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Tisztelt Olvaso!

A bioinformatika az élettudomanyi kutatasi adatok szamitégéppel tamogatott fel-
dolgozasa. Bioinformatikai algoritmusok, programok és adatbazisok hasznalata
nemcsak folyamatosan terjed, de bizonyos nagy adattomeget létrehozé kutatasok
esetén ma mar meghatdrozo6 fontossaggal bir. Ez egy olyan 4j tudomanyteriilet,
amelyben Magyarorszag nemzetkozi szinten is jol teljesit: a fold legjobb 40
orszaga kozott vagyunk 350 kozleménnyel és 52-es H-indexszel (Bioinformatics, 2020, 36(9):2963-
2965).

Az ELIXIR egy eurodpai szintd kutatasi infrastruktara, amelynek célja, hogy a résztvevo szerve-
zetek bioinformatikai eréforrasait halézatba szervezze. Tobbéves folyamat eredményeképpen a 12
egyetemet és kutatdintézetet dsszefogd magyar ELIXIR Konzorcium a teljes jogit ELIXIR tagsagot
2019-ben kapta meg. Eztton is szeretnénk koszonetet mondani azoknak, akik ebben a folyamatban
részt vettek, kiilon koszonjitk az NKFIH-nak, hogy az ELIXIR tagdij fedezetével a magyar részvételt
lehet6vé tette. Jelen kiadvanyban igyekeztiink 6sszefoglalni az ELIXIR altal megvalositott projekteket
és az ELIXIR-en keresztiil elérhetd eréforrasokat.

Az ELIXIR harom lehet6séget biztosit az egyes résztvevé kutatdk szintjén:

1. A bioinformatikai kutatasok megvalositasahoz az ELIXIR célzott projekteken (commissioned
services) keresztiil biztosit anyagi fedezetet. Ezek alulrél szervez6dé kezdeményezések, ame-
lyekbe valamennyi, az ELIXIR kutatdintézeteiben dolgozé kutaté bekapcsolodhat.

2. A bioinformatikai oktatas és tudaskozvetités terén az ELIXIR hazai és nemzetkozi kur-
zusokat és szeminariumokat szervez. Az ezeken vald részvétel valamennyi résztvevé kutatd
szamara biztositott.

3. A kutatasok megvalositasahoz sziikséges kapacitasokat az osszes résztvevo kutatd szamara
biztositja. Ilyen példdaul a GALAXY és az EGA, amelyekbdl sajat magyar szerver felallitasa is
folyamatban van.

Vezetd kutatokat és PhD hallgatokat arra biztatok, hogy a szamukra relevans levelezési listakra
iratkozzanak fel, az ELIXIR-es kozosségekben (Communities) vegyenek részt és latogassanak el az
évente megrendezésre keriil6 All Hands konferenciara.

Végezetiil szeretném felhivni a figyelmet az ELIXIR Magyarorszag Konzorcium honlapjara
(http://www.elixir-hungary.org/) ahol a bioinformatikai kutatasokkal kapcsolatos valamennyi infor-
macio és hir egy helyen elérheté.

Budapest, 2020. Junius 2.

Dr. Gyérffy Baliazs
egyetemi tanar, az MTA doktora

ELIXIR Magyarorszag
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ELIXIR EUROPE

ELIXIR MAGYARORSZAG KONZORCIUM
TORTENETE

ELIXIR MAGYARORSZAG KONZORCIUM
VEZETOSEGE

VEZETO KUTATOK

KONZORCIUMI TANACS KAPCSOLATTARTOI

PHD HALLGATOK

NYITOTT PHD TEMAK

ELIXIR CONVERGE

ONKOLOGIA KUTATASOK AZ ELIXIR MAGYARORSZAG
KONZORCIUM KUTATOCSOPORTJAIBAN

COVID-19 KUTATASOK AZ ELIXIR MAGYARORSZAG
KONZORCIUM KUTATOCSOPORTJAIBAN

SZOLGALTATAS: GALAXY SZERVER

SZERVER: EGA

EUROPAI LEVELEZO LISTAK

MAGYAR ELIXIR ESEMENYEK (2015-2019)

MEGRENDEZESRE KERULT BIOINFORMATIKAI
KURZUSOK
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ELIXIR EUROPE

Az ELIXIR koordindlja, fejleszti az élettudomanyi kutata-
si adatok szamitégéppel tamogatott elemzéséhez sziikséges
erbforrasokat egész Eurdpaban, ezaltal a kutatok konnyeb-
ben hozzajuthatnak, elemezhetik és megoszthatjak a kuta-
tasi adatokat. Az ELIXIR tudomanyos és miiszaki tevékeny-
ségeit 6t platform és szamos kozosség latja el. A platformok
szakért6ket hoznak Ossze a stratégia meghatarozasara és
szolgaltatasok nyujtdsara egy adott teriileten mint példaul a
képzés vagy az adatok feldolgozasa. A kozosségek dsszekap-
csoljak az egy adott teriileten dolgozdkutatokat, illetve ezek
a kutatok sajat vizsgalatukhoz kapcsolédé teriileten tovabbi
szolgaltatasokat fejlesztenek és osztanak meg egymassal.

Az ELIXIR-t, mint kutatdsi infrastruktarat, 2013-ban hoz-
tak létre; teriiletileg szétosztott szervezeti strukturaval. A
szervezet 2014-ben kezdte el elsé projektjét. Kézpontja az
angliai Hinxtonban talalhat6 kézpont ,,Hub”, amely a tagok
tevékenységeit koordinalja. Az ELIXIR hél6zat 22 tagot és
egy megfigyel6t foglal magdban, ezaltal tobb mint 220 kuta-
toszervezetet fog Ossze.

Az ELIXIR dltal lehetéség nyilik az élettudomdnyi adatok
oriasi novekedésének kezelése. A DNS és RNS szekvenci-
ak dranak esése miatt az elmdlt tiz évben az élettudomany
hatalmas mennyiségli adatot termelt. A legtoébb kutato-
kozpont nem rendelkezik ilyen nagy mennyiség(i adat ta-
roldsara, tovabbitdsara, valamint az elemzéséhez sziikséges
er6forrasokkal. Az ELIXIR Szamitasi Platform egy szuper-
szamitogép-szolgaltatasi haldzatot kivan létrehozni, amely
megkonnyitheti majd a kutatok szamara az esetleges ,,adat-
vesztésnek” a megel6zését. Ezaltal lehetévé valik a kutatok
szamdra Eurdpa-szerte a hatalmas adatkészletek tarolasa,
biztonsagos megosztasa és szabvanyositott elemzése. Az
Adat Platform (Data Platform) elésegiti, hogy az adatok
a mindségi kritériumoknak megfeleljenek és a megfeleld
metadatok segitségével az adatok megtaldlhatéak és meg-
oszthatoak, ujra felhasznalhatoéak legyenek. Az ELIXIR az
adatok novekvé komplexitdsanak kezelésére kivan megol-
dast nydjtani. Az élettudomanyi adatok sokféle formatum-

ban léteznek, illetve kiilonféle médon vannak kozzétéve. Ez
megneheziti az adatkészletek egyesitését és elemzését. Az
ELIXIR Interoperabilitasi Platformja modszereket fejleszt
az adatformdtumok és annotaciok egységesitésére.

Az adatrobbanas soran eldallitott adatok elemzéséhez
meg kell talalni a megfelel6 adatelemzé szoftvert, illetve
a szoftver elsajatitasat is meg kell oldani. Az ELIXIR esz-
koz-nyilvantartast épitett fel, hogy megkonnyitse a megfe-
lel6 kutatdsi eszk6zok megtalalasat. Az Eszk6zok Platform
(Tools Platform) osszehasonlitja a legjobb bioinformatikai
eszkozoket, hogy ezaltal segitse a kutatdkat a megalapozott
dontések meghozataldban. A Képzési Platform (Training
Platform) célja az adatelemzési készségek elsajatitdsanak
elésegitése a felnovekvd kutatdgeneracio tagjai szamadra. A
Képzési Platform (Training Platform) megkonnyiti a ku-
tatok szamdra, hogy megtanuljak a kifejlesztett eszkozok
hasznalatat, és dltalaban a nagy adatkészletek kezelését. A
»Képzbk képzése” (,Train the trainer”) program révén a
kutatok magas szintd és hatékony képzéseket tartsanak a
felhasznalok szdmara.

Az ELIXIR célja egy globdlisan is meghatarozé bioinfor-
matikai infrastruktira kiépitése. A bioinformatika olyan
tudomdnydg, amely kiilonboz6 szamitégépes programokat
hasznal, hogy atfogo képet nyerjen a nagy adatkészletekbdl.
Eurépa néhany orszagaban mar kiemelkedett szint(i bioin-
formatikai szolgaltatasok allnak rendelkezésre, itt a kutatok
nagy adatkészletekhez férhetnek konnyedén hozza. Mas
orszagok azonban még fejlesztik informatikai infrastruk-
turdjukat és a haldzaton belil tudasmegosztas éltal profi-
talnanak a kifejlettebb szolgaltatasokkal rendelkezék szak-
értelmébdl. Az ELIXIR kivald terepe a tudasmegosztasnak
Eurdpa-szerte, ezaltal a kisebb bioinformatikai eréforrasok
megerésodve csatlakozhatnak a paneurdpai infrastruktara-
hoz.

A felhalmozott tudas felhasznalasanak elésegitése az in-
novacios szerepldk és az ipar altal az ELIXIR egyik fontos
célkittizése. Az élettudomanyban jelenleg el8allitott nagy
mennyiségli adat kezelésére és elemzésére gyakran nagyobb
az er6forrasigény, mint ami az agrar-iizleti és a biotechno-
logiai cégek szamara elérhet6. Az ELIXIR olyan ipari prog-
ramot miitkodtet, amely nemcsak Eurdpan beliil, hanem az
egész vilagon elémozditja ezeket az egylittmukodéseket. Az
adatok hatékonyabb feldolgozdsa eldsegitheti az innovaci-
Ot a biotechnoldgiaban és a gydgyszeriparban, valamint a
mezdégazdasagi és kornyezetvédelmi kutatasokban. Az in-
novacio javitja a gazdasag versenyképességét, elGsegitve a
munkahelyteremtést, és megoldast nyudjthatnak a globalis
problémakra, példaul az oregedé népességre, a kornyezeti
karokra, valamint az élelmiszer- és tizemanyag-ellatasi ki-
hivasokra.



o
elixir

HLNGARY

Az ELIXIR-en beliili tevékenységek hdrom csoporthan szervezédnek:

Platform: 5 csoportbol 4ll, ezeket az ELIXIR céljaival 6sszhangban hoztak létre, az ELIXIR 4ltal felvéllalt feladatok
hatékony elvégzése érdekében.

Kozosségek (Communities): Csoportok, melyek a tudomanyos kozosség hozott létre. Feladataik elvégzésére az EX-
CELERATE H2020 palyazaton keresztiil jutottak forrashoz. Feladataik kozott szerepel visszajelzést adni a Platfor-
mok altal nyujtott szolgéltatasok hasznossagarol.

Human biolégia teriiletén milkodé kozosségek: Federated Human Data, Human Copy Number Variation
(hCNV), Rare Diseases

ELIXIR Platformok ELIXIR Kozdsségek Human Data Kozosségek

3D-Biolnfo Federated Hu-

man Data

Data

Galaxy
Tools

Human Copy

Intrinsically Disordered Proteins (IDP) Number Varia-

tion (hCNYV)

Rare Diseases

Compute
Marine Metagenomics

Interoperability Metabolomics

Training Microbial Biotechnology

Plant Sciences

Proteomics

Az ELIXIR szervezeti egységei

ELIXIR Konzorcium: Az ELIXIR minden tagillama létrehoz egy konzorciumot. A konzorcium olyan kutatoi
szervezetek, intézetek hdlozata, amelyek egy tagallamon beliil m{ikodnek. Minden konzorciumnak van egy
vezet( tagszervezete, amely koordindlja a helyi ELIXIR tevékenységeket, példaul Magyaroroszagon ez az
intézmény a Természettudomanyi Kutatokozpont.

Nodes (Csomépontok): A konzorciumok szerz8dést kotnek az Eurépai Molekuldris Bioldgiai Laboratoriummal
(EMBL, amely az ELIXIR Europe-t jogilag képviseli) és ennek révén létrejon egy, az ELIXIR halézataba
kapcsolodd nemzeti ,,Csomoépont”. Az egyes Csomoépontok egy vezet6t jelolnek ki, aki feliigyeli nemzeti
szinten a tevékenységeket. A Csomopontok az orszag tudomanyos kozosségeinek erésségeire épiilnek.

Csomépont Vezetd Testiilet (Heads of Nodes Committee Csomépont Vezetd Testiilet): Az ELIXIR Csomdpontok
vezet6ibdl all6 testiilet, mely a tudomanyos és technoldgiai stratégiat dolgozza ki. A Magyar Csomopont
vezetbje Dr. Gyorfly Balazs.

ELIXIR Tandcs (ELIXIR Board): Az ELIXIR legfelsébb rangu dontéshozo testiilete, a tagallamok képviselibél all.
Az ELIXIR tandcsban Magyarorszagot xxxx képviseli.

Tudomdnyos Tandcsado Testiilet Scientific Advisory Board (SAB, Scientific Advisory Board): Az ELIXIR
tudomadnyos stratégidjat és az uj Node jelentkezéseket véleményezd tandcsado testiilet.

Ipari Tandcsadé Testiilet (Industry Advisory Committee): Az ELIXIR ipari egyiittmtikodési tevékenységében
tandcsado és tamogato testiilet.

lgazgatoé (Director): Felelds az ELIXIR tudoményos munkajanak végrehajtasaért, a Csomopont Vezetd
Testiilet (Heads of Nodes Committee) vezetdje. Az ELIXIR Igazgatoja Niklas Blomberg.

Kozpont (Hub): Az ELIXIR kozpontja, a Cambridge melletti Hixtonban 1évé Wellcome Genome Campus
talalhat6 az Eurdpai Bioinformatikai Intézet (EMBL-EBI: European Bioinformatics Institute), a Sanger
Institute és tobb egyéb bioinformatikai egység kozvetlen kozelében.




el?ﬁ'
HUINGARY

Tudoma ] ) :
:a::'::g:(y]gs ELIXIR Tanacs Ipari Tanacsado

Testiilet Tesiilet

Igazgatosag

Csomopont Vezeto
Testiilet

Az ELIXIR gazddlkoddsa

Az ELIXIR Kozpont (Hub) bevételét a tagallamok nemzeti nett6 jovedelmével (Net National Income) ardnyos befizeté-
sek adjak, melybdl a személyi és mikodési kiadasokat, tovabba az Eurdpai Molekuldris Bioldgiai Laboratérium (EMBL
- European Molecular Biology Laboratory) altal elvégzett adminisztrativ feladatokat finanszirozzak. A Csomoépontok kolt-
ségvetése fiiggetlen a Kozponttol, bevételeiket sajat maguk teremtik el6, a mindennapi miikodést biztosité hazai kutatasi
tamogatasok, tovabbd hazai és nemzetkdzi palyazatok révén. A Kozpont bizonyos szolgaltatasok nyujtasat a Csomopon-
tokra bizhatja pénzbeli tamogatas mellett: a Kozponttdl a Csomdpontok csak ilyen aton keresztiil részesiilhetnek pénziigyi
tamogatasban. Magyarorszag jelenleg nem részesill ilyen jellegli timogatasban. A kihelyezett szolgaltatasokat Meghatal-
mazott szolgaltatasoknak (Commissioned Services) hivjak, melynek két valtozata van:

Végrehajthatésagi Tanulmany (Implementation Studies): Rovidtava (~1-2 éves) projektek. Céljuk a szolgalta
tasok fejlesztése, szabvanyok elfogadtatasa, a Csomopontok kapcsolatainak erdsitése, amely magaba foglalja
az Gj Csomoépontok bekapcsolasat az ELIXIR kozosségbe.

Infrastruktora Szolgaltatasok (Infrastructure Services): Hosszutavu fejlesztésekhez kapcsol6do feladatok.

Az ELIXIR mikodési felépitése
A Csomopontok miikodését a Csomoépont Vezetd fogja dssze, két segitovel:
Technikai koordindtor (Technical Coordinator): A Csomdpont tevékenységeihez sziikséges infrastruktira
tertiletén nyujt segitséget.
Training Coordinator (Oktatdsi koordindtor): A Csomdpont 4ltal biztositott képzések teriiletén felelés a
koordinacidért.

Az egyes Csomdpontok koordinatorainak feladatait fogjak 6ssze a Technikai és Oktatasi Koordinator csoportok, melyek
rendszeres taldlkozok és telekonferenciak keretében segitik egymas munkajat és mozditjak el6rébb a kozos eurdpai célokat.
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ELIXIR MAGYARORSZAG KONZORCIUM

TORTENETE

2017. JANUAR 13.
ELIXIR

Konzorcium alaira

Dr. Palinkas J6zsef (NKFIH) altal.Ma-

gyarorszag az ELIXIR tagja lett.

—

Sa

2017. SZEPTEMBER 18.

Els6 ELIXIR Csomo6pont Vezetoi
konferencia részvétel, Bazelben.

2017. MAJUS 31.

Els6 Csomdpont megbeszélés
az MTA Természettudomanyi
Kutatékozpontban.

Meghataroztak a feladatokat
és megvalasztottdk a vezetGség
tagjait.

-
J

( 2018. JANUAR 10.

A magyar Csomopont jelentkezé-
sének a benyujtasa, amely a csat-
lakozni vagyé magyar kutatdin-
tézeteket és azok szolgaltatasait
tartalmazza.

+

2017. NOVEMBER 13.

Az ELIXIR Board konferencian
Parizsban a Csomo6pont megszer-
vezésének folyamatardl tartottak
rovid attekintést.

4

2018. APRILIS 24.

Az ELIXIR Tanacs konferencian, Tel-
Aviv-ban elfogadtdk a magyarCso-

mopont jelentkezését.

2018. FEBRUAR 2.

Dr. GyOrffy Baldzs ismerteti
a Csomdpont jelentkezési
szandékat a SAB Konferencian,
Hinxtonban.

2018. MAjUS 22.

ELIXIR Csomoépont és OKktatas
megbeszélés a Magyar Tudoma-
nyos Akadémia Természettudo-
manyi Kutatokdozpontjaban.

HUNGARY
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2019. SZEPTEMBER 16.

Az ELIXIR Hungary vezetd kuta-
toéinak talalkozo6ja, megbeszélése.

2019. NOVEMBER 23.

Az ELIXIR Tandcsa jévahagyta
az Egyuttmiikodési Szerzddést,
ezzellétrejott tobb éves szervezés
utan a Magyar Csomdpont.

" 2020. JANUAR 6.
A 7 els6 Magyar Csomépont rész-
vétellel indult projektek kezdete.
HU-2019-PLATFORMS
HU-2019-hCNV
HU-2020-BIOSCHEMAS
HU-2018-IDP

2017. 6szt6l megkezdddott a konzorciumi megéllapodasok §sszeéllitdsa, a Csomodpont jelentkezési dokumentum (NODE
Application) elkészitésével parhuzamosan. A belsé konzorciumi megallapodds 12 intézmény kozott jott létre, igy ezen
megallapodds értelmében 6k alkotjak a magyar Csomépontot. A konzorcium alapjat képezi a kiilsé egytittmiikodési meg-
dllapodasok (Collaboration Agreement) megkotésének. Ez a kiils§ egytittm(ikodési megéllapodds a Csomopont és a Koz-
pont kozotti szolgaltatasok nyujtasat szabalyozé jogi dokumentum.

A dokumentum mellékletként tartalmazza:
Szolgaltatdsi Terv (Service Delivery Plan): a Csomdpont éltal biztositott szolgaltatasok listdja, a Csomépont sajit
maga finanszirozza.

Szolgaltatasokrol sz616 megbizasi szerzodés (Commissioned Services Contract): a Kozpont altal a Csomépont
részére kiszervezett projektek felsorolasat tartalmazza, részletezi a Kézpont pénziigyi tdmogatasat és a
Csomopont feladatait a projektekben.

Kozponti Egyiittmikodési Terv (Hub Collaboration Plan): a Kozpont 4ltal a Csomdpontnak biztositott
szolgaltatasok listdja.

HLUNGARY
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ELIXIR MAGYARORSZ”A(} KONZORCIUM
VEZETOSEG

Dr. GyOrffy Balazs

Csomodpont Vezetd
Természettudomanyi Kutatokozpont

Dr. Barta Endre Dr. Gyenesei Attila
Technikai Koordinator Technikai Koordinator
Nemzeti Agrarkutatasi és Innovaciés Kézpont Pécsi Tudomanyegyetem

Dr. Balint Balint Laszlo Dr. Dosztanyi Zsuzsanna
Oktatasi Koordinator Oktatasi Koordinator
Debreceni Egyetem Eotvos Lorand Tudomanyegyetem

Dr. Patthy Laszlo
ELIXIR Kapcsolattart6

Vajda Réka Némethy Viktoria
Adminisztrator Adminisztrator
Természettudomanyi Kutatokozpont Debreceni Egyetem
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VEZETO KUTATOK

Dr. Abari Kalman

Debreceni Egyetem
BTK Pszicholdgia Intézet

DEBRECENI
Debrecen EGYETEM

Kutatasi teriiletek: Matematikai statisztika pszicholégiai alkalmazdsai, a tuddsterek elmélete, a statisztikai
gépitanulds, mesterséges intelligencia.

15 éve vesz részt az R statisztikaiprogramcsomag hazai oktatasaban. Kiilonos figyelmet forditunk arra, hogy az R lehetdségei
ne csak az informatikai szakemberek szdmdra legyenek hozzaférhet6ek, hanem a bioinformatika és a pszichologia teriiletérél
érkez6k is gordiilékenyen tudjdk haszndlni azt a sajat munkdjukban. Jelenleg egy gamifikalt nyelvoktatd tananyag fejlesztési
munkaélataiban vesznek részt, kiemelt fontossagtinak tartjuk, hogy az osztélytermi munka a tanuld és a tandr szdmara is 6rom-
teli tevékenység legyen.

Dr. Bagdy Gyorgy
Semmelweis Egyetem
Gyogyszerhatastani Intézet
Budapest

Kutatasi teriiletek: Pszichidtriai és neurologiai gyakori betegségek genomikdja, transzkriptomikdja.

A gyakori, komplex pszichidtriai és neuroldgiai betegségek kialakuldsaban résztvevd orokletes és kornyezeti faktorokat, azok
Osszefiiggéseit vizsgaljuk. A betegségek koziil azokra koncentralunk, ahol mind az 6rokletes, mind a kornyezeti faktorok je-
lentdsek. Ezekben a betegségekben a hagyomdnyos (pl. GWAS) megkozelitések kevéssé alkalmazhatoak, igy részletes ada-
tokra, komplex modellek felallitdsara és tesztelésére, hagyomanyos modszerekre és a mesterséges intelligencia alkalmazasara
egyarant sziikség van.

Dr. Balint Balint Laszlo

Debreceni Egyetem
AOKk Biokémiai és Molekularis Biologia Intézet
Debrecen

DEBRECENI
EGYETEM

Kutatasi teriiletek: Epigenetika, Genomika, Transzkripcio, Biomarkerek
Munkacsoportunk kutatési teriilete a sejtek azonossdganak, identitdsanak a valtozasa. Mennyire meghatarozottak a sejtek és a
genetikai programok, mekkora a véletlenszert események hatasa és kovetkezménye a sejtazonossag meghatarozasara. Modell
rendszereink daganatos sejtvonalak. Daganatokban a genom olyan mértékben atalakul, hogy a daganat ellendrizetlen osztoda-
sa és novekedése elpusztitja magét a szervezetet. A genom aktivitasat a kromatin szintjén kiilonféle mechanizmusok vezérlik
az aktiv és inaktiv régiok hatdrainak meghatarozasaval. Ezeknek a szabalyozasi folyamatoknak a komponensei a szuper-en-
hanszerek melyek transzkripcids faktorok csoportosuldsaval vezérlik a génkifejez6dést nagyobb genomi régiokban. Kutatasa-
ink sordn a szuper-enhanszerek miikodését vizsgaljuk a sejtazonossag meghatarozas kontextusaban.

ELIXIR Platform részvétel: Training, Data

Dr. Barta Endre

Nemfeti Agr}élr?(u?atési és II’III.O"IE'ICi()S Iffiz;zont 7% N If\l |._(
Mezdgazdasagi Biotechnolégiai Kutatdéintézet
Godolls

Kutatasi teriiletek: Mezdgazdasdgi genomika, génszabilyozds, funkciondlis genomika, bioinformatika

Go6dolléi munkacsoportomban elsésorban a hazidllatok genomikajaval foglalkozunk. Korabban meghataroztuk, elemeztitk a
hazai mangalica fajtak genomjait. Els6ként Magyarorszagon, denovo dsszeraktuk egy emldsallat, a gimszarvas teljes referencia
genomszekvenciajat. Legtjabb kutatasi teriiletiink a hazinyul tenyészetek termeléképességének novelése genomikai médsze-
rekkel egy konzorcium keretében. Az MBK-n kiviil a konzorcium tagja még az Allatorvostudomanyi Egyetem és az S&K-LAP
nyultenyészt6 Kft is. Munkdnk soran Big Data genomikai moédszerekkel (GWAS) vizsgéljuk az ERE betegség genetikai hatte-
rét. Debreceni egyetemi csoportommal a génszabalyozast vizsgaljuk genomszinten, Big Data bioinformatikai moédszerekkel.
Nagy mennyiségben dolgozunk fel publikus ChIP-seq adatokat. Eredményeinket a ChIPSummitDB adatbazisban gytjtjik. Az
adatokbol prébaljuk megallapitani, hogy az egyes fehérjék hol, milyen sorrendben, miért helyezkednek el a DNS-en.

ELIXIR Platform részvétel: Training, Data, Tools 3



Dr. Barta Zoltan
Debreceni Egyetem
TTK Evoldaciés Allattani és Humanbiolbgiai Tanszék

DEBRECENI
Debrecen EGYETEM

Kutatasi teriiletek: (1) utédgondozds genetikai hdtterének vizsgdlata bogarakban;

(2) természetvédelmi adatok okoinformatikai elemzése.

(1) A korali, idilli nézettel szemben az utédgondozas soran a sziil6k kozott jelentds érdekellentétek fesziilnek, melyek feloldasa
nem trivialis. Kutatasaink soran, korabbi elméleti vizsgalatainkra tdmaszkodva, genomikai, transzkriptomikai méodszerekkel
probaljuk feltarni ezen ellentét megoldasat segité mechanizmusokat, egy 4j bogar modell-rendszerben, a nagyfejii csajkoban.
(2) A természetvédelem miikodése soran hatalmas mennyiségli térben referdlt biotikai adat keletkezik, mely feldolgozasa,
nem beszélve annak értelmezésérdl, nem megoldott. Vizsgalataink soran modern adatbanydsz médszereket alkalmazva pro-
baljuk felmérni ezen adathalmaz prediktiv alkalmazasanak lehetdségét.

Dr. Bodor Csaba

Semmelweis Egyetem
L.sz. Patolégiai és Kisérleti Rakkutat6 Intézet
Budapest

Kutatasi teriiletek: Onkohematolégia, klondlis evoliicio.

Genomikai és epigenomika kutatasokat végziink kiilonb6z6 onkohematoldgiai korképek esetében a legkorszertibb 4j-genera-
cids szekvenaldsi és bioinformatikai eljarasok alkalmazasaval. Célunk a lymphomak és leukémiak lefolydsaval és kiilonb6z6
célzott terapidkra adott valaszkészséggel kapcsolatba hozhat6 biomarkerek azonositasa, valamint a terapiak szelekciés nyoma-
sanak hatasara kialakul6 klonalis evolucid id8beli és térbeli aspektusainak feltérképezése.

ELIXIR Platform részvétel: Data
https://scholar.semmelweis.hu/bodorc/

Dr. Csabai Istvan

Eotvos Lorand Tudomany Egyetem
TTK Fizika Intézet

Budapest

Kutatasi teriiletek: Genomika, BigData, Mesterséges Intelligencia.

Csoportunk kutatdsainak kozéppontjaban az adatintenziv bioinformatikai kutatdsok allnak. Szamos hazai és eurdpai projekt
keretében részt vesziink rak-genetikai vizsgélatokban, kornyezeti mintdk metagenomikai elemzésekben, molekularis orege-
dés kutatasban, jarvany-genetikai viszgalatokban. Munkank soran az élenjaré bioinformatikai elemzé szoftverek mellett nagy
mértékben hasznaljuk a modern gépi tanulds eredményeit is és arra toreksziink, hogy az alapkutatasi eredmények minél ha-
marabb hasznosuljanak az egészségiigyi gyakorlatban is.

ELIXIR Platform részvétel: Data, Tools
http://csabaibio.elte.hu/

Dr. CsOsz Eva
Debreceni Egyetem
AOK Biokémiai és Molekularis Biolégiai Intézet DEBRECENI
Debrecen

Kutatasi teriiletek: Biomarker kutatds, proteomikai és metabolomikai technikdik fejlesztése, komplex
adatelemzés.

Kutatécsoportjanak f6 célja a nem invaziv médon gytjthet testfolyadékok (konny, nyal, verejték) proteomikai és meta-
bolomikai tanulményozasa és potencidlis biomarkerek azonositasa. Ehhez proteomikai és metabolomikai modszereket fej-
lesztiink, optimalizalunk, és ezeket alkalmazzuk bioldgiai rendszerekre. Szamomra fontos a kapott adatok komplex, halo-
zat-alap és rendszerbioldgia szemléletii értelmezése, ezaltal minél tobb relevans bioldgiai informaci6 kinyerése a begyijtott
adathalmazbdl, valamint a megszerzett tudds tovabbadasa az érdekl6d6k szamara.

ELIXIR Community részvétel: Proteomics



Dr. Dosztanyi Zsusanna
Eotvos Lorand Tudomanyegyetem
Biokémia Tanszék

Budapest

Kutatasi teriiletek: Bioinformatikai, rendezetlen fehérjék, szerkezeti predikciok.

F6 kutatdsi teriiletiink az erendéen rendezetlen fehérjék bioinformatikai vizsgalata. Ehhez kapcsolddan fejlesztiink kiilonbo-
z6 predikcids modszereket, végeziink szamitogépes bioldgiai vizsgalatokat, illetve kozremtikodiink kiillonbozé adatbazisok
kifejlesztésében is. Aktivan részt vesznek az ELIXIR Intrinsically Disordered Proteins k6zosségében, annak érdekében, hogy
az ELIXIR céljaival 6sszehangban sztandardizaljak és jobban lathatova, elérhet6vé, atjarhatéva tegyék a killonbozo, fehérje
rendezetlenséghez kapcsolod eszkozoket.

ELIXIR Community részvétel: Intrinsically Disordered Proteins

Dr. Emri Tamas

Debreceni Egyetem

Molekularis Biotechnolégiai és Mikrobioldgiai Tanszék
Debrecen

DEBRECENI
EGYETEM

Kutatasi teriiletek: Fonalas gombdk stresszvdilaszainak vizsgilata,
kombinatorikus stresszvdlaszok, szekunder metabolit termelés.
Célunk annak megértése, hogyan képesek alkalmazkodni a patogén gombak a gazdaszervezetben ket éré komplex stressz-
hatdsokhoz. Nagy hangsulyt fektetiink a transzkriptomban bekovetkezett valtozasok detektélasara és értelmezésre, valamint a
levonhato kovetkeztetések élettani vizsgalatokkal torténd tesztelésére. Fontos szamunkra a transzkriptom adatok hélézatalapa
értelmezése és olyan j megkozelitési modok kidolgozasa melyek lehetévé teszik minél tobb hasznos informadcid kinyerését a
létrehozott adathalmazokbdl.

Dr. Garamszegi Laszlo Zsolt
Okolégiai Kutatékozpont -

Okolégiai és Botanikai Intézet OKOLOGIAI =gt
Vacratot KUTATOKOZPONT

Kutatasi teriiletek: (1) Klimavdltozis és (iijonnan) felbukkano

betegségek-citizen science; (2) akusztikus kommunikdcié és a kulturdlis evoliicio.
(1) A tarsadalom széleskor(i bevondsaval és innovativ technolégiak (pl. mobil applikaciok) segitségével gytjtiink nagy meny-
nyiségt adatot az orszdg minden pontjardl, majd kifinomult bioinformatikai, gépi tanuldsi moédszereket alkalmazva nyertink
folyamatos informacidt az tjonnan megjelené korokozok aktudlis elterjedésérol.

(2) Az 6rvos légykapd modellfajon gytijtiink hosszatava adatokat annak érdekében, hogy megértsiik a madarének ivari kiva-
lasztodasban betoltott szerepét és a populacio szintjén térben és idében megmutatkozé dinamizmusokat.

Dr. Gyenesei Attila

Pécsi Tudomanyegyetem
Szentagothai Janos Kutatokozpont
Pécs

Vezetésem alatt allo Bioinformatikai kutatdcsoport és a korszerti miiszerezettséggel és szakember gardaval miikodé Geno-
mika és Bioinformatika Core Facilty kutatasainak kozéppontjaban egyrészt a biotechnolodgia teriiletén végbemend fejlddés
nyujtotta lehet6ségek kiaknazasa, masrészt ennek egyik £6 kovetkezménye, az eddig soha nem latott mennyiségben és részle-
tességben rendelkezésre allé bioldgiai és orvosi adatmennyiség elemzése all. A két teriilet gyakorlati 6sszekapcsolasa és kor-
szer(l bioinformatikai mddszerek alkalmazdsa lehetdséget nyujt a molekuldris szintl bioldgiai folyamatok jobb megértésében
és ezen biologiai ismeretek alkalmazasdban az orvosldsban, az iparban és a mezdgazdasagban. Mindezek mellett kiemelt cé-
lunk kezdettdl a bioinformatika és biostatisztika eldémozditdsa a Pécsi Tudomanyegyetemen, az itt dolgozé kutatdcsoportok
segitése, valamint kutato6i és infrastrukturalis palyazatokban valé aktiv részvétel. Reményeink szerint ezzel lehetévé vélik a
kutatasokbdl szarmazd, nagy tomegt adatok, informaciok feldolgozasa, elemzése, tovabba novekedhet a kutatasi aktivitas, a
kollaboracidk szdma, né a péalyazatokban vald részvételi lehetdség. Mindezek mellett a kiillonb6z6 genetikai és klinikai mul-
tifaktorialis betegségek jellemzésével és biomarker elemzéssel foglalkozunk, elsdsorban hipotézis fiiggetlen, adatbanyaszat és
mesterséges intelligencian alapul¢ eljarasok alkalmazasaval és fejlesztésével.
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Természettudomanyi Kutatokozpont

Dr. GyOrffy Balazs o,
=

Enzimolégiai Intézet ttk
Budapest ENZIMOLGGIAI
INTEZET

Az Onkologiai Biomarker kutatécsoport f6 profilja az onkoldgiai betegségekben a varhaté klinikai lefolydst elére jelzé 1j
molekularis markerek azonositasa, valamint terapidval szembeni rezisztencia biomarkereinek vizsgalata. Az onkoldgiai bio-
informatika terén a kutatécsoportunk tébb, mint tiz kiilfoldi egyetemmel folytat egyiittmiikodést, koztitk a Yale, Stanford,
Johns Hopkins Egyetemekkel (USA), valamint az Imperial College, Pekingi, Berlini, Lyoni, Calabriai, Barcelonai egyetemek
kutatéival, aminek eredményeként szamos kozlemény jelent mar meg nivos tudoméanyoslapokban (Nature Medicine, Cancer
Discovery, Nature Communications, PNAS, EMBO,Cancer Research, stb.) A csoport innovativ szemléletének koszonhetden
szamos szabadon elérhetd online adatelemzd rendszer keriilt publikaldsra (pl. KM-plotter, Recurrence Online, ROC-plotter).

Dr. Harrach Balazs

Agrartudomanyi Kutatokoézpont
Allatorvos-tudomanyi Intézet
Budapest

\ Magyar Tudomanyos Akadémia
AT K Agrartudomanyi
y Kutatékdzpont

Kutatasi teriiletek: Hdzi és vaddllatok virusai, virus taxonomia, filogenetikai szdmitdsok.

Kutatécsoportommal vizsgaljuk a gazdasagi, kedvenc- és vadallatok virusainak diverzitdsat, genomjat, bioldgiajat, torzstejlo-
dését és kimutatasi lehetdségiiket. Kovetkeztetiink a gazdak és virusaik koevolucidjara, a kordbbi gazdavéltasokra, kutatjuk a
vadon él6 allatok (pl. denevérek) potencialisan embert és hézidllatokat fert6z6 virusait. A vadallat mintdkat Dél- Amerikatol
Uj-Zélandig terjedden kiildik, és didkjaink Floridatdl Japénig dolgoznak. Eredményeinket a Nemzetkézi Virusrendszertani
Bizottsag vezetéségében végzett munkdban forditjuk hivatalos taxonémidva.

Dr. Kenessey Istvan
Orszagos Onkologiai Intézet
Budapest

A Nemzeti Rakregiszter és Biostatisztikai Kozpont a hazai daganatos betegek adatait gytjti és dolgozza fel. Célunk amellett,
hogy adatokat szolgaltassunk az onkoldgiai betegségek epidemioldgiai helyzetérdl, visszajelzést adjunk az egészségiigyi ella-
toknak és a Nemzeti Egészségbiztositasi Alapkezel6nek és az Emberi Er6forrdsok Minisztériumanak, hozzajarulva az ellatas
mindségbiztositdsahoz, illetve az onkoldgiai halozat fejlesztéséhez. Szorosabb kutatasi teriiletiinket képezi a daganatos epide-
mioldgiai helyzet valtozasa és a trendek leirasa, illetve az egyes betegségek tulélésében torténd valtozas, és ennek hatterében
1év6 okok feltarasa.

Dr. Miklos Dezs0
Rényi Alfréd Matematikai Kutaté Intézet
Budapest

Kutatasi teriiletei: extremidlis kombinatorikai modszerek a bioinformatikdban.

A Magyar Bioinformatikai Tarsasag egyik alapitdja, sok éven at az alelnoke. Aktivan részt vett a hazai ELIXIR program létre-
jottében. FO kutatasi teriilete bioinformatikai problémdkban eléfordulé extremialis mintédzatok keresése. Foglalkozik hal6za-
telemzésekkel, periddikus mintédzatok keresésével.



Dr. Miklos Istvan
Rényi Alfréd Matematikai Kutaté Intézet
Budapest

Kutatasi teriiletei: Sztochasztikus modellek,

Markov lanc Monte Carlo metédusok, Genomdtrendezddési modellek
F6 kutatési tertiletiik a hatékony Markov ldnc Monte Carlo metédusok és a molekuldris evolicié sztochasztikus
modellezése. A ClcBio (par éve felvasarolta a Quiagen) vezetésével egy FP7-es project keretében evoltcios rejtett
Markov modellek segitségével transzkripcios faktor kotShelyeket prediktalé szoftvert fejlesztett. Tarsszervezdje
a 2009-es RECOMB Comparative Genomics konferencianak valamint két, bioinformatikai témakkal is foglalkozo
Dagstuhl szemindriumnak.

Dr. Monostory Katalin

Természettudomanyi Kutatokozpont

[\

Enzimolégiai Intézet ttk
ENZIMOLGGIAI
Budapest INTEZET

Kutatasi teriiletek: Gyégyszermetabolizilo enzimek genetikai polimorfizinusa ("single nucleotide polymorphisins’
és kopiaszam wvdiltozdsok) és fenotipusos megjelenése, SNP és CNV meghatdrozdsi metodikdik fejlesztése,
kopiaszdm viltozds daganatos sejtekben.

A gybgyszermetabolizmusban résztvevé enzimek genetikai polimorfizmusa megvaltoztatja a hatéanyagok eliminacids sebes-
ségét, amely hatds-elmaradashoz vagy fokozott mellékhatas kialakulashoz vezethet. SNP és CNV meghatérozasra alkalmas
PCR alapti médszereket fejlesztiink a betegek megvaltozott gyégyszermetabolizalé képességének azonositdsara. Feltarjuk a
tumorsejtekben kialakulé terdpia-rezisztencia kopiaszam valtozasokra visszavezethetd okait. A genetikai eltérések fenotipusos
megjelenésre gyakorolt hatdsanak megértésével hozzajarulunk a személyre szabott terapia finomitasahoz.

ELIXIR Platform részvétel: Tools
ELIXIR Community részvétel: Human Copy Number Variation

Dr. Solymosi Norbert
Allatorvostudomanyi Egyetem
Bioinformatikai Kézpont
Budapest

Kutatasi teriiletek: Epidemiolégia, Genomika

A Bioinformatikai Kézpont az Allatorvostudoményi Egyetemen elsésorban a mikrobialis genomika oktatdsa céljabdl jott 1ét-
re. Ehhez kapcsoloddan tobb fert6z6 allatbetegség (pl. afrikai sertéspestis, PRRS) orszdgos mentesitési programjaban végziink
genomikai elemzéseket, valos idejli kockazatbecslést. Sajat vizsgalatainkban kozponti témakoér a klinikai metagenomika, ezen
beliil a mikrobiommal és rezisztommal kapcsolatos kutatasok. Hazai és kiilfldi egyiittmikodésekben transzkriptomikai, epi-
genetikai adatelemzésekkel vesziink részt.

Dr. Sramko Gabor L~

Debreceni Egyetem -
MTA-DE ,Lendiilet” Evolicios Filogenomikai Kutatécsoport EYOLLITIONARY
Debrecen RESEARCHGROUP

Kutatasi teriiletek: Molekuldris filogenetika és filogenomika, populdciégenetika és populdciogenomika.
Kutatécsoportunk 6 érdeklédési teriilete egyes, biogeografiai szempontbodl jelentés nem-modell él6lények (mindenekel6tt
novények és allatok) filogenetikai és filogeografiai viszonyainkat feltarasa, természetvédelmi jelentdségii nem-modell fajok
populacidgenetikai és -genomikai tulajdonsagainak kutatasa. A fajon beliili kutatdsaink sulypontja a genomi megkozelitésen,
a csokkentett reprezentativitasi genomi médszereken (pl. RAD-seq) alapul. Emellett dolgozunk nem-modell szervezetek gen-
omjanak de novo 9sszeszerelésén is. Kiilon hangsulyt kap a sztyeppei él6lények evolucids torténetének rekonstrudlasa mole-
kularis genetikai és genomikai moédszerekkel.

ELIXIR Platform részvétel: Tools, Training

https://www.researchgate.net/lab/MTA-DE-Lendulet-Evolutionary-Phylogenomics-Research-Group-Gabor-
Sramko



elixir

HLNGARY

Dr. Patthy Laszlo

Természetdomanyi Kutatokozpont
Enzimolégiai Intézet
Budapest
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ttk

ENZIMOLAGIAI
INTEZET

Kutatasi teriiletek: Genom evoliicid, fehérje evoliicid, funkciondlis genomika, bioinformatika

Az altalam vezetett csoport elsdsorban genom evoltcidval, genom annotdciéval, a fehérjekddold gének szerkezetének és a
fehérjék funkcidjanak predikcidjaval foglalkozik. A bioinformatikai munkak mellett néhany altalunk azonositott, orvos biold-
giai szempontbdl fontos fehérje (pl. az izomfejlédés szabdlyozasdban szerepet jatszo WFIKKN1 és WFIKKN?2 fehérjék) szer-
kezetét és funkciodjat is vizsgaljuk kisérletes modszerekkel.

Dr. Szasz Attila Marcell

Semmelweis Egyetem
Bioinformatikai Tanszék
Budapest

Kutatasi teriiletek: Szolid tumorok, biomarkerek.
Transzlacids projektek, kiilonos tekintettel a patobioldgiai folyamatok és biomarkerek azonositasira emlédaganatos betegsé-
gekben és mds szolid tumorokban. A szoveti morfoldgia és a molekuldris vizsgalatok integralt elemzésével, mesterséges intel-
ligencia timogatdsaval, bioinformatikai megoldasokkal keresiink tiampontokat a betegek elényére.

ELIXIR Community részvétel: Proteomics

Dr. Than Nandor Gabor

Természettudomanyi Kutatokozpont
Enzimolégiai Intézet

[\

Budapest
ttk
Kutatasi teriiletek: :ENNTZEI;El?rLCerl

Perinatolégia, reproduktiv biolégia, immunoldgia, rendszerbioldgia.
Kutatécsoportjaval a vetélések és terhességi korképek kialakuldsaban szerepet jatszo koérfolyamatok rendszerbiologiai vizs-
galatat végzi. A téma kiemelt jelent6ségu, mert a terhességek 70%-a, a klinikailag felismert terhességek 15%-a végzdédik veté-
léssel, és a varanddsok 25%-andl 1ép fel az anya és/vagy magzata életét és egészségét veszélyeztets terhességi korkép. Céljuk a
koérfolyamatok molekuldris Gtvonalainak, szabalyzasi halézatainak leirdsara, biomarkerek és gyogyszer-hataspontok azonosi-
tasa.

Dr. Tusnady Gabor

Természettudomanyi Kutatokozpont
Enzimolégiai Intézet
Budapest

IS

ENZIMOLOGIAL
INTEZET

Kutatasi teriiletek: Bioinformatika, transzmembrdin fehérjék, adatbdzisok.
Kutatasi teriiletiink a membran fehérjék topoldgidjanak és 3D-s szerkezetének vizsgalata, modern bioinformatika eljarasok
kifejlesztésén keresztiil (CCTOP, TMFoldRec), valamint adatbazisok 1étrehozasa, amelyek a transzmembran fehérjék topold-
gidjaval és szerkezetével kapcsolatosak (HTP, PDBTM, TOPDB, TOPDOM), valamint olyan nagy atereszt6képességt kisérleti
modszerek fejlesztése, amelyek transzmembran fehérjék topololdgiai becslését és szerkezet modellezését segitik.

ELIXIR Community részvétel: 3D Biolnfo
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Dr. Barta Endre
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Dr. Bodor Csaba
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Dr. Horvath Péter
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Dr. Jordén Ferenc

Magyar Tudomanyos Akadémia Okoldgiai
Kutatokozpont

Dr. Kenessey Istvdn

Orszagos Onkoldgiai Intézet

Dr. Mikl6s Dezsd

Rényi Alfréd Matematikai Kutatointézet

Dr. Solymosi Norbert

Allatorvostudomdnyi Egyetem

Dr. T6zsér Jozsef

Debreceni Egyetem
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Kokoresinek filogenetikai faja, Dr. Sramké Gabor kutatécsoportjanak munkai.
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Dr. Harrach Balazs vezette kutatécsoport munkaja.
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Dr. Garamszegi Laszl6 Zsolt ezette kutatécsoport munkai.
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PHD HALLGATOK

Dr. Bartha Aron
Semmelweis Egyetem
Bioinformatika Tanszék
Budapest

Kutatasi teriilet:
Transzkriptom alapii adatok elemzése tumoros, normdl
és metasztatikus szovetmintik alapjin.

Témavezet6: Dr. Gyorffy Baldzs

Kutatdsaim soran f6kép tumoros, normal és metasztatikus szévetek transzkrip-
tom szintl elemzésével foglalkozom. Munkank soran létrehoztunk egy adat-
bazist RNS szekvenalas és gén chip vizsgalatok felhasznalasaval, mely alapjaul
szolgél egy webes feliiletnek. A tnmplot.com oldal segitségével lehet6vé valik a
daganatos, normal és attétes szovet mintdk expresszios szintli 6sszehasonlitasa
tobb mint 30 tumor tipusban mintegy

20.000 génre.

Erdés Edina

Debreceni Egyetem

AOK Biokémiai és Molekularis
Biologia Intézet

Debrecen

Kutatasi teriilet: Magreceptorok dltali kotéesemények
genomszintii vizsgdlata kiilonboz6 eredetii
daganatsejtekben

Témavezetd: Dr. Bdlint Bdlint Ldszlé

A magreceptorok, mint ligand-aktivalt transzkripcids faktorok kozvetlen ha-
tast gyakorolnak a gének kifejez6désére. Kutatdsom soran egy kevésbé karakte-
rizalt magreceptor, az NR2F2 szerepének vizsgalatat tiiztik ki célul funkciona-
lis genomikai modszerekkel killonb6zé eredetti daganatsejtekben, ezek kozil is
elsésorban az emlédaganatra fokuszalva. Vizsgalataink soran bioldgiai és bio-
informatikai eszkozokkel hatdrozzuk meg az NR2F2 cisztromjat és transzkrip-
tomjdt hozzdjarulva az NR2F2 dltali szabdlyozasok megértéséhez.

Galik Bence

Pécsi Tudoméanyegyetem
Szentagothai Janos Kutatokozpont
Pécs

Kutatasi teriilet: Nem kissejtes
tiidérdak (NSCLC) miRNS NGS alapii expresszios
profilozdsa bioinformatikai elemzéssel és biomarker
kutatds a pontosabb diagnosztika és prognézis segitése.
TémavezetG: Dr. Jacek Nikliriski, Dr. Gyenesei Attila

F6 kutatdsi témam mikro RNS (miRNS) expresszios profilok készitése nem kis-
sejtes tidérakban (NSCLC) szenvedd betegek vérébdl, tumor biopsziabdl és a
tumor melletti egészséges szovetmintdkbol. Célunk a diagnosztikat, rizikobecs-
1ést és a terdpids stratégia meghatdrozdsit tdmogatd biomarkerek azonositdsa.
Sajat bioinformatikai adatelemz8 munkafolyamatot alakitottunk ki, a kutatasi
teriilethez optimalizélva. Az adatok elemzése standard Docker és Nextflow
kornyezetben fut, a megismételhetség és a konzekvens eredmények érdeké-
ben. Ez a jévoben tobbféle platformra és kornyezetre (HPC, szerver, Linux/
MacOS) is adaptalhatova valik. A biomarker kutatasban az eredmények tovab-
bi biostatisztikai elemzése soran a Python és az R szoftvert hasznalom.

Dr. Bedics Gabor

Semmelweis Egyetem
I.sz. Patologiai és Kisérleti
Réakkutaté Intézet

Budapest
Kutatasi teriilet: Gyermekkori ALL genomikai és
transzkriptomikai  profiljanak meghatirozdsa NGS

vizsgdlatok bioinformatikai elemzésével.
Témavezetdk: Dr. Alpdr Dondt, Dr. Sebestyén Endre

F6 kutatasi témam a gyermekkori akut lymphoid leukémia genom- és
transzkriptum- szintli Gj-generacids szekvenaldsi adatainak elemzése korszert
bioinformatikai modszerekkel. Célunk a diagnosztikat, rizikobecslést és a te-
rapias stratégia meghatdrozasat tdmogatd biomarkerek, genomi varidnsok és
fuzids transzkriptumok azonositdsa. A kapott eredmények biostatisztikai elem-
zése is része a munkamnak, melyet f6képp az R szoftver segitségével végzek.

Fodor Istvan

Okolégiai Kutatékozpont
Balatoni Limnolégiai Intézet
Tihany

Kutatasi teriilet:
Gerinctelen neurobioldgia, neuroendokrinologia.
Témavezetd neve: Dr. Pirger Zsolt

A nagy mocsdri csiga (Lymnaea stagnalis) reprodukcios folyamatainak és
neuroendokrin rendszerének vizsgalata az emberi eredet(i kornyezeti ké-
miai faktorokhoz valé adaptacié soran a molekuldris szinttél a viselkedési
mintézatok kialakitasdig. Munkank sordn molekuldris bioldgiai és bioinfor-
matikai modszerek segitségével azonositunk és vizsgalunk potencialis repro-
dukciot iranyité kulcsmolekulakat (pl. ly-GnRH/CRZ, bioRxiv, doi: https://
doi.org/10.1101/2020.03.01.971697). Tovabba vizsgiljuk a molekularis szinten
kivéltott valtozasok hatdsat egyed- és populacid szinteken.

Konrad Krisztina Dora
Okologiai Kutatokoézpont
Balatoni Limnoldgiai Intézet
Tihany

Kutatasi teriilet:
Magyarorszdg potencidlis természetes vegetdcidjinak
mintdzatelemzése.

Témavezeté neve: Dr. Somodi Imelda, Dr. Bede-Fazekas
Akos

Kutatasom alapjat a Magyarorszag teriiletére készitett, tobbrétegii potencialis
természetes vegetacié becslés jelenti. Ezt felhaszndlva célom (1) vegetdcios téj-
beosztas létrehozasa, (2) a potencidlis vegetacid szempontjabdl legtobb infor-
méciét hordozé térlépték meghatérozdsa. Erdeklddési korombe tartozik az R
nyelven valé programozas is, jelen vizsgalataimat is ennek segitségével végzem.

23



Dr. Krizsan Szilvia
Semmelweis Egyetem
I.sz. Patologiai és Kisérleti
Rakkutaté Intézet

Budapest
Kutatasi teriilet: Gyermekkori akut myeloid és
lymphoblasztos leukémiik molekuldris  genetikai

hdtterének vizsgdlata.

Témavezetdk: Dr. Bodor Csaba, Dr. Alpdr Dondt

F6 kutatdsi tertiletem a gyermekkori akut myeloid és lymphoblasztos leukémi-
ak molekularis genetikai hatterének vizsgalata. Munkank sordn célunk a gyer-
mekkori leukémidk patogenezisében szerepet jatszo mutaciok és kopiaszam
eltérések azonositdsa uj-generacios szekvenalassal, amelyek a célzott terapiak
potencidlis célpontjai lehetnek. Emellett célunk olyan prognosztikus és predik-
tiv biomarkerek azonositdsa, amelyek segitségével lehetéség nyilhat a pacien-
sek pontosabb rizikobesoroldsara, valamint a személyre szabott kezelésiikre.

Laczko Levente

Debreceni Egyetem

TTK Biolégiai és Okologiai Intézet
Debrecen

Kutatasi teriilet: Novény- és dllatfajok

filogeogrifiai vizsgdlata genomi megkozelitéssel
Témavezets: Dr. Sramko Gdbor

Munkdm soran tébb nem-modell faj teljes elterjedési teriiletének filogeografi-
ai vizsgalatat végzem. Hasonlo kérdések megvalaszolasara elterjedt modszer
a RAD szekvenalas (Restriction Site Associated DNA Sequencing), amely a
genomot koriilbelil egyenletesen mintazva akar tobb tizezer fiiggetlen 16kusz
szekvencidit tarhatja fel. Az adatok feldolgozasinak része a bioinformatikai
elemzés, a feltdrt lokuszok Osszeszerelésén tul a filogenetikai és populdcio-
genomikai kapcsolatok feltirasa is. Ehhez elengedhetetlen a bash és az R kor-
nyezetek hasznalata. A fajok ilyen jelleg(i vizsgalata betekintést nyujthat abba,
hogyan formalhattak foldtorténeti negyediddszak klimatikus valtozasai a po-
pulaciok genetikai diverzitasat, segitve az evolucié torténetiik minél pontosabb
megértését.

Nagy Adam
Semmelweis Egyetem

I. Sz. Patolégiai és Kisérleti
Rakkutaté Intézet
Budapest

Kutatasi teriilet:
Témavezet6: Dr. Gyorffy Baldzs

A munkam soran elsésorban prognosztikus biomarkerek azonositdsaval fog-
lalkozom kiilonbézddaganattipusok esetén. A vizsgalataimban célunk az adat-
bazisépités, amely twjgeneracidsszekvenalasi adatokbol (tobbek kozott RNS
szekvenalasi), valamint microarraygénchip adatokbol tevédik ossze. A talélés
elemzések soran vizsgalom, egygénmutacio éltal befolydsolt transzkriptomikus
valtozasok talélésre kifejtetthatasat, valamint kozvetlenil a génmutacié vagy a
génexpresszid prognosztikushatasat. Mindezekmellett részt veszek a MuTar-
get rendszer (http://mutarget.com) fejlesztésében, amely segitségével lehet6vé
valik a génmutaciok transzkripcioragyakorolt hatdsanak, valamint az egyes
génxpresszids eltérések génmutaciosvaltozasokkal valo osszefiiggésének a vizs-
galata killonb6z6é daganattipusokesetén.
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Kumar Ajneesh
Debreceni Egyetem

AOKk Biokémiai és
Molekularis Biolégia Intézet
Debrecen

Kutatasi teriilet: Antimikrobidlis és immunmoduldtor
peptidek, proteomikai bioinformatika.

Témavezets: Dr. Csész Fva

Munkdm sordn célom a proteomikai adatelemzéshez sziikséges bioinforma-
tikai hattér fejlesztése, tovabba adatbédzisba rendezziik a humén szervezetben
leirt antimikrobialis és immunmodulator tulajdonsaggal rendelkezé peptideket
és fehérjéket. Ezen adatokat nyilvanosan elérhetové és kereshet6vé kivanjuk
tenni. A szabadon hozzéférhet§ proteomikai adatbazisokbol let6ltott adatsorok
Ujraelemzésével, az ismert antimikrobidlis és immunmoduldtor hatdst pept-
idek jelenlétét és mennyiségi valtozdsait vizsgaljuk meg kiilonboz6 betegségek-
ben. Erdekl8dési teriiletem a neurodegenerativ betegségek, és azok kéziil is az
Alzheimer kor.

Maher Alnajjar

Szent Istvan Egyetem

NAIK Mezégazdasagi és
Biotechnoldgiai Kutatéintzet
Godolle

Kutatasi teriilet: Humdn és egér transzkripciés faktor
kotéhelyek

Témavezetd neve: Dr. Barta Endre

Munkdnk sordn tdvolabbi rokon nyulfajtikat kereszteziink, majd mind a szii-
16knél, mind az utédoknal RNA-seq szekvendlast végziink hus mintakbol. Az
RNA-seq kiértékelésnél olyan géneket keresiink, amelynél més az anyai és az
apai szekvencia, igy meg tudjuk éllapitani az allélspecifikus expresszié mérté-
két. A kisérletbe bevont egyedeknek a genomszekvencidjat is meghatarozzuk.
A genomszekvencidban bioinformatikai moédszerekkel megprébaljuk megke-
resni az eltérd expressziot okozd varidciokat.

Dr. Nagy Akos

Semmelweis Egyetem

I. Sz. Patologiai és Kisérleti
Rakkutato Intézet
Budapest

Kutatasi teriilet: B-sejtes limfomdk minimdl invaziv
detektdildsa és nyomon kovetése folyadék-biopszidval.
Témavezet6: Dr. Bédor Csaba

PhD munkdm soran B-sejtes non-Hodgkin limfémdaban szenvedé betegek-
t6l gyujtott vérplazma mintakbdl izolalt keringé sejtmentes DNS-t vizsgaljuk
U-jgenerdcios szekvenalds segitségével. Célunk a folyadék-biopszids eljaras
rejtette lehetéségek demonstralasa a szelektiv terdpids nyomas hatdsara létre-
jovo klonalis evolucié minimal invaziv detektéldsa szempontjabol. Vizsgaljuk
tovabba a kilonb6z6 anatomiai régiokban elhelyezkedd limfémas klonok egy-
idejli minimal invaziv detektdlasi lehet8ségét is folyadék-biopszias eljaras se-
gitségével.
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Nagy Nikoletta Andrea
Debreceni Egyetem

TTK Biolégiai és Okologiai Intézet
Debrecen

Kutatasi teriilet: A nagyfejii
csajko utodgondozo viselkedésének genetikai hittere
Témavezeték: Dr. Barta Zoltan, Dr. Németh Zoltin

F6 kutatasi tertiletem egy kétsziilés utédgondozassal rendelkezd bogarfaj, a
nagyfejli csajké (Lethrus apterus) szaporodasi viselkedésének vizsgalata gen-
om és transzkriptom szinten. Munkdm soran f6leg tjgeneracios szekvenalds-
bél szdrmazoé adatokat dolgozok fel bioinformatikai modszerekkel. Célom az
utédgondozo viselkedéssel Gsszefiiggd gének, illetve transzkriptumok azonosi-
tasa, szezonalis expresszidjanak vizsgalata és funkcionalis annotacidja.

Palné Szén Orsolya
Debreceni Egyetem

AOK Biokémiai és Molekularis
Biologia Intézet

Debrecen

Kutatasi teriilet: Hdazinyiil allélspecifikus RNS expresszio
vizsgdlata.

Témavezet6 neve: Dr. Barta Endre

Korabban létrehoztuk a human ChIPSummitDB (http://summit.med.uni-
deb.hu/summitdb/ adatbazist. Az adatbézis atfogé képet ad az egyes human
transzkripcios faktorok cisztromjairdl és arrdl, hogy az egyes kotShelyekhez
milyen mas fehérjék és milyen poziciokban kétédnek. Célunk, hogy az adat-
bézist a joval nagyobb szamu ChIP-seq kisérlettel rendelkezé egérre is elkészit-
siik. A két adatbazis dsszehasonlitdsaval pontosabb képet kaphatunk az egyes
transzkripcios faktor kotéhelyek szerepérédl és miikodésérol.

Udvarnoki Zoltan Andras

Eotvos Lorand Tudomany Egyetem
TTK Fizika Intézet
Budapest

Kutatasi teriilet:
Gépi tanulds alkalmazdsa a bioinformatikdban.

Témavezet6: Dr. Csabai Istvin

Csabai Istvan bioinformatikai kutatocsoportjadban bioldgiai adatok, koztik dj
generacios szekvenaldsi adatok feldolgozasaval, kiértékelésével foglalkozom,
kiilonos tekintettel a gépi tanulds, deep learning alkalmazasara. Eddigi fobb
munkdim az MHC-peptid kotédés becsléséhez, valamint genetikai mutacidk,
illetve miitermékek deep learning segitségével torténé meghatarozasahoz kap-
csolodtak.

25

elixir

HLUVGARY

Erdenetsetseg Nokhoijav
Debreceni Egyetem

AOK Biokémiai és

Molekularis Biolégia Intézet
Debrecen

Kutatasi teriilet: Proteomikai és metabolomikai
analizisek nagy populdcidkat érintd betegségekben.
Témavezetd: Dr. Csész Eva

Kutatdsom célja a nagy populdciokat érintd betegségek, elsésorban a cukor-
betegség, és komplikacidinak vizsgalata. Metabolomikai és proteomikai mdd-
szerekkel kivinom vizsgalni a cukorbetegségre és komplikacioira jellemz6 me-
tabolit és fehérje mintdzatokat. Célom a szemet érinté komplikaciok szérum
szinten megjelend valtozasainak vizsgalata, és olyan potencialis biomarkerek
azonositdsa, amelyek a diabéteszes retinopatia megjelenését és stilyosbodasat
elére jelezhetik.

Pipek Orsolya

Eotvos Lorand Tudomany Egyetem
TTK Fizika Intézet

Budapest

Kutatasi teriilet: Bioinformatika,
NGS adatok elemzése, mutdciodetektdlds.

Témavezetd neve: Dr. Csabai Istvin

Kutatdsaim sordn az uj-generdciés DNS-szekvenalasi (NGS) adatok bioin-
formatikai elemzésével és interpretacidjaval foglalkozom. A mintak mutacids
profiljanak elemzését kiillonbozé kutatdsi projektek és az orvosokkal, illet-
ve biolégusokkal valo kollaboracidk keretein beliil arra hasznaljuk, hogy a
DNS-javité mechanizmusokban eléfordulé hibék genetikai lenyomatat feltér-
képezziik, daganatos betegségekben és sejtkultirakban. Ezek mellett részt ve-
szek orvosi kutatdsok eredményeinek statisztikai kiértékelésében és kornyezeti
mintak genomikai elemzésében is.

Vrauko Veronika
Semmelweis Egyetem

I. Sz. Patolégiai és Kisérleti
Rakkutaté Intézet
Budapest

Kutatasi  teriilet: Daganatos  megbetegedésekben
eléfordulé mutdciok biolégiai funkcidjinak vizsgdlata
rendszerbiolégiai médszerekkel.

Témavezetd: Dr. Sebestyén Endre

PhD kutatdsaim soran a genetikai redundancia és esszencialitds hatdsat vizs-
galom daganatos megbetegedést okoz6é mutdciokndl, genom és transzkriptom
adatokat felhasznalva. Az egyik projekt célja myelodiszplasztikus szindromas
betegek konzisztens transzkripcios véltozasasainak karakterizalasa. A masik
projektben human paralég géncsoportok funkcidjat, génszabélyozé haldzatat
és kapcsolatat vizsgalom daganatos megbetegedések esetén.
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Koncz Szabolcs Semmelweis Egyetem Dr. Bagdy Gyorgy 2022/23
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Mohacsi Réka Semmelweis Egyetem Dr. Szész Attila Marcell 2020/21
Molnér Csaba Szegedi Tudomanyegyetem Dr. Horvath Péter 2021/22
Dr. Nagy Sara Agnes Allatorvostudoményi Egyetem Dr. Solymosi Norbert 2022/23
Nagy-Koteles Csaba Alfréd | Debreceni Egyetem Dr. Barta Endre 2022/23
Nikita Moshkov Szegedi Tudomanyegyetem Dr. Horvéth Péter 2022/23
Papp Csaba Debreceni Egyetem Dr. Barta Endre 2021/22
Papp Noémi Semmelweis Egyetem Dr. Bagdy Gyorgy 2020/21
Pataki Bélint Armin E6tvos Lorand Tudomanyegyetem | Dr. Csabai Istvan 2022/23
Patonai Katalin E6tvos Lorand Tudomdnyegyetem | Dr. Jordan Ferenc 2020/21
Radvényi Addm E6tvos Lérand Tudomanyegyetem | Dr. Kun Addm 2020/21
Ribli Dezs6 Eo6tvos Lorand Tudomanyegyetem | Dr. Csabai Istvan 2020/21
Szeitz Bedta Semmelweis Egyetem Dr. Szész Attila Marcell 2020/21
Tarjan Zoltan Allatorvostudomanyi Egyetem Dr. Benkd Maria 2020/21
Tasnadi Aron Ervin Szegedi Tudomdnyegyetem Dr. Horvath Péter 2021/22
Toth Timea Szegedi Tudomanyegyetem Dr. Horvath Péter 2021/22
Dr. T6zsér Dora Allatorvostudoményi Egyetem Dr. Solymosi Norbert 2022/23
Varga Julia Kornélia E6tvos Lorand Tudoményegyetem | Dr. Tusnady Gabor 2020/21
Witold Bauer Pécsi Tudomanyegyetem Dr. Gyenesei Attila 2020/21
Zabolai Edit Semmelweis Egyetem Dr. Than Nandor Gabor 2020/21
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Név Téma Intézet, Doktori Iskola E-mail

Dr. Bagdy Gyorgy Az alvas-ébrenlét és a bioldgiai ritmusok Semmelweis Egyetem bag13638@iif.hu
fizioldgids szabalyozasa és gyogyszeres Gyogyszerésztudomanyok
befolyasolasa Doktori Iskola

Dr. Bagdy Gydrgy A betegségek, a farmakoterapia, és a Semmelweis Egyetem bagl3638@iif.hu
bioldgia Osszefiiggéseinek vizsgalata nagy | Gyogyszerésztudomanyok
human adatbazisok alapjan Doktori Iskola

Dr. Bagdy Gyorgy Genetikai faktorok és gén-kornyezet Semmelweis Egyetem bagl3638@iif.hu
interakciok a pszichiatriai zavarok Mentalis Egészségtudomanyok
kialakuldsanak hatterében Doktori Iskola

Dr. Bagdy Gyorgy Pszichoszocialis faktorok és 6rokletes Semmelweis Egyetem bagl3638@iif.hu
tényez6k szerepe depresszidban és Mentalis Egészségtudomanyok
addikcidban Doktori Iskola

Dr. Balint Balint Chromatin level determinants Debreceni Egyetem Ibalint@med.unideb.hu

Laszlo

of cellular identity in the context of breast
cancer progression

Molekuldris Sejt- és
Immunbioldgia Doktori Iskola

Dr. Benkd Maria

Denevérek és ragcsalok 6j adenovirusainak
vizsgalata

Allatorvostudomanyi Egyetem

benko.maria@agrar.mta.
hu

Dr. Bodor Csaba

Lymphomak és leukaemiak genetikai és
epigenetikai hatterének vizsgalata

Semmelweis Egyetem
Patoldgiai tudomanyo
Doktori Iskola

bodor.csabal @med.
semmelweis-univ.hu

Dr. Csabai Istvén

Kooperacio és csalds élesztdben

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

csabai@complex.elte.hu

Dr. Csabai Istvan

Gépi tanulds a természettudomanyokban -
gépi latas az orvosbioldgiai képalkotdsban

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

csabai@complex.elte.hu

Dr. Csikdsz-Nagy
Attila

Bioldgiai szabalyoz6 halézatok dinamikai
modellezése

Pazmany Péter Katolikus
Egyetem

csikasz-nagy.attila@
itk.ppke.hu

Dr. Csosz Eva

Proteomikai bioinformatika

Debreceni Egyetem
Molekuldris Sejt- és
Immunbioldgia Doktori Iskola

cseva@med.unideb.hu

Dr. Csosz Eva

Onkoproteomika és daganatos
megbetegedések rendszerbiologiai
szemléletl vizsgalata

Debreceni Egyetem
Molekularis Sejt- és
Immunbiolégia Doktori Iskola

cseva@med.unideb.hu

Dr. Doszpoly Andor

Gazdasagilag jelent6s hal-virusok
azonositasa/jellemzése és Gjgeneracios
prototipus vakcinak fejlesztése

Allatorvostudomanyi Egyetem

doszpoly.andor@agrar.
mta.hu

Dr. Dosztanyi
Zsuzsanna

Fehérje degradacios szignalok
feltérképezése

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem
Bioldgia Doktori Iskola

dosztanyi@caesar.elte.hu

Dr. Garamszegi
Laszlé Zsolt

Invézids és nem invazids csipdsziinyogok
okoldgiai vizsgalata és jarvanyiigyi
jelentdsége

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem
Bioldgia Doktori Iskola

garamszegi.laszlo@okolo-
gia.mta.hu

Dr. Gaspari Zoltdn

Fehérjemolekulak belsé dinamikdjanak
modellezése kisérletes adatok alapjan:
modszerfejlesztés és alkalmazasok

Pazmany Péter Katolikus
Egyetem

gaspari.zoltan@
itk.ppke.hu

Dr. Gaspari Zoltdan

Komplex megkozelitések a molekularis
evolucid teriiletén

Pazmany Péter Katolikus
Egyetem

gaspari.zoltan@
itk.ppke.hu

Dr. Gaspdri Zoltan

Szerkezeti bioinformatikai algoritmusok
gyorsitasa ujraprogramozhato
dramkorokon

Pazmany Péter Katolikus
Egyetem

gaspari.zoltan@itk.ppke.
hu

Dr. Gyérffy Balazs

Kemorezisztencia rendszerbioldgiai
modellezése

Semmelweis Egyetem

gyorffy.balazs@med.
semmelweis-univ.hu
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Név

Téma

Intézet, Doktori Iskola

Dr. Gyorffy Balazs

Rosszindulatd daganatok
heterogenitdsanak klinikai hatdsai

Semmelweis Egyetem

gyorftybalazs@med.sem-

melweis-univ.hu

Dr. Gyérffy Balazs

Multi-omika alapt biomarkerek
azonositasa szolid tumorokban

Semmelweis Egyetem

gyorfty.balazs@med.sem-
melweis-univ.hu

Dr. Harrach Balazs

Allati adenovirusok diverzitasa és
filogenetikaja

Allatorvostudoményi Egyetem
AOT Doktori Iskola

harrach.balazs@agrar.mta.
hu

Dr. Horvath Péter

3D képanalitikai és gépi tanuldsi
modszerek fejlesztése idegsejtek kozotti
kommunikdcié megértésére

Szegedi Tudomanyegyetem

horvath.peter@brc.mta.hu

Dr. Horvath Péter

Intelligens mikroszkop rendszerek
fejlesztese

Interdiszciplinaris
Orvostudomanyok Doktori
Iskola

horvath.peter@brc.mta.hu

Dr. Monostory
Katalin

Metabolikus gydégyszer-kélcsénhatasok
vizsgalata

Semmelweis Egyetem
Gydgyszerésztudomanyok
Doktori Iskola

monostory.katalin
@ttk.mta.hu

Dr. Pongor Sandor

Bioinformatika, proteomika

Pazmany Péter Katolikus
Egyetem

pongor.sandor@itk.ppke.hu

Dr. Szasz Attila
Marcell

Biomarkerek szolid daganatokban

Semmelweis Egyetem

szaszam@gmail.com

Dr. Solymosi Norbert

Antimikrobialis rezisztencia

Allatorvostudoményi Egyetem

solymosi.norbert@univet.

mesterségesintelligencia-alapt AOT Doktori Iskola hu
genomikai vizsgalata
Dr. Sramké Gabor Molekularis filogenetikai vizsgélatok Debreceni Egyetem sramko.gabor@science.

novény- és allatfajok korében Juhdsz-Nagy Pél Doktori Iskola unideb.hu
Dr. Than Néandor A nagy sziilészeti korképek Semmelweis Egyetem than.gabor@ttk.mta.hu
Gahor patomechanizmusai korai predikcidja és

diagnozia
Dr. Than Nandor Az anyai-magzati kapcsolat sejtes és E6tvos Lorand than.gabor@ttk.mta.hu

Gabor

molekularis szintdi immunszabélyozasa

Tudomanyegyetem
Bioldgia Doktori Iskola

Dr. Tusnady Gabor Transzmembran fehérjék E6tvos Lorand tusnady.gabort@tk.mta.hu
bioinformatikai vizsgalata Tudomanyegyetem

Dr. Tusnady Gabor A transzmembranfehérjék postai Eotvos Lorand tusnady.gabor@ttk.mta.hu
cimzése Tudomanyegyetem

Dr. Tézsér Jozsef HIV-1/HIV-2 kettds fert6zés: a viralis Debreceni Egyetem tozser@med.unideb.hu

interferencia és a cellularis protedm
valtozasanak analizise

Molekularis Sejt- és
Immunbioloégia Doktori Iskola

Dr. Tozsér Jozsef

Retroviralis Gag fehérjékkel homolog
eukariota fehérjék jellemzése és a
részvételiikkel képz8d6 virus-szerti

Debreceni Egyetem
Molekuldris Sejt- és
Immunbiolégia Doktori Iskola

tozser@med.unideb.hu

részecskék vizsgélata
Dr. Tusnady Gabor A transzmembranfehérjék postai E6tvos Lorand tusnady.gabor@ttk.mta.hu
cimzése Tudomanyegyetem
Bioldgia Doktori Iskola
Dr. Tusnady Gabor Transzmembran fehérjék E6tvos Lorand tusnady.gabor@ttk.mta.hu

bioinformatikai vizsgéalata

Tudomanyegyetem
Biolégia Doktori Iskola
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COVVERGE

Az ELIXIR-CONVERGE az Eurépai Bizottsag éltal finan-
szirozott projekt, melynek célja az élettudomanyi adatkeze-
1és egységesitése egész Eurépaban. A szabvanyositas elérése
érdekében a projekt adatkezelési eszkozkészletet fog kidol-
gozni az élettudomanyban dolgozok szamadra. Az eszkoz-
készlet hozzdjarul annak biztositasdhoz, hogy tobb kutatasi
adat legyen a nyilvanossag szamdara hozzaférhetd, ezaltal
biztosit tébb adatot a kutaték szamara. Igy 4j betekintést
nyerhetnek a tdrsadalom el6tt all6 kihivasokba, olyan prob-
lémakba, mint példdul az élelmezésbiztonsag és az idéskori
egészségligy, és elGsegitsék az innovacid 6sztonzését a gyo-
gyaszatban és a biotechnoldgidban. Az ELIXIR kezdeti mii-
kodési szakasza, amelyet a H2020 ELIXIR-EXCELERATE
projekt (2015-2019) tdmogatott, a bioinformatikai szolgal-
tatasok koordindlasara és a nemzeti csomopontokbol torté-
né atadasara dsszpontositott. Ez megalapozta az dsszehan-
golt eurdpai élettudomdnyi infrastruktarat.

Az ELIXIR-CONVERGE ezekre az eredményekre épit egy
masik kritikus elem biztositasaval: az adatkezelés elosztott
helyi tamogatasanak szolgaltatdsaval Eurépaban. Ez egy
olyan kutatdi eszkozkészletre fog épiilni, amely lehetévé te-
szi a kutatds adatainak életciklus-kezelését, és dsszhangban
all a nemzetkozi szabvanyokkal.

Az ELIXIR-CONVERGE palyazat fejleszti a kutatasi inf-
rastruktira nemzeti fazisainak megvaldsitasat, a megfelel6
adatkezelés, a reprodukalhatosag és az Gjrafelhasznalds els-
mozditasa érdekében. 36 honap alatt és a 23 NODE part-
nerrel az ELIXIR-CONVERGE megteszi a kovetkez6 1épést,
egy eurdpai adatszovetség létrehozasara, amelyben az egyes
orszagok Osszekapcsoltan lehet6vé teszik a felhasznalok

el xir

LCONVERGE

ELIXIR-CONVERGE

szamara, hogy az ismereteikbdl nyerjék ki az élettudomany
nagy, valtozatos és elosztott adatkészleteit.

Az ELIXIR Csomoépontok a FAIR adatkezelési szolgalta-
tasi protokollal (FAIR: Findable=Megtalalhatd, Accessab-
le=Hozzaférhet6, Interoperable=Feldolgozhat6, Reuseab-
le=Ujrahasznosithatd) torténd dsszekapesoldsdval — az
ELIXIR-CONVERGE célja kiépiteni egy nemzeti szintd
kapacitast, és megtervezni a fenntarthaté Csomoépontok
mukodtetésének tervét az elosztott kutatasi infrastruktu-
rakban.

A projektet Niklas Blomberg, az ELIXIR igazgatoja koor-
dinalja (az ELIXIR Koézpontban). Az igazgatdt az irdnyitd
testiilet feligyeli, amely testiilet a CONVERGE munkacso-
mag vezetdibol és az ELIXIR igazgatobol all. Az igazgato-
tandcs véleményét az ELIXIR Csomodpont Vezetd Testiilet
(Heads of Notes Committee) kapja meg, illetve az ELIXIR
Tudomaényos Tanacsadé Testiilet (Scientific AdvisoryBoard
SAB) és az ELIXIR Ipari Tanacsad6 Testiilet (Industry Ad-
visory Committee) véleményezi.

Az ELIXIR CONVERGE-bhen a magyar részvételt
koordinaljak:

Természettudomdanyi Kutatékozpont

Debreceni Egyetem

Pécsi Tudomdnyegyetem

Nemzeti és Innovdcios

Kozpont

Agrarkutatdsi
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Az ELIXIR-CONVERGE célkitizései:
1. A transznaciondlis élettudomdnyi adatkezelési tdmogatds modelljének kidolgozdsa.
2. Az eurdpai adatkezelési kapacitds erdsitése dtfogo képzési program révén.
3. A nemzeti adatkezelési szabvdnyok és szolgdltatisok dsszehangoldsa egy adatkezelési
eszkozkészlet segitségével.

4. A nemzeti beruhdzdsok 0sszehangoldsa az ELIXIR helyi hatdsainak és globilis befolydsdinak
novelése érdekében.

Munkacsomagok (Work Packages/WPs) és vezetdik:
WP1: Szakértsi halozat (Expert network)
(Bengt Persson /Uppsala University/, Jiri Vondrasek /UOCHBY/, Silvio Tosatto /CNR/)
WP2: Készségek és képzések fejlesztése (Training and Capacity Building)

(Celia van Gelder /DTL Projects/, Alexia Cardona /University of Cambridge/, Patricia Palagi /SIB/,
Brane Leskosek /University of Ljubljana/)

WP3: Kozos adatmenedzsment eszkoztar (Common Data Management Toolkit)
(Frederik Coppens /VIB/, Inge Jonassen /University of Bergen/, Carole Goble /University of Manchester/)

WP4: Fenntarthatosag, kommunikacio, nemzetkozi és ipari kapcsolatok (Communications, Industry,
International, Impact and Sustainability )

(Andrew Smith /ELIXIR Hub/, Corinne Martin /ELIXIR Hub/)
WP5: Hasznositdsi projektek (Demonstrator Projects)
(Anne-Francoise Adam-Blondon /INRAE/, Salvador Capella-Gutierrez /BSC/, Alfonso Valencia /BSC/)
WP6: Projektmenedzsment és tudomanyos koordindcié (Project Management and Scientific Coordination)
(Juan Arenas Marquez /ELIXIR Hub/, Hannah Hurst /ELIXIR Hub/)

29 ) 3 &y 5M €

europai eurdpai iddtartam osszkoltségvetés
kutatointézet orszag (2020-2023)
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ONKOLOGIAI KUTATASOK AZ ELIXIR
MAGYARORSZAG KONZORCIUM
KUTATOCSOPORTJAIBAN

Onkolégiai Biomarker Kutatocsoport, Természettudomdnyi Kutatokozpont
Csoportvezetd: Gydrffy Baldzs

A kutatdcsoport a terdpias valaszt elérejelzd prediktiv és a talélést el6rejelzé prognosztikus onkoldgiai biomarkerek
azonositasan dolgozik. Ezen a teriileten els6sorban multi-omikai (genomika, transzkriptomika, proteomika) adatok
kombinaldsaval, valamint az ezek automatizalt feldolgozasara készitett programok fejlesztésén dolgoznak.

Metabolikus Gyogyszer-kolesonhatasok Kutatocsoport, Természettudomanyi Kutatokozpont
Csoportvezeté: Monostory Katalin

Célunk a daganat-terdpia sordn kialakul6 rezisztencia farmakokinetikai okainak feltarasa, amelyek a daganatsej-
tekben bekovetkezd gydgyszer-eliminacié megvaltozasara, az egyes fehérje komponensek (gydgyszer-metabolizal6
enzimek és transzporter fehérjék) és szabalyzo elemek fokozott (vagy csokkent) expresszidjara és aktivitasdra vezet-
het6k vissza. A folyamatban résztvevé fehérjék funkcid-veszté mutdcioi, valamint a kariotipus valtozas okozta gén-
delécié/multiplikacié (hCNV) miatt bekovetkezé megvaltozott gyogyszer- eliminacidt vizsgaljuk 1) nem rezisztens,
illetve mesterségesen rezisztenssé tett daganatos sejtvonalakon, 2) és betegekbdl szdrmaz6 daganatos mintakon.

Személyreszahott Orvoslas Kutatécsoport, Debreceni Egyetem
Csoportvezetd: Bilint Bilint Liszl6

A csoport kutatési teriilete a transzkripcié szabalyozas, azon beliil is, annak a vizsgalata, hogy a kromatin szintd
szabalyozasi folyamatok hogyan befolydsoljak a génkifejez6dést. Vizsgalati modellje az eml6daganat mely a rendel-
kezésre 4ll6 nagy volument genomikai adatok altal lehet6vé teszi ezen szabélyozasi folyamatok in silico térképezését
és célzott kisérletekkel Gj hipotézisek tesztelését. Ezzel a megkozelitéssel sikeriilt el6szor bemutatniuk, a szuperen-
hanszerek dsztrogén fiiggd megsziiletését emlédaganatos sejtekben. Legtjabb kutatasaikban az NR2F2 magreceptor
szerepét térképezték kromatin szinten tobb daganatos sejtrendszerben, bemutatva a specifikus genetikai programok-
ban és a tulélésben betdltott szerepét.

Molekularis Onkohematolégia Kutatocsoport, Semmelweis Egyetem
Csoportvezetd: Bodor Csaba

A Molekularis Onkohematoldégia Kutatécsoport (Semmelweis Egyetem, L.sz. Patologiai és Kisérleti Rakkutato In-
tézet) kiilonboz6 lymphomak és leukémidk esetében végez genomikai és epigenomika kutatdsokat, valamint diag-
nosztikus fejlesztéseket a legkorszertbb 0j-generacids szekvenalasi és bioinformatikai eljarasok alkalmazasaval. A
kutatasok és célja a betegség lefolyasaval és kiilonboz6 célzott terdpidkra adott valaszkészséggel kapcsolatba hozhat6
biomarkerek azonositasa, valamint a terdpiak szelekciés nyomasanak hatésara kialakuld klonalis evoltcié id6beli és
térbeli aspektusainak feltérképezése.

Bioinformatika Tanszék, Semmelweis Egyetem
Csoportvezetd: Szdsz Attila Marcell

Munkank soran olyan vizsgalatokat végziink, amelyek segitenek abban, hogy a tumoros folyamatokat térben és id6-
ben jobban megértsiik. Ezaltal diagnosztikus és terapids lehet6ségeinket fejlesztjiik, a daganatos megbetegedések el-
len hatékonyabb fellépést lehetévé téve.

Bioinformatikai Kutatocsoport, Pécsi Tudomanyegyetem, Szentdagothai Janos Kutatékozpont
Csoportvezetd: Gyenesei Attila

Kiemelkedé halalozasi kockdzattal jard betegségek gydgyitasanak eredményességét elésegité DLBCL, AML és ALL
betegségben szenvedd, legalabb 5 éves kovetéssel rendelkezd betegek diagnosztikus elemzése ujgeneracios szekvena-
lasi eljarasokkal és modern bioinformatikai elemzési modszerekkel.
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Nemzeti Rakregiszter, Orszagos Onkolégiai Intézet

Csoportvezetd: Kenessey Istvin

A hazai daganatos populdcidban leir¢ statisztikai vizsgalata kiilonb6z6 szempontok szerinti megoszlast illetéen, il-
letve a kiilonb6z6 betegségek retrospektiv talélési analizise. Emellett a daganatos kezelési mddszerek potencialis pre-
diktiv faktorainak feltarasa kiilonb6z6 preklinikai és klinikai modellek segitségével.

Tovabbi informaciok:
http;//www.elixir-hungary.org/daganatok
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COVID-19 KUTATASOK AZ
ELIXIR MAGYARORSZAG KONZORCIUM
KUTATOCSOPORTJAIBAN

Paratlanul sok tudomanyos eréfeszitésre keriil sor vilag-
szerte az uj koronavirus jarvany (COVID-19) lekiizdése ér-
dekében. Az egyik legnagyobb kihivas ebben a gyorsan val-
tozo helyzetben, az adatok és az eredmények 6sszehangolt
megosztasa a betegség megértésére, valamint a kezelések és
oltasok kidolgozasa érdekében.

Ennek a kihivasnak a kezelésére az EMBL-EBI és partne-
rei létrehoztédk a COVID-19 adatportalt, amely Osszefogja
az EMBL-EBI-hez és mds, nagyobb orvosbioldgiai adat-
kozpontokhoz beérkezett adatkészleteket. A cél az adatok
megosztasanak és elemzésének megkonnyitése, valamint a
koronavirus-kutatds felgyorsitasa.

A COVID-19 adatportal lehetévé teszi a kutatok szdmara,
hogy feltoltsék, hozzaférjenek és elemezzék a COVID-19-re
vonatkozo referenciaadatokat és specidlis adatkészleteket.

Az adatok gyors és nyilt megosztasa jelent8sen felgyorsit-
ja a kutatast és a felfedezéseket, amelyek elengedhetetlenek
a COVID-19 vilagjarvany kezelésére. Az Eurdpai Bizottsag
és az EMBL Europai Bioinformatikai Intézete (EMBL-EBI)
az EU-tagéallamokkal és olyan kutatdsi partnerekkel, mint
példéul az ELIXIR, egy kiilon eurépai COVID-19 adatplat-
formot hoz létre, amely lehet6vé teszi a rendelkezésre allo
kutatasi adatok gyors 0sszegyUjtését és azok atfogd megosz-
tasat, a kiilonboz6 eurdpai és globalis kutatokozosségek sza-
mara. Ez az egyiittes Osszefogas prioritast élvez a European
Open Science Cloud (EOSC) céljainak megvaldsitdasaban.

Az eurdpai COVID-19 adatplatform két Osszekapcsolt
Osszetevébdl all:

SARS-CoV-2 Data Hub-ok, amelyek megszervezik a
SARS-CoV-2 adatok dramlasat és atfogé nyilt adat-
megosztast biztositanak az eurdpai és a globalis ku-
tatokozosségek szamara.

A COVID-19 adatportdal, amely egyesiti és folya-
matosan frissiti a vonatkozé COVID-19 adatkész-
leteket és eszkozoket, fogadja a szekvenciaadatok
megosztasat és megkonnyiti a hozzaférést mas
SARS-CoV-2 er6forrasokhoz.

A 2020. aprilis 20-an indult EU COVID-19 Data Platform
fejlesztésében az ELIXIR-Magyarorszag vezetd kutatoja,
Csabai Istvan és csoportja (ELTE) is részt vesz.

Ennek az 4j 6sszefogasnak a vezetdje az EMBL-EBI és hol-
land, dan valamint német kutatéintézetek mellett az E6tvos
Lordnd Tudomanyegyetem is tagja. Az egyittmiikodés cél-
ja, hogy a virus kutatdsabol ered6 nagy mennyiség(i adatot
Osszegyljtse, rendszerezze és ingyenesen hozzaférhetévé
tegye a kutatok szamadra, ezzel is segitve a jarvany terjedé-
sének nyomonkovetését, illetve lehetséges gydgymodok ki-
fejlesztését.

Patient Data

B <

| covip-19
{ PORTAL |

User
Community

Forras: https://www.covid19dataportal.org/partners

A COVID-19 jarvannyal kapcsolatos kutatast végzé csoportok az ELIXIR Magyarorszagon beliil:

Csabai Istvan és csoportja (Eétvos Lorand Tudomdanyegyetem)

Csabai Istvan ELIXIR vezet6 kutatd és csapata fejlesztett egy honlapot, amely a koronavirus jarvany (COVID-19)
helyzetérdl nyujt informéciot. A weboldalon megjelenitett regionalis és globalis szintli adatok naponta frisstilnek. A
csoport ezen kiviil még két, COVID-19 jarvannyal foglalkozé honlapot hozott létre, melyek kozil az egyik a jarvany
orszagonkénti kimenetelét prediktalja, a masik pedig a jarvany id6beni terjedését mutatja be.

http://csabaibio.elte.hu/tools/veo/covid19.html
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Bioinformatikai Kutatécsoport (Pécsi Tudomanyegyetem, Szentgothdrd Kutatékozpont)
A Dr. Gyenesei Attila, az ELIXIR technoldgiai koordinatora altal vezetett Bioinformatikai Kutatécsoportnak sikertilt
Magyarorszagon eldszor meghataroznia a koronavirus genomjat. A csoportbol Urban Péter és Toth Gabor Endre a
szekvenalasi (NGS), mig Dr. Herczeg Robert az adatfeldolgozasi és kiértékelési folyamatokban vett részt. A csoport
szorosan egyiittmtikodott az Szentgothard Kutatokozpont Viroldgiai Kutatdcsoportjanak munkatdrsaival, Prof. Dr.
Jakab Ferenccel és Dr. Kemenesi Gaborral, akik egy paciens mintdjabol izolaltak a virust.

https://szkk.pte.hu/hu/hirek/megvan_az_elso_magyar_koronavirus_genom
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= Galaxy

EUROPE

= Galaxy

PROJECT

A genomikai adatgenerdlas robbanasszertien megnévelte a
bioldgiai rendszerek jellemzésére rendelkezésre allo adat-
mennyiséget. Az driasi adatmennyiség feldolgozasa lassubb,
mint az adatgeneralas sebessége, és a sebességet meghatéro-
20 1épés a rendelkezésre allé6 humaén eréforras.

A bioinformatikai szakemberek dontéen informati-
kai-matematikai alapképzettséggel vagy bioldgiai alap-
képzettséggel rendelkeznek, és a két teriileten hasznalt
némenklatirak, gondolkodasi sémak akadalyai a sikeres
egylttmitkodések kialakitdasanak.

Az elmult évtizedben alakult ki, és mara érett adatelemzé-
si kornyezetté valt a Galaxy platform, mely sikeresen tudja
6tvozni a parancssoros és grafikus feliileten megvaldsuld
genomikai adatelemzést. A Galaxy platform bevezetése a
bioinformatikai oktatasba sikeresen jarulhat hozza a bioin-
formatikai szakemberképzés sikeréhez, és ezaltal felgyorsit-
hatja ezen hatarteriilet fejlddését.

A Galaxy projekt 2005-benhoztak létre, melynek kdzponti
eleme egy ingyenesen hasznalhatd, grafikus kezeldi feliile-
ten keresztiil elérhet$ és elemzési funkcidkkal rendelkezd
adatfeldolgozé rendszer, a Galaxy platform (Giardine et al.,
2005; Afgan et al.,, 2018). A grafikus feliilet miatt a Galaxy
platform haszndlata nem igényel programozéi tudast, igy
valdsitja meg a projekt egyik f6 célkitlizését, az altalanos
hozzaférhetéséget. Ugyanakkor viszont a rendszer bioin-
formatikai eszkozei, programjai a bioinformatikusok sza-
mara a kozponti térhelyen keresztiil szabadon elérhetéek,
ami biztositja az elemzések atlathatésdgat, és megkonnyiti
a fejlesztéseket is. A Galaxy platform jelenleg tobb mint
nyolcvan ingyenes szerveren és ennél is tobb nem publikus
szerveren miikodik, és tobb szaz akadémiai kutat6 kézdsen
fejleszti — ez a tobb labon 4llg, sokszint, eleven fejleszt6i
és oktatoi kozosség egyfajta biztositék is a rendszer fenn-
maraddsara. A Galaxy platform elérhetésége és sikeressége
alapjaiban kérdéjelezi meg a bioinformatikai szoftverek tiz-
leti modelljét. Mivel azonban a Galaxy egy olyan integralo
rendszer, amelybe elvileg barmilyen adatfeldolgozé prog-
ram beilleszthetd, ezzel a hattérrel ma mdr szinte minden
tipust big data analizis kivitelezhetd.

2019-ben a kézponti Galaxy szervert egy eurdpai haldzat-
ba kapcsoltak mely lehetévé teszi, hogy a forras elosztas ré-
vén a felhasznalok kihasznélasa gordiilékenyebb legyen. A
hélézatba kapcsolt szerverek kiillonb6z6 helyszineken van-
nak, de a programcsomagok a Github platformon keresztiil
szinkronizalasra kertilnek. Friss fejlemény, hogy kidolgo-
zasra kertilt egy olyan munkafeliilet is melybe parancsoros
programok kddjai tetszés szerint importalhatéak és osszek-
pacsolhatdak a grafikus felhasznaldi feliilettel.

(Forrés: Balint Balint L. - Scholtz Bedta: Teaching Bioinformatics for Students of Life
Science on the GALAXY Platform, Magyar Tudomany, 181 (2020) 1, 116-120)
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SZOLGALTATAS:
GALAXY SZERVER

Az ELIXIR Galaxy Ko6zosség a Galaxy Munkacsoportbol
alakult ki, amelyet 2015-ben hoztak létre, hogy figyelemmel
kisérjék és elémozditsak a Galaxy hasznélatat az ELIXIR-
ben.

Az Elixir Galaxy Kozosséget 2018-ban hoztak létre. Az
ELIXIR Galaxy Munkacsoport (2015-18) altal végzett mun-
kara épiil, és célja:

* A Galaxy kozosségek europai hilézatinak
felépitése.
A Galaxy tréningek kibdvitése.
Galaxy felhGinfrastruktiira létrehozdisa
egész Eurépdaban.
Az adatok hozzdiférhetéségének és
tovdbbitdsdnak megkonnyitése.
Az eszkozok és az adatok

sy

s

A FAIR alapelveinek népszeriisitése a
Galaxy-val.

httpsy//training.galaxyproject.org/
httpsy//usegalaxy.en/

|
gmﬂu&qnv
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SZERVER: EGA
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Az eurdpai genomfenom-archivum (EGA) célja a human genetikai és fenotipus-adatok megosztasanak felgyorsitasa, 0sz-
szhangban a helyi etikai szabalyokkal és a nemzetkdzi szabvanyokkal, igy lehetévé téve a molekuldris orvostudomany

fejlodését.

Az EGA eréforrds az orvosbioldgiai kutatasi projektekbdl szarmazd, potencialisan azonosithatd, biomolekularis és fen-
otipusos adatok barmilyen fajtdjanak dllandd, biztonsagos archivaldsara és megosztasara. Az ehhez sziikséges adatokat a
kutatokozpontok és egészségiigyi intézmények szolgaltatjak. Az EGA altal partnerség johet létre a regiondlis és nemzeti
kezdeményezések kozott, illetve hozzaférést biztosit tovabbi eréforrasokhoz és szakértelemhez.

Az EGA-t az EBI (European Bioinformatics Institute) hozta létre 2008-ban, jelenlegi céljuk egy kozos egytttmiikodés
létrehozasa (ELIXIR Europe-al 6sszefliggésben), a személyreszabott orvoslas fejlesztésére.

https://ega-archive.org/

ELIXIR Human Adatkozosségek
(Human data Communities)
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ADATOK FELFEDEZHETOSEGE

|[Egyesiti az adatok és az adatkész-
letek konny( felfedezhet6ségét az
ELIXIR-en keresztiil.

ADATOK ARCHIVALASA

ELIXIR Deposation datbazisok fel-
hasznalasa az adatok biztonsagos,
hosszu tavu, hatékony archivala-
sara.

EGYESITETT ADATHORDOZAS

Az interoperabilis EGA-forrasok
gyUjteményének koordinalasa az
érzékeny adatok biztonsagos keze-
Iésének biztositasa érdekében az
ELIXIR-en keresztul.

ADATELEMZES

J
)
[ﬁg Sz6mitds J
4
J

[@ Eszkozok

\/

%ﬁ Global .Amance

for Genomics & Healt

Adatok elemezése kdzds nyelven a
munkafolyamatokban, tarolékon és
eszkdzdkon keresztil.
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EUROPAI LEVELEZO LISTAK

Az ELIXIR nagy hangsulyt fektet a kozos munkéra az egyes Csomopontok kozott, igy ezért létrehoztak egy kiterjedt leve-
lezd lista rendszert. Az egyes ELIXIR tagorszagok kutatdi az Intranet-en keresztiil csatlakozhatnak a kiilonb6z6, szamukra
érdekes levelez6 listdkra, miutan regisztraltak az ELIXIR oldaldn. Ezen levelezé listak a Platform és K6zosségek rendsze-
rére épiilnek. Minden egyes témanak az ELIXIR kozosség feleldsoket jelol meg, akik irdnyitjak a munkat. A témakon beliil
talalhatéak munkacsomagok (Work packages - WP), amelyek még inkabb konkretizaljak az egyes célokhoz sziikséges
lépéseket. A kozos célok megallapitasa kulcsfontossagu a munka eldrehaladasa szempontjabol, illetve ezen levelezd listakat
kiegészitve online meetingek is rendszeresek.

Platform csoportok: Community csoportok: Egyéb csoportok:

- Cloud - 3D-Biolnfo - Communication

- Interoperability: BYOD - Human Data - Project Management
Network (PMN) - EC Focus

- Compute - Galaxy Group

- Interoperability: Identifiers - Human Copy Number

Variation (hCNV) - Event organisers

- Compute: Integration > o :
- Hurman Data: Beacon Socio-Economic Impact

- Interoperability: RDA
Activities - Intrinsically Disordered
Protein (IDP)

- Industry

- Compute: Storage and
Data Transfer - Marine Metagenomics

- Tools - Metabolomics
- Data - Microbial Biotechnology
- Training - Plant Sciences
- Interoperability - Proteomics

- Training: Software and - Rare Diseases
Data Carpentries

- Interoperability: Bioschemas
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MAGYAR ELIXIR ESEMENYEK (2015-2019)

Intézmény Kar, intézet Esemény neve Kurzusvezetd/k IdGpont
Semmelweis Egye- AOK Data Carpentry Sebestyén Endre 2019. 04. 17-18.
tem Lsz. Patoldgiai és Kisérleti

Rakkutaté Intézet
Debreceni Egyetem | AOK Train the Trainer works- | Dr. Balint Balint Laszlé | 2019. 02. 18.-19.

Biokémiai és Molekularis
Biologia Intézet

hop

Debreceni Egyetem

AOK
Biokémiai és Molekularis
Biologia Intézet

Bioinformatics Training
Tools

Dr. Marko Vidak,
Dr. Berenice Batut

2019. 02. 20.

Debreceni Egyetem

AOK
Biokémiai és Molekularis
Biologia Intézet

Introduction to R
programming (Software
Carpentry workshop)

Dr. Marco Chiapello,
Dr. Fotis Psomopoulos

2018.11.17-18.

Debreceni Egyetem

AOK
Biokémiai és Molekularis
Biologia Intézet

RNA Seq Data Analysis by
using the Galaxy platform

Dr. Scholtz Beéta

2018.11.17-18.

Debreceni Egyetem

AOK
Biokémiai és Molekularis
Bioldgia Intézet

RNS szekvenilas a gyakor-
latban

Dr. Balint Balint Laszlo

2018. 01. 29.-02. 02.

Semmelweis Egye-
tem

AOK
Genomikai Medicina és

Alap bioinformatikai
ismeretek Uj generacids

Dr. Molnar Maria Judit

2017. december

Ritka Betegségek Intézete | szekvendldshoz
Semmelweis Egye- AOK OFTEX kurzus: Dr. Molnar Maria Judit 2015. oktober
tem Genomikai Medicina és Bioinformatika

Ritka Betegségek Intézete
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MEGRENDEZESRE KERULT

2019/20-as tanév hazai bioinformatika kurzusai:

elixir
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BIOINFORMATIKAI KURZUSOK

Intézet

zasa

Intézmény Szervezeti egység Kurzus cime Kurzusvezeto

Altalénos Orvostudomdanyi Kar

Debreceni Egyetem Biokémiai és Molekuldris Bioldgia Genomi bioinformatika Dr. Barta Endre
Intézet
Altalanos Orvostudomanyi Kar Génexpresszi6 analizis és funk-

Debreceni Egyetem Biokémiai és Molekularis Bioldgia cionalis genomika (Adatanalizis Dr. Scholtz Bedta
Intézet a Galaxy platformon)
Altaldnos Orvostudomdanyi Kar s A

Debreceni Egyetem Biokémiai és Molekuldris Bioldgia IC\}/IeSnCo)m1ka1 Médszerek (KLK Dr. Balint Balint Laszlé
Intézet
Altalénos Orvostudomdnyi Kar Kvantitativ proteomikai méd-

Debreceni Egyetem Biokémiai és Molekularis Biologia szerek kidolgozasa és alkalma- Dr. Csész Eva

Semmelweis Egyetem

Altalénos Orvostudomanyi Kar, Eletta-
ni Intézet

Bioinformatika és genomanali-
zis az orvostudomanyban

Dr. Cserzd Miklos

Semmelweis Egyetem

Altalénos Orvostudomdnyi Kar
I. sz. Patologiai és Kisérleti Rdkkutat6
Intézet

Adatelemzés és programozas
orvos biolégusoknak II.

Dr. Sebestyén Endre

E6tvos Lorand
Tudomany Egyetem

Természettudomanyi Kar
Fizikai Intézet Biologiai Fizika Tanszék

Bioinformatika, Gréafok a bioin-
formatikdban
Szerkezeti bioinformatika

Dr. Farkas Illés

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Természettudomanyi Kar
Bioldgiai Intézet Genetikai Tanszék

Bioinformatika

Dr. Ari Eszter

E6tvos Lorand
Tudomdnyegyetem

Természettudomanyi Kar
Bioldgiai Intézet Biokémia Tanszék

Kezdé programozas biologu-
soknak

Dr. Erdds Gébor

Eotvos Lorand

Természettudomanyi Kar

Fehérje bioinformatikai eszkd-

Dr. Dosztanyi Zsuzsanna

manyi Tanszék

Tudomdnyegyetem Bioldgiai Intézet Biokémia Tanszék z0k alkalmazasa a gyakorlatban
Eotvos ,Lorand Tgrn,le§z'ettu(’10ma1'1y1 I’(a1.‘ . Bioinformatika Dr. Dosztanyi Zsuzsanna
Tudomdnyegyetem Bioldgiai Intézet Biokémia Tanszék
Edtvés Lorand Természettudomanyi Kar

. Matematikai Intézet, Szamitégéptudo- [ Bioinformatika Dr. Grolmusz Vince
Tudomanyegyetem

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Természettudomanyi Kar
Novényrendszertani, Okoldgiai és
Elméleti Bioldgiai T.

Taplalékhalozatok szervezddése

Dr. Jordan Ferenc

Eotvos Lorand

Természettudomanyi Kar

tikaba (PhD)

p Novényrendszertani, Okologiai és Python programozas Dr- Kun Addm
Tudomdnyegyetem Elméleti Bioldgiai T.
E6tvés Lorand Természettudomdnyi Kar )

p Novényrendszertani, Okoldgiai és Programozas biolégusoknak Dr. Kun Adam
Tudomanyegyetem A T s

Elméleti Bioldgiai T.
Bevezetés a bioinformatikaba

Eotvos Lorand Természettudomanyi Kar (MSc), Dr. Tusnady Gabor
Tudomdnyegyetem Biokémia tanszék Bevezetés a fehérje bioinforma- ’ Y
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Intézmény Szervezeti egység Kurzus cime Kurzusvezetd

Allatorvostudomanyi " A . . . .
Elettani és Biokémiai Tanszék Bioinformatika Dr. Bartha Tibor

Egyetem

Allatorvostudomanyi Bioinformatikai praktikum Dr. Solymosi Norbert

Egyetem L, II.

Allatorvostudomdnyi Bioinformatikai praktikum .

Egyetem (PhD) Dr. Solymosi Norbert

Allatorvostudomany Okoldgiai Tanszék Térinformatika Dr. Bede-Fazekas Akos

Egyetem

Pécsi Tudomanyegye- | Természettudomanyi Kar Bioinformatika Dr. Putnoky Péter

tem

Genetikai és Molekularis Biologiai T.

Pazmany Péter Katoli-
kus Egyetem

Informacids Technoldgiai és Bionikai
Kar

Integralt szerkezeti bioinfor-
matika,

Java programozas bioniku-
soknak

Dr. Gaspari Zoltan

Pazmany Péter Katoli-
kus Egyetem

Informacids Technoldgiai és Bionikai
Kar

Bevezetés a bioinformatikaba

Dr. Pongor Sandor

Pazmany Péter Katoli-
kus Egyetem

Informécids Technoldgiai és Bionikai
Kar

Szamitogépes rendszerbiold-
gia II.

Dr. Csikasz-Nagy Attila

Szent Istvdn Egyetem

Tajépitészeti és Tajokologiai Doktori
Iskola

Geostatisztika a tajépitészet-
ben

Dr. Bede-Fazekas Akos

Budape§ti Ml’isza’ki e.'ts Vegyészmérnb.kj és Biorrrlérn(,jki‘Kar ' . ' Dr. Pongor Séndor,

Gazdasagtudomanyi Alkalmazott Biotechnoldgia és Elelmi- | Bioinformatika Dr. Budineszky Andrs

Egyetem szer-tudomanyi T. I budinszky Andras

Budape§t1 Musza’kl ©s Vegyészmérnoki és Biomérnoki Kar - . . Y

Gazdasagtudomanyi P . . Bioinformatika 2 - proteomika Dr. Poppe Laszl6
Szerves Kémia és Technoldgia Tanszék

Egyetem

Budapesti Miiszaki és Villamosmérnoki és Informatikai Kar

Gazdasagtudomanyi Meéréstechnika és Informdciés Rendsze- | Bioinformatika Dr. Antal Péter

Egyetem rek Tanszék

Budapesti Miiszaki és . .

Gazdasagtudomanyi %z;rsnzzskzettudomanyl Kar, Algebra Bioinformatika Dr. Miklés Istvan

Egyetem

Budape§t1 Musza{kl ©s Természettudomadnyi Kar, Sztochasztika | Sztochasztikus modellek a . -

Gazdasagtudomanyi . - s Dr. Toéth Balint
Tanszék bioinformatikaban

Egyetem

Budapest Semesters in Mathematics

Combinatorial and algorit-
hmic aspects of bioinformatics

Dr. Miklos Istvan
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ELTE Biologia MSc angol nyelvii Bioinformatika specializacié kurzusok:
Specializacio felelos: Dr. Dosztdnyi Zsuzsanna

Kurzus cime

Targyfelel6s

Bioinformatics

Dr. Vellai Tibor

Biometry, advanced biostatistics

Dr. Podani Janos

Bioethics and Philosophy of Science

Dr. Léw Péter

Research methods

Dr. Miklési Adam

Genetechnology

Dr. Malnasi-Csizmadia Andras

Systems and omics biology

Dr. Dobolyi Arpad

Nature and humankind I.

Dr. Oborny Beata

Advanced Methodology L.

Dr. Nyitray Laszl6

PYTHON programming for biologists

Dr. Kun Addm

Computational Biology Algorithms

Dr. Dosztanyi Zsuzsanna

Analysis of Omics Data

Dr. Vellai Tibor

Structural bioinformatics

Dr. Gaspari Zoltan

Advanced Methodology II.

Dr. Dosztdnyi Zsuzsanna

Advanced R programming for biologists

Dr. Vellai Tibor

Phylogenetics

Dr. Sz6llési Gergely

Seminars in bioinformatics

Dr. Dosztdnyi Zsuzsanna

Data Exploration and Visualization

Visontai David

Data Mining and Machine Learning

Dr. Csabai Istvan

Data Models and Databases in Science

Dr. Dobos Laszlo

Mathematical modelling in biology I.

Dr. Szilagyi Andras

Computer modelling in biology

Dr. Miller Viktor

Reconstructing evolutionary history from molecular sequences

Dr. Sz6l16si Gergely

Protein Science

Dr. Kovacs Mihaly

Gene technology

Dr. Nyitray Laszl6

Genetics and population genetics

Dr. Vellai Tibor

Genomics

Dr. Egyed Balazs

Evolutionary game theory

Dr. Scheuring Istvan

Models of Systems Biology

Dr. Szathmary Eors

Immunology

Dr. Kacskovics Imre

Plant ionomics

Dr. Fodor Ferenc

Writing Scientific Papers in English

Dr. Boddi Béla

Classical and molecular bacterial taxonomy

Dr. Toth Erika

Classical and molecular methods in microbiology

Dr. T6th Erika

Regulation of prokaryotic gene expression

Dr. Varga Maté

Regulatory biology

Dr. Vilgi Ildik6
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Adatintenziv és Nyitott Tudomdany Program, Debreceni Egyetem
Koordindtor: Dr. Balint Balint Laszlé

A Debreceni Egyetem az EFOP-3.6.1-16-2016-00022 ,,Debrecen Venture Catapult program” cimi projekt keretében az
Altalanos Orvostudomdnyi Kar koordinéléséban elindult az ,, Adatintenziv és Nyitott Tudomany Program” (Data Intensive
and Open Science School) elnevezést, kutatdi utdnpadtlast és publikalast el6segit6 kezdeményezés. A Program kurzusainak
kialakitasa soran az adatelemzési készségek mellett a soft-skillek fejlesztése is fontos szempont volt.

Kurzus cime: Oktatd neve:

R programnyelv alapok

Dr. Abari Kdlman

Sejttenyésztés alapismeretek és mintael6készités

Dr. Bélint Balint

Data Stewardship/ Adat management ismeretek

Dr. Balint Balint

Célzott tomegspektrometria

Dr. Csész Eva

Tudomadnyos iras és fogalmazas

Dr. Mdzes Dorottya

Ujgeneréci6s szekvenalds elmélete és konyvtarkészités gyakorlat

Dr. P6liska Szilard

Kommunikacios stilusok. Az asszertiv kommunikicio

Dr. Polonyi Tiinde

Valosidejli qPCR - a kisérlettervezéstdl az adatanalizisig

Dr. Scholtz Beata

NGS adatok elemzése a Galaxy platformon

Dr. Scholtz Beéta

Az dramlasi citometria és sejtszortolds genomikai alkalmazasai

Dr. Szatmari Istvan

Funkcionalis genomikai mddszerek L.

Dr. Széles Lajos

Sikeres kutatasi palyazatok formai és tudomdnyos jellemz6i

Dr. Uray Ivan

Prezentacids ismeretek

Dr. Venkovits Balazs

Stresszkezel§ tréning

Emri Marta

Onismeret és munkahelyi stressz csoportfoglalkozis

Dr. Polonyi Tiinde

Unix bevezetd

Hajdu Andras
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