terilet: 3-dimenzids (3D) nagy ateresztoképességii rendszer fej-
lesztése egysejt alapu fenotipikus analizisre és alkalmazasa személyre
szabott rakkutatasban

Témavezetd: Prof. Dr. Horvath Péter

Az utébbi évtizedekben a 2-dimenzids (2D) sejtkulturak meghatarozo6 szerepet tol-
tottek be a gydgyszerkutatasban. Ugyanakkor a 2D-s modelleknek megvan az a
hatranya, hogy nem feltétlenll reprezentaljak megfeleléen a szbveti struktirakat.
Napjainkban a 3-dimenzids (3D) sejtkultirak egyre nagyobb népszerliségre tesz-
nek szert, mivel jobban tikrozik a szdveti felépitést in vivo. Ennek kdszénhetben
a 3D-s modellek egy Uj megoldast jelenthetnek a gydgyszerkutatasban, de ehhez
szikség van egy egységes protokollra a szferoidok el6allitasatdl, az egyseijt-szintd
feldolgozason at, a kiértékelésig bezardlag. Munkank soran human karcindma sejt-
vonalak segitségével szferoidokat készitlink, amelyeket kiilonbdz6 kezelések alkal-
mazasaval atlathatéva tudunk tenni, majd a szelektiv sik-megvilagitdsi mikroszkdp
(light-sheet) segitségével egysejt-szinten tudunk detektalni. A célunk, hogy egy
olyan nagy ateresztOképességl rendszert fejlesszlink, amely képes meggyorsitani
a szferoidok egyseijt-szint(i detektalasat és fenotipikus analizisét.

“_ Budapest

Kutatasi terilet: akut leukémiakban megjelend strukturalis variansok és
kopiaszam eltérések vizsgalata Gj-generacios citogenomikai modszerrel
Témavezetdk: Prof. Dr. Bodor Csaba, Dr. Alpar Donat

Kutatasi témam a hazai akut mieloid leukémids feln6ttek és akut limfoblasztos
leukémiaban szenvedd gyermekek diagndzis és/vagy relapszuskori mintainak vizs-
galata Uj-generacios citogenomikai modszerrel, az Optikai Genom Térképezéssel
(Optical Genome Mapping, OGM), tovabba az igy azonositott strukturalis variansok
és kopiaszam eltérések rutin citogenetikai és molekularis citogenetikai modsze-
rek (kariotipizalds, Fluoreszcens In Situ Hibridizacié) eredményeivel vald 6ssze-
hasonlitdsa, valamint az Uj technoldgiaval azonositott, eddig le nem irt aberracidk
elemzése. Hosszutavu célunk az OGM bevezetése az akut leukémias betegek rutin
diagnosztikai folyamataba.

Fekete Ferenc

Eotvos Lorand Tudomanyegyetem,
Biologia Doktori Iskola,

Budapest

Kutatasi terilet: a gyogyszer-metabolizmust befolyasolo tényezok és

a személyre szabott gyogyszeres terapia lehetéségei

Témavezetd: Dr. Monostory Katalin

Kutatasi tevékenységemet farmakogenetikai témakorben folytatom. A gydgyszer-
metabolizmusban fontos szereppel bird citokrom P450 (CYP) génekben eldforduld
funkciovaltozast eredményez6 mutacidk és kopiaszam valtozas kimutatasat, illetve
génexpresszidos vizsgalatokat végzink real-time PCR alapu mddszerrel. A beteg
el6zetes CYP-statusz vizsgalataval azonosithatdk a klinikailag relevans CYP mutdci-
ok, illetve a megvaltozott CYP expresszid, ezaltal lehetové valik a fokozott mellék-
hatds kockazatu vagy terdpids hatastalansagot eredményez6é gyenge vagy exten-
ziv gydégyszer-metabolizmus el6rejelzése. Célunk a gydgyszer-metabolizmusban
mutatkozd inter- és intraindividualis kilonbségek hatterének vizsgalata, az egyéni
gyogyszerlebontd képesség becslése és alkalmazdsa betegek személyre szabott
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Gaizer Tiinde

Pazmany Péter Katolikus Egyetem,

Roska Tamas Miiszaki és Természettudomanyi
Doktori Iskola, Budapestt

Kutatasi terilet: élesztok sejt-sejt kolcsonhatasainak vizsgalata
Témavezetd: Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila

Célom a természetben is megtaldlhatd élesztd térzsek (S. cerevisiae) kommunika-
ciés folyamatainak és kolcsonhatasainak alaposabb megértése. Rendszerbioldgiai
megkdzelitéssel vizsgaljuk élesztd torzsek viselkedését, mely soran a laboratoriumi
molekularis és mikrobioldgiai mddszerek eredményeit a kutatécsoportunk altal fej-
lesztett dgens-alapl modell szimulacidival vetjlik Ossze.

Galik Bence

Pécsi Tudomanyegyetem
Szentagothai Janos Kutatékoézpont,
Pécs

Kutatasi terilet: NGS alapu bioinformatikai applikaciok fejlesztése a rak
genomika és asszisztalt reprodukcio teriiletén

Témavezetd: Dr. Gyenesei Attila

Példatlanul sok bioldgiai adat keletkezett azéta, hogy a human és mas genom pro-
jektek elindultak. A nyers adatok elemzésére és értelmezésére iranyuld hatalmas
igényt a bioinformatika fejlédé tudomanya szolgalja ki. Munkam soran egyedi és
otpimalizalt bioinformatikai adatelemzé megoldasokat fejlesztek a rakkutatas (pl.:
CLL, PCNSL, FL, GBM, NSCLC, DLBCL) és az in vitro megtermékenyités teriletén.
A rakdiagnosztikdban a precizids onkoldgiai kutatdsok kiemelt helyen allnak. Ebben
jelentGs szerepe van az Ujgeneracios szekvenaldason (NGS) alapuld mddszereknek,
melyekkel az egyes betegségek mutacidés (SNP, INDEL, CNV), metilacios vagy akar
mi/mRNS profiljat hatarozhatjuk meg.

Hirling Dominik

Szegedi Tudomanyegyetem, Informatikai Intézet
Biologiai Kutatokozpont,

Szeged

Kutatasi terilet: gépi tanulasi és matematikai modellek a biologiai
képfeldolgozasban

Témavezetd: Prof. Dr. Horvath Péter

A bioldgiai képfeldolgozas terlletén az egyik legaktivabb kutatasi teriilet a mikro-
szkdpos képeken torténo sejtszegmentdalds. Napjainkban ezeket a feladatokat ugy-
nevezett mély neuronhaldkkal oldjak meg, melyek rendkivil hatékonyan képesek
szegmentalasokat végezni, amennyiben nagy mennyiségl tanité adat all rendel-
kezésre. Ezekhez a feladatokhoz nagyrészt konvollciéos mély neuronhaldkat hasz-
nalnak. Kutatasom témaja egy olyan automatikus tanitdhalmaz-generalé mddszer
koncepcidéjanak kidolgozasa és megvaldsitdsa, amely nagyon er0s matematikai
megalapozottsaggal rendelkezik és intuitiv mddon 6tvozi tobb szakérté annotalasat.
Ez tulajdonképpen az els6 lépés egy teljesen automatikus sejtszegmentaléd mun-
kafolyamatban. Tovabbi kutatdsaim kozé tartozik egy olyan mélytanuld algoritmus
|étrehozasa, ami a konvollcidés neuronhdldokat és erds elméleti megalapozottsagu
geometriai jellemzoket is felhasznadl a mikroszkdpos képekrol, a szegmentalast pe-
dig ezek alapjan végzi el.

Incze Evelyn Erzsébet

Semmelweis Egyetem,
Gyogyszertudomanyok Doktori Iskola,
Budapest

Kutatasi terilet: farmakokinetikai valtozasok a daganatos sejtekben
Témavezetd: Dr. Monostory Katalin

A daganatos megbetegedések kezelése soran kialakuld rezisztencia részben farma-
kokinetikai valtozasokra vezethetd vissza, amelyek kozil a gydgyszer-metaboliz-
musban részt vevd enzimek gén kdpiaszamanak valtozasara (multiplikacié/delécid)
fokuszalok. A citokrom P450 (CYP) enzimek és a terapia-rezisztencia kozotti kap-
csolat tisztazasat tliztem ki célul nem kissejtes tlidé adenocarcinomaban. A CYP gé-
nek tumorban bekdvetkez6 kdpiaszam-valtozasanak detektaldsara nagy-ateresz-
tOképességli gPCR alapu moédszert dolgoztunk ki. In vitro tid0 adenocarcinoma
sejt-modellben (EKVX) vizsgdljuk a nem rezisztens és kisérletesen rezisztenssé tett
sejtvonalak érzékenységét kemoterapias hatéanyagokkal szemben.




Dr. Kothalawala William Jayasekara
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika tanszék,

Budapest

Kutatasi terilet: egyes sejtes transzkriptomikai adathalmazok integrait
elemzése vastagbél- és emlodaganatokban

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Kutatdsaim soran nyilt hozzaférés(i adatbazisokon elérhet6 egyes sejtes transz-
kriptomikai (single-cell RNA-seq) adathalmazok feldolgozasaval, integralasaval és
analizisével foglalkozom. Célom, hogy emld- és vastagbéltumoros mintakbdl nagy
mintaszamu, tobb szazezer normal és tumoros sejtet is tartalmazé atlaszt hozzak
létre. A tervezett atlasz lehetdvé teszi kutatdk szamara, hogy vizsgaljak a sejttipu-
sok Osszetételét a daganattipusokban, valamint kiilonb6z6 6sszehasonlitdsokat vé-
gezzenek, példaul differencidlgénexpresszid vizsgalata normal és tumoros szdvet,
illetve a sejttipusok csoportjai k6zott.

Kovacs Szonja Anna
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika tanszék,
Budapest

Kutatdsi terilet: az immunterapiara jellemzo6 prediktiv

biomarkerek azonositasa

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Molekularis biologusként végeztem 2020-ban a Debreceni Egyetemen, ezt ko-
vetdéen kezdtem el PhD tanulmanyaimat a Semmelweis Egyetem Bioinformatika
Tanszékén. Az els6 projekt, amibe bekapcsolddtam a Semmelweis OnkoBank |ét-
rehozdasa volt, aminek fenntartdsaban azota is részt veszek. Tovabba a betegek kli-
nikai adatait és mintait gyUjté adatbazis (REDCap) felépitésében is volt szerepem.
PhD kutatdsom sordan az immunellendrzépont-gatldszerekre adott terdpias valasz
biomarkereit vizsgalom. A publikusan hozzaférhet6 génexpresszids és klinikai ada-
tokat egy elemzé6platformba (www.rocplot.com/immune) integraltuk, amelynek
segitségével lehetdséglink van Uj biomarkerek felfedezésére. Jelenleg az in silico
prediktalt célpontok validaldsan dolgozom FFPE szdvetmintakon, illetve szingenikus
(allograft) egér modelleken.

Kuffa Katalin Rita

Eotvos Lorand Tudomanyegyetem,
Biologia Doktori Iskola

Budapest

Kutatasi terilet: nagy atereszto képességli kisérleti modszerek fejlesztése
transzmembran fehérjék vizsgalatara

Témavezetd: Dr. Tusnady Gabor

A kutatdomunkam célja olyan hatékony, nagy ateresztd képesség(i kisérleti mdédsze-
rek fejlesztése, melyek segitségével a sejtek felszinén |évo fehérjeszegmensek jelo-
|ésével, (a sejtek lizalasat és membranpreparatumok készitését kdvetben a fehérjék
enzimes emésztésével), majd a jelolt peptidek tisztitasaval és tomegspektrometriai
azonositasaval lehetévé valik a fehérjék extracellularis régidinak, poszt-transzla-
polarizalt sejtek esetében a kiilénb6z6 membran doménekben |1évd transzmembran
fehérjék vizsgalata. A kisérletekbdl kapott adatok felhasznalhatéak a kutatocsopor-
tunk altal Iétrehozott/fejlesztett bioinformatikai adatbazisok adatainak bévitésére
is. A sejtfelszini fehérjék vizsgalata tovabba segitséget nyuljthat szdmos betegség
molekularis mechanizmusanak feltarasaban, valamint a kiilonb6z6 rakos és idosko-
ri betegségek korai diagnosztizalasaban.

Kunkli Balazs Tibor

Debreceni Egyetem

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

Kutatasi teriilet: metabolomika, rendszerbiolégia

Témavezetd: Prof. Dr. Tozsér Jozsef

A PhD témam a bor- és borecet metabolitok annotdlasara, az azokat eredménye-
z6 anyagcsereutvonalak feltérképezésére iranyul. A sz0161ébdl kiinduld fermentaci-
0s termékek kémiai ujjlenyomata szamos él6lény metabolizmusanak eredménye.
A tandem tomegspektrométerrel mért metabolitok azonositasat kdvetéen azoknak
eredetérdl, bioldgiai hatasairdl publikaciés metaadatbazisokbol gydjtok informaci-
ot adathalasz algoritmusok segitségével. A természetes ,fermentlevekre’ jellemzo
egyedi vegylletmintdzatot kémiai informatikai mdédszerekkel (kémiai ujjlenyomat-
tal, kémiai deszkriptorokkal) jellemzem. Rendszerbioldgiai megkdzelitést alkalmaz-
va a kismolekulakat és -az enzimreakcids adatbazisok alapjan- a hozzajuk kothetd
enzimeket, fehérjéket anyagcserehalézatokhoz rendelem, amelyek révén atfogo
képet nyerhetlink egy adott minta metabolomjaral.

A PhD mellett az ,,ELIXIR Proteomics Implementation Study” projektben az SDRF
fajlt (Sample and Data Relationship file Format) Iétrehoz6 és azt bemenetként fel-
hasznal6 protokollok tesztelésével, az allomanyok létrehozasaval és validalasaval
foglalkozom.




Laszl6 Tamas

Semmelweis Egyetem,

Patoldgiai és Kisérleti Rakkutaté Intézet,
Budapest

Kutatasi terilet: mérheto rezidualis betegség és terapiarezisztencia
vizsgalata kronikus limfocitas leukémiaban

Témavezetd: Prof. Dr. Bodor Csaba

Kutatasi témam az Uj célzott terapiakban részesiild, krénikus limfocitas leukémia-
ban (CLL) szenvedO betegek terapias mélységének meghatarozasa ujgeneracios-
szekvenalas alkalmazasaval. Mindemellett a CLL-ben, valamint kopenysejtes
limfdmaban alkalmazott célzott kezelések hatasara kialakuld rezisztencia-mecha-
nizmusok molekularis hatterét vizsgalom.

Dr. Lorant Gergo

Semmelweis Egyetem,

Patoldogiai Tudomanyok Doktori Iskola,
Budapest

Kutatasi terilet: az autoném idegrendszeri miikodés jelentosége

a daganatos betegek esetében

Témavezetd: Dr. Szasz Attila Marcell

Kutatasom hosszu tavu célja, hogy a vagus tonust (és az autondm idegrendszert)
jellemz0 szivfrekvencia-variabilitast (HRV) biomarkerként vizsgaljam, mint lehet-
séges faktort els6sorban a daganatos megbetegedések ellatasi lancaban (etioldgia,
patofiziolégia megismerése, prevencio lehetdsége, korai diagndzis, prognozisalko-
tas, betegkovetés). Kutatdsom célja révidtavon az, hogy bizonyitsam, hogy az au-
tondm idegrendszeri mlikddés vizsgalatanak jelentésége van a daganatos betegek
esetében; illetve hogy az ezt a m(ikodést jellemz6 szivfrekvencia-variabilitas egy
lehetséges prognosztikus faktor esetlinkben.

Maher Alnajjar

Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem,
Genetika és Biotechnoldgia Intézet,
Godollo

Kutatasi terllet: haplotipus elemzés és becslés a genotipustol

egy nagy csaladban

Témavezetd: Dr. Barta Endre

Az 6roklés Mendeli torvényeire alapozva az utdédok genotipusanak 6sszehasonlitasa-
val kovetkeztetni tudunk a szil6i haplotipusokra, és az 6sszehasonlitassal a szlilok
haplotipusai kdzott az utédokban megfigyelheté rekombinacié helyeire is kdvetkez-
tetni tudunk. A fazisolt haplotipusok magas felbontasat érhetjik el, bioinformatikai
algoritmusaval egyttt. Ezenkivil ellen6rizziik a de novo mutaciokat.

Mango Katalin

Semmelweis Egyetem,
Természettudomanyi Kutatokozpont,
Budapest

Kutatasi terilet: citokrom P450 polimorf allélvariansok hatasa

a ciklofoszfamid kezelés kimenetelére

Témavezetd: Dr. Monostory Katalin

A xenobiotikumok atalakitasat végzé human citokrom P450 (CYP) enzimcsalad mi-
nor tagja a CYP2B6 izoenzim, mely a legfontosabb katalizatora a ciklofoszfamid
kemoterapiaban és immunszupresszansként alkalmazott hatéanyag bioaktivacids
utvonaldnak. A CYP2B6 majban mérhetd expressziodja, illetve aktivitdsa meghata-
rozhatja a ciklofoszfamid metabolizmusat, igy hatdssal lehet a citosztatikus (fosz-
foramid mustar) éstoxikus mellékhatast okozé metabolitok (akrolein, kléracetaldehid)
képzbdésére. A CYP2B6 majban kialakult fenotipusat els6sorban a funkcionalis el-
térést okozo polimorf allélvaridnsai hatarozzak meg, azonban ezt szamos nem-ge-
netikai tényez6 cstkkentheti, illetve novelheti. Munkam soran célul tiztem ki a
CYP2B6 fenotipusra haté genetikai és nem-genetikai tényez6k vizsgalatat human
szervdonorok majszdvet-mintdinak felhasznaldsaval. A genotipus alapu fenotipus
becslési eredményeket felhasznalva igyeksziink becsilni neuroblastomas gyerme-
kek CYP2B6 genotipusa alapjan a ciklofoszfamid terapia hatékonysagat és a kiva-
lasztdszervrendszert, valamint a majat érintd toxicitds megjelenését.

Marinkov Jelena

Debreceni Egyetem,

Természettudomanyi Kar, Novénytani Tanszék,
Debrecen

Kutatasi terilet: veszélyeztetett novényfajok konzervaciogenetikaja
Témavezetd: Dr. Sramkoé Gabor

A jelenlegi munkam az egyhajuvirag konzervacidégenetikai célu kutatasa. Az egy-
hajuvirag (Colchicum bulbocodium L.) egy Natura 2000 faj, amely Magyarorsza-
gon és Szerbidban egyarant védett. A Bulbocodium versicolor L. (syn.: Colchicum
bulbocodium subsp. versicolor) és a Bulbocodium vernum L. (syn.: Colchicum
bulbocodium subsp. bulbocodium) k&zott Iétez6 taxondmiai bizonytalansagot sze-
retnék eloszlatni az area nyugati és keleti felérdl bevont mintak vizsgalataval, mas-
részt pedig a magyarorszagi és szerbiai allomanyok populacidgenomikai vizsga-
lataval szeretnék ennek a veszélyeztetett fajnak a konzervacidgenetikai hatterét
tisztazni. A vizsgalatokhoz redukalt reprezentativitasi genomi modszerrel dolgozok
(RAD-seq), amely a teljes genomot mintazza és kit(in6en alkalmas mind filogeneti-
kai, mind konzervacidégenetikai kérdések vizsgalatara nem modell szervezetekben.
A tervezett konzervacidgenetikai vizsgalatokkal igy tisztazhaté lenne, hogy valdban
két taxon van-e Eurdpaban, illetve a populaciogenomikai eredmények alapjan exp-
licit ajanlasok adhatdék a természetvédelmi kezeldk szamara a faj lel6helyein belll,
illetve kdzott az Un. ,management unit”-ok definialasahoz.




Molnar Zsoéfia

Pazmany Péter Katolikus Egyetem,

Roska Tamas Miiszaki és Természettudomanyi
Doktori Iskola, Budapest

Kutatasi tertlet: mikrobialis kozosségek vizsgalata gépi tanulas segitségével
Témavezetd: Dr. Ligeti Balazs

Kutatdasom mikrobidlis adatok elemzésére alkalmas mélyneuralis-haldzat alapu kon-
textus-fliggd reprezentacidk és tanulasi stratégidk (self-supervised learning) kidol-
gozasara O6sszpontosit. A mikrobiom adatok ¢sszetett természete — beleértve a kis
mintaméretet, a zajos és részben cimkézett adatokat — korlatozza a hagyomanyos
gépi tanuldsi keretrendszerek teljesitményét. Ezen akadalyok lekiizdése érdekében
kilonb6z6 state-of-the-art technikakat integralok, tébbek kozott transfer- és meta-
learning sémakat, amelyek segitségével lehetséges a kis elemszamu kisérletek ha-
tékony és robosztus kiértékelése, jelentdsen javithatd a diagnosztikai eszkdzok ha-
tékonysaga, valamint lehetségessé valhat a személyre szabott terdpiak predikcidja
minimalis mintaszam alapjan.

elemzése altal. Munkam célja a DNS metilacié tumorprogresszidban betoltott sze-
repének vizsgalata, illetve Gj, metilacié-alapu biomarker-jeléltek azonositasa. Mind-
ezek mellett az 6sszegyljtott adatokat egy, a kiléonb6z06 szévetek 6sszehasonlitasat
szolgaldé webes feliilet |étrehozasan dolgozom.

Nokhoijav Erdenetsetseg

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

Murmu Ankita
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika tanszék,
Budapest

Kutatasi terilet: proteomikai és metabolomikai analizisek nagy
populaciokat érinté betegségekben

Témavezetd: Prof. Dr. Csész Eva

Kutatdsom célja a nagy populacidkat érintd betegségek, elsGsorban a cukorbe-
tegség és komplikacidinak vizsgalata. Metabolomikai és proteomikai mddszerekkel
kivanom vizsgalni a cukorbetegségre és komplikacidira jellemz6 metabolit- és fe-
hérjemintazatokat. Célom a szemet érintd komplikaciok szérumszinten megjelend
valtozasainak vizsgalata és olyan potencialis biomarkerek azonositdsa, amelyek a
diabéteszes retinopatia megjelenését és siulyosbodasat el6re jelezhetik.

Kutatdsi terllet: egysejtes RNS-Seq és rakos betegek klinikai

adatainak elemzése

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Kutatdmunkam kdzéppontjaban a nyilvanos adattarakban elérhet6 egysejtes RNA-
Seq tumoradatkészletek felhasznalasa all, hogy egysejtes szinten elemezhessem a
génexpressziods profilokat. Enhez az adatok el6feldolgozasahoz és utdlagos elemzé-
séhez R programozast hasznalok. Ezzel parhuzamosan klinikai adatokat hasznalok
fel egy olyan gépi tanulasi modell kifejlesztésére, amely pontosan el6re jelzi a rak
kimenetelét és segit a kezelési dontések meghozatalaban. Kutatdsommal arra to-
rekszem, hogy hozzajaruljak olyan hatékony és eredményes stratégiak kidolgoza-
sahoz, amelyek a rakos betegek javat szolgalhatjak.

Miiller Dalma
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

Kutatasi teriilet: genomszintii DNS metilacios és transzkriptomikai adatok
elemzése tumoros, normal és metasztatikus szovetmintakban

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Kutatdsom soran tobbek kozott vastagbél adenokarcinomaban vizsgalom a DNS
metilomot, els6sorban microarray technoldgia felhasznalasaval készilt adatok

Oravecz Orsolya

Eotvos Lorand Tudomanyegyetem,
Természettudomanyi Kutatokozpont,
Molekularis Elettudomanyi Intézet, Budapest

Kutatasi teriilet: az anyai-magzati kapcsolat sejtes és molekularis szintii
immunszabalyozasa

Témavezetdk: Prof. Dr. Than Nandor Gabor, Dr. Papp-Balogh Andrea
Kutatdbmunkam a terhességi immunoldgia témakoérében folytatom, ezen belll is
azon meéhlepényi glikanok és a glikan-koétd galektinek szerepét vizsgalom, melyek
fontos szerepet jatszanak az anyai immunrendszer szabalyozasaban és/vagy a
placentaciéban, és kdérosan megvaltozott expresszidjuk dsszefliggésben van ter-
hességi korképek kialakulasaval. A mdgottes molekularis mechanizmusok azonban
még korant sem ismertek teljesen, igy a méhlepényi glikanok és galektinek egész-
séges terhességben és nagy szllészeti korképekben betoltdtt szerepének felderité-
se attorést hozhat elérejelzés, megeldzés, diagndzis és a terapia terlletén is.




Pal Viktor

Szegedi Tudomanyegyetem,
Biologia Doktori Iskola,
Szeged

Kutatasi terilet: idegsejtek kozotti kommunikacié mérése és fenotipizalasa
multi-patch clamping és mesterséges intelligencia segitségével
Témavezetd: Prof. Dr. Horvath Péter

A projekt célja egy olyan automatizalt mikroszkdpian alapuld rendszer fejlesztése,
amely egy idoben képes tobb idegsejt teljesen automatizalt path clamp vizsgala-
tara. Mddszeritinkkel arra a ma még csak felliletesen ismert kérdésre fogunk vala-
szolni, hogy kil6énb6z6 fenotipusu és térben elhelyezkedd sejtek hogyan kommuni-
kalnak, és milyen molekularis valtozasokat képesek az egysejtben kommunikacid
utjan el6idézni. Munkank sordn a mesterséges intelligencia legmodernebb mélyta-
nuldson alapuld, 3D képeken alkalmazott mddszereit kombinaljuk robotikaval és
mikrovezérldkkel.

Panczél Ivan Adam

Semmelweis Egyetem, Belgydgyaszati
és Onkoldgiai Klinika, Onkoldgiai Részleg
Budapest

Kutatdsi terilet: n6gyogyaszati daganat sebészet

Témavezet6: Dr. Szasz Attila Marcell

Kutatd munkam az LAMN (Low-grade Appendix Mucinosus Neoplasia) betegségben
szenvedd n6ék kordl irddik. Ezen betegek gyakran jelentkeznek hasliregbe kiter-
jedt secunder mucinosus elvaltozasokkal, amely kezelésének standard eljarasa a
cytoreductio és a profilaktikus salpingoophorectomia, ezzel megfosztva a hélgyet
minden nemi m(kddésétdl. Kutatdsunk soran ezen daganatos betegség infiltrativ
képességeit igyeksziink felllvizsgalni, ezzel valéban meghatarozni a kezelési pro-
tokoll hatdsossagat és szilikségességét. Adott esetben, ha sikertl kimutatni, hogy
a daganatos sejtek nem infiltraljak egyéb szervek allomanyat (pl. Ovarium), esély
szllethetne organ preservation muitétek hasznalatara, igy megkimélve a betegeket
a reproduktiv képességeiknek valé megfosztastol, lehetdéséget adva egy egyébként
egészséges nd szamara a teherbeesésre.

Parrag Petra
| | Semmelweis Egyetem,
Patolégiai Tudomanyok Iskolaja,
Budapest

Kutatasi terilet: a magyarorszagi rosszindulati daganatos betegségek
epidemiologiai valtozasai

Témavezetd: Dr. Kenessey Istvan

A rosszindulati daganatos megbetegedések incidencidjaban és mortalitdsaban vi-
lagszerte emelkedd tendencia tapasztalhato, raadasul tébb, az eurdpai orszagokra
vonatkozo 6sszehasonlitd szakirodalom Magyarorszagot azon orszagok koézé so-
rolja, ahol az egyik legmagasabb a rakos megbetegedések el6forduldsa és hala-
lozdsa. Kutatdsom a tlidérak, a melanéma és a fej-nyak régidban jelentkezd lap-
hamsejtes rosszindulati daganatok hazai epidemioldgiai valtozasaira fokuszal,
Osszevetve azokat az eurdpai orszagok trendjével. Az egyes daganatokra jellemzd
betegkarakterisztika, a hazai regionalis eltérések és ezek idobeli valtozasai mellett
tanulmanyozom a tulélési mintazatot, mely az onkoldgiai kezelésre vonatkozé ada-
tokkal is 6sszevetésre kerdl.

), Posta Maté

- Semmelweis Egyetem,

Természettudomanyi Kutatokozpont,
Molekularis Elettudomanyi Intézet, Budapest

Kutatasi terilet: a nagy sziilészeti korképek patomechanizmusai, korai
predikcioja és diagnézisa

Témavezetdk: Prof. Dr. Papp Zoltan, Prof. Dr. Than Nandor Gabor

Munkank soran egészséges és patoldgias terhességekbdl szarmazé mintak ,,omikai”
adatainak bioinformatikai elemzését végezziik. Erdeklédésiink f6 korében a pre-
eclampsia, az IUGR, és a vetélések allnak. Célunk kiilonb6z6 expresszids mintaza-
tok felismerése és ezen keresztll a betegségek kéros patofizioldgiai mechanizmu-
sainak feltadrdsa, molekularis Utvonalak alapjan a kérképek differencidldsa. Olyan
biomarkereket keresiink, melyek mar a betegség megjelenését megel6z6 stadium-
ban el6rejelezhetik ezen korképek kés6bbi megjelenését.




Schmalz Daniel

Pécsi Tudomanyegyetem,
Szentagothai Janos Kutatékozpont,
Pécs

Kutatasi terilet: neuroendokrin tumorok komprehenziv genomikai
vizsgalata

Témavezetd: Dr. Gyenesei Attila, Dr. Kajtar Béla

A Szentagothai Kutatdékézpont munkatarsaként, valamint a Pécsi Tudomanyegye-
tem Altaldnos Orvostudomanyi Kar Phd hallgatdjaként a doktori munkdm sordn
daganatos megbetegedések, azon belil is féképp a neuroendokrin tumorok szé-
leskor(i, ujgeneracids szekvenalasi technoldgidk segitségével torténd genetikai tér-
képezésével, valamint az eredmények bioinformatikai elemzésének fejlesztésével
foglalkozom. Kiemelt célunk a fontosabb mutacioknak és a tumor mutacids ter-
helésnek a meghatarozasa bioinformatikai elemzéssel, melynek segitségével hoz-
zajarulhatunk az immunellendrz6pont-gatiokra adott kedvezd valasz el6rejelzésé-
hez. A kidolgozott mddszerek el6segithetik a betegség kezelésére iranyuld kezelés
koltségeinek, valamint a tovabbi esetleges kezelések lehetséges mellékhatdsainak
csokkentését.

Vadassy Rita
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika tanszék,
Budapest

Kutatasi teriilet: mesterséges intelligencia alkalmazasa orvosi
diagnosztikai, illetve dontéstamogato szoftverek fejlesztéséhez,
emlotumoros betegek esetében

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Kutatasom soran kilonb6z6 génmutaciok hatdsat vizsgalom. Megkisérlem a tobb
ezer adatot tartalmazé génmutacios adatbazisokban fellelhet6 klinikai adatok figye-
lembevételével a betegség progndzisat felallitani, és bonyolultabb tumorgenetikai
0sszefliggéseket talalni. Célom egy dontéstamogatd és eldrejelzd platform fejlesz-
tése, melyhez gépi tanulasi mddszereket hasznalok.

Szabo6 Andras Laszlo

Pazmany Péter Katolikus Egyetem,

Roska Tamas Miiszaki és Természettudomanyi
Doktori Iskola, Budapest

Kutatasi tertlet: fehérjék fazisszeparaciéjanak vizsgalata in vitro és in silico
modszerekkel

Témavezetd: Dr. Gaspari Zoltan

A kozponti idegrendszer tanulmanyozasanak elengedhetetlen eleme, hogy minél
részletesebb leiras alljon rendelkezésilinkre a szinaptikus jelatvitelhez hozzajaruld
folyamatokrél és sejtalkotokrol. Ezek kozé tartozik a posztszinaptikus fehérjeha-
|6zat is (angol nevén postsynaptic density, avagy PSD), amelyrél mar korabban
kimutattak, hogy dinamikus szerkezeti valtozasai 6sszefliggésben allnak a jelatvi-
tel er0sségével, illetve a szinaptikus plaszticitassal. Az eme valtozasokat eldidézd
folyamatokban pedig egyes kisérletek szerint szerepe van a PSD-t alkotd fehérjék
ditjdk el fehérjékben gazdag membran nélkili organellumok reverzibilis kialakula-
sat. Munkam célja ezen folyamat behatd tanulmanyozasa, illetve egy a PSD fehér-
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kifejlesztése.

Varga Luca

Semmelweis Egyetem,

Patologiai és Kisérleti Rakkutato6 Intézet,
Budapest

Kutatasi terilet: diffiz nagy B-sejtes lymphomak molekularis
klasszifikacioja korszerii molekularis és bioinformatikai eszk6zokkel
Témavezetd: Prof. Dr. Bodor Csaba

Kutatasi témam a magyarorszagi diffuz nagy B-sejtes lymphoma (DLBCL) esetek
genomikai és transzkriptomikai elemzése Ujgeneracios szekvenadlas segitségével.
A cél Uj prognosztikus markerek beazonositdsa, valamint a betegség genomikai
hatterének tovabbi kutatdsa molekularis és bioinformatikai mddszerekkel.

Zsupos Vivien

Debreceni Egyetem,

Evollciés Allattani és Humanbiolégiai Tanszék
Debrecen

Kutatasi terilet: lepkék felroppenési tavolsaganak vizsgalata

Témavezetd: Prof. Dr. Barta Zoltan

Kutatdsom soran a lepkék kilonféle manipulaciéra adott felroppenési tavolsagat
(FID) vizsgalom. A vizsgalatok soran kilonb6z6 sziluettekkel, illetve urbanus és
rurdlis terlletek 0sszehasonlitdsaval dolgozom. A felréppenési tavolsag vizsgalata
fontos szerepet jatszhat a lepkék in situ védelmében.




10.3..-TeSS - ELIXIR KEPZESI PORTAL

Az Elixir keretén belil m(kodo6
Training eSupport System (TeSS) egy
olyan online platform, amely naprakész
informacidval szolgal a bioinformatikaban
elmélyilni vagyok szamara. A TeSS-t az
ELIXIR részeként fejlesztették ki azzal
a céllal, hogy a kutatékat felkészitse a
rendelkezésre allé szamitasi infrastruk-
turdk jobb kihasznalasara.

A portalon naprakész informaciok és
tartalmak érhet6k el online formaban,
koztik képzési anyagok, események
és interaktiv oktatoprogramok mind
a képzOk, mind a tanulni vagydk szama-
ra. A képz6k szamara a portal lehetd-
séget kinal a tananyagokkal és képzési
eseményekkel kapcsolatos informacidk
megosztdsara és tananyagok feltolté-
sére. A képzésben résztvevék szamara
felhasznaldébarat mdédon biztositja a re-
levans képzési események és forrasok
azonositasat, valamint a személyre sza-
bott képzési munkafolyamatokat.

A portal harom f0 részre oszthatd.
Az Events/Események meniipont min-
den olyan fontos bioinformatika targyu

kurzust, konferenciat, képzési és ta-
lalkozasi lehetOséget tartalmaz, ame-
lyen az érdekléd6k személyesen vagy
online részt vehetnek, tanulhatnak és
kapcsolatot épithetnek. A Materials/
Képzési anyagok részhez feltoltott,
online tananyagok szabadon hozzafér-
hetok az érdekl6dOk szamara és valto-
zatos tartalmu, kezd6 vagy haladé szin-
t(i tananyagot tartalmaznak. Az oldalon
jelenleg 67 rangos nemzetkdzi csoport
altal készitett magas szinvonall okta-
tasi anyag talalhaté. Az Un. Training
workflows/Képzési munkamenetek
rész olyan ,képzési munkafolyamatokat”
tartalmaz, amelyek segitenek az ada-
tok strukturaldsaban, elemzési stratégi-
ak elsajatitdsaban. A tanulasi Utvonalak
(Learning Path) célja, hogy egyszer( vi-
zualis munkafolyamatokon belil struktu-
raljak a relevans képzési forrasokat a ta-
nulasi célok elérése érdekében. Minden
modul tartalmazza a tanitasi célokat és a
tanulasi eredményeket. A modul végén
feleletvalasztds kvizkérdések segitségé-
vel lehet ellendrizni a megértést.

How can TeSS help you?

Search the portal for courses, events, videos, presentation, learring pathwarys, hardbooks.
All types of resources. at all levels for leveraging computational resources in the life sciences.

Bearch TeSS.

Browse the catalogue

T Events L& Materials

Do |t Litirsl I ikt vl el Fea ficeen
ELIXIR recxbes.and 3™ gty providers.

A portal honlapja:

Brovwie [ catabogue of Eraining materisls chiened by
ELDIR neies and 3™ gurty oroviden

;:_'_ Workflows

Create training workflows 1o visualive learhisg ilem
and link 1 esounce speaifi 10 veur 1rsning meeds.

https:/ /tess.elixir-europe.org/

ELIXIR ALTAL TAMOGATOTT PROJEKTEK

11.1. MAGYAR GENOM PROGRAM

A Pécsi Tudomanyegyetem Szent-
agothai Janos Kutatokdzpontja (SzKK)
az elmult években egy olyan genomikai
és bioinformatikai kézpontnak és kuta-
tasi infrastruktiranak a létrehozasat in-
ditotta el, amely jelent0s befektetésbdl
maximalis koltséghatékonysaggal bizto-
sitja a legtdébb hasznosithatd szolgalta-
tast az egészségigy, a mezdgazdasag,
a kutatds és az ipari fejlesztések terile-
tén. Ennek egyik kdzponti eleme az eh-
hez sziikséges szekvenalasi infrastruk-
tura fejlesztése

Miért kerilt fokuszba a genomika
napjainkban? A genomika segitségével
megjosolhatd, hogy egy személy hogyan
fog reagalni egy kezelésre, megtaladlha-
td szamara a legmegfelel6bb terapia -
ez a precizios orvoslas. A gyakorlatban
jo példa erre, hogy egy n6é mellrakja
HER2 pozitiv vagy sem. Ha igen, akkor
a Herceptin nagyon hatasos lesz szama-
ra, de olyannak, akinek HER2 negativ,
nem. Tesztelhet6, ha sokkal kevesebb
sugarterapias kezelés is elegendé lehet.
A genomika hatalmas lehet6ségeket rejt

magaban: pontosabb diagnosztikdhoz,
Uj orvosi eszkdzokhoz, gyorsabb klinikai
vizsgalatokhoz, Uj gyégymddokhoz ve-
zethet.

A projekt kozéppontjaban a ritka be-
tegségekben szenved6k és csaladtag-
jaik, valamint a rdkos betegek allnak.
Emellett népességgenomikai vizsgalato-
kat is végeznek, mely nemcsak az egyes
betegek javara valik, de tudomanyos
felfedezésekhez is hozzajarul majd.

A Magyar Nemzeti Genom Program
célja, hogy a magyar populacié geneti-
kai jellemzdit meghatarozza, valamint
betegségspecifikus genetikai panelek
fejlesztését és Uj gyogyszercélpontok
azonositasat segitse el6. A program a
magyar lakossagot kozvetlenll érinti,
jelent6sen hozzajarulhat ugyanis a koz-
egészséguligyi allapot javitdsahoz, hiszen
a magyar lakossag genetikai valtozatos-
saganak megismerésével a magyarok
genetikai sajatossagai is figyelembe ve-
het6k az orvoslas soran. A megvaldsi-
tasban részt vesznek akadémiai és piaci
partnerek is.

Kapcsolat: Dr. Gyenesei Attila, Pécsi Tudomanyegyetem,
Szentagothai Janos Kutatokdzpont,

Genomika és Bioinformatika Core Facility

Email: gyenesei.attila@pte.hu

Weboldal: https://hungen.hu/




11.2, SEMMELWEIS GALAXY SERVER

11.3,/SEMMELWEIS ONKOBANK

A Galaxy egy nyilt forraskédu, kdny-
nyen kezelhet6 grafikus felhasznaléi fell-
lettel (GUI) rendelkezd, bongészd alapu
alkalmazas, amely lehetdséget biztosit
a kutatoknak arra, hogy bioinformatikai
elemzéseket végezzenek anélkil, hogy
széleskorli programozasi ismeretekkel
rendelkeznének. A GUI segitségével a
felhasznald feltolti sajat adatait, de el-
érheti mas felhasznalok vagy adattarha-
zak megosztott adatait is. Ez az adat-
megosztas kivalo lehetbséget biztosit a
kilonb6zd szakterileteken dolgozd ku-
tatok szamara a csapatmunka megvalo-
sitasara. A Galaxy szervereken talalhaté
eszkoztar biztositja a feladatok megol-
dasara hasznalhatd szoftvercsomagok
gyors elérését, paraméterezését, vé-
gul az eredményeket, amelyek szintén
megoszthatok. Fontos kiemelni, hogy a
rendszer hasznalataval biztosithatjuk,

PROJECT

hogy elemzésiink barmikor reprodukal-
hato legyen.

A Semmelweis Egyetem Bioinfor-
matika Tanszékén el6szoér 2020-ban
telepitettiik a Galaxy platformot, amely
elsésorban az Altaldnos Orvostudoma-
nyi Karon meghirdetett Klinikai bioin-
formatika kurzus tdmogatasara szolgalt.
Mivel a kurzusunk a gyakorlati felhasz-
nalasra helyezi a hangsulyt, ezért fontos
volt, hogy hallgatdink szamara egy olyan,
kénnyen hasznalhatdé platformfliggetlen
eszkozt tudjunk ajanlani, amely mini-
malis informatikai tudassal is lehet6-
vé teszi a feladatok gyors megoldasat
és azok ellen6rzését. A bévil6 igények
kielégitésére 2021-ben egy Uj szervert
Uzemeltink be, amely kiszolgdlja a
Galaxy platformot is. Jelenleg a szerver
regisztraciot kdovetben barki szamara el-
érheto.

Receiver operating characteristics (ROC) and area under curve (AUC)

Kapcsolat: Dr. Fekete Janos
Email: fekete.janos@med.semmelweis-univ.hu
Weboldal: http://galaxy.semmelweis.hu/

A Semmelweis OnkoBank megala-
pitasaval célul tlztik ki a Semmelweis
Egyetem klinikainak ambulanciain és fek-
vObeteg osztalyain kezelt, rosszindulatu
daganatos megbetegedésekben szenve-
do betegek bioldgiai mintainak (vér, tumor
és normal szovet) gyljtését és tarolasat,
valamint klinikai adatainak hosszutavu
utankodvetését. Az OnkoBankba érke-
zett mintdkbdl DNS, RNS és fehérje ke-
rdl izoldldsra, amit az egyes betegsé-
gek kialakuldsat befolyasolé genomikai,
transzkriptomikai, proteomikai tényezdk
vizsgalatara, diagnosztikus, prediktiv és
prognosztikus biomarkerek azonosita-
sara hasznalunk fel. A kinyert adatokat
individualizalt gydégyszeres terapia kiala-
kitdsahoz szikséges kutatasokba is be-
vonjuk. A mutacids, génexpresszios és
egyéb vizsgalatokat, valamint a keletke-
zett adatok bioinformatikai feldolgozasat
a Bioinformatika Tanszék munkatarsai
végzik.

A begyljtott személyi- és egész-
ségigyi adatokat, a mintak adatait,
valamint a kutatélaboratériumban zaj-
|6 vizsgalatokbdl szarmazd adatokat a
kifejezetten hosszutavu, biztonsagos,
klinikai adatgyl(jtésre kifejlesztett on-

Kaniszter a benne
levé mintakkal

line REDCap adatbazisban rogzitjuk.
Ezen adatok segitségével informacio-
kat kaphatunk a kiilénb6z6 daganatos
megbetegedések lefolyasardél, valamint
a tulélésrol. A biomarkerek, illetve a tul-
élési adatok ismeretében lehet6ségilink
nyilik olyan egyéni, ,omikai” kombina-
ciok feltarasara, amelyek a betegek ko-
rai, pontosabb diagndzisat, betegségik
lefolyasat, illetve a terapias valaszukat
befolyasolhatjak.

A megfeleld infrastrukturat és a sze-
mélyi feltételeket a Semmelweis Onko-
Bank biztositja: dewar edények, folyé-
kony nitrogénnel toltott szallitbkanna,
-196 °C-o0s g06zfazisu folyékony nitrogén
tarold, -80°C-os ultramélyh(td, hithetd
centrifuga, vonalkdd leolvasék és szer-
ver szlinetmentes aramforassal. A bete-
gek bioldgiai mintdit és klinikai adatait
a partnerintézetek megbizott orvosai,
szakasszisztensei szolgaltatjdk sza-
munkra. A Semmelweis OnkoBank tevé-
kenységében 15 magyar és egy német
intézmény vesz részt.

Az OnkoBank logdja sematikusan
mutat egy gOzfazisu folyékony nitrogén
tarolét, és ebben a mintak elhelyezke-
dését:

A folyékony
nitrogén tarolo fala

Egy minta az
OnkoBankban

Kapcsolat: Prof.Dr. Gyorffy Balazs
Email: gyorffy.balazs@med.semmelweis-univ.hu

Weboldal: https://www.onkobank.com




12. A MAGYAR ELIXIR !(6265 PROJEKTJEI
MAS ELIXIR CSOMOPONTOKKAL

12.1. HU-2021 PROTEOMICS

A nyilvanos proteomikai adatkészletek transzlacios
értékének novelése: Automatikus metaadat-alapu
ujraelemzés felho-alapu infrastruktarakban

(Increasing the translational value of public proteomics datasets:

DEBRECENI  Automatic metadata-driven reanalysis in cloud infrastructures)

EGYETEM

Projektfelel6s: Prof. Dr. Cs6sz Eva, Debreceni Egyetem

Az ELIXIR altal tdmogatott Commu-
nity Led Implementation Study célja a
proteomikai adatbazisokba feltoltott ada-
tok felhasznalhatésaganak és transzlaci-
0s értékének a novelése. Az egyes adat-
bazisokba, pl. a European Bioinformatics
Institute (EBI) altal kezelt PRIDE, kiilén-
b6z0 leirassal és metaadatokkal ellatott
adatfajlok vannak feltéltve. Ezen adat-
fajlok Ujra elemzésére célszerli a ki-
[6nb6z6 automatizalt munkafolyamatok
alkalmazasa, viszont ezek akkor igazan
hatékonyak, ha megfeleld és elégsé-
ges bemeneti adatokkal rendelkezlnk.
Az an. Sample and Data Relationship
Format (SDRF) annotacié tulajdonkép-
pen a minta analizise és az adatérté-
kelés soran alkalmazott beallitasokat,
valamint a kisérletes paramétereket ren-
deli hozza az adatfajlokhoz. Igy lehetdvé
valik az adatok hatékonyabb Ujraelem-
zése és a kilonb6dz06, rendelkezésre allo
munkafolyamatok alkalmazasa.

A projektben 12 eurdpai orszagban
muUkddo 13 munkacsoport vesz részt. Ha-
zankat a Debreceni Egyetem Proteomika
Szolgaltato Laboratorium munkacsoport-
ja képviseli. Munkacsoportunkban 3 PhD
hallgaté (Ambrus Viktor, Ajneesh Kumar
és Kunkli Balazs) és két szenior kollé-
ga (Prof. Dr. Cs8sz Eva, Dr. Emri Miklds)
dolgozik és részt vallaltunk adatfajlok
SDRF annotéalasaban, az SDRF annotacio
automatizalasanak kidolgozasaban és az
SDRF formatumu adatfajlok statisztikai
analizisében. Ezen kivll részt vesziink
a harom ELIXIR kozb6sség (Proteomika,
Rendezetlen fehérjék (IDP), 3D Bioinfo)
kozrem(kodésével végzett an. ,gap
analysis”-ben és kozosen térképezzik
fel a fehérjék komplex vizsgalatara al-
kalmazhaté mddszereket és megkozeli-
téseket.

Munkank el6rehaladasardl rendsze-
resen egyeztetiink a tobbi résztvevo ku-
tatélabor vezetdivel és a projektben dol-
gozd kutatdkkal.

12.2. HU-2021-IDPTOOLS

Az IDP-eszko6zok interoperabilitasanak javitasa
és integralasa az ELIXIR-be

(Improving IDP tools interoperability and integration into ELIXIR)

Projektfelel6s: Dr. Dosztanyi Zsuzsanna,

Eotvos Lorand Tudomanyegyetem

Az ,Improving IDP tools inter-
operability and integration into ELIXIR”
Implementation Study egyik f6 célkiti-
zése az volt, hogy jobb hozzaférést bizto-
sitson azokhoz az eszk6zokhoz, melyek-
kel meghatarozhatd, hogy mely fehérje
részeken jelenik meg a rendezetlenség,
illetve a jovOobeli fejlesztések eldsegitése
érdekében a rendezetlenség kilonboz6

12.3. HU-2022-STRATEGIC

fajtainak feltérképezése. Fontos feladat
volt tovabba a funkcio és a rendezetlen-
ség kozotti kapcsolat javitdsa a CAFA-val
integracié révén. Tovabbi célkitlizésként
szerepelt hianypotld eszk6zok és adatok
azonositasa a 3D-Bioinfo és proteomikai
kozosségekkel egyitt, melyek el6segitik

s

Az elmult hénapokban megvizsgal-
tuk és értékeltik, hogy a masodlagos
felhasznaldsra engedélyezett, érzé-
keny magyar emberi adatok kezelése
hogyan torténik egy kiemelt fontossa-
gu infrastruktiraban. A magyar ELIXIR
csomoépontbdl 6sszegyljtottiink néhany
felhasznalasi esetet az érzékeny embe-
ri adatok kezelésére, amelyek alapjan
ezeket a felhaszndlasi eseteket a FEGA
keretrendszeren keresztll fejlesztésre
és tamogatasra priorizaljuk. Ezek nagy-
mértékben felhasznalasra kertlnek majd

Stratégiaorientalt megvalésitasi tanulmanyok
(Strategy Driven Implementation Studies)

Projektfelelos: Dr. Gyenesei Attila,
Pécsi Tudomanyegyetem

a magyar kezdeményezésli Magyar Ge-
nom Program soran, amely ésszhangban
van az EU-tagallamok 1+ Milli6 Genom
kezdeményezésének ritka betegségek-
re, rakos megbetegedésekre, fert6zo
betegségekre, valamint gyakori és 0sz-
szetett betegségekre vonatkozd adatai-
val. Bar a fenti feladatokrél sz6l6 teljes
jelentés még nem készllt el teljesen, azt
tervezzilk, hogy az utolsé hdnapokban
befejezzilk, miutan megvitattuk azt a
magyar ELIXIR csomoépont minden tag-
javal.




12.4. HU-2019-HCNV

12.5/EUROPAI ADATFODERACIO LETREHOZASA

AZ ELETTUDOMANYOK SZAMARA

Human Koépiaszam Variacidk
(Human copy Number Variations)

Projektfelelosok: Dr. Monostory Katalin és Dr. Gyenesei Attila

Sikerrel zarult az ELIXIR Europe
hCNV (human kdpiaszam variaciék) pro-
jektje, amelyben az ELIXIR Magyaror-
szag részérdl Dr. Monostory Katalin és
Dr Gyenesei Attila kutatécsoportja vett
részt. A hCNV-k a genom olyan ismét-
16d6 szakaszai, amelyek egyéni eltéré-
seket mutatnak, és amelyekhez szamos
megbetegedés kothetdé. A hCNV-adatok
szabvanyositdsa segithet megérteni
egyes megbetegedések kialakuldsat, és
felgyorsithatja a diagnosztikai tesztek
és terapiak kifejlesztését. A 24 hdénapos
projekt célja a human képiaszam-vari-
aciokra vonatkozd informacidok pontosi-
tdsa és hozzaférhetdségének javitasa.
A részt vevd tiz ELIXIR-csomoépont a
human képiaszam-variacidkra vonatko-

z6 adatok tarolasanak és elemzésének
megfelel6bb szabvanyositasara tett ja-
vaslatot. Tovabbi cél volt a hCNV szak-
értelem kiépitése és koordinadldsa az
ELIXIR-en belll. A projekt emellett szo-
ros kapcsolatokat épitett ki az ELIXIR-
csoportokkal, példadul a Galaxy, Bio.
tools, Beacon, OpenEbench, konténerek
és benchmarking csoportokkal, és szo-
rosan egylttm(kodott kiilsé szakértdi
csoportokkal, koéztlik az EOSC-Pillar, a
GA4GH és a TransBioNet csoportokkal.
A projekt megnyitotta az utat a tovabb-
fejlesztett szabvanyok felé a hCNV teri-
letén, ami pozitiv hatassal lesz a kuta-
tasra, a diagnosztikdra és végs6 soron
a betegellatasra.

Az ELIXIR-Converge f6 feladata,
hogy élettudomanyi adatok kezelését
egységesitse. Hazank részvételét a pro-
jektben az aldbbi intézmények biztosit-
jak:

Az ELIXIR, az eurdpai élettudomanyi
infrastruktura jelentds elGrelépést ért el
a bioinformatikai szolgaltatdsok koor-
dindlasaban és nyuljtasaban a nemzeti
csomoépontokon keresztil. Erre a siker-
re épitve az ELIXIR-CONVERGE célja,
hogy Eurdpa-szerte elosztott helyi ta-
mogatast nyuljtson az adatkezeléshez,
lehetdvé téve a kutatdk szamara, hogy a
nemzetkozi szabvanyoknak megfeleléen
hatékonyan kezeljék és megosszak ada-
taikat. Ez az egyuttm(kodési projekt 22
orszag 29 kutatdintézetét fogja Ossze,
hogy az élettudomanyi adatkezelés ta-
mogatasanak transznacionalis modelljét
dolgozza ki. Az ELIXIR-CONVERGE cél-
kitlzései kozé tartozik az adatkezelési
kapacitas er@sitése egy atfogd képzési
program révén, a nemzeti szabvanyok
és szolgaltatasok 0©sszehangolasa egy
adatkezelési eszkoztar segitségével, va-
lamint a helyi hatas és a globalis befo-
lyas elémozditasa.

A projekt tébb munkacsomagba
szervezOdik, amelyeket a terllet szakér-
toi vezetnek, és amelyek olyan terile-
teket fednek le, mint a képzés, a kozos
adatkezelési eszk6zok, a kommunikacio,

nek kidolgozasa.

réven.

a hatds és a projektmenedzsment. Az
ELIXIR-CONVERGE emelletta COVID-19-
hez kapcsoldédd adatokra Osszpontositd
konkrét kezdeményezéseket is magaban
foglalja, beleértve a szdvetségi eurdpai
genom-fenom archivumot (FEGA) és az
eurdpai COVID-19 adatplatformot. Az
ELIXIR-CONVERGE célja, hogy létrehoz-
zon egy eurodpai adatfoderaciot, amely
megkonnyiti a tudas kinyerését a kilén-
b6z6 és megosztott adathalmazokbdl,
mikdzben egy mintat ad a csomdpontok
fenntarthatd mikddéséhez az orszagos
kutatasi infrastrukturakban.

elixir
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Az ELIXIR-CONVERGE célkitlizései:
1. A transznacionalis élettudomanyi adatkezelési tdmogatds modelljé-

2. Az eurdpai adatkezelési kapacitas erdsitése atfogd képzési program

3. A nemzeti adatkezelési szabvanyok és szolgaltatasok dsszehangola-
sa egy adatkezelési eszkdzkészlet segitségével.

4. A nemzeti beruhazasok 6sszehangolasa az ELIXIR helyi hatasainak
és globalis befolydsanak novelése érdekében.




e Dr. Balint Balint Laszlo

JELENTOSEBB BIOINFORMATIKAI TUDOMANYOS
KOZLEMENYEK AZ ELMULT EVBOL

A genetikailag azonos human B-limfoblasztoid sejtek kozotti variabilitas
kiterjedt proteom- és funkcionalis genomikai profilalkotasa

e Prof. Dr. Bagdy Gyorgy

Gyulladas és vér-agy gat a depresszioban: A CLDN5 és az IL6 gén-
valtozatok kolcsonhatasa a stressz altal kivaltott depresszioban

Kép 1: Orokldtt és kdérnyezeti tényez8k, amelyek a friss stressz-indukalt de-

presszid fokozott kockazatahoz vezetnek.
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Kép 2: Feltételezett egymast kovetd Iépések,
amelyek a stressz-indukalt depresszidohoz vezet-
nek. A stressz kozvetlenll befolydsolja az agy-
mUikodést, megzavarja a claudin-5 expresszidjat,
ami atjarhatobb vér-agy gatat (BBB) okoz, és
igy a periférias gyulladasos citokinek, mint pél-
daul az interleukin (IL)-6, bejuthatnak az agyba,
ami a depresszio fokozott kockazatat okozza.

Referencia: Gal, Z., Torok, D., Gonda,

X., Eszlari, N., Anderson, I.M., Deakin, B.,
Juhasz, G., Bagdy, G., Petschner, P., 2023.
Inflammation and Blood-Brain Barrier in
Depression: Interaction of CLDN5 and IL6
Gene Variants in Stress-Induced Depression.
Int J Neuropsychopharmacol 26, 189-197.
https://doi.org/10.1093/ijnp/pyac079

Az élettudomanyi kutatdsokban az izogén B-limfoblasztoid sejtvonalak (LCL-
ek) a genetikai stabilitasuk miatt széles korben ismertek és elénydsek. Gyak-
ran hasznaljak példaul mutacidk tanulmanyozasahoz, ahol a genetikai stabilitas
kulcsfontossagu. Korabban kimutattuk, hogy fenotipikus valtozékonysag ta-
pasztalhatd azizogén LCL-ekben. Az izogén LCL-ek jol meghatarozott fenotipikus
kildnbségeket mutatnak kilénb6z6 szinteken, példaul a génexpresszid vagy a
kromatin szintjén. Kutatdsaink alapjan az izogén LCL-ek fenotipikus valtozé-
konysagat bizonyos genetikai valtozékonysag is kiséri. LCL adathalmazok kom-
pendiumat dolgoztuk ki, amely 6t izogén LCL fenotipikus és genetikai valtozé-
konysagat mutatja be kombinalva kiilonb6z6 omikai adatszetteket.

Ebben a cikkben bemutatjuk az adathalmazainkat, amelyeket az Ujgeneracids
szekvenalasi technikdkkal generaltunk genomikus és transzkriptomikus pro-
filokhoz (WGS, RNS-szekvenalds, egy sejts RNS-szekvenalds), fehérje-DNS
kélcsénhatasokhoz (ChIP-seq), valamint tomegspektrometriai és aramlasi
citometriai adathalmazokat a proteomikai valtozasok nyomon kovetésére. Az
adathalmazokat a tudomanyos kdzosséggel a FAIR elvek szerint osztjuk meg
tovabbi vizsgalatok céljabdl.

Kép: A kisérlet és az adattipusok altalanos attekintése
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Referencia: Laczik, M., Erdés, E., Ozgyin, L., Hevessy, Z., Cs0sz,
E., Kallé, G., Nagy, T., Barta, E., Péliska, S., Szatméri, I., Balint,
B.L., 2022. Extensive proteome and functional genomic profiling of
variability between genetically identical human B-lymphoblastoid
cells. Sci Data 9, 763. https://doi.org/10.1038/s41597-022-01871-9




e Dr. Barta Endre

1. Alternativ moédon splicelt exon szabalyozza a kontextusfiiggé MEF2D
magasabb rendii 6sszeszerel6dést a miogenezis soran

2. Egy X-kromoszomas recessziv rendellenesség rendkiviil ritka megnyil-
vanulasa: Duchenne izomdisztrofia egy noi betegnél

Ez az absztrakt az alternativ mddon splicelt B-domain szerepét vizsgalja Ez a tanulmany a Duchenne-izomdisztréfia (DMD) szokatlan esetét mu-

az izomsejtek differencialédasaban. A B-domén fokozza a Mef2D transzkripci-
0jat, és interakcids elemként szolgalhat a Mef2D magasabb rend( 6sszeszere-
léséhez. A tanulmany a Mef2D mobilis magkondenzatumokat és szilardszerd
aggregatumokat figyel meg, amelyek korreldlnak a fokozott transzkripcids

tatja be egy né6i betegnél. A betegnél a DMD-gént érintd transzlokacié volt, és
sulyos dystrophias elvaltozasokat, csokkent dystrophin-expressziét és ferde
X-inaktivaciot mutatott. Ez a ritka megnyilvanulas ravilagit a DMD komplexi-
tasara, és boviti a genetikai mechanizmusok megértését.

aktivitassal és a myotube fejldodéssel. A B-domén valtozatok, beleértve a me-
rev és rendezetlen formakat is, folyadék-folyadék fazisszétvalasztassal segitik
eld az aggregatumok kialakuldsat. Ezek az eredmények arra utalnak, hogy
a B-domén finomhangolja a Mef2D 0Osszeszerelddést, eldsegitve a myogén
szabdlyozo6 faktorok és a transzkripcidés apparatus kozotti kélcsénhatast az
izomfejlodés soran.

Kép: A t(X;10)(p21.1;p12.1) transzlokacid G-kotéses (A) és FISH-mintazata (B).
A FISH-képen az X-kromoszémakat piros, a 10-es kromoszémat pedig z6ld szinl
teljes kromoszdémafest6 szondak (WCP) teszik lathatéva. A piros nyilak a szarma-
zékos X, mig a zdld nyilak a szarmazékos 10 kromoszomakat jelzik.

Kép: Mef2D varians peptidek reprezentativ szerkezeti jellemz8i molekuladinami- Referencia: Sziics, Z., Pinti, E.,

; 5 / * 4
kai szimulaciokbdl. Haltrich, I., Szén, O.P., Nagy, T.,
Barta, E., Méhes, G., Bidiga, L., Térék, (
A 10 X

0., Ujfalusi, A., Koczok, K., Balogh, I.,
2022. An Ultra-Rare Manifestation of an
X-Linked Recessive Disorder: Duchenne
Muscular Dystrophy in a Female Patient.
Int J Mol Sci 23, 13076. https://doi.
org/10.3390/ijms232113076
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Referencia: Génczi, M., Teixeira, J.M.C., Barrera-Vilarmau, S., Mediani,

L., Antoniani, F., Nagy, T.M., Fehér, K., Raduly, Z., Ambrus, V., T0zsér,

J., Barta, E., K6vér, K.E., Csernoch, L., Carra, S., Fuxreiter, M., 2023.
Alternatively spliced exon regulates context-dependent MEF2D higher-order
assembly during myogenesis. Nat Commun 14, 1329.
https://doi.org/10.1038/s41467-023-37017-7




e Prof. Dr. Barta Zoltan e Dr. Bartha Aron

A tumoros és normalis szovetek proteotranszkriptomikai
megkiilonboztetése vesesejtes karcinémaban

Publikacids jatékok: A kolcsonosség haloéjaban

A tudomanyos teljesitménymérés jelenlegi formaja arra 6sztonzi a kutato-

kat, hogy minél tobb cikkben szerepeljenek szerzéként. Ez a nyomas sokszor
etikailag kérdéses publikalasi gyakorlathoz vezet, mint pl. az ajandék szerzd-
ség, vagy a kierdszakolt szerz6ség. A praktikdknak az egyik legkarosabb val-
faja a publikacios kartellek alapitasa. Egy kartellben néhany kutatd tomordl,
akik kolcsondsen meghivjak egymast, hogy mindennem(i érdemi hozzajarulas
nélkil legyenek szerzétarsak egymas publikacidinal. E cikkben a publikacios fo-
lyamat egy egyszer(i modellje és szimulacidja segitségével azt vizsgaljuk, hogy
mennyire elényds a kartellek Iétrehozasa, és esetleg hogyan lehet ellenlik kiz-
deni. Az eredmények azt mutatjak, hogy publikacios kartelleket még akkor is
érdemes létrehozni, ha a szerz6 hozzajarulast korrigaljuk a szerz6szammal (az
1/n szabaly). Azonban az 1/n szabaly alkalmazasa jelentds érdekellentétet ge-
neralhat mind a kartell tagjai, mind a kartelltagok és a kivilallok kozott. Ennek
révén viszont egy ontisztitd folyamat indulhat be, mely segitheti az akadémiai

Ez a kutatds proteotranszkriptomikai megkézelitést alkalmazott a nor-
mal és a tumoros szovetek megkllonboztetésére a tiszta sejtes veserak
(ccRCC), a veserak leggyakoribb formaja esetében. A géntombokbdl szar-
mazo transzkriptomikai adatok elemzésével és a fehérjék béségének célzott
tomegspektrometrids értékelésével a tanulmany azonositotta a ccRCC-ben
tulreprezentalt géneket, koztik az IGFBP3, PLIN2, PLOD2, PFKP, VEGFA és
CCND1 géneket. Az eredményeket veseszévetmintadk nagy adatbazisanak fel-
hasznaldsaval validaltak, és jelentds klinikai alkalmazasi potencialt mutattak
ki, mivel specifikus génpanelt kinalnak a ccRCC-szdvetek pontos azonositasa-
ra. Tovabbd a tanulmany azonositotta a teljes tuléléssel 6sszefliggésbe hoz-
hatd fehérjéket, és kifejlesztett egy, a fehérje szintl adatokon alapul6 oszta-
lyozasi algoritmust.

Kép: Osszehasonlitott normal és ccRCC tumormintdk differencialis génexpresszidja
transzkriptomikai adatokbol. A differencialisan expresszalt gének Ridge-diagramjai
a log2 expresszids értékek eloszlasat mutatjak.

publikacios folyamat dntisztulasat.

Kép: Publikacios teljesitmény, amikor a szerz6k csoporton kivili személyekkel
dolgoznak egydutt.
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Referencia: Barta, Z., 2022. Publication games:
In the web of reciprocity. PLoS One 17, e0270618.
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Referencia: Bartha, i\., Darula, Z., Munkacsy,

G., Klement, E., Nyirady, P., Gy6rffy, B., 2023.
Proteotranscriptomic Discrimination of Tumor and Normal
Tissues in Renal Cell Carcinoma. Int J Mol Sci 24, 4488.
https://doi.org/10.3390/ijms24054488




e Prof: Dr. Bodor Csaba Referencia: Krizsan, S., Péterffy, B., Egyed, B., Nagy, T., Sebestyén, E.,
Hegyi, L.L., Jakab, Z., Erdélyi, D.J., Miiller, J., Péter, G., Csanadi, K., Kal-
Gyermekkori akut myeloid leukémia genomikai profilozasa lay, K., Kriva,in, G., Barna, G., BeCZ'I'CS, G., Haltrich, 1., Ogto'ffy, G., Csernus,,
Gjgeneraciés szekvenalassal K., Vojcek, A., Tiszlavicz, L.G., G,abor, K.M., Kelemen, A., Haus,er,, P., Gaal,
Z., Szegedi, I., Ujfalusi, A., Kajtar, B., Kiss, C., Matolcsy, A., Timar, B., Ko-
vacs, G., Alpar, D., Bédér, C., 2023. . Next-Generation Sequencing-Based
i A o b S i ; Genomic Profiling of Children with Acute Myeloid Leukemia. J Mol Diagn
tikai analiziset vegezte el ujgeneracios szekvenalas (NGS) é€s hagyomanyos S1525-1578(23)00081-8. https://doi.org/10.1016/j.jmoldx.2023.04.004
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A HCEMM-SE Molekularis Onkohematoldgiai kutatdcsoport egy 75 fos akut
myeloid leukémids (AML) betegcsoport integrativ genomikai és citogene-

mutdcidos mintazatokat azonositottak a magyar gyermek AML populaciéban.
A BCORL1 gén Uj, rekurrens mutacidit azonositottdk a betegek 9%-aban, va-
lamint tébb tumorszupresszor gén (PHF6, TP53, WT1) mutacidinak kapcsolatat

tartak fel a rovidebb eseménymentes tuléléssel és a betegség progresszidjaval. e Prof. Dr. Csabai Istvan
Az eredmények tovabbi adatokkal szolgalnak a gyermekkori AML genomikai hat-
térének megértéséhez, valamint ramutatnak a genomikai vizsgalatok jelent6- 1. SARS-CoV-2 receptor-kété domén mélymutacios AlphaFold2 struktarak

segere a mindennapi diagnosztikus gyakorlatban. Az AlphaFold2 (AF2) segitségével a fehérjék szamitégépes modellezésé-

Kép 1.: HGtérkép, amely a 75 akut myeloid leukémias gyermekbeteg diagnoszti- ben elért legUjabb eredményeket kihaszndlva teljes feldolgozott adathalmazt
kai mintdjaban elemzett 54 célgénben kimutatott szomatikus variansokat mutatja. tettiink koézzé a 7 f6 SARS-CoV-2 tdrzsbdl szdrmazd sszes egyedi mutdcio-
rol, amelyek 3819X7 = 26733 PDB strukturat eredményeznek a tiskefehérje
receptorkdtd doménjéhez (RBD). Vizualizadltuk a generalt strukturakat, és meg-
mutattuk, hogy az AF2 pLDDT értékei korrelalnak a legkorszerilibb rendezetlen-
ségi kozelitésekkel, ami arra utal, hogy a modell bizonyos belsd fehérjedina-
mikat is megragad. A strukturalis és fenotipus adatok k6z6s ndvekvd mutacids
lefedettsége a gépi tanulasban elért eredményekkel parosulva felhasznalhato a
virologiai kutatasok felgyorsitasara, kiilondsen a jovobeli varians-elorejelzésre.
Reméljik, hogy ez az adatkozlés segitséget nydjthat a SARS-CoV-2 helyi és
globalis mutacids tajképének tovabbi megértéséhez, valamint betekintést nyujt
abba a bioldgiai megértésbe, hogy a 3D szerkezet hidként m(ikddik a fehérje
genotipusa és fenotipusa kozott.
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: Kép: Az Omicron némileg eltéré 3D szerkezettel rendelkezik, mint az Alpha. Je-
R B R Roem el Rt lent6sebb valtozas, hogy lényegesen tdbb pozitiv téltés (kék) van az RBD-ben.
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Kép 2.: A: A molekularis aberracidk paronkénti egyuttes el6fordulasat szemléltet6
kérdiagram a funkcionalis csoportok alapjan. B: Az aktivalt jelatvitelhez kapcso-
16d6 mutacidk gyakran egyltt jelennek meg, valamint a transzkripcids faktorokat
és epigenetikai mddositokat kodold gének mutacidival. A tumorszupresszor gének
mutaciéi mas funkcionalis csoportok mutacidival egyidejlileg fordulnak eld.

10 Referencia: Kilim, O., Mentes, A., Pal, B., Csabai, I., Gellért, A., 2023.
SARS-CoV-2 receptor-binding domain deep mutational AlphaFold2

0 structures. Sci Data 10, 134. https://doi.org/10.1038/s41597-023-
02035-z




2. A COVID-19 sulyossaganak automatizalt elérejelzése mellkasi ront-
genfelvételek és klinikai metaadatok alapjan (a pontossag
és a megmagyarazhatosag érdekében)

Az Ebtvos Lordnd Egyetem GEPI TANULASI ES ADAT-INTENZIV TUDOMA-
NYOK KUTATOCSOPORT kutatdi Prof. Dr. Csabai Istvan vezetésével egy Uj kép-
alkotd adatallomanyt hoztak létre, amely minden egyes kisérd mellkas-rént-
genfelvételhez (CXR) tovabbi klinikai metaadatokat rendel hozza.

Kép: Az eredeti bemeneti képek fényereje, kontrasztja és pixeleloszlasa nagyon
eltérd volt, némelyiklk invertalt volt, és egyéb mitermékeket tartalmazott. Kézzel
ellenériztik és korrigdltuk dket, és a normalizalasi folyamat utdn a BSNet-et is al-
kalmaztuk a képek igazitasara és szegmentalasara. A metaadatokat is szabvanyo-
sitottuk, és kilonb6z6 imputaciés mddszereket alkalmaztunk.

Imaging data used as model input

Original image Aligned image Segmentation mask

Fourier tranform (2D)

+

Meta data
| Age | Sex | Pos. |Coughl Ox% | I

Preprocess, with different imputing methods

Referencia: Olar, A., Biricz, A., Bedbhazi, Z., Sulyok, B., Pollner, P.,
Csabai, I., 2023. Automated prediction of COVID-19 severity upon
admission by chest X-ray images and clinical metadata aiming at accuracy
and explainability. Sci Rep 13, 4226. https://doi.org/10.1038/s41598-023-
30505-2

e Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila

A negativ és pozitiv visszacsatolasi hurkok szisztematikus elemzése
a cirkadian ritmusok robusztussaga és homérséklet-kompenzacidja
érdekében

A szervezetlnk napi ritmusat szabalyozé molekularis haldézat az egyedi sej-
tek szintjén is 24 6ras peridodust mutat. Ezt a peridodusidét még ugy is fenn
tudja tartani a sejt, hogy a ra hato kornyezeti paraméterek folyamatosan val-
toznak. Kulénb6z6 modelleket alkottak a szabalyozd rendszer miikodésének
megértésére. Ezen modellek legfébb jellemzG6it hasonlitottuk 6ssze ebben a
munkaban és sikertlt beazonositanunk milyen visszacsatoldsi hurkok fontosak
a napi ritmust szabalyzd molekularis cirkadian éra periédusanak pontos fenn-
tartasaért.

Kép: Az oszcillacids periddus a négy kiilonbdz0 tipusu oszcillacids haldzat teljes
paramétervaltozasa fliggvényében.
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Referencia: Chakravarty, S., Hong, C.I1., Csikasz-Nagy, A., 2023.
Systematic analysis of negative and positive feedback loops for robustness
and temperature compensation in circadian rhythms. NPJ Syst Biol Appl
9, 5. https://doi.org/10.1038/s41540-023-00268-7




e Prof: Dr. Cs6sz Eva

1. Az LPS altal kivaltott akut neuroinflammacié, amely az interleukin-1 2. A szoveti transzglutaminaz Knock-Out preadipocitak és az epididymalis
béta jelatvitellel jar, proteomikai, sejtszintii és halézati szintii valtoza- eredetii bézs zsirsejtek csokkent mitokondrialis funkciéval rendelkeznek,
sokhoz vezet egerek prefrontalis kérgében amelyek a termogenezishez sziikségesek
Ez a tanulmany az agyi kognitiv funkcidkért felelds terllet, a prefrontalis Hideg hatdsara a fehér zsirszévetben talalhatd bézs adipocitak barnulassal
kéreg periférids fert6zés okozta akut gyulladds hatdsdra bekdvetkezd valto- aktivalédnak és termogén tulajdonsagokra tesznek szert. Ismert, hogy sz6-
zasait vizsgalta. A kutatdk jelentds elektrofizioldgiai és molekularis eltérése- veti transzglutaminaz (TG2) hidanyaban csokkent termogenezis és hidegtlrés
ket talaltak, ideértve a neuronok gyulladasra adott megvaltozott reakcidjat, az jelentkezik. A kutatdk azt taldltak, hogy TG2 hidnyaban a bézs adipocitak tébb
agyhulldm tevékenység modosulasat és a szinaptikus fehérjék valtozasait. Ezek mitokondridlis karosodast mutattak, ideértve az elektrontranszport rendszer
az eredmények betekintést nyujtanak az idegsejtek gyulladasaval 6sszefliggd megvaltozasat és az UCP1 fehérje mennyiségének csokkenését. Ugyanakkor
viselkedési és fizioldgiai tlinetek potencialis mechanizmusaba. csokkent az anyagcsere-aktivitasuk és kevesebb kulcsfontossagu transzport-
Kép: (A) EEG-felvételekbdl szamitott fronto-occipitélis koherencia-spektrumok kii- feherjét fejeztek ki. Ezek az eredmenyek arra utalnak, hogy hidegben, a TG2
16nb6z8 idépontokban a séoldat és az LPS injekcid beaddsa utan. (B) A vizsgalt nelkdlozhetetlen a normal bezs adipocitak termogen funkciojahoz.
EEG-frekvenciasavok atlagos z-transzformalt fronto-occipitalis koherenciaértékei. Kép: Mitokondridlis membranpotencial szintek és ROS-termelés TG2+/+ és TG2-

/- sejtekben: (A) TG2+/+ és TG2-/- preadipocitak reprezentativ 1ézerpasztazo
citometrias felvételei; (B) a mitokondrialis membranpotencial mennyiségi elemzé-
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Referencia: Mittli, D., Tukacs, V., Ravasz, L., Cs6sz, E., Kozma, Fésis, L., Madi, A., 2022.

T., Kardos, J., Juhdsz, G., Kékesi, K.A., 2023. LPS-induced acute Tissue Transglutaminase To- ---
neuroinflammation, involving interleukin-1 beta signaling, leads to Knock-Out Preadipocytes and

proteomic, cellular, and network-level changes in the prefrontal cortex Beige Cells of Epididymal Fat

of mice. Brain Behav Immun Health 28, 100594. https://doi. Origin Possess Decreased g Evgmoom RS proeckon - Tt ROS et
org/10.1016/j.bbih.2023.100594 Mitochondrial Functions -

Required for Thermogenesis.
Int J Mol Sci 23, 5175.
https://doi.org/10.3390/
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e Dr. Dosztanyi Zsuzsanna

1. DisCanVis: Integralt strukturalis és funkcionalis annotaciok vizualiza- 2. DisProt 2022: az eredendéen rendezetlen fehérjék jobb minéségii és
lasa a rendezetlen fehérjékben talalhaté rakos mutaciok hatasanak jobb hozzaférhetdségii annotacibja

megértése érdekében
9 A Database of Intrinsically Disordered Proteins (DisProt, URL: https://

Az eredendden rendezetlen feherjek (IDP-k) fontos szerepet jatszanak a disprot.org) az eredendden rendezetlen fehérjék és régidnak az irodalombdl
biologiai folyamatok széles skalajaban, és szamos betegséggel, koztuk a ra- szarmazo, kézzel kurdlt annotacidinak f6 tarhaza. A cikkben a DisProt 9-es ver-
kos megbetegedéesekkel is Gsszefliggésbe hoztak dket. Az elmult néhany évben zibjanak legujabb frissitéseirdl szamolunk be, beleértve az Gjratervezett webes
a rak genom projektek szisztematikusan 6sszegyUijtétték a szamos raktipus fellletet, az eredendéen rendezetlen fehérjék ontoldgidjanak (IDPO) Ujragon-
hatterében allé genetikai valtozasokat. Ezzel parhuzamosan a kisérleti méd- dolését, a kuracids folyamat javitasat és a tartalom jelent8s, mintegy 30%-0s
szerekkel jellemzett rendezetlen fehérjék szama és ismert tipusai is jelentdsen novekedését. Az annotaciok jobb minségét és kdvetkezetességét az Ujonnan
megnéttek. Ennek ellenére az IDP-k szerepe a kiilonb6zd raktipusokban meg bevezetett fellilvizsgalati folyamat és a kuratorok képzése biztositja.

mindig nem tisztazott. Ebben a munkaban bemutatjuk a DisCanVis-t, a rakos

mutacidk Ujszerl vizualizacids eszkdzét, ami az IDP-kre fokuszal. A megfigyelt Kep: A DisProt adatbazis kezdooldala.

mutaciok értelmezésének elGsegitése érdekében kombinaltuk a genomszint( p |

informaciokat a fehérjék szerkezeti és funkcionalis tulajdonsagaira vonatkozo Welcorie to DIsProL, the Hatabase Grintrinsically disordated proteing

informacidkkal. A webszerver lehetdvé teszi a felhasznaldk szamara egyedi fe-

hérjék vizsgalatat, a fehérjék rendezettségre és kapcsolédé funkcidkra vonat- e

koz6 annotacidkkal rendelkez6 példak dsszegyljtését, vagy a jelenleg még nem e o |

jellemzett, de betegség szempontjabdl valdszinlileg relevans példak felfedezé- -

sét. Egy REST API-interfészen és elGre Osszeallitott tablazatokon keresztil az organisms

elemzés fehérjék csoportjara is kiterjeszthetd. A DisCanVis elérhetd a https:// 4 e pon $ 9 - 4

discanvis.elte.hu/ oldalon. w3 e Wourites s gl sty s G
Kép: DisCanVis viz,ualiz,é.ci(’)];? [?—catenin,fe.r’\érjére, ami az egyik legismertebb pél- I\ 1 A o “ 5 &
da a rendezetlen reszt erintd rakos mutaciora. ki
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e Dr. Fekete Janos Tibor e Dr./Garamszegi Laszl6 Zsolt

1. Az 5-fluorouracil rezisztencia Gj transzkriptomikai biomarkerei A madarak fenologiajanak idoébeli valtozasa az éves ciklusban, gyorsan

Kép: A random forest alapl integralt prediktor teljesitménye az emberi mintakbol valtozo eghajlat mellett: Globalis metaanalizis

alld tesztkészletben. A human mintakon tesztelt random forest modell ROC-gérbéje
(A) és a bevont gének random forest modell dltal meghatarozott jellemz6 fontossa-
ga (B). A piros atlés vonal a véletlenszer( osztalyozé modellt, mig a kék vonal a mi
osztalyozd modelliinket mutatja.

A kutatok e meta-analitikus elemzésben a klimavaltozas hatasait vizsgal-
tak a madarak koltési szokasaira. Az 6kologusok kozel hétszaz madarfaj kol-
tési adatainak értékelése révén kimutattak, hogy a madarak évtizedenként
atlagosan két-harom nappal koradbban kezdik szaporodasi tevékenységiiket. E
jelenség oka, hogy az éghajlatvaltozas kovetkeztében egyre melegebbé valnak
a tavaszok. Azonban nem minden madarfaj reagal egyforman: vannak olyan
fajok, amelyeknek koltési viselkedését kevésbé befolyasolja az éghajlat atala-
kuldsa, masokéra viszont nagyon erételjes hatast gyakorol. Szamos tényezo
befolyasolhatja az egyes fajok alkalmazkodasi képességét a klimavaltozashoz.
Példaul a téli idészakot is Eurdopaban t6lté rezidens madarak pontosabban tud-
jak kovetni a novényzet - és ezaltal az elérhetd taplalék - valtozasait, igy e fa-
jok koltése még inkabb el6rébb toldédott az elmult évtizedekben, mint a vonuld
fajoké. A novényevd vagy generalista (mindenevd) fajok is rugalmasabban
alkalmazkodnak a taplalékforrasok szezonalis eloszlasdhoz, igy koltési idejik
kezdetét eldrébb tudjak hozni. Ez azért alakul igy, mert taplalkozasi szokasaik-
nak kdszonhetben 6k hatékonyan taldlnak alternativ élelemforrast a sz(ikdsebb
kora tavaszi kinalatban is.
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Referencia: Fekete, J.T., Gyorffy, B., 2023. New Transcriptomic
Biomarkers of 5-Fluorouracil Resistance. Int J Mol Sci 24, 1508.
https://doi.org/10.3390/ijms24021508

2. Egységes platform, amely lehet6vé teszi a biomarkerek
rangsorolasat és validalasat 1562 gyogyszer esetében 1250 rakos

. . o . P Referencia: Romano, A., Garam-
sejtvonal transzkriptomikai adatainak felhasznalasaval

szegi, L.Z., Rubolini, D., Ambrosini,

Az in vitro sejtvonalak értékes forrast jelentenek a daganatos betegségek
kilénboz6 adatbazisokban vald széttagolédasa miatt azonban ezen forrasok
felhasznalasa nehézkes. A célunk ezért négy nagy adatbazis (depmap, gdsci,
gdsc2, ctrp2) adatainak felhasznaldsan alapulé alkalmazas létrehozasa volt,
amely lehet6vé teszi a kemorezisztenciaval kapcsolatos gének validalasat és a
sejtvonalak rangsorolasat a terapias valasz szerint.

Referencia:
Fekete, J.T., Gyorffy, B.,

1,562 1,250 gene

R., 2023. Temporal shifts in avian
phenology across the circannual
cycle in a rapidly changing climate:
A global meta-analysis. Ecological
Monographs 93. https://doi.
org/10.1002/ecm. 1552

’ @ ’ and validation for 1562
_ = drugs using transcriptomic
single genes or gene sighatures data Of 1250 cancer Ce//
) | 13 lines. Comput Struct
; al 4l TN Biotechnol J 20, 2885-2894.

identify resistant o 3"__(

and sensitive cell
correlate gene lines
expression and cancer hallmarks, and gene

resistance ontology pathways

rank resistance associated genes,

2022. A unified platform
enabling biomarker ranking

https://doi.org/10.1016/].
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e Prof: Dr. Gaspari Zoltan

e Dr. Gyenesej Attila

1. PSINDB: a posztszinaptikus fehérje-fehérje kdolcsonhatasi adatbazis

1. A karbapenem-rezisztens ST15 Klebsiella pneumoniae klinikai
izolatumainak virulenciajellemzo6i és molekularis tipizalasa, amelyek

A PSINDB adatbazis a posztszinaptukus jelatvitelben részt vevo fehérjék
specifikus interakcids adatbazisa. Az idegi jelatviteli folyamatok, azon belil is
a posztszinaptikus denzitds szervezddésének komplexitasa szlikségessé teszi
a célzottan a teriletre fokuszalé adatbazisok létrehozasat. A PSINDB-ben - a
mas adatbazisokbdl atvettek mellett — ezres nagysagrendd, mashol ilyen mé-
don nem rendszerezett, manualisan annotalt interakcié talalhaté meg a tertlet
sztenderdjének megfelel6 formaban. Az adatbazis kiemelt célja, hogy az inter-
akciok részleteit is bemutassa, ezért, ahol az elérhet6, a kotorégidk annotacidja
is szerepel. A PSINDB felhasznalhatoé fehérjék funkcionalis jellemzésének elbse-
gitésére, valamint posztszinaptikus fehérjekomplexek és az azok altal alkotott
Osszetett fehérjehaldzat szamitdgépes és kisérletes vizsgdlatanak tervezésére.

Kép: A PSINDB adatbazis 6sszefoglald statisztikadi: (A) A posztszinaptikus fehérjék
szama az egyes forradsadatbazisokbdl és atfedéseik szama. (B) A posztszinaptikus
fehérjék interakcids partnereinek megoszlasa. (C) A kilonb6z6 szerkezeti kotodési
régiokban talalhatdé maradékok aranya, a kotddéshez tartozé maradékrél rendelke-
zésre all6 informacid szintje szerint szinezve (PFAM: Pfam altal azonositott fehérje-
csaladokhoz tartozd; DIS: rendezetlen; CC: tekercses tekercs; TMP: transzmemb-
ran fehérje). (D) A szabalyozasi mechanizmusok eloszlasa a PS fehérjékben (SLiM:
Short Linear Motif). (E) A PS fehérjékkel kapcsolatos betegségek eloszlasa. Minél
altalanosabb egy kifejezés, annal kdzelebb van a kézépponthoz.
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Referencia: Kalman, Z.E., Dudola, D., Mészaros, B., Gaspari, Z., Dobson,
L., 2022. PSINDB: the postsynaptic protein-protein interaction database.
Database (Oxford) 2022, baac007. https://doi.org/10.1093/database/
baac007

2. Szabd, A.L., Santa, A., Pancsa, R., Gaspari, Z., 2022. Charged sequence
motifs increase the propensity towards liquid-liquid phase separation. FEBS
Lett 596, 1013-1028. https://doi.org/10.1002/1873-3468.14294

a K24 tokos tipust birtokoljak

A Klebsiella pneumoniae egy opportunista kérokozd, mely gyakran okoz
nosocomialis és kozosségi fertdzéseket. Eddig korlatozott szamu tanulmany
fokuszalt azoknak a valtozasoknak a vizsgalatara, melyek a virulencia-jellem-
z0ket befolyasoljak. Genotipusos és fenotipusos mddszerek hasznalataval 39
klinikai K. pneumoniae izolatum jellemeztiink, mindegyik a panrezisztens, szé-
les korben elterjedt ST 15 kldnhoz tartozott, és expresszalta a K24 tokot. A
pulzaltatott mezejl gélelektroforézis (PFGE) eredményei alapjan az izolatumok
3 megkullonboztethetd genomi részre bonthatdk. Mindegyik izolatum rendelke-
zett allS és uge génekkel, melyek hozzajarulnak a K. pneumoniae virulencia-
jahoz, és ezek 10,25%-a mutatott hypermucoviszkozitast, 94-87%-a termelt
1-es tipusu, 92,3%-a pedig 3-as tipusu fimbriat, valamint 92,3%-a volt képes
biofilm termelésére. Az in vivo perzisztenciat a szérumrezisztencia 46,15%, az
enterobaktin (94,87%) és aerobaktin (5,12%) termelés, valamint az INT407
és T24 sejtvonalak invazidja tdmasztotta ala. A négy reprezentativ torzs (11/3,
50/1, 53/2 és 53/3) teljes genomjanak szekvencia-analizise magas szekvencia-
lis homoldgiat mutatott ki a HS11286 K. pneumoniae torzzsel. Az eredményeink
megmutatjak a virulencia tulajdonsagok divergenciajat az ST 15 klonbdl nyert
izoldatumok kozott, mely evollcids folyamatként alakult ki a kérhazban és ko-
z6sségben egyarant.

Kép: Az antibiotikum-rezisztenciak jellemzése atprogramozott bakteriofagokkal ta-
mogatott funkciondlis metagenomika segitségével klinikai térzsekben

Referencia: Horvath, M., Kovacs, T., Kun, J., Gyenesei, A., Damjanova,
L., Tigyi, Z., Schneider, G., 2023. Virulence Characteristics and Molecular
Typing of Carbapenem-Resistant ST15 Klebsiella pneumoniae Clinical
Isolates, Possessing the K24 Capsular Type. Antibiotics (Basel) 12, 479.
https://doi.org/10.3390/antibiotics12030479




2. Az emelkedett 18:0 lizofoszfatidil-kolin hozzajarul a fajdalom
kialakulasahoz szovetsériilés esetén

Referencia: Friston, D.A., Cuddihy, J., Souza Luiz, J., Truong, A.H.,

Ho, L., Basra, M., Santha, P., Oszlacs, O., de Sousa Valente, J.,
Marczylo, T., Junttila, S., Laycock, H., Collins, D., Vizcaychipi, M.,
Gyenesei, A., Takats, Z., Jancso, G., Want, E., Nagy, 1., 2023. Elevated
18:0 lysophosphatidylcholine contributes to the development of pain

in tissue injury. Pain 164, e103-e115. https://doi.org/10.1097/].
pain.0000000000002709

e Prof. Dr. Gyorffy Balazs

1. Az egyéni tudomanyos teljesitmény értékelése a publikacios életkor
és a tudomanyteriilet szerint normalizalva a Scientometrics.org projekt
segitségével

Egy tudds publikacids teljesitményének értékelésekor nemcsak a kilénb6z6
tudomanyteriileteken a publikacidos normak kozotti kilonbségeket kell figye-
lembe venni, hanem a vizsgalt kutaté tudomanyos palyafutdsanak hosszat is.
Itt az volt a célunk, hogy a tudomanyos teljesitmény rangsoroldsahoz referen-
ciaként alkalmas adatbazist hozzunk létre az azonos tudomanyos karrierhosz-
szUsagu és azonos tudomanyterileten tevékenykedd kutatdk teljesitményé-
nek normalizalasaval. 17 072 magyar kutatod teljes publikacids és idézettségi
adatainak felhasznalasaval létrehoztunk egy olyan keretrendszert, amely le-
hetové teszi egy kutatd tudomanyos teljesitményének gyors értékelését négy
paraméter (h-index, kapott éves fliggetlen idézettség, publikacidok szama és
a nagy hatasu publikaciok szama) 6sszehasonlitdsaval az azonos tudomanyte-
rileten tevékenykedd tobbi kutatd életkoranak megfeleld értékekkel. A www.
scientometrics.org cimen elérhetd, létrehozott online eszkdz felbecsilhetetlen
segitséget nyudjthat a gyorsabb és bizonyitékokon alapulé tdmogatdsi birdlati
folyamatokhoz.

Kép: A Scientometrics.org alkalmazas kezdd oldala

Scientometrics of Hungarian researchers
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Referencia: Gyorffy, B., Weltz, B., Munkacsy, G., Herman, P., Szabé, I.,
2022. Evaluating individual scientific output normalized to publication age

and academic field through the Scientometrics.org project. Methodology 18,

278-297. https://doi.org/10.5964/meth.9463

2. Az immunterapias valasz prediktiv biomarkerei farmakoloégiai
alkalmazasokkal szolid tumorokban

A tanulmanyban a szerz6k egy génexpresszios és klinikai adatokbol allé
adatbazist hoztak létre az anti-PD-1 (nivolumab, pembrolizumab), anti-PD-L1
(atezolizumab, durvalumab) és anti-CTLA-4 (ipilimumab) immunterapiakra
adottterapias valasz biomarkereinek azonositasahoz. Ehhez ROC-analizist
és Mann-Whitney-tesztet végeztek. Az adatbazis 1434 tumorszdvetmintat tar-
talmaz 19 tanulmanybdl az alabbi tumortipusokbdl: melanoma, nyelécsé-, gyo-
mor-, fej-nyak-, tid6- és urothelidlis daganatok.

Az anti-PD-1 rezisztenciaval 6sszefliggésbe hozhatdé legerdsebb, gyodgyszere-
sen célozhaté génjeldltek a SPIN1 (AUC=0,682, P=9,1E-12), SRC (AUC=0,667,
P=5,9E-10),SETD7 (AUC=0.663,P=1,0E-09), FGFR3 (AUC=0,657,P=3,7E-09),
YAP1 (AUC=0,655, P=6,0E-09), TEAD3 (AUC=0,649, P=4,1E-08) és BCL2
(AUC=0,634, P=9,7E-08) voltak. Az anti-CTLA-4 kezelési kohorszban a BLCAP
(AUC=0,735, P=2,1E-06) volt a legigéretesebb génjeldlt. Az anti-PD-L1 cso-
portban nem taldltak terapidsan relevans célpontot. Az Uj biomarkerjeldltek
tovabbi elemzéséhez és validalasahoz webes platformot hoztak létre, amely a
https://www.rocplot.com/immune cimen érhetd el.

Kép: Az anti-PD-1 vagy anti-CTLA-4 rezisztencia legfontosabb génjei
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Referencia: Kovacs, S.A., Fekete, J.T., Gyorffy, B., 2023. Predictive
biomarkers of immunotherapy response with pharmacological
applications in solid tumors. Acta Pharmacol Sin. https://doi.
0org/10.1038/s41401-023-01079-6




2. A 10-es és 11-es tipusl szarvasmarha-adenovirus Eurépai kontinensen
valo el6fordulasanak els6 DNS-szekvencia bizonyitéka

e Prof. Dr. Harrach Balazs

1. A vadon él6 madaraktol vett mintak vizsgalata boviti
a madar-adenovirusok biodiverzitasarol szerzett ismereteinket

A kutatds leirja a szarvasmarhak adenovirusainak (BAdV) PCR detektala-
sat és részleges szekvencia jellemzését Nyugat-Magyarorszagon talalt beteg

A vadon él6 madarak vildgszerte veszélyeztetettek az emberi behatasok
miatt, és az adenovirusok is hozzdjarulhatnak ehhez. Ezért fontos feltarni a
madar-adenovirusok valds biodiverzitasat, mivel sajnos ez a kutatasi téma ta-
vol all a prioritasoktdl. A pulykak vérzéses bélgyulladasa gazdasagi jelentéségli
betegség, magas aranyu elhullast okoz, és a kdérokozé siadenovirus csak ta-
voli rokonsagban van mas madar-siadenovirusokkal a filogenetikai elemzések
szerint. A vadmadarak adenovirusainak biodiverzitasarél valé ismereteink bd-
vitése és a pulykak vérzéses bélgyulladas virusa eredetének kikOvetkeztetése
érdekében szamos magyar vadmadar mintat vizsgaltak adenovirusokat keresve
PCR segitségével, és a kimutatott torzseket molekuldrisan jellemezték. A vizs-
galat szamos Uj adenovirus tipust tart fel, kdztlik Uj adenovirus fajokat is az
Atadenovirus, Aviadenovirus és Siadenovirus nemzetségekben.

vagy elhullott borjakban. Az eredmények azt mutatjak, hogy két Uj virustipus,
a BAdV-10 és a BAdV-11 jelen van a kontinentalis Eurépaban is. Ez jelentds
valtozast jelez a Magyarorszagon keringd BAdV tipusokban. A megbetegedé-
sekben valodszinlsithetd ezen virusok szerepe.

Referencia: Vidovszky, M.Z., Bész6rményi, K.P., Surjan, A., Varga, T.,
Dén, A., Benk8, M., Harrach, B., 2022. First DNA sequence proof for the
occurrence of bovine adenovirus types 10 and 11 in continental Euro-

pe. Transbound Emerg Dis 69, e3479-e3486. https://doi.org/10.1111/
tbed.14752

e Prof. Dr. Horvath Péter

1. A halszem-transzformacio a sejtek mikrokérnyezetének bevonasaval

Kép: A vadon él6 madarak adenovirusainak filogenetikai elemzése. Az Ujonnan ki- . , . ; ) e s
javitja a mélytanulas-alapu egysejtes fenotipizalast

mutatott adenovirustdrzsek vastag betlivel szedve

Referencia: Harrach,
B., Megyeri, A., Papp,
T., Ursu, K., Boldogh,

A screening of wild bird

S.A., Kajan, G.L., 2023.

A bioldgiai és klinikai kutatasok soran egyre gyakrabban vizsgaljak a min-
takat egysejtes szinten. Az erre iranyuld megkozelitések egyre noévekvo és
hatékony készlete a képalapu fenotipizalast foglalja magaban gépi tanulé al-
goritmusok alkalmazasaval. A sejtosztalyozas pontossaganak javitasa az ilyen
modszerekben rendkivil fontos és folyamatos cél a terlileten. Itt ezt az igényt
egy olyan megkozelités kidolgozasaval oldjuk meg, amely figyelembe veszi a
vizsgalt sejt kdrnyezetét, és egy halszemszer( transzformaciét hasznal a mély-

samples enhances our
Aviedencirue knowledge about the
biodiversity of avian

tanuldsi algoritmussal egyltt a sejtosztalyozas pontossaganak javitasara mind
a sejtkultura-, mind a szévetalapu képeken.

adenoviruses. Vet Res Kép: Grafikai absztrakt ( IMAGE PROCESSING )
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2. A mély vizualis proteomika meghatarozza az egysejtiiek identitasat és e Dr. Kenessey Istvan

heterogenitasat

1. A rakos megbetegedések tulélési tendenciainak 6sszehasonlitasa
Magyarorszagon a 2001-2005 és 2011-2015 ko6zotti idészakban egy
lakossagi rakregiszter alapjan

Ebben a cikkben a Deep Visual Proteomics (DVP) nevli modszert alkalmazzuk,
amely a fehérjék mennyiségének mérése és a sejtképek dsszekapcsoldsanak
kihivasaval foglalkozik egysejtes felbontasban. A DVP 6tvozi a mesterséges in-

telligencia altal vezérelt képelemzést, az automatizalt egysejtes vagy egymagvu
lézeres mikrodissectiot és az ultra-nagy érzékenységl tomegspektrometriat.
A DVP-t sejttenyészetekre és archivalt melanémaszovetekre alkalmazva sike-
rilt azonositani a rak progresszidja soran a sejtek eltér6 allapotat és a térbeli
felbontasu proteomvaltozasokat. A mddszer megdrzi a térbeli proteomikai in-
formacidkat a szovetmintdkban, ami fontos kdvetkezményekkel jar a klinikai
kornyezetben végzett molekularis profilalkotas szempontjabol.

Tekintve, hogy a rosszindulatli daganatos betegség diagndzisa esetén az 6sszes
orvos-beteg talalkozast jelenteni kell a Nemzeti Rakregiszter részére, az adat-
bazis kifejezetten alkalmas utankovetési vizsgalatok kivitelezésére. A korhazi
jelentések mellett a Nemzeti Egészségbiztositasi Alapkezeld atadja a regiszt-
ralt betegek tulélési informacidit. Ezek alapjan részletesen elemeztiik a gyakori
megjelenésl szolid tumoros betegek (tiidorak, eml6érak, vastag- és vébélrak,
prosztatarak és méhnyakrak) tulélési mintazatat, fokuszalva a 2001-2005 és

a 2011-2015 kozotti id6északokra, ezzel reflektalva az onkoldgiai mddszerek
fejlodésére. Megallapitottuk, hogy az onkoldgiai kezelés hatasfokanak javula-
sa az 0sszes daganattipus esetén inkabb az alacsonyabb stadiumui betegeknél
nyilvanul meg, el6rehaladott stadiumban a tulélés nem javult. Ezek alapjan
populaciészinten a daganatos halalozas javulasa a szlir6haldzat fejlesztésétdl,
a korai stadiumban torténé diagndzistdl varhato.

Kép: A kolorektalis (C18-C21) |
(A), a tidd (C33-C34) (B), az | |1 )
emlé (C50) (C), a méhnyak | **
(C53) (D) és a prosztata (C61) §°°°°
(E) rék teljes tulélése 95%- '™
os konfidenciaintervallummal

Kép: DVP koncepcidé és munkafolyamat

—— 2001-2005
2011-2015

P=1.7x10"12

e v P T 2001-2005 és 2011-2015 ko- | RS e o
\ zétt a Magyar Nemzeti Rékre- | . . -
giszter lakossagi adatbazisa- | = new] ol — o
ban. = ™ -
gi?ﬁi gm
0.600
::,: breast cancer 0500 Cervical cancer

0 10 20 30 0 50 60 0 10 20 30 40 50 60
Monen

—— 2001-200%
2011-2015%

P=9.9x1046

prostate cancer

o 10 20 30 40 50 60
Month

Referencia: Mund, A., Coscia, F., Kriston, A., Hollandi, R., Kovacs, F.,
Brunner, A.-D., Migh, E., Schweizer, L., Santos, A., Bzorek, M., Naimy, S.,
Rahbek-Gjerdrum, L.M., Dyring-Andersen, B., Bulkescher, J., Lukas, C.,
Eckert, M.A., Lengyel, E., Gnann, C., Lundberg, E., Horvath, P.,

Mann, M., 2022. Deep Visual Proteomics defines single-cell identity

and heterogeneity. Nat Biotechnol 40, 1231-1240.
https://doi.org/10.1038/s41587-022-01302-5

Referencia: Kenessey, 1., Sz6ke, G., Dobozi, M., Szatmari, 1., Wéber, A.,
Fogarassy, G., Nagy, P., Kasler, M., Polgar, C., Vathy-Fogarassy, A., 2022.
Comparison of Cancer Survival Trends in Hungary in the Periods 2001-2005
and 2011-2015 According to a Population-Based Cancer Registry. Pathol
Oncol Res 28, 1610668. https://doi.org/10.3389/pore.2022.1610668




2. A Kozponti Statisztikai Hivatal halalozasi adatainak 6sszevetése
a Nemzeti Rakregiszter adatbazisaval. Egy adatosszekapcsolas tanulsagai

Referencia: Bashir, F., Kovécs, S., Abrahdm, A., Nagy, K., Ayaydin, F.,
Valkony-Kelemen, I., Ferenc, G., Galajda, P., Toth, S.Z., Sass, L., KOs,
P.B., Vass, I., Szabd, M., 2022. Viable protoplast formation of the coral
endosymbiont alga Symbiodinium spp. in a microfluidics platform. Lab
Chip 22, 2986-2999. https://doi.org/10.1039/d2/c00130f

Informatikai eszkdzokkel 0sszevetettiik a Rakregiszter adatbazisat a Kozponti
Statisztikai Hivatal halalozasi adatbazisaval, és ravilagitottunk egymas gyen-
geségeire és erdsségeire. Megallapitottuk, hogy a két adatbazis kozotti eltérés
addédhat az adatfelvételek metodikai kiilonbségeibdl, a jelentési fegyelem prob-
Iémaibdl, a hianyos, pontatlan kitdltésbdl és a feldolgozasi algoritmusok kilén-
b6z6ségébdl. Mindazonaltal a vizsgalt adatbazisok tartalmanak dénté hanyada
értékes informaciot tartalmazott, ezért alkalmasak a jovObeni adattudomanyi
vizsgalatokra.

2. A forrastol a csapig: A mikrobialis diverzitas nyomon kovetése egy
folyoparti sziirésen alapulé ivovizellaté rendszerben valtozé hidrologiai

rendszerek mellett
Referencia: Wéber A, Szatmari I, Dobozi M, Hilbert L, Branyiczkiné

Géczy G, Nagy P, Kasler M, Polgar C, Kenessey I. A Kézponti

Statisztikai Hivatal halalozasi adatainak ésszevetése a Nemzeti Rakregiszter
adatbazisaval. Egy adatdsszekapcsolas tanulsagai. Orv Hetil. 2022

Sep 11;163(37):1481-1489.

Felszini vizeink mikroba kozéssége alapvetd eleme a kdrnyezetliinknek. Az
egész bioszféra miikbédése szempontjabdl [étfontossagu e kdzosségek kiegyen-
sulyozott 6sszetételen alapuld egészséges élete az urbanizacios hatasok és al-
landdan valtozd kdrnyezeti paraméterek kozott, igy human egészségligyi és
koérnyezetbioldgiai szempontbdl egyarant fontos tanulmanyozni e mikroba ko-
z0sségeket a legkorszer(ibb mddszerekkel. A mintak taxondmiai 0sszetételét
metagenomikai, Ujgeneracids szekvenalasi technikakkal vizsgaljuk. ,A forras-
tol a csapig: A mikrobialis diverzitas nyomon kovetése egy folydparti
1. A korall endoszimbionta Symbiodinium spp. alga életképes szl(irésen alapulé ivovizellaté rendszerben valtozo hidroldégiai rendsze-
protoplasztjainak képzése mikrofluidikai platformon rek mellett” cim( kozleményben a csapviz el6allitasi technoldgidjat kovet-

e Dr. Kos Péter

A Symbiodiniaceae egy fontos dinoflagelldta csalad, amely endoszimbi6zisban
él a korallpolipokkal és mas zatonyi gerinctelenekkel, ezaltal kdzponti szere-
pet jatszik a holobiontban. A korallzatonyok jelenleg sulyos veszélyben van-
nak a klimavaltozas miatt, ezért slirgdsen sziikség van a Symbiodinium spp.
stresszt(ir6 képességének és stressz elkerilési mechanizmusainak jobb megér-
tésére. A reaktiv oxigénfajtak (ROS), mint példaul a szinglet oxigén, kdzponti
szerepet jatszanak a kilonb6z0 stresszvalaszok kozvetitésében.

Mikrofluidikai platformot hasznaltunk protoplasztok el6allitasara, amely lehet6-
vé tette az intracellularis stressz kovetését, valamint célszer(ien tervezett DNS
szakaszok bejuttatasat a sejtbe genetikai valtoztatasok elérése érdekében. Ez a
kutatds Uj lehetoségeket nyit a stressz tanulmanyozasaban a Symbiodiniaceae
csaladban.
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tik végig. Egy ivovizellatd rendszerben a folyobdl, a kutakbdl, a kezelés soran
és fogyasztdi csapbdl szarmazé mintak mikrobidlis kdzdsségeit vizsgaltuk egy
éven keresztil, majd a metagenomikai adatokat a fizikai-, kémiai- és hidro-
l6giai paraméterekkel vetettilk 6ssze. A mikrobialis 6sszetétel igy feltart kap-
csolatainak ismerete a technoldgiai Iépésekkel és kdrnyezeti paraméterekkel
kulcsfontossagu tényez6 lehet a jelen valtozo éghajlati és hidroldgiai viszonyok
kozott a biztonsagos és fenntarthatd ivoviztermelésben.
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Referencia: Vargha, M., Rdka, E., Erdélyi, N., Németh, K., Nagy-Kovacs, Z.,
Kés, P.B., Engloner, A.1., 2023. From Source to Tap: Tracking Microbial
Diversity in a Riverbank Filtration-Based Drinking Water Supply System under
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e Dr. Menyhart Otilia e Dr.Miklos Istvan

Multi-omikai megkozelitések alkalmazhatosaga a rosszindulatid daganatos A hippokampusz éles hullam-rippek és a hozzajuk kapcsolodo szekvencia-
megbetegedések altipusmeghatarozasara, valamint a diagnézis és a prog- visszajatszas a CA3 teriilet haléozati modelljében strukturalt szinaptikus
nozis felallitasara kolcsonhatasokbol alakul ki

A nagy atereszt6képességl molekuldris technoldgidk hatalmas adatmeny-
nyiséget szolgaltatnak, azonban a kilénallé adatrétegek elemzése ritkan tar
fel ok-okozati 0sszefliggéseket. A tobb adatszintet, mint példaul a genomikai,
epigenomikai, transzkriptomikai, proteomikai, metabolomikai és mikrobiomikai
adatokat integralé stratégiak, paratlan lehetdséget kinalnak egyes komplex
megbetegedések, koztik a rosszindulatu daganatok kialakuldsa és progresszi-
dja mogott all6 mechanizmusok megértéséhez. Osszefoglald tanulmanyunkban
attekintjik a leggyakrabban hasznalt adatintegracids modszereket, és bemutat-
juk azokat a kutatasi terileteket, ahol a multi-omika szignifikdnsan hozzajarul
a rosszindulatl megbetegedések megértéséhez. Részletes dsszefoglaldt nyuj-
tunk a multi-omika jelentdségérol kiilonos tekintettel a klinikai kontextusra, és
ismertetjlik a mindennapi klinikai gyakorlatban valé elterjedésével szembeni 6
kihivasokat. Komoly probléma a kilonb6z6 omikai megkozelitések egyenldtlen
érettsége, valamint az éridsi adatmennyiség generalasa és feldolgozasi képes-
sége kozotti kilonbség.

Kép: Kilonb6z6 mddszerek a multi-omikai adatintegraciéhoz

Table 1. Selected methods for multi-omics data integration.

Name Category Method Example Results of Datatype  User-
(cancer data friendlines:
type) integration

Joint NMF unsupervised matrix ovarian cancer Multi-data  difficult

factorization cancer subtyping

iCluster+ unsupervised matrix colorectal cancer Multi-data  difficult

factorization carcinoma subtyping

iClusterBayes unsupervised matrix glioblastoma, cancer Multi-data  difficult
factorization kidney subtyping,
cancer disease
drivers
moCluster unsupervised matrix colorectal cancer Multi-data  difficult

factorization carcinoma subtyping

JIVE unsupervised matrix glioblastoma cancer Multi-data  difficult
factorization subtyping
MOFA unsupervised PCA chronic novel disease Multi-data  difficult

lymphocytic  drivers
leukemia

rMKL-LPP unsupervised multiple glioblastoma cancer Multi-data  difficult
kernel subtyping
learning,
similarity-

based

Referencia: Menyhart, 0., Gyorffy, B., 2021. Multi-omics approaches in
cancer research with applications in tumor subtyping, prognosis,

and diagnosis. Comput Struct Biotechnol J 19, 949-960.
https://doi.org/10.1016/j.csbj.2021.01.009

A hippokampusz helysejtjei egymas utan aktivalédnak, ahogy az allat fel-
fedezi a kérnyezetét. Ezek az aktivitasi szekvenciak belslleg Ujrateremtédnek
(,Ujrajatszodnak”), akar ugyanabban, akar forditott sorrendben, az alvas és az
éber pihenés soran eldforduld aktivitasi kitérések (éles hullam-rippek [SWR])
soran. Az SWR-hez kapcsolodd Ujrajatszas feltehet6en kritikus fontossagu a
hosszU tavd memoria létrehozasaban és fenntartasaban. Az SWR-ek és az Uj-
rajatszas sejtszintl és haldzati mechanizmusainak azonositdsa érdekében a
hippokampusz CA3 terlletének adatvezérelt modelljét épitettiik fel és szimu-
laltuk. Eredményeink azt mutatjak, hogy a tanulds soran kialakulé rekurrens
gerjesztd kolcsonhatasok lancszerl szerkezete nemcsak az Ujrajatszas tartal-
mat hatdrozza meg, hanem az SWR-ek létrehozasahoz is elengedhetetlen. Ugy
talaljuk, hogy a kétiranyu visszajatszas a kisérletileg igazolt, idészimmetrikus
plaszticitasi szabaly és a sejtes adaptacid kolcsénhatasat igényli. Modellliink
egységesitd keretet biztosit a hippokampusz plaszticitasat, reprezentacidit és
dinamikajat érintdé kilonboz6 jelenségekhez, és azt sugallja, hogy a tanulds
altal indukalt strukturalt neuralis kddok nagyobb befolyassal lehetnek az agy-
kérgi halozati allapotokra, mint azt korabban becsilték.

Kép: Egysejtes modellek. (A) Az illesztett AAEXpIF piramissejt (PC) modell (kék) és
a kisérleti nyomvonalak (z6ld) a fels6 panelben lathatdéak. Az alul lathaté 800 ms
hosszusagu lépésaram-injekcidok amplitudéi a kdvetkezOk voltak: -0,04, 0,15 és 0,6
nA. (B) Az illesztett ExpIF parvalbumin-tartalmu kosarsejt (PVBC) modell (rézsa-
szin) és a kisérleti nyomvonalak (z6ld) a felsé panelben lathatéak.
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Referencia: Ecker, A., Bagi, B., Vértes, E., Steinbach-Németh, O.,
Karlécai, M.R., Papp, O.I., Miklds, I., Hajos, N., Freund, T.F., Gulyas, A.IL.,
Kali, S., 2022. Hippocampal sharp wave-ripples and the associated
sequence replay emerge from structured synaptic interactions in a network
model of area CA3. Elife 11, e71850. https://doi.org/10.7554/¢eLife.71850




e Dr. Monostory Katalin

CYP2B6 genetikai variabilitasa és a ciklofoszfamid terapia kozotti 6ssze-
fliggés vizsgalata neuroblasztomaval diagnosztizalt paciensekben

A neuroblasztdma a csecsemébket és kisgyermekeket érinté egyik leg-
elterjedtebb szolid daganatos megbetegedés, amelynek kezelésében gyak-
ran alkalmazzak a ciklofoszfamid prodrugot. A ciklofoszfamid bioaktivacids és
inaktivacids utvonaldban a citokrom P450 2B6 (CYP2B6) az els6dleges kataliza-
tor, a masodlagos enzim pedig a CYP2C19. A CYP metabolizmus hozzajarulhat
a ciklofoszfamid nagyfoku farmakokinetikai variabilitdsdhoz, amely kedvezétlen
terdpia kimenetelhez és klinikailag jelentds mellékhatasok kialakuldsahoz vezet-
het. Vizsgalatunk célja, hogy feltarjuk a CYP2B6 és CYP2C19 farmakogenetikai
variabilitdsanak szerepét a terapias hatékonysagban, valamint a ciklofoszfamid
altal kivaltott mellékhatdsok megjelenésében ciklofoszfamid terapia alatt allé
neuroblasztémas gyermekeknél (N=50). Vizsgalatunkban a ciklofoszfamid altal
kivaltott hematoldgiai toxicitds minden beteget érintett és nagymértékd volt,
mig csak néhdny beteg esetében alakult ki mérsékelt hepatorenalis toxicitas.
Kimutattuk, hogy a normal/rapid CYP2B6 fenotipussal rendelkez6 betegek ko-
rében szignifikdnsan gyakrabban fordult el limfopénia, trombocitopénia és
monocitopénia, valamint majtoxicitas, mig a vese-, illetve hugyhdlyag toxicitas
(haemorrhagias cistitis) nem mutatott CYP2B6-fliggést (1. abra). Tovabba, a
kezelés kimenetelében szignifikdns prognosztikai tényezdknek bizonyult a be-
tegek életkora (<1,5 év, P=0,03) és n6i nem (P<0,02), azonban a betegek
CYP2B6 vagy CYP2C19 fenotipusdval nem mutattunk ki &sszefiiggést. Ossze-
gezve, eredményeink hozzajarulhatnak a CYP2B6 variabilitds szerepének meg-
értéséhez a ciklofoszfamid terapiat koveté mellékhatasok kialakuldsaban.

Kép: CYP2B6 szerepe a ciklofoszfamid toxikus metabolitjainak kialakulasaban

Toxikus metabolitok és hatasaik; illetve a CYP2B6 genotipus
szerepe a mellékhatas kialakulasaban

CYP2B6 Ho. Oy
HN\P/J’ omenw T ) Y HAl ot
o%l cypsas M50 Falp O 0/| A piciensek CYP2B6
N — o7 | — 07| - N Citotoxicitd fenotipusitél fiiggo
70-80% N N itotoxicitds SRS
Mieloszuppresszié megjelenés
Majtoxicitas
oel cc cicl o'a lefopelfla .
Trombocitopénia
Ciklofoszfamid 4-hidroxi-ci id Ald id Foszforamid mustar Monocitopénia
X (&% + o o Mijtoxicitas
N D [gyhélyag toxicitas
2, HEPNE  (aemonhigids cistitis)
NN ) Miitoxicitds -
N Akrolein A paciensek CYP2B6
q fenotipusatol fiiggetlen
N megjelenés
o
L ] Clw 0 Neurotoxicitds Vese,-és

o
/T
HN
Kardictosicits 2 , T
8 ardiotoxicitas hugyhdlyagtoxicitas
c

Nefrotoxicitas

2-dekloéretil-ciklofoszfamid Kloracetaldehid

Referencia: Mangd, K., Fekete F., Kiss A.F., Erdds, R., Fekete, J. T.,
Bldi, T., Bruckner, E., Garami, M., Micsik, T., Monostory, K., 2023.
Association between CYP2B6 genetic variability and cyclophosphamide
therapy in pediatric patients with neuroblastoma. Sci Rep 13,11770.
https://doi: 10.1038/s41598-023-38983-0

e Dr..Nagy Attila Csaba

Hypercitrullinacio és anti-citrullinalt fehérje antitestek kronikus apikalis
periodontitisben, laboratériumi vizsgalat. Hozzajarul-e az autoimmunitas
a patogenezishez?

A tanulmany azt vizsgalta, hogy citrullinalt fehérjék és az ellenik termelt
antitestek jelen vannak-e a kronikus apikalis periodontitisben és az egészsé-
ges kontrollszovetekben. Az eredmények szerint a periapikalis granulomakban
szignifikans citrullinizacié mutathatd ki, 68%-uk pozitivnak bizonyult az ACPA
jelenlétére, mig a kontroll mintdkban csak 17%-ban volt tapasztalhatd ilyen je-
lenség. Az eredmények szerint az autoimmun reakcidk jelen vannak a krénikus
apikalis periodontitis patogenezisében és fennmaradasaban.

Kép: Az ACPA szintjének vizsgalata kréonikus apikalis periodontitisben és kont-
rollcsoportokban. Az anti-CCP aranyt relativ abszorbancia-aranyként (y tengely)
abrazoltuk a krénikus apikalis periodontitis és a kontrollcsoportokban (x tengely).
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Referencia: Martos, R., Tar, I., Nagy, A.C., Cs0sz, E., Kiss, C., Marton,
1., 2023. Hypercitrullination and anti-citrullinated protein antibodies in
chronic apical periodontitis, a laboratory investigation. Does autoimmunity
contribute to the pathogenesis? Int Endod J 56, 584-592.
https://doi.org/10.1111/iej.13903




e Prof:- Dr. Pongor Sandor

1. A magyarorszagi COVID-19 jarvany szennyvizalapi modellezése

A COVID-19 vilagjarvany soran kiderilt, hogy egy nagyobb populacio ferto-
zOttségi viszonyairdl a megfeleléen feldolgozott szennyviz-adatok segitségével
pontosabb képet lehet alkotni, mint az akar témeges egyéni tesztek eredmé-
nyeibdl. A tanulmany egy olyan moddszertant ismertet, amely a kérhazi adatok
és a szennyvizben talalhatd virusrészek koncentracidi alapjan egy dinamikus
(kompartmentalis) matematikai modell felhasznalasaval alkalmas az aktudlis és
multbeli fert6zottségi allapot becslésére, valamint a jarvany jovobeli lefolyasa-
nak predikcidjara is. A modell képes kovetni a lakossag immunitasanak idébeli
valtozasat - figyelembe véve az oltasokat és az Uj virusvaridnsok megjelené-
sét is -, és lehet6vé teszi kozvetlenll nem mérhetd valtozok becslését is, mint
amilyen pl. terjedési sebesség, tiinetmentes vagy preszimptomatikus popula-
cio létszama. A szennyviz-adatok felhasznaldsa lényegesen javitja a becslések
és predikciok mindségét, ami hasznos és koltséghatékony dontéstamogatasi
eszkdz lehet jarvanyligyi intézkedések tervezéséhez és azok hatékonysaganak
utolagos kiértékeléséhez.
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— — — with wastewater
— — —  without wastewater
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State reconstrction, p
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Referencia: Polcz, P., Tornai, K., Juhasz, J., Cserey, G., Surjan, G.,
Pandics, T., Roka, E., Vargha, M., Reguly, 1.Z., Csikasz-Nagy, A.,
Pongor, S., Szederkényi, G., 2023. Wastewater-based modeling,
reconstruction, and prediction for COVID-19 outbreaks in Hungary
caused by highly immune evasive variants. Water Res 241, 120098.
https://doi.org/10.1016/j.watres.2023.120098

2. A COVID-19 kezelési stratégiak mikroszimulacion alapulé mennyiségi
elemzése

Kidolgoztuk a PanSim-et, egy agensalapu mikroszimulacios keretrendszert
a betegség terjedésének elbrejelzésére és ellenbrzésére a COVID-19 vilagjar-
vany soran. Valdosagh( adatok felhasznalasaval kiilonbdz6 ellendrzési intézke-
déseket teszteltliink egy varos méretl tarsadalmi kornyezetben. Eredményeink
azt mutatjak, hogy a foglalkozasi kockazati csoportok oltasi prioritasként vald
kezelése csokkenti a fertdzéseket, de noveli a haldlozast, mig a veszélyeztetett
csoportok prioritasként vald kezelése minimalizalja a haldlozast, de noveli a
fert6zési aranyt. A nem gydgyszeres beavatkozasokkal kombinalt intenziv vak-
cindzas hatékonyan visszaszoritja a virus terjedését, de az alacsony vakcinazasi
arany és a korai Ujranyitas kontrollalatlan jarvanyokhoz vezethet. Elemzésiink-
bdl kideril, hogy bar a védboltds megvédi az idéseket, a gyermekek jelent6s
része még mindig megfert6zédhet a virussal. Bemutatjuk tovabba a kiilonb6z6
karantén- és vizsgalati stratégiak el6nyeit és korlatait. A PanSim részletes fel-
bontasa lehet6vé teszi a célzott beavatkozasok tervezését és értékelését dina-
mikus kérilmények kozott.

Kép: (A) A kiloénbdz6 korcsoportok szazalékos aranya a fert6zésben az Oszi és a
tavaszi hulldm soran (a hibasavok 20 szimulacié bizonytalansagat mutatjak). (B) A
virus szaporodasi szamanak valtozasa.
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Referencia: Reguly, 1.Z., Csercsik, D., Juhdsz, J., Tornai, K., Bujtar, Z.,
Horvath, G., Keémley-Horvath, B., Kés, T., Cserey, G., Ivan, K., Pongor, S.,
Szederkényi, G., Rost, G., Csikasz-Nagy, A., 2022. Microsimulation based
quantitative analysis of COVID-19 management strategies. PLoS Comput
Biol 18, €e1009693. https://doi.org/10.1371/journal.pcbi.1009693




Prof. Dr. Simon Istvan

Molekularis dinamikai szimulacié mint eszk6z a kélcsondsen
egyittmiikodve feltekeredo fehérjék azonositasara

Jelenleg folyd projektlinkben ramutattunk arra, hogy mig a ,hagyomanyos”
rendezetlen fehérjék kozismerten csak rendezett makromolekuldval kélcsén
hatva rendezddhetnek, |étezik a rendezetlen fehérjék egy jol elklilonild alosz-
talya, az egymast kdlcsdndsen segitve feltekeredd (Mutual Synergistic Folding)
fehérjék, az MSF fehérjék, amelynek rendezddéséhez nincs szlikség stabil ta-
maszra. Az elmult években meghataroztuk az egymassal kolcsén hatva ren-
dez6dd fehérjék monomer formaban tapasztalhatd rendezetlenségének és a
kolcsonhatasok kovetkeztében torténd rendezddésének, a peptidkdtések hid-
elveket, és a kozelmultban kidolgoztuk az els6 modszert az MSF fehérjék in
silico azonositdsara. A mddszer, a mellékelt dbran példaként mutatott, moleku-

rokon faj genomjat. Az osztrak zsalya, a ,dobrudzsai zsalya”, a bokold zsélya, a
mezei zsalya, valamint a berki zsalya fajok mintaibdl szarmazé RADseq olvasa-
tokat egy nyilvanosan elérhetd rokonfaj genomjara térképeztik vissza, majd a
l6kuszok szekvenciait filogenomikai elemzéseknek vettettiik ala. Ebbdl kivilag-
lott, hogy a dobrudzsai névény genetikailag jol elkllonil a legkozelebbi roko-
natoél, az osztrak zsalyatodl, és ennek az elklldnllésnek a mértéke dsszevethetd
a berki zsalya és mezei zsalya fajpar elktlonilésével, amelyek faji 6nallésagat
a botanikusok nem vitatjak. Emellett Bayes-i faktorokon alapulé statisztikai
faj-lehatarolast is alkalmaztunk, amely vildgosan alatamasztotta a dobrudzsai
névény 0nallod faji statuszat. Ennek eredményeképp irtuk le az erdélyi kollégak
altal megfigyelt novényt 6nalld fajként, amely a ,keresztségben” a pontuszi
zsalya (Salvia revelata) nevet kapta, magyar nevében utalva a f0 elterjedési
terliletére, a Volga és a Duna kdzott hizodd pontuszi sztyeppére.

la dinamika (MD) szimulaciokon alapul. Kép 1: A vizsgalt zsalyafajok ko-
Kép: A dimer fehérjék MD szimulaciéjabdl kapott RMS értékek kékkel, mig az zOtti evolucids viszony rekonstrua-
egyik polipeptid-lanc eltavolitasaval kapott hipotetikus monomerekre kapott érté- |lasa genomi adatok alapjan. A fen-

kek pirossal vannak abrazolva. ti torzsfa egy kronogram, ahol az
elvalas aranyos az id6ével. Ez alap-

L Salvia austriac
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Referencia: Magyar, C., Németh, B.Z., Cserz6, M., Simon, 1., 2023.
Molecular Dynamics Simulation as a Tool to Identify Mutual Synergistic
Folding Proteins. Int J Mol Sci 24, 1790. https://doi.org/10.3390/
ifms24021790

Kép 2: A pontuszi zsdlya (Salvia revelata) viraga, ahol jél latszanak az oszt-
rak zsalyaétol eltér6 allasu porzok. Ez kulcsfontossagu klilonbség, mert mas
rovarfajok megporzasat teszi csak lehetévé, ami fajképz6déshez vezetett.

Referencia: Matis, A., Malkécs, T., Kuhn,
T., Laczkd, L., Moysiyenko, I., Szabd, A.,
Badarau, A.S., Sramko, G., 2023. Hiding in
plain sight: Integrative analyses uncover a
cryptic Salvia species in Europe. TAXON 72,
78-97. https://doi.org/10.1002/tax.12818

e Dr. Sramko Gabor

Uj edényes novényfaj leirasa a pontuszi sztyeppérdl genomi
modszerek segitségével

Erdélyi botanikus kollégaink keresték meg kutatécsoportunkat, hogy tu-
dunk-e segiteni egy olyan dobrudzsai (azaz Romania DK-i és Bulgaria EK-i ré-
szén eltertl6 tajegység) lel6helyrdl szarmazé zsalya (Salvia) faj genetikai ka-
rakterizaldsaban, amely megszolalasig hasonlit a régionkban elterjedt osztrak
zsalyara (Salvia austriaca), de egy kulcsfontossagu tulajdonsagaban (a porzék
allasaban) eltér téle. Mivel nagyon koézeli rokon fajokrél lehet sz6, kutatécso-
portunk a redukalt reprezentativitdsi genomi kdnyvtar megkozelitést alkalmazo
RADseq modszerrel vizsgalta meg a kérdéses ndvény, valamint szamos kozeli




e Dr. Szasz Attila Marcell

1. A daganatos immunmikrokornyezet és az immungén-osszetétel
prognosztikai jelentoségének vizsgalata emlékarcindma altipusaiban

Referencia: Szeitz, B., Pipek, O., Kulka, J., Szundi, C., Rusz, O., T6kés, T.,
Szasz, A.M., Kovacs, K.A., Pesti, A., Ben Arie, T.B., Gango, A., Fulép, Z.,
Dragus, E., Vari-Kakas, S.A., T6kés, A.M., 2022. Investigating the
Prognostic Relevance of Tumor Immune Microenvironment and Immune
Gene Assembly in Breast Carcinoma Subtypes. Cancers (Basel) 14, 1942.
https://doi.org/10.3390/cancers14081942

Feltételeztliik, hogy a kilénb6z6 eml6rak altipusokat térben elkllonilé tu-
morimmun mikrokdrnyezet (TIME) jellemzi, és hogy a metasztatikus és nem
metasztatikus daganatok immungenitasa altipusonként eltér6. A peritumoralis,
stromalis és intratumoralis tumor infiltrald limfocitakat TIL-t értékeltik. Megha-

taroztuk a ,meleg”, ,hideg” és immun-kizart csoportokat, és értékeltiik ennek
a besorolasnak a prognosztikai szerepét. A CD4+/CD8+ pozitivitast elemeztik

négy szisztematikusan el6re meghatarozott tumorrégiéban. A HER2-negativ
eml6érakok immungénexpresszidjat NanoString nCounter technoldgiaval hason-
litottuk ossze.

2. Az agyi attétes tiido adenokarcinéma proteomikai elemzése
tumorok kozotti heterogenitast és az agyi attétek idozitésével
osszefliggo specifikus elvaltozasokat tar fel

A TIL infiltracid mértéke nagymértékben valtozott az dsszes altipuson belll.
Az esetek kétharmada ,hideg” tumor volt, a tulélésben nem volt szignifikdns
kilénbség a ,meleg” tumorokhoz képest. Az alacsonyabb CD4+/CD8+ arany
li metasztazis-mentes tuléléssel. Az immungének a vizsgalt emldrak altipusok
kozott valtoztak, a TNBC a luminadlis altipusoktol eltéré tulajdonsagokat mu-
tatott. A TIL-ek alacsony szintje nem egyenld a betegség progresszidjaval. Az
attétet képz6 és nem formaldé emlbkarcindmak kozoétt megfigyelt immungén-
expresszios kilonbségek a megvaltozott immunfunkcidk fontos szerepére hivjak
fel a figyelmet a BC progresszidjaban.

Kép: A 730 immungén normalizalt expresszidjanak nem felligyelt klaszterezése:
A mintakat (n = 35) az altipus kategoridk szerint csoportositottuk, és a négy gén-
klasztert feldusitott immun-valasz-kategdridakkal annotaltuk (egyoldald Fisher-féle
egzakt teszt). A gének log2 alapszintl expresszidja a hotérkép jobb oldalan lathatd.
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Az agyi metasztazisok jelentds negativ hatassal vannak a tid6 adeno-
karcinomas (LADC) betegek kimenetelére. Itt megvizsgaltuk a primer LADC-k
és a parhuzamos agyi metasztazisok proteomikus profiljat. 20, sebészileg el-
tavolitott primer és agyi metasztatikus LADC mintan shotgun proteomika se-
gitségével elemeztiik a peptideket Ultimate 3000 pumpaval, amely QExactive
HF-X tomegspektro-méterhez volt kapcsolva. A nyers adatokat a PD 2.4 se-
gitségével kerestiik. Tovabbi adatelemzéseket Perseus, RStudio és GraphPad
Prism segitségével végeztiink. A proteomikai adatok &sszefliggést mutattak a
klinikai és kérszovettani paraméterekkel, valamint az agyi metasztazisok ki-
alakulasanak idejével. A tomegspektrometrian alapuld proteomikai adatok a
ProteomeXchange szolgaltatason keresztil érheték el PXD027259 azonositoval.

Az azonositott és szamszer(sitett 6821 fehérje kozlil 1496 fehérje ex-
presszalodott eltéréen az elsédleges LADC-k és a megfeleld agyi metasztazisok
kozott. Az immunrendszerrel, a sejt-sejt/matrix kdlcsonhatasokkal és a migra-
cioval kapcsolatos utak tulnyomérészt aktivalédtak a primer tumorokban, mig
az anyagcserével, transzlaciéval vagy ,budding” formacidval kapcsolatos utvo-
nalak fellUlreprezentdltak a metasztatikus daganatokban. A gyorsan és lassan
progredialo betegek 6sszehasonlitdsakor 454, illetve 298 eltéréen expresszalédd
fehérjét taldltunk az elsOdleges daganatokban, illetve az agyi attétekben. Az
anyagcsere-atprogramozas és a riboszomalis aktivitas kiemelkedéen feliilsza-
balyozott a gyorsan el6rehaladé tumorral rendelkez6 betegekben (a lassu prog-
resszidval szemben), mig a sejt-sejt interakcioval és az immunrendszerrel kap-
csolatos utak kifejezddése csokkent ezekben a betegekben és azokban, akiknél
tobbszoros agyi attétek alakultak ki.

Referencia: Woldmar, N., Schwendenwein, A., Kuras, M., Szeitz, B.,
Boettiger, K., Tisza, A., Laszld, V., Reiniger, L., Bagd, A.G., Szallasi, Z.,
Moldvay, J., Szasz, A.M., Malm, J., Horvatovich, P., Pizzatti, L., Domont,
G.B., Rényi-Vamos, F., Hoetzenecker, K., Hoda, M.A., Marko-Varga, G.,
Schelch, K., Megyesfalvi, Z., Rezeli, M., Déme, B., 2023. Proteomic analysis
of brain metastatic lung adenocarcinoma reveals intertumoral heterogeneity
and specific alterations associated with the timing of brain metastases.
ESMO Open 8, 100741. https://doi.org/10.1016/j.esmoop.2022.100741




e Prof. Dr. Széll Marta
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1. A CYLD cutan szindromaban szenvedo betegekbodl azonositott eltéro
CYLD gén mutaciok kiilonb6zo moédon befolyasoljak a CYLD fehérje
stabilitasat és az NF-kB jelatvitelt

e Prof. Dr. Than Nandor Gabor

1. A preeclampsia korai atvonalai, biomarkerei és négy kiilonb6z6 mo-
lekularis alosztalya: a klinikai, patolégiai és nagydimenzios
biologiai vizsgalatok metszéspontja

A CYLD cutan szindréma (CCS) egy ritka genetikai bOrbetegség, amely
100 000 emberbdl 1-et érint vildgszerte. A CCS-ben szenvedd betegek egy
tumorszuppresszor gén, a cylindromatosis (CYLD) csiravonalbeli patogén vari-
ansait hordozzak. Kutatasaink soran a CYLD gén magyar CCS csaladokban azo-
nositott harom patogén varidnsanak molekularis és cellularis kovetkezményeit
vizsgaltuk.

Megallapitottuk, hogy a mutacidk specifikus eltéréseket okoznak a CYLD
fehérje stabilitasaban. Bioinformatikai elemzések a mutans CYLD-szarmazékok
eltéré6 haromdimenzids szerkezetét is feltartak, ami eltéré hozzaférhetdséget
eredményez a NEMO kolcsdnhatd fehérjemolekula szamara. Kimutattuk, hogy
az enzimatikusan aktiv deubikvitinaz domén kiilénbdz0 részeit nélkil6z6 CYLD
fehérjék kialénboznek az NF-kB jelatvitelre gyakorolt hatasukban.

Osszefoglalva, eredményeink arra utalnak, hogy a CYLD fehérje elté-
ro mértékben csonkolt valtozatai kilénb6z6 mddon jarulnak hozzd a CCS
patogeneziséhez. Mivel jelenleg nem all rendelkezésre gydgyszeres terapia a
CCS-betegek szamara, eredményeink hozzajarulhatnak a tébb mdgottes me-
chanizmuson alapuld (j, személyre szabott terapidk kifejlesztéséhez.

Kép: Az (A) CYLD(WT), (B)
CYLD(Arg936X),(C)CYLD(Arg758X)
és (D) CYLD(Tyr602X) fehérjék
doménjeit kllonb6zd szinekkel ab-
razoltuk: pirossal a CAP-Gly 3 fe-
hérje-kdt6 domént és kékkel a
kotésben kiemelt szerepet jatszo
hidrofob aminosavakat (Leu498,
Leu503,Phe515, Leu529, Phe530
és Val531).

Referencia: Nagy, N., Dubois, A., Szell, M., Rajan, N., 2021. Genetic
Testing in CYLD Cutaneous Syndrome: An Update. Appl Clin Genet 14,
427-444. https://doi.org/10.2147/TACG.S5288274

2. A Papillon-Lefévre vagy Haim-Munk szindroma fenotipus kialakulasat
befolyasolo feltételezett genetikai modosito tényezok azonositasa

Referecia: Pap, E. M., Farkas, K., T6th, L., F4bos, B., Széll, M.,
Németh, G., & Nagy, N. (2020). Identification of putative genetic
modifying factors that influence the development of Papillon-Lefévre
or Haim-Munk syndrome phenotypes. Clinical and Experimental
Dermatology, 45(5), 555-559.

A praeeclampsia az anya és a magzat gyakran sulyos, életveszélyes be-
tegsége. Az Osszetett, egymassal kolcsonhatasban levé betegségutjait érin-
té ismereteink hidnya eddig megakadalyozta a hatékony korai diagndzist és
oki megel6z6 terapiat. Az ,omikai” technolégidk és rendszerbiolégiai meg-
kozelitésiink alkalmazasa lehetové tették a praeeclampsia mogott hazédo
patomechanizmusok és molekularis Utvonalak azonositasat. EQy magyarorsza-
gi, nagyobb beteganyagon végzett tanulmanyunkban a koraterhességi anyai
vérmintak proteomikai adatainak gépi tanuldasos mddszerekkel torténé elemzé-
se lehetdvé tette a praeeclampsia négy molekularis alosztalyanak felfedezését,
amit egy nagy amerikai beteganyagon végzett proteomikai tanulmany ada-
tainak rendszerbioldgiai Ujraelemzésével sikerllt validalnunk. Azonositottuk a
betegség-alosztalyok molekularis mechanizmusait és két molekularis alosztaly
esetében a lehetséges oki megel6z0 terapidkat is. Ezen eredményeink el8segit-
hetik a praeeclampsia molekularis alosztalyaira Uj diagnosztikai eszkdzok kifej-
lesztését, amelyek lehetdvé teszik a betegek korai szlirését, nyomonkdvetését
és személyre szabott ellatasat.

Kép: A praeeclampsia négy molekularis alosztalyanak azonositasa, azok betegség
utvonalainak, valamint a betegcsoportok anyai, magzati és méhlepényi jellemzgi-
nek feltdrasa egy amerikai proteomikai adatsor gépi tanulasos maddszerrel tortént
Ujraelemzésének segitségével.

SomaScan assay Differential abundance KEGG pathway
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Referencia: Than, N.G., Posta, M., Gyérffy, D., Orosz, L., Orosz, G., Rossi,
S.W., Ambrus-Aikelin, G., Szilagyi, A., Nagy, S., Hupuczi, P., Toérék, O.,
Tarca, A.L., Erez, O., Papp, Z., Romero, R., 2022. Early pathways,
biomarkers, and four distinct molecular subclasses of preeclampsia: The
intersection of clinical, pathological, and high-dimensional biology studies.
Placenta 125, 10-19. https://doi.org/10.1016/j.placenta.2022.03.009




2. A placenta galektinjei szabalyozzak a velesziiletett és adaptiv
immunvalaszokat a terhesség soran

A vetélésekre és terhességi korképekre jellemzd, hogy kialakulasukban je-
lentds szerepet jatszik az anyai-magzati immuntolerancia megbomlasa, ami a
magzat kilokédéséhez vezethet. Ennek a komplex immuntolerancia mechaniz-
musnak molekularis 0sszetevldi kozott talalhatok az altalunk korabban felfe-
dezett, csak a méhlepény altal termelt galektinek (gal-13, gal-14 és gal-16).
A most megjelent tanulmanyunkban a gal-13 és gal-14 anyai immunsejtekre
kifejtett immunmoduldlo hatasat vizsgaltuk, azonositottuk a célsejtjeiket, vala-

Kép 2: A SARS-CoV-2 Mpro potencialis proteolitikus célpontjainak szerkezetei.
A NetCorona 1.0 webszerver segitségével azonositott hasadasi helyek pirossal
vannak kiemelve. A hasadasi helyek P1 Gln-maradvanyait palcikdak abrazoljak

mint az immunregulacidoban szerepet jatszé6 downstream jelatviteli itvonalaikat.
Eredményeink funkcionalis bizonyitékot szolgaltattak arra, hogy ezen placenta-
specifikus galektinek a megfelel6 immunkdrnyezet kialakitasat és fenntartasat

és a nyilak mutatjak.
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segitik eld egészséges terhességben, csokkent mennyiségik viszont a terhes-
ségi korképek kialakulasahoz vezethet.
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Referencia: Oravecz, O., Romero, R., Téth, E., Kapitany, J., Posta, M.,
Gallo, D.M., Rossi, S.W., Tarca, A.L., Erez, O., Papp, Z., Matkd, J.,
Than, N.G., Balogh, A., 2022. Placental galectins regulate innate

and adaptive immune responses in pregnancy. Front Immunol 13,
1088024. https://doi.org/10.3389/fimmu.2022.1088024
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e Prof. Dr. TOozsér Jozsef

1. A SARS-CoV-2 fo proteaz (Mpro) hasadasi helyek azonositasa kétdimen-
zios elektroforézissel és in silico hasadasi helyek elorejelzésével

A SARS-CoV-2 f6 protedzanak celluldris szubsztratjait azonositottuk bioin-
formatikai és experimentalis modszerek felhasznalasaval. A kapott szekvencia-
kat 0sszevetettik a virdlis hasitasi helyek szekvencidival (abra 1), mely er6sen
konzervalt specificitasra utalt.

Asulyos akutlégzbszerviszindromas koronavirus 2 (SARS-CoV-2) f6 protedza
(Mpro) dontd szerepet jatszik az életciklusaban. A virus polifehérjéinek Mpro altal
kozvetitett korlatozott proteolizise szlikséges a virus replikacidjahoz, és a ferto-
z0tt sejtek gazdafehérjéinek hasitdsa hozzajarulhat a virus patogeneziséhez is,
példaul az immunvalaszok kijatszasahoz vagy a sejttoxicitas kivaltasdhoz. Ezért
a virusprotedz gazdaszubsztratjainak azonositdsa kiilondsen fontos. A SARS-
CoV-2 Mpro sejtszubsztratjainak hasitasi helyeinek azonositdsa érdekében két-
dimenziods gélelektroforézissel hataroztuk meg a HEK293T sejtproteom valtoza-
sait az Mpro expresszidjat kdvetbden.

Kép1.

Referencia: Miltner, N., Kalld, G., Csész, E., Miczi, M., Nagy, T., Mahdi,
M., Métyan, 1.A., Tézsér, J., 2023. Identification of SARS-CoV-2 Main
Protease (Mpro) Cleavage Sites Using Two-Dimensional Electrophoresis
and In Silico Cleavage Site Prediction. Int J Mol Sci 24, 3236.
https://doi.org/10.3390/ijms24043236

2. A venezuelai l6-encephalitis virus (VEEV) nsP2 cisztein-proteazanak
ongatolt allapota: kristallografiai és molekuladinamikai elemzés.

A venezuelai 16 enkefalitisz virus nsP2 proteolitikus enzimjének szerkezeti
analizise ramutatott, hogy a vad tipusu proteaz esetében is szamolni kell inak-

s s

A SARS-CoV-2 6 proteaz hasitéhely szekvenciai
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Referencia: Hoffka, G., Lountos, G.T., Needle, D., Wlodawer, A.,
Waugh, D.S., Tézsér, J., Motyan, J.A., 2023. Self-inhibited State of
Venezuelan Equine Encephalitis Virus (VEEV) nsP2 Cysteine Protease:
A Crystallographic and Molecular Dynamics Analysis. J Mol Biol 435,
168012. https://doi.org/10.1016/j.jmb.2023.168012

Virdlis autoproteolitikus hasitohelyek Hasitohelyek human fehérjékben




e Dr. Tusnady Gabor

TmAlphaFold adatbazis: AlphaFold2 prediktalt alfa-hélix transz-
membran fehérje struktirak membran lokalizacioja és értékelése

Az AlphaFold2 (AF2) mesterséges intelligencia altal vezérelt fehérjeszer-
kezet-modellezd alkalmazas Uj hatarokat nyitott a strukturalis bioldgia szinte
valamennyi terilete el6tt. Egy Uj adatbazisban, a Transmembrane AlphaFold
adatbazisban (TmAlphaFold adatbazis) a TMDET-et, egy egyszeri geometria-
alapu modszert alkalmaztak a membransik legvaldszinlbb helyzetének megha-
tarozasara az AF2 szerkezeteket felhasznalva. Az eljaras alkalmazasa szamos
olyan paramétert eredményezett, amelyek alkalmasak a fehérje membranban
valé elhelyezkedésének értékeléséhez. A TmAlphaFold adatbazis azt is megad-
ja, hogy a megjdsolt 3D szerkezet realis-e vagy sem.

Kép: Balrdl jobbra: A szerkezetet a Predicted Alignment Error matrix alapjan poten-
cidlis tartomanyokra szeleteltiik; A szerkezet harom toredékre esett szét: 2 domén
(lila és ciankék) és egy rugalmas linker (zoéld).

A PAE Clustering Fragments TMDET Final Result
v -/

- X

gkt D>

B Reglonﬂlterlng Candidate structure TMDET Final Result

_ﬁz ) )‘ M}gz

c PAE Clustering Fragments TMDET Final Result

l/

e, 1 e
ﬁ% >y &
g g
g ¢ | F4 ‘;‘

Referencia: Dobson, L., Szekeres, L.I., Gerdan, C., Langd, T., Zeke, A.,
Tusnady, G.E., 2023. TmAlphaFold database: membrane localization and
evaluation of AlphaFold2 predicted alpha-helical transmembrane protein
structures. Nucleic Acids Res 51, D517-D522. https://doi.org/10.1093/
nar/gkac928

EVES ELIXIR KONFERENCIAK

14.1. ELIXIR-TAVASZI BIOINFORMATIKAI KONFERENCIA

Az ELIXIR Magyarorszag minden évben tavasszal tartja az éves ELIXIR Bioin-
formatikai Konferenciajat a Természettudomanyi Kutatokdézpont el6adodjaban.

A konferencian idén 0sszesen 92 bioinformatikaval foglalkozé kutatdé és PhD
hallgatd vett részt, akik 6t szekcion belll (omika, molekularis biolégia és bio-
kémia, program/algoritmus/software bemutatd, mesterséges intelligen-
cia és adatbazis bemutatd) 6sszesen 21 el6adast tartottak.

A legfontosabb bemutatott témakdrok az djgeneracios szekvenalas és bioin-
formatikai algoritmusok alkalmazasa, onkoldgiai biomarkerek szerepe, és
molekularis halozatok szerepe az elhizas és cukorbetegség kutatasaban
témak koré csoportosultak. Ezek mellett tobb adatbazis és szoftware is bemutatas-
ra kerilt: biomarkerek azonositasara alkalmas webes eszkdz, tdbbszords hipoté-
zis teszt korrekcidja, valamint a rendezetlen fehérjékben talalhatd rakos mutacidk
vizsgalatat lehet6vé tevd programok.

Végul sz6 volt a mesterséges intelligencia alkalmazasardl az orvosbioldgiai
kutatdsokban, a viruskutatasban, a genomikai modellekben és a természetvéde-
lemben is.




14.2,/ALL HANDS KONFERENCIA

Az ELIXIR All Hands talalkozé egy évente megrendezésre keril6 esemény,
amely 0sszehozza az ELIXIR tagjait, hogy megosszak egymassal az aktualitdsokat,
Uj terveket dolgozzanak ki és megerdsitsék a személyes kapcsolatokat. Két évnyi
virtualis esemény utan, a 2023-as ELIXIR All Hands konferencia Gdit6 visszaté-
résnek bizonyult a személyes konferenciakhoz. A 2023-as All Hands konferenci-
an a csomopontokbdl 6sszesen 382 résztvevd regisztralt a talalkozéra. Az ELIXIR
Magyarorszagot Dr. Barta Endre (Debreceni Egyetem) technikai koordinator kép-
viselte. Az el6adasokat két nagy presztizsi el6add nyitotta: els6ként Marialuisa
Lavitrano, a University of Milano-Bicocca professzora a ,Mi a nyilt tudomany és
EOSC?” cimmel, majd Gerrit A. Meijer, a Holland Rakkutatd Intézet kutatasi €s in-
novacios igazgatdja tartott el6adast ,Adatvezérelt egészségligy” cimmel.
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A négy napon keresztil zajléo ELIXIR All Hands konferencia épitette a k6zdsségi
kapcsolatokat a mihelymunkak, plenaris Gilések, workshopok és miniszimpdziumok
valtozatos programja révén, melyek az ELIXIR tevékenységének kilénboz6 terile-
teit mutattak be. Tovabba a résztvevéknek alkalmuk nyilt arra, hogy 0j kapcsolato-
kat alakitsanak ki vagy elmélyitsék a meglévé kapcsolataikat, valamint mindenkinek
lehetOséget biztositott arra, hogy megossza a munkajat, otleteit és eredményeit.
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