A BIOINFORMATIKA
MAGYARORSZAGON




KOSZONTO

Tisztelt Olvaso!

A magyar bioinformatika az elmult par évben igen jelentds
fejlodésen ment keresztll, jelen kiadvanyunkban szeretnénk ennek
a mérféldkoveit 6sszefoglalni: attekintjik az ELIXIR konzorcium te-
vékenységeit, a bioinformatika 6nallé tudomanyagga valasat, vala-
mint az Uj tudomanyos eredményeket. A rendelkezésre all6 hely
korlatai miatt a kiemelked6 aktivitas ellenére vezetd kutatonként
csak kettd publikaciét tudunk bemutatni, azonban mar ezekbdl is jol
latszik az altalunk mdvelt tudomanyterilet szélessége és valtoza-
tossaga.
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Ezek mellett Ujra bemutatjuk azokat a szolgaltatasokat, amelyekkel a tudomanyos
kozOsséget segitjik, ideérve az eszkozszolgaltatasokat, a hazai és nemzetkdzi pa-
lyazatokat, a web-szervereket, valamint a nagyobb tudomanyos projekteket,
ahol tobb kutatdocsoport 6sszehangolt munkajaval dolgozunk egy-egy téman.

Oktatas terén célunk nemcsak a gradualis, de a PhD hallgaték tdmogatasa is. Ma
mar valamennyi nagyobb magyar egyetem tart bioinformatikai oktatast, amelyeket je-
len kiadvanyunkban kurzusadatokkal egyutt részletesen listazunk. Az ELIXIR konzor-
cium intézményeibdl jovo kutatdk szamara az ELIXIR anyagi tdmogatast is tud adni
szamos eurdpai kurzusban vald részvételhez. Szintén az oktatashoz tartozik a PhD
képzésben elérhet6 témak 0sszefoglaldsa, amely a jelenleg gradualis képzésben részt-
vevl hallgaték szamara konnyiti meg a legérdekesebb bioinformatikai témak kivalasz-
tasat.

Jelenleg dolgozunk a magyar bioinformatikai kozosség (j kozponti honlap-
jan, amely a www.bioinformatics.hu cimen lesz elérheté. Az ELIXIR, a Magyar
Bioinformatikai Tarsasag, valamint az MTA és a hazai egyetemek bioinformatikai hi-
reit, alldsajanlatait, valamint az oktatdssal és a PhD képzéssel kapcsolatos informacio-
kat mind ezen az egy helyen fogjuk elérhetévé tenni.

Ezt a kiadvanyt Ggy készitettlik el, hogy referenciaként lehessen hasznalni. Bar
igyekeztliink mindent belevenni, hogy a lehet6 legatfogdbb képet tudjuk adni, azonban
ez a bioinformatika mérete miatt egyszerien lehetetlen. Kérem irjon nekem, ameny-
nyiben tovabbi javaslatai vannak akar a kiadvannyal, akar a bioinformatika hazai to-
vabbfejlesztésével kapcsolatban.

Budapest, 2022. szeptember 1.

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Egyetemi tanar, az MTA doktora,
az ELIXIR Magyarorszag konzorcium vezet6je
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ELIXIR - A Nemzeti Kutatasi,
Fejlesztési és Innovacios Hivatal (NKFIH)
elnokhelyettesének ajanlasa

Az innovacio, a tarsadalom egésze szamara relevans és fontos
eredménnyel kecsegtetd kutatdsok normal korilmények kozott, ha
. _ ugy tetszik békeiddben is meghatarozo jelentdségliek. A pandémia
U id6északa alatt azt lattuk, hogy a bioldgiai, biotechnoldgiai és
] "’ bioinformatikai kutatasi infrastruktirak és kutatohelyek ko&zott to-

\ vabb élénkilt az egyluttmikodés. Meggy6z6désem, hogy jelenlink és
jovonk szamos tudomanyos kihivasara a kutatohelyek haldzatszer(,
szinergia-alapu egyuttmikoédése lesz képes hatékony valaszokat és
megoldasokat biztositani. Az ELIXIR Konzorcium folyamatos fejlodé-

se és bévilése kivald példaja annak, hogy a kutatasi infrastruktirdk halézatosodasa
hogyan segiti az egylttm(koddést és a tarsadalmi kihivasokra valo hatékony valasz-
adast.

Az elmult egy évben neves kutatdinkon keresztiil két Ujabb hazai felsGoktatasi in-
tézmény, a Pazmany Péter Katolikus Egyetem, illetve a Szegedi Tudomanyegyetem
csatlakozott az ELIXIR kutatasi haldzatahoz, valamint a Nemzeti Agrarkutatasi és In-
novacids Kézpont Ujjdalakuldsat kovetden a Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem
is az ELIXIR Konzorcium tagintézményévé valt.

Halozatdnak bdvitése mellett az elmult évben az ELIXIR Magyarorszag tobb nagy-
szabdasu és nagyjelent6ségl, az ELIXIR Europe altal tdmogatott élettudomanyi kuta-
tasi projekthez is csatlakozott, elsdsorban a 3D-bioinformatika, a proteomika és az
intrinzik rendezetlen fehérjék megismerését és megértését célzé kutatdsokkal. Ki-
emelt jelent0ségl példa a Prof. Dr. Gyorffy Baldzs és kutatdocsoportja altal fejlesztett
COVIDOUTCOME online elemzdfellletet, mely mesterséges intelligencia-algoritmusok
alkalmazasaval képes elbre jelezni a koronavirus mutdacidinak hatasat a virusfert6zés
lefolydsara. A kutatomunka eredményei hozzajarulnak a virusgenomban azonositott
mutaciok fert6zésre gyakorolt hatdsanak jobb megértéséhez és hatékonyabb SaRS-
Cov-2 ellenes terdpias stratégiak kidolgozasahoz.

Az emlitett kutatasok mellett - melyekrél a kovetkez6 oldalakon bévebben is olvas-
hatnak - az ELIXIR Magyarorszag még tovabbi jelentds, a bioinformatika tertletén
attérést hozhatd projekten és fejlesztésen dolgozik partnerhdlézatéanak tagjaival
egyltt. Ahogy hazank tébbi kutatasi infrastruktirajaban, agy az ELIXIR Magyarorszag
halézataban is kiilondsen sok kutatdsi lehetdség varja a hazai kutatdkat, melyeken
keresztll egyrészt személyes kutatdi karrierjiket is épithetik, masrészt tevékenyen
kapcsoldédhatnak be a nemzetkdzi tudomanyos kutatokdzosség vérkeringésébe. Az ed-
digi kivald kutatasi eredmények ismeretében biztos vagyok benne, hogy az ELIXIR Ma-
gyarorszag fejlédése a jovOben is toretlentl folytatdédni fog.

Budapest, 2022. augusztus

Dr. Szabo Istvan
NKFIH tudomanyos és nemzetkézi elndkhelyettes,
a Nemzeti Kutatasi Infrastruktira Bizottsag tagja

MI A BIOINFORMATIKA?

A természettuddsok és kutatdk mindig prébalnak adatokat és bizonyitékokat ta-
lalni ahhoz, hogy megtaldljak a helyes valaszokat alapvet6 kérdésekre. Mostanaban
nincs is hiany adatokbdl, de keletkezett egy Uj probléma: az Uj technoldgiak soha nem
|atott sebességgel gyartjdak az Uj adatokat. Valéjaban olyan sokféle és annyi adatot
hoznak létre azaltal, hogy 6sszehasonlitjak a bioldgiai adatokat, hogy ezeket az embe-
ri elme mar fel sem tudja dolgozni.

Es ekkor keriil a képbe a Bioinformatika.

A bioinformatika a szamitastechnika alkalmazasa ahhoz, hogy megértsik és ha-
tékonyan felhasznaljuk a bioldgiai és orvosbioldgiai adatokat. Egy olyan tudomany-
terlilet, amely az élettudomanyi kisérletekbdl vagy klinikai kdrnyezetbdl keletkezett
Big Data adatokat tarolja, elemzi és interpretalja. Ezt a multidiszciplinaris teruletet
kilonboz6 hattérrel rendelkezd szakértOk iranyitjak: bioldogusok, informatikusok, ma-
tematikusok, statisztikusok és fizikusok.

A Bioinformatika magaban foglalja:

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

o SZOFTVER ESZKOZOKET bioldgiai adatok modellezéséhez, abrazoldsahoz,
értelmezéséhez és dsszehasonlitdsahoz;

o ANALIZIST, 6sszetett bioldgiai adatbazisok és rendszerek elemzését,
Uj statisztikai megkozelitéseket és gépi tanulasi mdédszereket;

o KUTATAST széleskor(i bioldgiai teriileten és alkalmazéasokat kilonbozé
terlleteken a mez6gazdasagtol kezdve a precizids orvoslasig;

o SZAMITASOKAT és ADATTAROLAST, nagy mennyiség(i adat feldolgozasat
és meglrzését.




ELIXIR MAGYARORSZAG

1.1. AZ ELIXIR MAGYAR CSOMOPONT

Az ELIXIR koordindlja, fejleszti az élettudomanyi kutatdsi adatok szamitogéppel
tamogatott elemzéséhez sziikséges erdforrasokat egész Eurdpaban, ezaltal a kutatok
konnyebben hozzajuthatnak, elemezhetik és megoszthatjdk a kutatadsi adatokat. Az
ELIXIR tudomanyos és mUiszaki tevékenységeit 6t platform és szamos kdzdsség latja
el. A platformok szakértoket hoznak dssze a stratégia meghatarozasara és szolgalta-
tasok nyujtasara egy adott terlleten, mint példaul a képzés vagy az adatok feldolgo-
zasa. A kdzosségek Osszekapcsoljak az egy azonos szakterlileten dolgozd kutatdkat,
illetve a sajat vizsgalatukhoz kapcsolddo teriileten tovabbi szolgaltatasokat fejleszte-
nek és osztanak meg egymassal. Az ELIXIR célja egy globalisan is meghatarozo
bioinformatikai infrastruktuira kiépitése.

A. A Csomépontok mikodését a |

Csomopontvezetd (Head of Node)
fogja Ossze

B. Technikai koordinator (Technical
Coordinator): A Csomoépont tevé-
kenységeihez sziikséges infrastruk-
tura teriletén nyuijt segitséget.

C. Oktatasi koordinator (Training
Coordinator): A Csomédpont altal biz-
tositott képzések terliletén felelds a
koordinacidért.

Az egyes Csomopontok koordi-
natorainak feladatait fogjak Ossze a
Technikai és Oktatasi Koordinator
csoportok, melyek rendszeres taldl-
kozdk és telekonferenciak keretében
segitik egymas munkajat és segitik
a kozos eurdpai célok elérését.

Az ELIXIR Hungary az ELIXIR

szervezetének magyarorszagi Node-
ja, vagyis csomédpontja, amely 2019-

ben jott létre. A csomdpont vezetdje

Az ELIXIR egy eurodpai kutatasi .
infrastruktira, amely 6sszekap-
csolja Eurdpa vezetd, élet-
tudomanyokkal foglalkozo
intézményeit és kutatoit.

23 orszag a tagja, kéztik | .
Magyarorszag is.

@ ELIXIR institutes ©
W ELIXIR Lead Insititutes

J

nemzeti szinten fellgyeli az ELIXIR tevékenységeket. Eredetileg tizenkettd tag, nyolc
egyetem és négy kutatdintézet volt, ami az elmult kettd évben két Uj taggal bovilt,

igy mar 14 tagintézménye van.

ELIXIR Magyarorszag Konzorcium
Kapcsolat: Prof. Dr. Gyorffy Balazs, Csomopontvezeto

Email: gyorffy.balazs@ttk.hu

1.2. AZ ELIXIR KUTATASI INFRASTRUKTURA
SEMATIKUS FELEPITESE

ELIXIR
. Intézmények

ELIXIR
Csomaépontok

ELIXIR
Kézosségek

ELIXIR
Platformok




1.3. AZ ELIXIR MAGYARORSZAG
KONZORCIUM INTEZMENYEI

Semmelweis
Egyetem

Orszagos
Onkologiai
Intézet

Eotvos
Lorand
Tudomany-
egyetem

Magyar
Agrar-
és Elet-
tudomanyi
Egyetem

Okolégiai
Kutato-
kozpont

Allatorvos-
tudomanyi
Egyetem

Természet-
tudomanyi
Kutatokozpont

Szegedi
Bioldgiai
Kutatéokozpont

Debreceni
Tudomany-
egyetem

Pécsi
Tudomany-
egyetem

Allatorvos-
tudomanyi
Kutato-
intézet

Pazmany
Péter
Katolikus
Egyetem

Rényi
Alfréd
Matematikai
Kutato-
intézet
Szegedi

Tudomany-
egyetem

1.4.°AZ ELIXIR'MAGYARORSZAG
KONZORCIUM VEZETOSEGE

Dr. Dosztanyi Zsuzsanna
Képzési Koordinator
E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Dr. Barta Endre
Technikai Koordinator
Magyar Agrar- és
Elettudomanyi Egyetem

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Az ELIXIR Magyarorszag
Konzorcium vezetdje
TTK Enzimoldgiai Intézet

Lakatos Viktoria
ELIXIR Titkar
TTK Enzimoldgiai Intézet

Dr. Balint Balint Laszlo
Képzési Koordinator
Debreceni Egyetem

Dr. Gyenesei Attila
Technikai Koordinator
Pécsi Tudomanyegyetem




1.5.-AZ ELIXIR UJONNAN CSATLAKOZOTT INTEZMENYEI

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

A Pazmany Péter Katolikus Egye-
tem Hittudomanyi Kara a Pazmany
Péter biboros, primas esztergomi ér-
sek altal 1635-ben Nagyszombatban
alapitott Egyetem Hittudomanyi Karanak
jogutddja. Bolcsészettudomanyi Karat a
Magyar Katolikus Puspoki Konferencia
1992-ben alapitotta az Apostoli Szentszék
hozzajarulasaval, mely az Egyetem egé-
szét Katolikus Egyetemnek ismerte el.
A Jog- és Allamtudomanyi Kart a Magyar
Katolikus Plspdki Konferencia 1995-ben
alapitotta. Az Egyetemen belll a Hittudo-
manyi Kar és a Kanonjogi Posztgradualis
Intézet - melyet az Apostoli Szentszék
alapitott 1996-ban - egyhazi fakultas jel-
leggel bir és a ,Sapientia Christiana” kez-
detli apostoli rendelkezés és az egyhazi
fakultasokra vonatkozdé tobbi egyhazi jog-
szabaly keretei kozott mikddnek. Az
Egyetem Magyarorszagon allamilag elis-
mert egyhazi egyetem (az 1032/1993.
(V.6.) Korm. hatarozat, valamint a Felso-
oktatasrdl széld 1993. évi LXXX. tv. 1.
szamu melléklete szerint), ennek megfe-
leléen allamilag elismert diplomakat ad.

Az Egyetem alapképzést, szakképzést,
tudomanyos és doktori képzést folytat.
Oktato- és kutatdmunkajaban egytttm-
kddik a kulféldi katolikus egyetemekkel,
szakmai tudomanyos szervezetekkel, to-
vabba mas hazai és kilfoldi oktatasi és
tudomanyos intézményekkel. Fontos fel-
adatanak tekinti a nemzetké6zi kapcsola-
tok apolasat, tovabba a tdébb mint 400
ezer kotetbdl allé6 konyvtarallomany bovi-
tését, beleértve a nagyszamu sajat kiad-
vanyokat is. Hallgatéi létszama levelez6
hallgatokkal egyitt kdzel 9000 f0.

Az Egyetem katolikus intézmény, de fe-
lekezeti hovatartozas megkillénboztetése
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nélkll jelentkezhet barki, aki elfo-
gadja erkoélcsi, fegyelmi rendjét és
tiszteletben tartja szellemiségét.

A Magyar Katolikus Plspoki Kar (MKPK)
altal 1998-ban alapitott - jelenlegi nevén
- Informaciods Technoldgiai és Bionikai Kart
a Magyar Akkreditacids Bizottsag 2000 de-
cemberében akkreditalta, annak Mérnok-
informatikus BSc képzésén az oktatas
2001 szeptemberében indult meg. Jelenleg
a Kar emellett a Molekularis bionika mér-
noki BSc, valamint az egységesen angol
nyelv(i Mérndkinformatikus, Info-bionika
mérnoki és Orvosi biotechnoldgia MSc
szakokon folytat nappali tagozatos alap-,
illetve  mesterképzést.  Képzéseinken
hangsulyos a bioinformatika oktatdsa,
mely a klasszikus alapismereteken tul fel-
oleli a genomikai, molekularis diagnoszti-
kai és fehérjeszerkezeti aspektusokat, va-
lamint rendszerbiolégiai vonatkozasokat
is. Az Orvosi biotechnoldgai MSc képzésen
az alkalmazott bioinformatika, az Info-
bionika mérnoki MSc szakon a rendszerbi-
olégia jelenik meg valaszthato specializa-
cioként. Mindezek az irdanyok a kapcsolo-
do teriletekkel, mint példaul orvosi kép-
alkotas és dinamikai rendszerek elemzé-
se, a Kar kutatasi profiljaban, igy PhD
képzésében is fontos szerepet jatszanak.

Szegedi CENTIARY),
. &
Tudomanyegyetem é@?g’ ‘%%
1A
£ 2
z 2 . : S
A brit Quacquarelli Symonds =, Z ban is versenyképes kutatas mu-
(QS) nemzetkézi felséoktatasi % - j velése, a kutatéegyetemi jelleg
listdjan a legjobb magyar egye- %7‘090 -~ biztositasa. Az intezmeny kuta-
M

temként rangsorolt Szegedi Tudo-
manyegyetem 13 képzési terileten kinal
tovabbtanulasi lehetdséget. Az egyetem
tizenkét karan és Tanarképz6 Kozpontja-
ban az élethosszig tartd tanulas jegyében
sok szaz alap-, mester-, egységes, osz-
tatlan és doktori képzéssel, felsGoktatasi
szakképzéssel, szakiranyu tovabbképzési
és felnOttképzési programmal varja a ta-
nulni vagyokat az egészségigyi szakoktol
kezdve a bolcsészeti, gazdasagi, jogi, ter-
mészettudomanyi és pedagdgusképzésen
at az agrar, mérnoki és mlvészeti progra-
mokig.

A Szegedi Tudomanyegyetem olyan
gazdag hagyomanyokkal rendelkez6, a
magyar fels6oktatds magas presztizsi
felsGoktatasi intézménye, amely hivata-
sanak tekinti a mindségi oktatasi tevé-
kenység folytatasat. A felvételi jelentke-
zések szamat tekintve évek ota az élboly-
ba tartozé intézmény mintegy 21 000
hallgatéjanak, koztik tobb mint 4000 kil-
foldi didakjanak, garantal mindségi tudast
és piacképes diplomat.

A Szegedi Tudomanyegyetem a tudo-
manyos haladds egyik zaszléshajdja.
Egyetemiink oktatastdl elvalaszthatatlan
kildetése a nemzetkozi 6sszehasonlitas-

toi-alkotdi tevékenysége atfogja az

alap- és alkalmazott kutatast, a mivé-
szeti alkotd tevékenységet, a termék- és
szolgaltatasfejlesztést. Az itt zajlo kutata-
si projektek meghatarozéak jovonk szem-
pontjabdl.

Sikertink bizonyitéka, hogy Egyete-
munk szellemi alkotas portfolidja 35 sza-
badalombdl, 18 know-how-bdl és 4 tanu-
sitd védjegybdl all, melyek kodzll szamos
mar Uzleti hasznositasra kerilt licencia
megallapodasokon, illetve az erre a célra
alakult spin-off vallalkozasokon keresztul.
Az ipari partnerek megrendeléseinek leg-
fontosabb teriiletei a |ézerek diagnoszti-
kai és anyagtudomanyi alkalmazasai, az
orvosi diagnosztikai rendszerek, a far-
makoldgiai és gydgyszerkémiai haté-
anyag-fejlesztés, a fitokémia, a biotech-
noldgia, a kornyezettechnoldgiai célq,
anyagtudomanyi és tdrsadalomtudoma-
nyi kutatasok. A Szegedi Tudomanyegye-
tem, mint a dél-alfoldi régié egyik legna-
gyobb szervezete kiemelt felel6sséget
érez az irant, hogy aktiv szerepet vallal-
jon a régié tarsadalmi, gazdasagi, kultu-
ralis fejlodésének, életének formalasa-
ban, karitativ tevékenységével a helyi
szereplOk, az itt él6k irant szolidaris ma-
gatartast tanusitson.




2. A MAGYAR BIOINFORMATIKAI

TARSASAG (MABIT)

MTA BIOINFORMATIKAI OSZTALYKOZI
TUDOMANYOS BIZOTTSAG

M
%

A Bioinformatika egy multidiszciplinaris
terilet, amely a bioldgia, matematika, fi-
zika, informatika, farmakolégia és orvos-
tudomany hatartertletén levé kérdések-
kel foglalkozik. Bar Magyarorszagon ezen
tudomany terliletek mdvelése nagyon
er6s, a bioinformatika terlletén lemara-
dasunk van. A 2007-ben alapult Magyar
Bioinformatikai Tarsasag célja, hogy ero-
sitse a bioinformatikai kutatasokat Ma-
gyarorszagon azaltal, hogy hidat épit az
el6ébb felsorolt tudomanyteriletek kutatoi
kozé kilonb6z6 szeminariumok, talalko-
z6k és konferenciak szervezésével és tag-
jainak a bioinformatika tanitasaban valé
részvételével.

Az elmult évek sordn a Magyar Tudo-
many Unnepe alkalmaval rendezi meg a
Tarsasag a Bioinformatika éves konferen-
ciat, amin a szenior el6addk mellett a fia-
tal PhD hallgatok is bemutathatjak leg-
Ujabb bioinformatika témaju kutatdsaik
eredményeit. Emellett rendszeresen szer-
vez a Tarsasag szeminariumokat, ame-
lyek el6adoi olyan magyar kutatok, akik
jelent6s eredményeket értek el a bioinfor-
matika terlletén hazai vagy kulfoldi

kutatéhelyeken, illetve akik valamilyen (j
bioinformatika technikat, algoritmust,
programozasi nyelvet mutatnak be. A
Covid altal okozott lezarasokat a Tarsasag
abban forditotta a tagsag javara, hogy az
el6adasokat az online térben szervezte és
szervezi meg, ha kell. Mind a szeminariu-
mokon, mind a konferencidkon elhangzott
el6adasok késbbb felkerlilnek a Tarsasag
YouTube csatorndjara, ahol az eléadasok
szabadon visszanézhetdek.

A Tarsasag 2020-ban hozta létre a
Bioinformatika TDK kllondijat, amelynek
célja, hogy a hazai egyetemeken folyd
bioinformatikai kutatdasokkal kapcsolatos
TDK dolgozatok szerz6it elismerje és ezal-
tal motivalja. Bar a dij egyelére nem jar
anyagi tamogatassal, de lehetdséget ad a
Dijat elnyer6 fiatal hallgatoknak, hogy az
éves Bioinformatika konferencidan bemu-
tathassak a munkajukat és ezaltal a ma-
gyar bioinformatikai tarsadalom el6tt is-
mertté valjanak. Eddig a kovetkez6 hazai
egyetemek kapcsolédtak be a programba:
Allatorvostudomanyi Egyetem, Debreceni
Egyetem, E6tvos Lorand Tudomanyegye-
tem, Pazmany Péter Katolikus Egyetem,
Semmelweis Egyetem és a Szegedi Tudo-
manyegyetem.

Az MTA a magyar tudomanyos élet ta-
lan legnagyobb multtal rendelkezd testi-
lete. Keretein belll 2021-ben alakult meg
a Bioinformatikai Osztalyk6ézi Tudomanyos
Bizottsag. Ezzel az MTA mintegy fliggetlen
szaktertletnek ismerte el a bioinforma-
tikat, és igy a magyar bioinformatikus ko-
z0sség szervezése is Uj, 0nallé szakasza-
ba lépett.

A Bioinformatikai Osztalykozi Tudoma-
nyos Bizottsag feladata a mindsitett -
PhD, MTA doktora (DSc) cimmel vagy aka-
démiai tagsaggal rendelkezé - kutatdk
szervezése, ezek elsd lépésben kérhetik
felvételiket az MTA koztestlletébe, meg-
jelolve a bioinformatikat, mint szaktertle-
tet. Az itt elfogadott kutatok mar valaszt-
hatok az akadémia egyes tisztségeire, és
ami talan fontosabb, PhD fokozattal ren-
delkez6 tagjaink szerezhetnek MTA dokto-
ra fokozatot a bioinformatika tertletén.

A Bioinformatikai Osztalykozi Tudoma-
nyos Bizottsdg elndke Prof. Dr. Pongor
Sandor bioinformatikus, egyetemi tanar a
Pazmany Egyetemen. Az Academia
Europaea és a Magyar Tudomanyos Aka-
démia tagja, emellett elnbke a Magyar
Bioinformatikai Tarsasagnak is.

A bioinfomatikusok kdz0ssége nem-
csak mindsitett kutatdkbadl all, hiszen be-
letartoznak a bioinformatikat tanuld, ab-
ban diakkoérdz6 vagy szakdolgozé didkok,
PhD hallgatok is. A teljes kdzdsség szer-
vezésén, oOsszefogasan dolgozik a Bio-
informatikai Osztalykézi Tudomanyos Bi-
zottsag a Magyar Bioinformatikai Tarsa-
saggal és az ELIXIR Magyar Node-dal
egylttmdikodve.

MTA Bioinformatikai Osztalykozi
Tudomanyos Bizottsag

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

Magyar Bioinformatikai Tarsasag
Kapcsolat: Dr. Tusnady Gabor fotitkar
Email: tusnady.gabor@ttk.hu

Tel: +36 1 382-6709




UTMUTATO A BIOINFORMATIKAI OSZTALYKOZI
TUDOMANYOS BIZOTTSAG KOZTESTULETI
TAGSAGARA VALO JELENTKEZESHEZ

A magyar tudomanyossag legfébb tes-
tilete a Magyar Tudomanyos Akadémia,
melynek f6 feladata a tudomany mdve-
lése, eredményeinek terjesztése és a ma-
gyar tudomany képviselete. Feladatait
kozgylilése révén latja el, és a szaktu-
domanyos kérdésekben pedig havonta
Ulésez6 tudomanyos osztalyai a mérvadd
forumok. Az osztalyokon belll mikddnek
a tudomanyos bizottsagok, amelyek konk-
rét szakterlleteken belill segitik az aka-
démia munkajat. 1994 ota jott létre az
akadémiai koztestilet, az akadémia koral
megszervez6dott az akadémiai koztestl-
let, mely mintegy kiterjesztése az Akadé-
mia hatékoérének az akadémiai tagokon
tul a magyar tudomanyos élet egészére.

A koztestiletbe jelentkezhetnek a tudo-
manyos fokozattal rendelkez6, magyar al-
lampolgarsagu kutatdk, oktatdk. Mar tébb
mint tizezer hazai tagja van a koztestilet-
nek, e tagok intenzivebben kapcsolddnak
az Akadémia életéhez, s képvisel6ket
kildhetnek az Akadémia kozgy(lésébe.
Az akadémikusokon tul tehat az MTA-hoz
tartoznak egyfajta laza szallal a kdztesti-
let tagjai is. Az akadémia tagjai vezetd
szerepet toltenek be a hazai egyetemek
és kutatdintézetek életében, és ebben a
tudomanyos koztestilet tagjai is Oriasi
szerepet jatszanak. Elmondhatd, hogy az
MTA tagsdaga és koztestliletei a magyar
tudomanyossag meghataroz6 részét al-
kotjak.

Kozgyiilési tagok felvétele: A tagfelvétel az MTA szabalyai szerint torténik.

Aki mashol tag, az emailben jelezheti atlépési szandékat a VIII. osztaly titkara-
nak, Kakuszi Andreanak (biologia@titkarsag.mta.hu), és ha masik MTA osztalyhoz
tartozik, akkor az ottani osztalytitkarnak is.

Aki még nem koztestiileti tag, annak az MTA honlapon taldlhat6 szabalyok alapjan
kell jelentkeznie https://mta.hu/hatteranyagok/jelentkezes-a-koztestuletbe-a-
felveteli-eljaras-rendje-105540, bejeldlve a mi bizottsagunkat. A jelentkez6krdl bi-
zottsdgunknak szavaznia kell.

Az attekinthet0ség kedvéért az emaileket kéretik a jelenlegi bizottsagvezetének
masolatban elkildeni (Pongor Sandor elndk: pongor.sandor@itk.ppke.hu)

Megjegyzés:

Az akadémikusok kivételével minden koztestlleti tag csak egy tudomanyos vagy
osztalykdzi tudomanyos bizottsag koztestiiletébe kerlilhet be valasztas utjan, és csak
ebbe az egy bizottsagba valaszthat és valaszthaté (az illeté a korabbi tudomanyos bi-
zottsagi tagsagat és koztestiileti kapcsoldédasat, valamint az ottani szavazati jogat el-
vesziti).



Prof. Dr. Bagdy Gyorgy

Semmelweis Egyetem, Gydgyszerhatastani Intézet,
Uj Antidepressziv Gyogyszercélpont Kutatécsoport,
Budapest

Kutatasi teriletek: a gyakori, komplex pszichiatriai és neurologiai

betegségek kialakulasaban szerepet jatszo orokletes és kornyezeti faktorok
és azok osszefiiggései

Azokra a betegségekre koncentralunk, amelyeket mind az 6rokletes, mind a kérnyeze-
ti faktorok jelent6sen befolyasolnak. Ilyenkor a hagyomanyos (pl. GWAS) megkdzeli-
tések kevéssé alkalmazhatdak, igy részletes adatokra, komplex modellek felallitdsara
és tesztelésére, hagyomanyos moddszerekre és a mesterséges intelligencia alkalmaza-
sara egyarant sziikség van. 2021-ben a depresszidé egyes fenotipusaival kapcsolatos
személyiség vonasok és temperamentumok genomikajat kezdtik el feltarni.

Dr. Barta Endre

Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem,
Genetika és Biotechnologia Intézet,
Debreceni Egyetem

M1/

MAGYAR AGRAR- ES
ELETTUDGMANYI EGYETEM

Dr. Balint Balint Laszlo

Debreceni Egyetem, Biokémiai és Molekularis
Bioldgiai Intézet, Személyreszabott Orvoslas
Kutatocsoport, Debrecen

DEBRECENI
EGYETEM

Kutatasi teriilet: epigenetika, funkcionalis genomika

Az epigenetikai 6roklodés fizikai hordozdi a kromatin szintjén maddositjak a gének kife-
jezddését. Munkacsoportunk célja megismerni és kiaknazni a génexpresszié kromatin
szint(i szabalyozasanak folyamatait az onkoldgiai kérképek kialakulasaban és kezelé-
sében. Ebbdl a célbdl a génexpresszid szabalyozdsaban kritikus elemek jelent6ségét
vizsgaljuk MCF-7 eml6daganatos sejtekben és izogenikus LCL sejtekben. Célunk a ren-
delkezésre all6 adatok multiomikai integralasa és ezaltal a kritikus génexpressziot sza-
balyozd elemek azonositasa.

ELIXIR részvétel: Oktatasi koordinator

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

Go6dolléi munkacsoportomban elsOsorban a haziallatok genomikajaval foglalkozunk.
Korabban meghataroztuk, elemeztiik a hazai mangalicafajtdk genomjait. Els6ként Ma-
gyarorszagon de novo Osszeraktuk egy emldsallat, a gimszarvas teljes referencia
genomszekvencidjat. Legujabb kutatdsi teriletliink a hazinyultenyészetek termel6ké-
pességének novelése genomikai modszerekkel egy konzorcium keretében. Az MBK-n
kivil konzorcium tagja még az Allatorvostudomanyi Egyetem és az S&K-LAP Nyulte-
nyészté Kft. is. Munkank soran Big Data genomikai mddszerekkel (GWAS) vizsgaljuk
az ERE-betegség genetikai hatterét. Debreceni egyetemi csoportommal a génszaba-
lyozast vizsgaljuk genomszinten, Big Data bioinformatikai modszerekkel. Nagy meny-
nyiségben dolgozunk fel publikus ChIP-seq-adatokat. Eredményeinket a ChIPSummitDB
adatbazisban gydlijtjik. Az adatokbdl probaljuk megallapitani, hogy az egyes fehérjék
hol, milyen sorrendben, miért helyezkednek el a DNS-en.

ELIXIR részvétel: Technologiai koordinator

Prof. Dr. Barta Zoltan

Debreceni Egyetem, TTK Evoltciés Allattani
és Humanbioldgiai Tanszék,

Debrecen

DEBRECENI
EGYETEM

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

(1) A korai, idilli nézettel szemben az utédgondozas soran a szil6k kozott jelentds ér-
dekellentétek feszililnek, melyek felolddsa nem trividlis. Kutatasaink sordn korabbi
elméleti vizsgdlatainkra tdmaszkodva genomikai, transzkriptomikai moédszerekkel pro-
baljuk feltarni ezen ellentét megoldasat segitd mechanizmusokat egy Uj bogarmodell-
rendszerben, a nagyfejli csajkéban.

(2) A természetvédelem m(ikddése soran hatalmas mennyiségl térben referalt biotikai
adat keletkezik, mely feldolgozadsa, nem beszélve annak értelmezésérdl, nem megol-
dott. Vizsgalataink soran modern adatbanyasz-mddszereket alkalmazva probaljuk fel-
mérni ezen adathalmaz prediktiv alkalmazasanak lehet6ségét.




Prof. Dr. Bodor Csaba

Semmelweis Egyetem, Patologiai és Kisérleti
Rakkutaté Intézet Budapest, HCEMM-SE Molekularis
Onkohematoldégia Kutatocsoport, Budapest

Kutatasi teriletek: onkohematoldgia, klonalis evolucié

A Molekularis Onkohematoldgia Kutatdcsoport (Semmelweis Egyetem, Patoldgiai és
Kisérleti Rakkutatd Intézet) kiulonb6zé lymphomak és leukémidk esetében végez
genomikai és epigenomikai kutatdsokat, valamint diagnosztikus fejlesztéseket a
legkorszerlibb Ujgeneracids szekvenaldsi és bioinformatikai eljarasok alkalmazasaval.
A kutatasok célja a betegség lefolyasaval és kilénbdz06 célzott terapidkra adott valasz-
készséggel kapcsolatba hozhatd biomarkerek azonositasa, valamint a terapiak szelek-
ciés nyomasanak hatasara kialakuld klonalis evollcié iddbeli és térbeli aspektusainak
feltérképezése.

ELIXIR részvétel: Platforms

Dr. Csész Eva
Debreceni Egyetem

DEBRECENI
EGYETEM

Prof. Dr. Csabai Istvan

Eotvos Lorand Tudomanyegyetem,
TTK Fizikai Intézet,

Budapest

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

Kutatdcsoportunk fé célja a nem invaziv modon gy(jtheto testfolyadékok (kénny, nyal,
verejték) proteomikai és metabolomikai tanulmanyozasa és potencidlis biomarkerek
azonositasa. Ehhez proteomikai és metabolomikai modszereket fejlesztliink és optima-
lizalunk, és ezeket alkalmazzuk bioldgiai rendszerekre. Fontos a kapott adatok komp-
lex, haldzatalapu és rendszerbioldgia-szemléletl értelmezése, ezaltal minél tébb re-
levans bioldgiai informacié kinyerése a begyl(ijtott adathalmazbdl. Kutatécsoportunk
részt vesz az ELIXIR Proteomics altal koordinalt, 11 orszagbdl 13 kutatdcsoport rész-
vételével torténd megvaldsitasi tanulmanyban, amelynek célja az adatbazisokban levé
proteomikai adatok Ujrahasznositdsa. A kutatdmunka mellett fontos a PhD és TDK
hallgatok képzése és a megszerzett tudas tovabbadasa az érdekléddknek.

ELIXIR részvétel: Platforms

Kutatasi teriletek: genomika, BigData, mesterséges intelligencia

Csoportunk kutatasainak kozéppontjaban az adatintenziv bioinformatikai kutatdsok
allnak. Szdmos hazai és eurdpai projekt keretében részt vesziink rakgenetikai vizsga-
latokban, kérnyezeti mintak metagenomikai elemzésében, molekularis 6regedéskuta-
tasban, jarvany-genetikai vizsgalatokban. Munkank soran az élenjard bioinformatikai
elemz6 szoftverek mellett nagymértékben hasznaljuk a modern gépi tanulas eredmé-
nyeit is, és arra torekszlink, hogy az alapkutatasi eredmények minél hamarabb hasz-
nosuljanak az egészséglgyi gyakorlatban.

ELIXIR részvétel: Platforms, BY-COVID

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

F6 kutatasi terlletiink a hatékony Markov-lanc Monte-Carlo-metédusok

és a molekularis evolicio sztochasztikus modellezése.

A ClcBio (par éve felvasarolta a Quiagen) vezetésével egy FP7-es project kereté-
ben evollciés rejtett Markov-modellek segitségével transzkripcios faktor kot6he-
lyeket prediktalé szoftvert fejlesztett. Tarsszervezdje voltam a 2009-es RECOMB
Comparative Genomics konferencianak, valamint két, bioinformatikai témakkal is fog-
lalkozé Dagstuhl-szeminariumnak.

A sejteken bellli molekularis és a sejtek kodzotti celluldris interakcidok hatasara lejat-
sz0do folyamatok térbeli és idObeni valtozasanak megértéséhez kombinaljuk a szami-
tdgépes rendszerbioldgiai modellezési technikakat kisérleti modszerekkel.

A molekularis interakcids halézatok kapcsoldsi rajzait matematikai egyenletekké ala-
kitjuk, és azokat elemezziik, hogy megértsiik a vizsgalt rendszer fizioldgiai viselkedé-
sét. A f6 kutatasi kérdéseink a sejtnévekedés és a sejtosztdodas szabalyozasaval hoz-
hatdak kapcsolatba, de betegségek és gydgyszerhatasok joslasara is fejlesztlink sejt-
szint(i fehérjekomplex képz6édést szimulald modellt is. Tébb kisérleti laboratériummal
egylttmdkddink, amelyek a modellek felallitasdhoz sziikséges adatokat és platfor-
mot kindlnak modelljeink el6rejelzésének tesztelésére. Tovabblépve, a kozelmultban
|étrehoztuk sajat kisérletes laboratériumunkat, ahol klilonbdzd élesztd torzsek kozotti
sejt-sejt kdlcsdnhatasokat vizsgalunk, és ezen eredményeinket kombinaljuk legdjabb
modelljeinkkel.




, Dr. Dosztanyi Zsuzsanna

sy EOtvos Lorand Tudomanyegyetem,
TTK Biokémia Tanszék,

Budapest

Kutatasi teriletek: fehérje szekvencia predikcio, gépi tanulas, rendezetlen
fehérjék, fehérje-fehérje kolcsonhatas

2014-t6l vezetem az MTA Lendllet palyazat tamogatdsaval megalakult Bioinformatikai
Kutatdcsoportot az ELTE TTK Biokémia Tanszékén.

FO kutatasi terliletiink az eredendden rendezetlen fehérjék vizsgalata bioinfor-
matikai és mélytanulasos modszerekkel. Ehhez kapcsoldéddan fejlesztiink kilén-
b6z6 predikciés mddszereket, végziink szamitdégépes bioldgiai vizsgalatokat, illetve
kozremlkodink kilénbdz6 adatbazisok kifejlesztésében is. Célunk az, hogy megért-
hessik azt, hogy hogyan képesek a rendezetlen fehérjék alapvetéen fontos bioldgiai
funkcidjukat ellatni, mutaciéjuk hogyan vezet kilénb6z6 betegségekhez, példaul rak-
hoz, illetve neurodegenerativ betegségekhez, illetve hogy lehet ezeket a fehérjéket fel-
hasznalni Ujfajta gyégyszermolekuldk tervezéséhez. Aktivan részt vesziink az ELIXIR
Intrinsically Disordered Proteins k6zdsségében annak érdekében, hogy az ELIXIR cél-
jaival 6sszhangban jobban lathatdva, elérhetévé, atjarhatova tegylk a kilonbozé, fe-
hérje rendezetlenséghez kapcsolédd eszkdzoket.

ELIXIR Community részvétel: Intrinsically Disordered Protein,

Training Platform; ELIXIR Board tudomanyos képviselo

Dr. Gaspari Zoltan
Pazmany Péter Katolikus Egyetem,
Budapest

Kutatasi terllet: a kisérletes vizsgalatok mellett kiemelten foglalkozunk a fe-
hérjék belso dinamikajat tiikrozo fehérjeszerkezeti sokasagok eldallitasaval
és elemzésével, els6sorban NMR-spektroszkdpiai adatokra tédmaszkodva, valamint
egyes fibrillaris szerkezeti motivumok vizsgalataval. Funkcionalis oldalrél f6 érdeklodési
tertletlink a szinaptikus jelatvitelben részt vevd, els6sorban a posztszinaptikus denzitas
felépitésében szerepet jatszé egyes fehérjék szerkezeti-dinamikai vizsgalata, illetve kol-

csOnhatasaik modellezése.

Dr. Gyenesei Attila

Pécsi Tudomanyegyetem
Szentagothai Janos Kutatékoézpont,
Pécs

Dr. Garamszegi Laszlo Zsolt
Okolégiai Kutatékdzpont,
Okolégiai és Botanikai Intézet,
Budapest

O

GKoLOGIAI
KUTATOKOZPONT

Kutatdcsoport: Evoliciés Okolégia Kutatécsoport

Kutatasi terlletek: (1) klimavaltozas és (Gijonnan) felbukkané betegségek-
citizen science: www.szunyogmonitor.hu ; (2) akusztikus kommunikacio

és a kulturalis evollcio

A tarsadalom széles kor(i bevonasaval és innovativ technologiak (pl. mobilapplikacidk)
segitségével gyljtink nagymennyiségl adatot az orszag minden pontjarél, majd kifi-
nomult bioinformatikai, gépi tanulasi mddszereket alkalmazva nyertink folyamatos in-
formaciét az Ujonnan megjelend korokozdék aktualis elterjedésérdl. Az 6rvos légyka-
p6 modellfajon gydjtiink hosszu tava adatokat annak érdekében, hogy megértsik a
madarének ivari kivalasztdodasban betoltétt szerepét és a populacid szintjén térben és
id6ben megmutatkozd dinamizmusokat.

Kutatasi terllet: A vezetésem alatt allé bioinformatikai kutatocsoport és a korszer(
m(iszerezettséggel és szakembergardaval m(ikodé Genomika és Bioinformatika Core
Facility kutatasainak kdozéppontjaban egyrészt a biotechnolégia teriiletén végbe-
meno fejlodés nydjtotta lehetoségek kiaknazasa, masrészt ennek egyik f6 ko-
vetkezménye, az eddig soha nem latott mennyiségben és részletességben rendelke-
zésre allé biologiai és orvosi adatmennyiség elemzése all. A két terlilet gyakor-
lati 0sszekapcsolasa és korszerd bioinformatikai mddszerek alkalmazasa lehetOséget
nyujt a molekularis szint{ bioldgiai folyamatok jobb megértésében és ezen bioldgiai is-
meretek alkalmazasaban az orvoslasban, az iparban és a mezdgazdasagban.
Mindezek mellett kiemelt célunk kezdettdl a bioinformatika és biostatisztika eldmozdi-
tasa a Pécsi Tudomanyegyetemen, az itt dolgozé kutatdcsoportok segitése, valamint
kutatoi és infrastrukturalis palyazatokban valé aktiv részvétel. Reményeink szerint
ezzel lehetdvé valik a kutatdsokbdl szarmazd nagy tomegl adatok, informacidk fel-
dolgozasa, elemzése, tovabba névekedhet a kutatasi aktivitas, a kollaboracidk szama,
nd a palyazatokban vald részvételi lehetdség. Mindezek mellett a kilénbdz6 genetikai
és klinikai multi-faktorialis betegségek jellemzésével és biomarker-elemzéssel foglal-
kozunk, els6sorban hipotézisfiiggetlen, adatbanyaszat- és mesterséges intelligencian
alapulé eljarasok alkalmazasaval és fejlesztésével.

ELIXIR részvétel: technikai koordinator




// Prof. Dr. Gyorffy Balazs
=/, Természettudomanyi Kutatékoézpont,
Ttk Enzimolégiai Intézet, Onkolégiai

ENZIMOLOGIAI
INTEZET

Biomarker kutatécsoport, Budapest

Prof. Dr. Horvath Péter

Szegedi Bioldgiai Kutatéokozpont,
Biokémiai Intézet,

Szeged

Kutatdsi terilet: 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 kutatdcsoportunk tobb mint tiz kiilfoldi egyetem-
mel folytat egylttmikddést, koztiik a Yale, Stanford, Johns Hopkins Egyetemekkel
(USA), valamint az Imperial College, pekingi, berlini, lyoni, calabriai, barcelonai egye-
temek kutatdival, aminek eredményeként szamos kdzlemény jelent mar meg nivos
tudomanyos lapokban (Nature Medicine, Cancer Discovery, Nature Communications,
PNAS, EMBO, Cancer Research stb.) A csoport innovativ szemléletének kdszonhetd-
en szamos szabadon elérhetd online adatelemzd rendszer kertlt publikaldsra (pl. KM-
plotter, TNM-plotter, ROC-plotter).

ELIXIR részvétel: az ELIXIR Magyarorszagi csomépontjanak a vezetéje

Prof. Dr. Harrach Balazs

Allatorvostudomanyi Kutatéintézet, Molekularis
és Osszehasonlité Virolégia témacsoport,
Budapest

MAGYAR AGRAR- E5
ELETTUDOMANYI EGYETEM

Kutatasi teriletek: hazi és vadallatok virusai, virusgenetika, filogenetikai
szamitasok, virustaxondmia
Kutatécsoportommal vizsgaljuk a gazdasagi, kedvenc és vadallatok virusainak diverzi-
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él6 allatok (pl. denevérek, majmok) potencidlisan embert és haziallatokat fert6z6 vi-
rusait. A vadallatmintakat Dél-Amerikatdl Uj-zélandig terjedSen kiildik. Eredményein-
ket a Nemzetkdzi Virusrendszertani Bizottsagban végzett munkaban forditjuk hivata-
los taxondmiava.

Kutatdcsoportjai sejtek nagy felbontasa térbeli vizsgalatara alkalmas, altaluk
kifejlesztett rendszermikroszkodpia segitségével biologiai problémakra adnak
szamitogépes algoritmusokkal tamogatott megoldast. Eredményeiket a leg-
magasabb tudomanyos féorumokon kozlik (Nature Methods, Nature Communications,
NRDD, Science stb.). Kutatasaikkal a COVID-19-betegség elleni harcban is aktivan
részt vettek.

Dr. Horvath Péter féallasban a Szegedi Bioldgiai Kutatokdzpont Biokémiai Intézetének
igazgatodja, valamint a Helsinki Egyetemen m(ikodé FIMM-ben (Finnish Institute for
Molecular Medicine) kutatdcsoport-vezet6, Finland distinguished professor és a High-
content analysis egység igazgatdja. A Szegedi Tudomanyegyetemen szerzett prog-
ramtervez0 matematikus diplomat (2003), majd a Nizzai Egyetemen PhD fokozatot
(2007), amely soran az INRIA-n m(iholdkép-feldolgoz6 alkalmazdasokat fejlesztett. A
PhD-fokozat elnyerése utan 7 évig a Zlrichi Mlszaki Egyetemen (ETH, Eidgenossische
Technische Hochschule) dolgozott docensként, a szamitdégépes sejtbioldgiai kutatasok
terlletén. Hét éve tért haza, a Szegedi Bioldgiai Kutatokdzpont Biokémiai Intézetébe,
és ugyanekkor kezdett parhuzamosan dolgozni a FIMM-ben. Az elmult években meg-
alapitotta a szegedi és a helsinki-beli BIOMAG kutatécsoportokat, amelyekben egyiit-
tesen mintegy 30 f6 dolgozik.

Dr. Kenessey Istvan
Orszagos Onkoldgiai Intézet,
Budapest

A Nemzeti Rakregiszter és Biostatisztikai Kozpont a hazai daganatos betegek ada-
tait gyijti és dolgozza fel. Célunk amellett, hogy adatokat szolgaltassunk az onko-
|6giai betegségek epidemioldgiai helyzetérdl, visszajelzést adni az egészségiigyi
ellatoknak és a Nemzeti Egészségbiztositasi Alapkezelonek, valamint az Embe-
ri Eréforrasok Minisztériumanak, hozzajarulva az ellatas mindségbiztositasahoz, illet-
ve az onkoldgiai haldzat fejlesztéséhez. Szorosabb kutatasi teriletliinket képezi a da-
ganatos epidemioldgiai helyzet valtozasa és a trendek leirasa, illetve az egyes beteg-
ségek tulélésében torténd valtozas és ennek hatterében 1évd okok feltarasa.




Dr. K6s Péter

Szegedi Tudomanyegyetem
SZTE Biotechnoldgiai Tanszék,
Szeged

Kutatasi terilet: az Gjgeneracios szekvenalassal tamogatott human molekula-
ris diagnosztika, a mikrobialis genetika, kornyezeti és orvosi metagenomika
stb. targyaban végzett kutatasok és szolgaltatdsok részeként, azokat segitve al-
kalmazzuk a bioinformatikai mddszereket, egyrészt kiilon hw/sw megoldasokkal, mas-
részt az SZBK mesterséges intelligenciat illetve omikakat kutatd egységeivel egyutt-
mUkodésben.

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 molekuldris evollcidval, omikai
tudomanyokkal és informatikai jellegli tantargyakkal kiegészitve elinditottuk egy
bioinformatikai szakirany kialakitasat a biolégus hallgaték szamara, aminek fejleszté-
se jelenleg is zajlik. Az orszag kilénbdzd egyetemein foly6 bioinformatikai oktatassal
vald harmonizacid, valamint ezen m(ihelyekkel vald kollaboracié érdekében csatlakoz-
tunk az ELIXIR Magyarorszag node-hoz. Az ELIXIR-hez és mas nemzetkdzi konzorci-
umokhoz vald csatlakozassal jelenleg azon faradozunk, hogy kialakitsuk Szegeden a
bioinfiormatikai mddszerek kutatasanak, oktatdsanak és felhasznalasanak egy kohe-
rensebb, hatékonyabb és modernebb rendszerét.

Dr. Miklos Dezso
Rényi Alfréd Matematikai Kutaté Intézet,
Budapest

Kutatasi teriiletek: extremialis kombinatorikai modszerek a bioinformatikaban
A Magyar Bioinformatikai Tarsasag egyik alapitdja, sok éven at alelndke voltam. F6 ku-
tatasi teriletem a bioinformatikai problémakban el6forduldé extremidlis mintazatok ke-
resése. Foglalkozom halozatelemzésekkel, periodikus mintazatok keresésével.

Dr. Miklos Istvan
Rényi Alfréd Matematikai Kutaté Intézet,
Budapest

Dr. Menyhart Otilia
Semmelweis Egyetem,
Budapest

Kutatasi teriletek: sztochasztikus modellek, Markov-lanc Monte-Carlo-meto6-
dusok, genomatrendezodési modellek

F6 kutatasi terlletliink a hatékony Markov-lanc Monte-Carlo-metddusok és a moleku-
laris evolucié sztochasztikus modellezése. A ClcBio (par éve felvasarolta a Quiagen)
vezetésével egy FP7-es project keretében evollcids rejtett Markov-modellek segitsé-
gével transzkripcios faktor kotohelyeket prediktald szoftvert fejlesztett. Tarsszervez6-
je voltam a 2009-es RECOMB Comparative Genomics konferencidnak, valamint két,
bioinformatikai témakkal is foglalkozé Dagstuhl-szeminariumnak.

Kutatasi terilet: diagnosztikai eszk6zok fejlesztése betegektol szarmazo
mérések adatainak felhasznalasaval

A kilonféle tesztek, klinikai vizsgalatok soran hatalmas, akar tobb szdz paramétert
tartalmazé heterogén adathalmaz keletkezik minden paciensrdl, melyekbdl kovet-
keztetni lehet a klinikai kimenetre és a betegek tulélésére. Ezen adatok értelmezése
azonban meéretlikbdl kifolydlag nem rutinfeladat. A megfelel6 bioinformatikai eszkd-
zO0k azonban lehetdveé teszik ezen adatok diagnosztikai, illetve prognosztikai célu kiak-
nazasat. A kutatas soran els6sorban az onkoldgia teriiletén végziink mesterséges in-
telligencia alapu vizsgalatokat betegekbdl szarmazé mérések adataira tdmaszkodva.
A téma elsGsorban a bioinformatika és a klinikai kutatas irant érdeklddé hallgatok sza-
mara lehet érdekes.

Dr. Monostory Katalin
Természettudomanyi Kutatokozpont,
Enzimologiai Intézet,

Budapest
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Kutatasi teriletek: gyogyszer-metabolizaléo enzimek genetikai polimorfiz-
musa ('single nucleotide polymorphisms’ és kopiaszam-valtozasok) és
fenotipusos megjelenése, SNP- és CNV-meghatarozasi metodikak fejleszté-
se, kopiaszam-valtozas daganatos sejtekben

A gydgyszermetabolizmusban résztvevd enzimek genetikai polimorfizmusa és nem-
genetikai tényez6knek (életkor, nem, dohanyzas, megbetegedések, gydgyszeres te-
rapia) készonhetdé fenokonverzidja megvaltoztatja a hatdanyagok eliminacids sebes-
ségét, amely hatds-csdokkenéshez vagy fokozott mellékhatas kialakulashoz vezet-
het. SNP (’single nucleotide polymorphisms’) és CNV (‘copy number variations’) meg-
hatarozasra alkalmas PCR alapu moddszereket fejlesztliink a betegek megvaltozott
gyogyszermetabolizalé képességének azonositasara. Feltarjuk a tumorsejtekben ki-
alakulo terapia-rezisztencia kdpiaszam valtozasokra visszavezetheté okait. A geneti-
kai eltérések fenotipusos megjelenésre gyakorolt hatasanak megértésével hozzajaru-
lunk a személyre szabott terapia finomitasahoz.

ELIXIR Community részvétel: Platforms




Prof. Dr. Patthy Laszlé

I\ Természettudomanyi Kutatéokozpont,
“w Enzimologiai Intézet,

Budapest

Dr. Simon Istvan

Természettudomanyi Kutatokozpont,
etk 4 Enzimoldgiai Intézet,

o Y Budapest

Kutatasi teriletek: genom evolicid, fehérje evolicio, funkcionalis genomika,
bioinformatika
Azaltalamvezetettcsoportelsosorbangenomevolicioval,genomannotacioval,
afehérjekodolo gének szerkezetének és a fehérjék funkciojanak predikciéjaval
foglalkozik.

A bioinformatikai munkak mellett néhany, altalunk azonositott, orvos- biolégiai szem-
pontbdl fontos fehérje (pl. az izomfejlddés szabalyozasaban szerepet jatszé6 WFIKKN1
és WFIKKN2 fehérjék) szerkezetét és funkcidjat is vizsgaljuk kisérletes modszerekkel.

Kutatasi teriletek: fehérje-bioinformatika, egymast kolcsondsen

rendezo fehérjék

Aktivan részt vettem a hazai ELIXIR-program |létrehozasaban. Csoportomban szamos,
széles korben hasznalt becsld modszer és adatbazis késziilt. Jelenleg egymast kdlcso-
ndsen rendez6, monomer formaban rendezetlen fehérjék vizsgalataval foglalkozom.

Prof. Dr. Pongor Sandor
Pazmany Péter Katolikus Egyetem (PPKE),
Budapest

Dr. Solymosi Norbert
Allatorvostudomanyi Egyetem
Bioinformatikai Ké6zpont,
Budapest

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

Kutatdcsoportom érdekl6dése a baktériumkozosségek bioinformatikai leirdsa, stabili-
tasuk kritériumai, melyet a genomszekvencidk 6sszehasonlité analizisével, masrészt a
k6zbsségek agens alapu modellezésével kdzelitiink meg. Tagabb érdeklédésiink a mo-
lekuldris ismeretabrazolas és annak felhasznalasa a bioinformatika, a rendszerbioldgia
és a bioldgiai adattudomanyok oktatasaban. Az Academia Europaea és a Magyar Tu-
domanyos Akadémia tagja, valamint az MTA Bioinformatikai Osztalyk6zi Tudomanyos
Bizottsaganak elndke vagyok, tovabba a PPKE ITK Roska Tamas Doktori Iskola biold-
giai PhD programjanak vezet6je. Szintén tagja vagyok a Briefings in Bioinformatics,
a Database, a Scientific Reports és a Biology Direct folydiratok szerkesztObizottsagai-
nak, utdbbinal a Bioinformatikai szekcid tarselndkeként.

A MABIT elndke

Kutatasi teriiletek: epidemioloégia, genomika

A Bioinformatikai Kézpont az Allatorvostudomanyi Egyetemen elsGsorban a mikrobidlis
genomika oktatasa céljabdl jott Iétre. Ehhez kapcsoldoddan tobb fert6z6 allatbetegség
(pl. afrikai sertéspestis, PRRS) orszagos mentesitési programjaban végzink genomikai
elemzéseket, valds idejl kockazatbecslést. Sajat vizsgalatainkban kdézponti témakor a
klinikai metagenomika, ezen belll a mikrobiommal és rezisztdmmal kapcsolatos ku-
tatasok. Hazai és kulféldi egylttm(ikodésekben transzkriptomikai, epigenetikai adat-
elemzésekkel veszliink részt.

Dr. Sramko Gabor

Debreceni Egyetem,

'/ MTA-DE ,Lendiilet” Evoliciés Filogenomikai
Kutatocsoport, Debrecen

DEBRECENI
FOVETEM

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

Kutatdcsoportunk f6 érdeklddési terllete egyes, biogeografiai szempontbdl jelentds
nem modell él6lények (mindenekel6tt ndvények és allatok) filogenetikai és filogeografiai
viszonyainak feltarasa, természetvédelmi jelentéségli nem modell fajok populaciége-
netikai- és genomikai tulajdonsagainak kutatasa. A fajon bellli kutatasaink sulypont-
ja a genomi megkozelitésen, a csokkentett reprezentativitdsi genomi modszereken
(pl. RAD-seq) alapul. Emellett dolgozunk nemmodell szervezetek genomjanak de novo
Osszeszerelésén is. Kilon hangsulyt kap a sztyeppei él6lények evollcids térténetének
rekonstrudlasa molekularis genetikai és genomikai modszerekkel.

ELIXIR Platform részvétel: Tools, Training




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

Prof. Dr. TOzsér Jozsef

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

DEBRECENI
EGYETEM

Kutatasi terilet: szolid tumorok, kiilonésen a malignus melanéma és emlorak,
ezekben a tumor-host kdlcsonhatasok vizsgalata az immunreakciok tiikrében
Kutatasi megkozelitésiinkben erds klinikai alapokon, szdveti morfoldgiai tulajdonsa-
gokra épitkezve elemezzik DNS, RNS és protein szinten detektalhatd adatok kapcso-
latait, heterogenitasat térben és idoben az adott betegek esetében. Fokuszunk a bete-
geken bellli valtozatossag feltarasa, olyan faktorok azonositasa, amely a tumoros fo-
lyamatok jobb megértéséhez vezet, diagnosztikus és terapias fejlesztéseket is maga-
ban rejt.

ELIXIR Community részvétel: Proteomics;

részvétel a European CancerMoonshot Programban

Prof. Dr. Széll Marta

Szegedi Tudomanyegyetem,

Orvosi Genetikai Intézet és Szent-Gyorgyi Albert
Klinikai Ké6zpont, Szeged

Az Intézet vezetbjeként elsGsorban klinikai genetikai diagnosztikai tevékenységet és
az ahhoz kapcsolodé kutatdsokat iranyitom. Kutatdsi tevékenységiink egyes ritka
betegségek korkép csoporjaira fokuszal, igy mint a ritka, genetikailag meghataro-
zott borbetegségek - genodermatdzisok -, valamint neurogenetikai kérképek. Kuta-
tasi tevékenységlink els6sorban genotipus-fenotipus 6sszefliggések feltarasara, vala-
mint Gjonnan azonositott genetikai variansok funkcionalis vizsgalatara iranyul. Az el-
mult évek egyik kiemelt jelent6ségl kutatasi projektjében a Pécsi Tudomanyegyetem
kollégaival egylittm(ikodésben a COVID-19 betegség lefolydasat meghatarozo és/vagy
befolyasold genetikai varidnsok azonositdsan dolgozunk.

Kutatasi teriletek: retroviralis biokémia, viralis proteém, viralis fertozés hatasa
a cellularis proteémra és transzkriptomra, fermentlevek, tej omikai elemzése
Az 3ltalam vezetett Retroviralis Biokémiai Kutaté Laboratérium legfébb kutatasi te-
riletét a virusok életciklusanak tanulmanyozasa képezi. A virdlis és az azokkal ro-
kon eukariéta fehérjék szerkezet-funkcid 0sszefliggéseinek in vitro vizsgalata mellett
szerkezeti bioldgiai és elméleti kémiai megkdzelitéseket is alkalmazunk. Célunk a vi-
rusfertézések (pl. HIV és SARS-CoV-2) korai fazisdban a gazdasejtekben bekdvetkez6
proteomikai és transzkriptomikai valtozasok tanulmanyozasa is. A virus-gazdasejt kol-
csOnhatasi halozatok feltérképezése céljabol omikai modszerekkel nyert adatok elem-
zése statisztikai és bioinformatikai mddszerekkel torténik. Emellett munkankban fon-
tos szerepet kapnak az élelmiszeripari alkalmazas szempontjabdl jelentés kutatasok
is, részt veszink kilonbdz6 borok és borecetek metabolomikai analizissel azonositott
komponenseinek bio- és kémiai-informatikai modszerekkel torténd elemzésében, va-
lamint tejalapu funkcionalis élelmiszer kifejlesztését célzd kutatas-fejlesztési egyiitt-
mukoddés keretében proteomikai és transzkriptomikai analiziseket és bioinformatikai
modszerekkel torténd adatelemzést is végziink.

Dr. Tusnady Gabor
Természettudomanyi Kutatokozpont,
Enzimologiai Intézet,

Budapest
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Dr. Than Nandor Gabor
Természettudomanyi Kutatokozpont,
Enzimologiai Intézet,

Budapest
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Kutatdasi teriletek: perinatolégia, reproduktiv biolégia, immunolégia,
rendszerbiolégia

Kutatdécsoportommal a vetélések és terhességi korképek kialakulasaban szerepet jat-
sz6 kérfolyamatok rendszerbioldgiai vizsgalatat végzem. A téma kiemelt jelentdségd,
mert a terhességek 70%-a, a klinikailag felismert terhességek 15%-a végz6dik veté-
Iéssel, és a varanddsok 25%-anal 1ép fel az anya és/vagy magzata életét és egészsé-
gét veszélyeztetd terhességi korkép. Célunk a kérfolyamatok molekularis Utvonalai-
nak, szabalyozasi haldzatainak leirdsa, biomarkerek és gydégyszer-hataspontok azo-
nositasa.

Kutatasi teriletek: bioinformatika, transzmembran fehérjék, adatbazisok
Kutatasi terlletiink a membranfehérjék topoldgidjanak és 3D-s szerkezetének vizs-
galata modern bioinformatikai eljarasok kifejlesztésén keresztiil (CCTOP, TMFoldRec),
valamint adatbazisok létrehozdsa, amelyek a transzmembran fehérjék topoldgidjaval
és szerkezetével kapcsolatosak (HTP, PDBTM, TOPDB, TOPDOM), tovabba olyan nagy
ateresztOképességl kisérleti mddszerek fejlesztése, amelyek transzmembranfehérjék
topoldgiai becslését és szerkezetmodellezését segitik.

ELIXIR Community részvétel: 3D BioInfo

A MABIT fotitkara




EVENTE MEGHIRDETETT EGYETEMI
BIOINFORMATIKA KURZUSOK

Magyar Agrar- és
Elettudomanyi
Egyetem

Genetika és Biotech-
nolégia Intézet

Bioinformatics

Dr. Posta
Katalin

Egyetem Szervezeti Egység Kurzus cime Kurzusvezeto
Allatorvostudomanyi  Bioinformatikai Genomikai Dr. Solymosi
Egyetem Kbézpont Praktikum II. Norbert
Debreceni Egyetem AOK, Biokémiai és Multiomikai problémak  Dr. Balint

Molekularis Bioldgiai

megoldasa R statisztikai

Balint Laszld

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Informacios Techno-
|6giai és Bionikai Kar

Data Visualization
in bioinformatics and
Systems Biology

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

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Informacids Techno-
I6giai és Bionikai Kar

Integrated Structural
Bioinformatics

Dr. Gaspari
Zoltan

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Informacios Techno-
I6giai és Bionikai Kar

Quantitative Biology

Prof. Dr. Csikasz-
Nagy Attila Istvan

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Informacios Techno-
|6giai és Bionikai Kar

Szamitdgépes
rendszerbioldgia

Prof. Dr. Csikasz-
Nagy Attila Istvan

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Informacios Techno-
|6giai és Bionikai Kar

Data Analysis in
Molecular Diagnostics

Dr. Ligeti Balazs

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Informacios Techno-
I6giai és Bionikai Kar

Introduction to
Bioinformatics

Prof. Dr Pongor S.,
Dr. Baldzs Ligeti,
Dr. Janos Juhasz

Pécsi Tudomany-

Bioldgiai Intézet

Bioinformatika

Dr. Putnoky Péter

egyetem

Semmelweis Bioinformatika Klinikai Bioinformatika  Prof. Dr. Gydrffy
Egyetem Tanszék Balazs
Semmelweis Bioinformatika Adatok abrazolasa a Prof. Dr. Gyorffy
Egyetem Tanszék bioinformatikaban és Balazs

a rendszerbiolégidaban

Intézet programcsomaggal

Debreceni Egyetem AOK, Biokémiai és Multiomikai Dr. Scholtz
Molekularis Bioldgiai adatelemzés Beata
Intézet Galaxy rendszerben

Debreceni Egyetem AOK, Biokémiai és Bioinformatika Dr. Barta
Molekularis Bioldgiai Endre
Intézet

Debreceni Egyetem  AOK, Biokémiai és Bioinformatics Dr. Barta
Molekularis Biolégiai Endre
Intézet

Debreceni Egyetem Biokémiai és Moleku-  Adatmenedzsment Dr. Balint
laris Biologiai Intézet  alapjai Balint Laszld

Debreceni Egyetem Biokémiai és Moleku- R Alapjai Dr. Abari
laris Biologiai Intézet Kalman

Debreceni Egyetem Biokémiai és Moleku-  Haladé R Dr. Abari
laris Bioldgiai Intézet Kalman

Debreceni Egyetem Biokémiai és Moleku-  RNS szekvenalasi Dr. Scholtz
laris Bioldgiai Intézet  adatok elemzése Beata

Galaxy platformon

Debreceni Egyetem Biokémiai és Moleku-  Egy sejt RNS szekve- Dr. Scholtz

laris Bioldgiai Intézet  naldsi adatok elemzése Beata

Galaxy platformon

Semmelweis

Bioinformatika

Alkalmazott bioinfor-

Prof. Dr. Gyorffy

Eétvos 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

Egyetem Tanszék matika az onkoldgidban Balazs
Szegedi Tudomany- Bioldgiai Intézet Bioinformatika alapjai Dr. Rakhely
egyetem Gabor
Szegedi Tudomany- Bioldgiai Intézet Genom oriented Dr. Kredics
egyetem bioinformatics Laszlé

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Bioldgiai Intézet,
Genetika Tanszék

Bioinformatics L + PR

Dr. Ari Eszter

Szegedi Tudomany-
egyetem

Bioldgiai Intézet

Omika adatok
bioinformatikaja

Dr. Papp Balazs

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Bioldgiai Intézet,
Genetika Tanszék

Advanced R Programming
for Biologists PR

Dr. Ari Eszter

Szegedi Tudomany-

Biotechnoldgiai

Bioinformatics

Dr. KOs Péter

Eotvos Lorand
Tudomanyegyetem

Biologiai Intézet,
Genetika Tanszék

Bioinformatika
szeminariumok EA

Dr. Ari Eszter

Magyar Agrar- és
Elettudomanyi
Egyetem

Genetika és Biotech-
noldgia Intézet

Bioinformatika

Dr. Posta
Katalin

egyetem Tanszék Balazs
Szegedi Tudomany- Biotechnolégiai Bioinformatics - Dr. Kés Péter
egyetem Tanszék laboratory practicals Balazs
Szegedi Tudomany- Biotechnoldgiai Bioinformatika Dr. K&s Péter
egyetem Tanszék Balazs

Szegedi Tudomany-
egyetem

Biotechnoldgiai
Tanszék

Bioinformatika
alapjai

Dr. Rakhely Gabor




6.

6.1. PHD HALLGATOK

Dr. Bartha Aron
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

Kutatasi terillet: 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 feldolgozasaval és elemzésével foglalkozom. A létrehozott tnmplot.
com elemzo felllet fenntartasa és fejlesztése mellett kutatdsom fékusza a normal és
daganatos vese szovetekbdl nyert transzkriptomikai és a proteomikai adatok vizsga-
lata és 0sszehasonlitasa.

" @\ pr, Batai Bence

| Semmelweis Egyetem,

I. Sz. Patologiai és Kisérleti Rakkutato Intézet,
Budapest

Kutatasi terllet: térbeli és idobeli genetikai heterogenitas

azonositasa és monitorozasa non-Hodgkin lymphomakban folyadék-
biopszias mintak segitségével

Témavezetd: Prof. Dr. Bodor Csaba

A PhD témamhoz kapcsolddé kutatds soran B-sejtes non-Hodgkin lymphomaval di-
agnosztizalt betegek vérplazma mintaibol izolalt kering6é sejtmentes DNS-t vizsgaljuk
Ujgeneracids szekvendlas segitségével. Célunk a folyadék-biopszias eljaras rejtette
lehetdségek demonstralasa a daganatokban megijelend térbeli genetikai heterogeni-
tas és terapia alatti evollcios dinamika feltarasara. A kutatads a B-sejtes non-Hodgkin

s

feltarasahoz vezethet.

Becsei Agnes

Eotvos Lorand Tudomanyegyetem,
Fizikai Intézet,

Budapest

Kutatasi teriilet: metagenomika, antimikrobialis rezisztencia

Témavezetd: Prof. Dr. Csabai Istvan

Kutatomunkam soran kdrnyezeti mintak, elsGsorban levegd és szennyviz mintak
metagenomikai elemzésével, az antimikrobialis rezisztencia gének felderitésével és
vizsgalataval foglalkozom. A teljes metagenom szekvenalasra alkalmas mintak gydjté-
se leveg6bdl igen nehézkes, részben mert a levegében a mikrébak koncentracidja ala-
csony és Osszetétellik valtozd. Talan ez az oka annak, hogy a levegé metagenomika,

a levegbben talalhaté antimikrobidlis rezisztencia gének vizsgalata tobbnyire feltarat-
lan terlletek. Korabbi vizsgdlataink soran a nehézségek ellenére tobb antimikrobialis
rezisztencia gént is sikerilt azonositanunk levegé mintakban. Munkammal célom a le-
vegd metagenomikara alkalmas mintavételi és elemzési mddszerek fejlesztése mel-
lett, a levegdben taldlhatd rezisztencia gének egészségligyi kockazatanak tanulma-
nyozasa. Emellett az Ujonnan Felbukkand fert6z6é betegségek Obszervatériuma (VEO)
nevld nemzetkdzi konzorcium keretein belll gydjtott szennyviz mintdk metagenomikai
elemzésével is foglalkozom. Ezen mintak esetében célom annak vizsgalata, hogy a
szennyviz mennyire lehet alkalmas a fert6z6 betegségek koérokozoéinak, vektorainak
és az antimikrobidlis rezisztencia gének monitorozasara, elterjedésének vizsgalatara.

Dr. Bedics Gabor

Semmelweis Egyetem,

I. Sz. Patologiai és Kisérleti Rakkutato6 Intézet,
: Budapest

Kutatasi tertilet: gyermekkori ALL genomikai és transzkriptomikai profiljanak
meghatarozasa NGS-vizsgalatok bioinformatikai elemzésével

Témavezetdk: Dr. Alpar Donat, Dr. Sebestyén Endre

F6 kutatasi témam a gyermekkori akut lymphoid leukémia genom- és transzkriptum-
szintl Ujgeneracids szekvenaldsi adatainak elemzése korszeril bioinformatikai mad-
szerekkel. Célunk a diagnosztikat, rizikdbecslést és a terapias stratégia meghataroza-
sat tdmogatd biomarkerek, genomi variansok és fuzids transzkriptumok azonositasa.
A kapott eredmények biostatisztikai elemzése is része a munkamnak, melyet foképp
az R szoftver segitségével végzek.

Déri Mateé

Semmelweis Egyetem,
Gyogyszertudomanyok Doktori Iskola,
Budapest

Kutatasi terilet: a gyogyszer-metabolizmusban mutatkozé interindividualis
eltérések hatterének feltarasa

Témavezetd: Dr. Monostory Katalin

bolizmusban mutatkozo interindividualis eltérések hatterével foglalkozott. Egy qPCR
modszer optimalizalast kovetéen, a finomitott eljarassal veseelégtelenséggel él6
betegek mintdiban vizsgalta a gydgyszer-metabolizmusban fontos szerepet betdltd
citokrom P450 (CYP) enzimek mRNS expresszidjat, egy egészséges veseparaméte-
rekkel rendelkezd vizsgalati csoport értékeivel 6sszevetve. Sziv- és majtranszplantalt
paciensekben a CYP enzimek genetikai és mRNS expresszids paramétereinek fliggvé-
nyében elemezte a betegek immunszupresszans hatéanyag metabolizald kapacitasat,
a pontosabb, személyre szabott gydgyszeres terapia tdmogatasa érdekében.




Diésdi Akos

Szegedi Tudomanyegyetem,
Szegedi Bioldgiai Kutatékozpont,
Szeged

Kutatasi terilet: 3-dimenzidés (3D) nagy ateresztoképességli rendszer fejlesz-
tése egysejt alapi fenotipikus analizisre és alkalmazasa személyre szabott
rakkutatasban

Témavezetd: Dr. Horvath Péter

Az utdbbi évtizedekben a 2-dimenzids (2D) sejtkultirak meghatarozd szerepet toltot-
tek be a gyogyszerkutatasban. Ugyanakkor a 2D-s modelleknek megvan az a hatra-
nya, hogy nem feltétlenll reprezentaljak megfeleléen a szdveti strukturakat. Napja-
inkban a 3-dimenzids (3D) sejtkulturak egyre nagyobb népszerliségre tesznek szert,
mivel jobban tikrozik a szoveti felépitést in vivo. Ennek kdszdonhetéen a 3D-s modellek
egy Uj megoldast jelenthetnek a gydgyszerkutatasban, de ehhez sziikség van egy
egységes protokollra a szferoidok el6allitasatél, az egysejt-szintl feldolgozason at, a
kiértékelésig bezardlag. Munkank soran human karcindma sejtvonalak segitségével
szferoidokat készitlink, amelyeket kilonb6z6 kezelések alkalmazasaval atlathatova
tudunk tenni, majd a szelektiv sik-megvilagitasi mikroszkdp (light-sheet) segitségé-
vel egysejt-szinten tudunk detektalni. A célunk, hogy egy olyan nagy ateresztoképes-
ségl rendszert fejlessziink, amely képes meggyorsitani a szferoidok egysejt-szintd
detektalasat és fenotipikus analizisét.

Fekete Ferenc

Eotvos Lorand Tudomanyegyetem,
TTK Enzimologiai Intézet,
Budapest

Kutatasi teriilet: a gy6gyszer-metabolizmust befolyasol6 tényezok és a sze-
mélyre szabott gyogyszeres terapia lehetéségei

Témavezetd: Dr. Monostory Katalin

PhD hallgatéként kutatasi tevékenységemet farmakogenetikai témakorben folytatom.
A gydgyszer-metabolizmusban fontos szereppel biré citokrém P450 (CYP) génekben
el6forduld funkcidvaltozast eredményez6 mutdacidk és kdpiaszam valtozas kimutata-
sat, illetve génexpresszids vizsgalatokat végziink real-time PCR alapu moddszerrel. Az
egyén el6zetes CYP-statusz vizsgalataval azonosithatok a klinikailag relevans CYP mu-
taciok, illetve a megvaltozott CYP expresszid, ezaltal lehetévé valik a fokozott mellék-
hatas kockazatl vagy terapias hatastalansagot eredményez6 gyenge vagy extenziv
gyogyszer-metabolizmus el6rejelzése. Célunk a gyogyszer-metabolizmusban mutat-
kozé inter- és intraindividuadlis kildnbségek hatterének vizsgalata, az egyéni gydgy-
szerlebontd képesség becslése és alkalmazasa betegek személyre szabott gyogysze-
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Fekete Janos Tibor
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

Kutatasi terilet: transzkriptom alapu prediktiv biomarkerek

szolid tumorokban

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

A kutatdsaim fokuszaban a prediktiv biomarkerek allnak. A két éve indult ROC Plot-
ter projekt célja az, hogy egy webalkalmazason keresztlil, az adatokat egységes szer-
kezetben kezelve 6sszefliggéseket keressiink az egyes gének expresszidja és a te-
rapias valasz kozott. Az alkalmazas eml6-, méhnyak-, kolorektalis tumor, valamint
glioblasztomas betegek génchip és Ujgeneracids RNS méréseken alapulé forrasadata-
it hasznalja. Az alkalmazas segitségével lehetéséget kivantunk biztositani arra, hogy
mara. A honlap (www.rocplot.org) tovabbi szolgaltatdsa, hogy sajat adatokbdl is le-
hetséges ROC analizis elvégzése, igy tovabbi statisztikai szoftverek felhasznaldsa nél-
kil is lehetséges kisérletes eredmények gyors kiértékelése.

Hirling Dominik

Szegedi Tudomanyegyetem, Informatikai Intézet
Szegedi Biolégiai Kutatokozpont,

Szeged

Kutatasi terilet: gépi tanulasi és matematikai modellek a biologiai
képfeldolgozasban

Témavezetd: Dr. Horvath Péter

A bioldgiai képfeldolgozas terliletén az egyik legaktivabb kutatasi terilet a mikroszko-
pos képeken torténd sejtszegmentalds. Napjainkban ezeket a feladatokat Ugynevezett
mély neuronhadldokkal oldjak meg, melyek rendkiviil hatékonyan képesek szegmenta-
|lasokat végezni, amennyiben nagy mennyiségl tanité adat all rendelkezésre. Ezekhez
a feladatokhoz nagyrészt konvollciés mély neuronhaldkat hasznalnak. Kutatadsom té-
maja egy olyan automatikus tanitéhalmaz-generdlé modszer koncepcidjanak kidolgo-
zasa és megvaldsitdsa, amely nagyon er6s matematikai megalapozottsaggal rendelke-
zik és intuitiv mdédon 6tvozi tobb szakérté annotaldsat. Ez tulajdonképpen az elsé 1é-
pés egy teljesen automatikus sejtszegmentalé munkafolyamatban. Tovabbi kutatdsa-
im kozé tartozik egy olyan mélytanuld algoritmus létrehozasa, ami a konvollcios ne-
uronhaldkat és erds elméleti megalapozottsagl geometriai jellemzdbket is felhasznal a
mikroszkdpos képekrol, a szegmentalast pedig ezek alapjan végzi el.




Hoffka Gyula

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

Kutatasi teriilet: enzimevollcio elméleti kémiai vizsgalata

Témavezetd: Prof. Dr. T6zsér Jozsef

Kutatdsom célja az enzimevollucio mogoétt meghizodé folyamatok megismerése. Mun-
kam soran modern elméleti kémiai szamitasokkal vizsgalok enzimrendszereket. Alkal-
mazom tdébbek kdzott a Nobel-dijas Arieh Warshel altal fejlesztett modszereket, illetve
klasszikus molekuladinamikai szimulacidkat is. Tovabbi elméleti kutatomunkat folyta-
tok a Retroviralis Biokémiai Kutatd Laboratériumban. Eredményeim kiértékelése soran
nagymeértékben tdmaszkodom a statisztika és a bioinformatika mddszereire.

Incze Evelyn Erzsébet

Semmelweis Egyetem,
Gyogyszertudomanyok Doktori Iskola,
Budapest

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

A daganatokban kialakult rezisztencia toébb mechanizmuson keresztlil valdsulhat
meg, amelyek kozll a modosult gydgyszer-metabolizmusra fokuszalok kutatasom so-
ran. A citokrém P450 (CYP) enzimek és a kialakult rezisztencia kapcsolatadnak tisz-
tazasat tliztem ki célul nem kissejtes tiidé adenocarcinomaban. Klinikai mintakban
CYP2C8 és CYP3A4 kopiaszam meghatarozasat végzem, amely nagy ateresztoképes-
ségl mikrofluidikai rendszeren valésul meg. In vitro tid6 adenocarcinoma (EKVX) és
epidermoid carcinoma (A431) sejt-modellekben vizsgdlom a nem rezisztens és ki-
sérletesen rezisztenssé tett sejtvonalak érzékenységét kemoterdpids hatéanyagokkal
szemben. Meghatarozasra kerlil a CYP2C8 és CYP3A4 gének kdpiaszam valtozasa, a
CYP gének mRNS és fehérje expresszidja, tovabba a kemoterapias hatéanyaggal vald
kezelés hatasait térképezem fol. Kdpiaszam meghatarozas, illetve a tovabbi kiértéke-
lések egy része Pythonban valosul meg.

Kalcsevszki Regina

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

Kutatasi teriilet: biomarkerek azonositasa mikrobiomszekvenalasi adatokbol
gépi tanulas segitségével

Témavezetd: Prof. Dr. Pongor Sandor, Dr. Ligeti Balazs

Kutatdasom soran a human mikrobiom és bizonyos betegségek, féként a vastag és vég-
bélrak (CRC), kapcsolataval foglalkozom. Célom egy olyan bioinformatikai rendszer
implementaldsa, mely nyers mikorbiomszekvenalasi mintakbdl olyan biomarkereket
képes azonositani, mely alapjan a beteg és kontrol mintakat robosztusan szét lehet
valasztani, igy a CRC predikcidjara alkalmasak. Munkam a szekvenalasi adatok tiszti-
tasatél, a metagenomikai elemzésen at a gépi tanulasi algoritmusok, kdztlik neuralis
halézatok, alkalmazasaig terjed.

Kotmayer Lili

Semmelweis Egyetem,

AOK I. Sz. Patoldgiai és Kisérleti Rakkutaté Intézet,
Budapest

Kutatasi teriilet: hematoldgiai malignitasok genetikai

hatterének vizsgalata

Témavezetdk: Prof. Dr. Bodor Csaba, Dr. Alpar Donat

A kllonb6zd entitdsokban a molekuldris vizsgalatoknak kdszénhetden olyan eltéré-
sek, mutacidk kvantitativ és kvalitativ meghatarozasat végzem, melyek prognosztikai
és prediktiv biomarkerként segithetik a betegségek korszerl kezelését, valamint cél-
zott terapias gydgyszerek potencialis célpontjaiként szolgalhatnak. Jelenlegi projekt-
jeimben az id6sek kdrében gyakori krénikus lymphocytas leukémia (CLL) és a célzott
terapiakkal (ibrutinib, venetoclax) szemben fellép6 rezisztencia genetikai hatterét,
valamint a foként gyermeket érintd, familiaris myeloid kérképekben megfigyelhetd
orokletes eltérések jelenlétét vizsgalom modern molekularis moddszerekkel (digitalis
droplet PCR, Uj-generacios szekvenalas).




Kovacs Szonja Anna
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatikai tanszék,
Budapest

Kutatasi terilet: az immunterapiara jellemzo prediktiv

biomarkerek azonositasa

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

2020-ban végeztem a Debreceni Egyetemen molekularis bioldgusként, majd ezt kove-
toen kezdtem el a PhD tanulmanyaimat a Semmelweis Egyetem Bioinformatika Tan-
széken. Ezen vizsgalatokhoz publikusan elérhetd transzkriptomikai és klinikai ada-
tokat dolgozok fel. Az in silico beazonositott gének hatasait sejtvonalakon, illetve az
Onkobankbdl szarmazé human mintakon is validdlom. Tovabba, emldtumoros sejtvo-
nalak nano-injektalasat kovetéen vizsgalom a driver mutaciok és a kemorezisztencia
kialakuldasanak kortlményeit

Dr. Krizsan Szilvia

Semmelweis Egyetem,

I. Sz. Patologiai és Kisérleti Rakkutato Intézet,
Budapest

Témavezetd: Prof. Dr. Bodor Csaba, Dr. Alpar Donat

F6 kutatdsi témam a gyermekkori akut lymphoid leukémia genom- és transz-
kriptumszintili Gjgeneraciés szekvenalasi adatainak elemzése korszerii bio-
informatikai modszerekkel. Célunk a diagnosztikat, rizikdbecslést és a terapias
stratégia meghatarozasat tamogaté biomarkerek, genomi varidnsok és fluzios transz-
kriptumok azonositdsa. A kapott eredmények biostatisztikai elemzése is része a mun-
kamnak, melyet féképp az R szoftver segitségével végzek.

Kumar Ajneesh

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

d|

Kutatasi terilet: antimikrobialis €és immunmodulator peptidek,

proteomikai bioinformatika

Témavezetd: Dr. Cs6sz Eva

Munkam soran célom a proteomikai adatelemzéshez sziikséges bioinformatikai hattér
fejlesztése, tovabba adatbazisba rendezziik a human szervezetben leirt antimikrobialis
és immunmodulator tulajdonsaggal rendelkezd peptideket és fehérjéket. Ezen adato-
kat nyilvanosan elérhetévé és kereshetdévé kivanjuk tenni. A szabadon hozzaférhetd
proteomikai adatbazisokbdl letdltott adatsorok Ujraelemzésével, az ismert antimikro-
bidlis és immunmodulator hatasu peptidek jelenlétét és mennyiségi valtozasait vizs-
galjuk meg kiildnb6z6 betegségekben. Erdekl3dési teriiletem a neurodegenerativ be-
tegségek, azok kozll az Alzheimer-koér.

Dr. Laszl6é Tamas

Semmelweis Egyetem,

Patoldgiai és Kisérleti Rakkutato Intézet,
Budapest

Kutatasi terilet: kronikus limfocitas leukémia molekularis

genetikai hatterének vizsgalata

Témavezetd: Prof. Dr. Bodor Csaba

F6 kutatdsi terlletem az Uj célzott terapidkban részesiild, krénikus limfocitas leu-
kémidban (CLL) szenved6 betegek terapids mélységének meghatarozasa, innovativ
molekuladris vizsgaldeljarasok alkalmazasaval. Munkank soran célul tlztik ki egy Uj-
generacids szekvenalds alapu mérheté rezidudlis betegség monitorozasara szolgald
vizsgalat kidolgozasat és elérhetdvé tételét. Emellett célunk a célzott kezelések soran
megjelend rezisztenciamechanizmusok hatterében all6 genetikai eltérések feltérképe-
zése, ezaltal Uj potencialis prognosztikus és/vagy prediktiv biomarkerek azonositasa.

Dr. Lorant Gergé

Semmelweis Egyetem,

Patoldgiai Tudomanyok Doktori Iskola,
Budapest

Kutatasi terilet: az autonom idegrendszeri miikodés jelentosége

a daganatos betegek esetében

Témavezetd: Dr. Szasz Attila Marcell

Kutatdsom hosszu tavu célja, hogy a vagus téonust (és az autondm idegrendszert)
jellemz6 szivfrekvencia-variabilitast (HRV) biomarkerként vizsgaljam, mint lehet-
séges faktort elsOsorban a daganatos megbetegedések ellatasi lancaban (etioldgia,
patofiziolégia megismerése, prevencié lehetésége, korai diagndzis, progndzisalkotas,
betegkovetés). Kutatdsom célja rovidtavon az, hogy bizonyitsam, hogy az autoném
idegrendszeri mikddés vizsgalatanak jelentésége van a daganatos betegek eseté-
ben; illetve hogy az ezt a mikddést jellemzd szivfrekvencia-variabilitds egy lehetsé-
ges prognosztikus faktor esetiinkben.

Maher Alnajjar

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

Kutatasi terilet: human és egér transzkripcios faktor kotohelyek

Témavezetd: Dr. Barta Endre

Munkank soran tavolabbi rokon nyulfajtakat kereszteziink, majd mind a sztl6knél, mind
az utédokndl RNA-seq szekvenalast végziink hismintakbol. Az RNA-seq kiértékelésé-
nél olyan géneket kerestink, amelyeknél mas az anyai és az apai szekvencia, igy meg
tudjuk allapitani az allélspecifikus expresszido mértékét. A kisérletbe bevont egyedek-
nek a genom-szekvenciajat is meghatarozzuk. A genomszekvenciaban bioinformatikai
modszerekkel probaljuk megkeresni az eltéré expresszidt okozd variacidkat.




Mango Katalin

Semmelweis Egyetem,
Természettudomanyi Kutatokozpont,
Budapest

Dr. Nagy Akos

Semmelweis Egyetem,

I. Sz. Patologiai és Kisérleti Rakkutato Intézet,
Budapest

Kutatasi terilet: citokrom P450 polimorf allélvariansok hatasa

a ciklofoszfamid kezelés kimenetelére

Témavezetd: Dr. Monostory Katalin

A xenobiotikumok atalakitasat végzdé human citokrom P450 (CYP) enzimcsalad minor
tagja a CYP2B6 izoenzim, mely a legfontosabb katalizatora a ciklofoszfamid kemotera-
piaban és immunszupresszansként alkalmazott hatéanyag bioaktivacios Utvonalanak.
A CYP2B6 majban mérhetd expresszidja, illetve aktivitdsa meghatarozhatja a ciklo-
foszfamid metabolizmusat, igy hatassal lehet a citosztatikus (foszforamid mustar) és
toxikus mellékhatast okozé metabolitok (akrolein, kléracetaldehid) képzdédésére.
A CYP2B6 majban kialakult fenotipusat els6sorban a funkcionalis eltérést okozd poli-
morf allélvariansai hatdrozzak meg, azonban ezt szamos nem-genetikai tényezd csok-
kentheti, illetve névelheti. Munkdm soran célul tlztem ki a CYP2B6 fenotipusra haté
genetikai és nem-genetikai tényez0k vizsgalatat human szervdonorok majszévet-min-
tainak felhasznaldsaval. A genotipus alapu fenotipus becslési eredményeket felhasz-
nalva igyekszink becsilni neuroblastomas gyermekek CYP2B6 genotipusa alapjan a
ciklofoszfamid terapia hatékonysagat és a kivalasztdszervrendszert, valamint a majat
érintd toxicitds megjelenését.

Miiller Dalma
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

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

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Kutatasom soran tobbek kozott vastagbél adenokarcinomaban vizsgalom a DNS meti-
lomot, elsGsorban microarray technoldgia felhasznalasaval készilt adatok elemzése
altal. Munkam célja a DNS metilacié tumorprogressziéban betoltétt szerepének vizs-
galata, illetve Uj, metilacio-alapu biomarker-jeldltek azonositdsa. Mindezek mellett az
OsszegyUjtott adatokat egy, a kilonboz6 szévetek Gsszehasonlitasat szolgalé webes
felllet Iétrehozasan dolgozom.

Kutatasi teriilet: B-sejtes limfomak minimal invaziv detektalasa és nyomon
kovetése folyadékbiopsziaval

Témavezetd: Prof. Dr. Bodor Csaba

PhD-munkam soran B-sejtes non-Hodgkin-limfémaban szenvedd betegektdl gy(j-
tott vérplazmamintakbdl izolalt keringd sejtmentes DNS-t vizsgaljuk Ujgeneracids
szekvenalas segitségével. Célunk a folyadék-biopszids eljaras rejtette lehetdségek de-
monstralasa a szelektiv terdpids nyomas hatasara létrejovo klonalis evolicié minimal
invaziv detektaldsa szempontjabdl. Vizsgaljuk tovabba a kiilonb6z6 anatdmiai régidk-
ban elhelyezkedd limfémas kldnok egyidejli minimal invaziv detektdlasi lehetéségét is
folyadékbiopszias eljaras segitségével.

Dr. Nagy Nikoletta Andrea
Debreceni Egyetem,

Biologiai és Okologiai Intézet,
Debrecen

Kutatasi teriilet: a nagyfejii csajko utédgondozo viselkedésének

genetikai hattere

Témavezetdk: Dr. Barta Zoltan, Dr. Németh Zoltan

F6 kutatasi terliletem egy kétszlil6s utddgondozassal rendelkez6 bogarfaj, a nagyfejli
csajké (Lethrus apterus) szaporodasi viselkedésének vizsgalata genom és transzkriptom
szinten. Munkam soran fdleg Ujgeneracios szekvenalasbdl szarmazd adatokat dolgo-
zok fel bioinformatikai mddszerekkel. Célom az utédgondozé viselkedéssel 6sszefliggd
gének, illetve transzkriptumok azonositasa, szezonalis expresszidjanak vizsgalata és
funkcionalis annotacidja.

Erdenetsetseg Nokhoijav

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

Kutatasi terilet: proteomikai és metabolomikai analizisek nagy populaciokat
érinto betegségekben

Témavezetd: Dr. Cs6sz Eva

Kutatdsom célja a nagy populdcidkat érintd betegségek, elsdsorban a cukorbetegség
és komplikacidinak vizsgalata. Metabolomikai és proteomikai mddszerekkel kivanom
vizsgalni a cukorbetegségre és komplikacidira jellemz6 metabolit- és fehérjeminta-
zatokat. Célom a szemet érintd komplikaciok szérumszinten megjelend valtozasai-
nak vizsgalata és olyan potencidlis biomarkerek azonositdsa, amelyek a diabéteszes
retinopatia megjelenését és sulyosbodasat elbre jelezhetik.




Oravecz Orsolya

Eotvos Lorand Tudomanyegyetem,
Természettudomanyi Kutatokozpont,
Enzimolodgiai Intézet, Budapest

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

Témavezetdk: Dr. Than Nandor Gabor, Dr. Papp-Balogh Andrea

Kutatdmunkam a terhességi immunoldgia témakorében folytatom, ezen belll is azon
mehlepényi glikanok és a glikan-kotd galektinek szerepét vizsgalom, melyek fontos sze-
repet jatszanak az anyai immunrendszer szabalyozasaban és/vagy a placentacioban,
és korosan megvaltozott expresszidojuk dsszefliggésben van terhességi kérképek ki-
alakuldsaval. A mogottes molekularis mechanizmusok azonban még korant sem is-
mertek teljesen, igy a méhlepényi glikanok és galektinek egészséges terhességben és
nagy szllészeti kérképekben betoltott szerepének felderitése attérést hozhat elérejel-
zés, megel6zés, diagndzis és a terapia terlletén is.

Palné Szén Orsolya

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

Kutatasi terilet: human és egér transzkripcios faktor kotohelyek elemzése
Témavezetd: Dr. Barta Endre

Kutatocsoportunk korabbi munkajanak eredményeként létrejott egy atfogd, human
ChIP-seq kisérleteket tartalmazé adatbazis, a ChIPSummitDB (http://summit.med.
unideb.hu/summitdb/).

A ChIPSummitDB jelenleg az egyes human transzkripcios faktorok (TF) cisztromjairdl,
valamint a DNS koét6helyekrdl és kofaktorokrdl nyujt globalis képet. Tovabbi célunk
és f6 munkam, hogy az adatbazist kibOvitslik az egér ChIP-seq kisérletek hasonld
elemzéseivel, mely altal lehetévé valik a TF kotohelyek szerepének és mikddésének
pontosabb megértése és a korabban ismeretlen transzkripcidés szabalyozdé halézatok
azonositasa.

Dr. Péterffy Borbala

Semmelweis Egyetem,

AOK Patolégiai és Kisérleti Rakkutaté Intézet,
Budapest

Kutatasi teriilet: gyermekkori akut limfoblasztos leukémia genomikai és
transzkriptomikai hatterének feltérképezése

Témavezetd: Dr. Alpar Donat, Prof. Dr. Bodor Csaba

PhD munkam f6 témadja gyermekkori akut limfoblasztos leukémia genomikai és
transzkriptomikai hatterének vizsgalata, Ujgeneracidés szekvenalassal. Munkank cél-
ja kdépiaszam eltérések, mutdacidk és fuziok detektdlasa, illetve esetleges célzott tera-
pias célpontok azonositasa korszer(i, nagy ateresztoképességli mddszerekkel. Célunk,
hogy az azonositott eltérésekkel hozzajaruljunk a rizikdstratifikacio finomitasahoz, il-
letve, hogy segitsiik a rizikdadaptalt terapias stratégiakat.

_ Posta Mateé
i‘ ??‘ Semmelweis Egyetem,

« = Természettudomanyi Kutatokozpont,
Enzimologiai Intézet, Budapest

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

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

Munkank soran egészséges és patoldgias terhességekbdl szarmazé mintak ,,omikai” ada-
tainak bioinformatikai elemzését végezziik. Erdeklédésiink f6 korében a preeclampsia,
az IUGR, és a vetélések allnak. Célunk kiilonb6z6 expresszids mintazatok felismerése
és ezen keresztil a betegségek koéros patofizioldgiai mechanizmusainak feltarasa, mo-
lekularis Utvonalak alapjan a korképek differencidlasa. Olyan biomarkereket kereslink,
melyek mar a betegség megjelenését megeldz6 stadiumban eldrejelezhetik ezen kor-
képek késbbbi megjelenését.

Szeitz Beata

Semmelweis Egyetem,

I. sz. Belgydgyaszati és Onkolégiai Klinika,
Budapest

Kutatasi teriilet: biomarkerek szolid daganatokban, proteogenomika,
bioinformatika

Témavezetd: Dr. Szasz Attila Marcell

F6 kutatasi terlletem a melandma proteogenomikai analizise, emellett kissejtes és
nem kissejtes tidorak proteomikai vizsgalatabdl szarmazé adatok statisztikai és
bioinformatikai elemzésével foglalkozom. Munkamat a European Cancer Moonshot
Lund Center-el (www.cancermoonshotlund.com) egylttm(kodve végzem. Potencidlis
terdpias célpontokat, a gydgyszerek hatasat szabalyozd folyamatokat térképeziink fel,
emellett a betegség progresszidjat, az attétképzést és a tulélést befolyasold mecha-
nizmusokat is vizsgaljuk. Célunk, hogy kutatasainkkal a betegek javat szolgald, a kli-
nikai gyakorlatban is hasznosithat6 ismereteket gydjtsiink.

Udvarnoki Zoltan Andras

Eotvos Lorand Tudomanyegyetem,
Fizikai Intézet,

Budapest

Kutatasi terllet: Gjgeneraciés szekvenalasi adatok feldolgozasa, kiértékelése,
MHC-peptid-kotodése

Témavezetd: Prof. Dr. Csabai Istvan

Csabai Istvan bioinformatikai kutatécsoportjaban bioldgiai adatok, koztik Ujgenera-
cids szekvenalasi adatok feldolgozasaval, kiértékelésével foglalkozom, kiilonods tekin-
tettel a gépi tanulds, deep learning alkalmazasara. Eddigi fobb munkaim az MHC-
peptid-kotddés becsléséhez, valamint genetikai mutacidk, illetve mitermékek deep
learning segitségével torténd meghatarozasahoz kapcsolédtak.




6.2:-NYITOTT PHD TEMAK

Pécsi
Tudomany-
egyetem

Dr. Gyenesei Attila

A nem kissejtes tlidorak (NSCLC) miRNS NGS
alapu expresszids profilozdsa bioinformatikai
elemzéssel és biomarker-kutatas a pontosabb
diagnosztika és prognozis segitése érdekében
gyenesei.attila@pte.hu

Semmelweis
Egyetem

Dr. Alpar Donat

Malignus hemopoetikus betegségek hetero-
genitasa és evolucidja
alpar.donat@med.semmelweis-univ.hu

Semmelweis
Egyetem

Prof. Dr. Bodor
Csaba

Lymphomak és leukaemidk genetikai és
epigenetikai hatterének vizsgalata
bodor.csabal@med.semmelweis-univ.hu

Semmelweis
Egyetem

Prof. Dr. Gyorffy
Balazs

Multi-omikai vizsgalatok onkoldgiaban
gyorffy.balazs@med.semmelweis-univ.hu

Semmelweis
Egyetem

Prof. Dr. Gyorffy
Balazs

Mono- és multigénes onkoldgiai biomarkerek
gyorffy.balazs@med.semmelweis-univ.hu

Semmelweis
Egyetem

Prof. Dr. Gyorffy
Balazs

NGS kiértékelés betegdiagnosztikahoz
gyorffy.balazs@med.semmelweis-univ.hu

Semmelweis
Egyetem

Prof. Dr. Gyorffy
Balazs

Gépi tanuldsos mdédszerek alkalmazasa
eml6tumoros betegek varhato tulélésének
kiszamitdsahoz és a legjobb gydgyszeres
terapia kivalasztasahoz
gyorffy.balazs@med.semmelweis-univ.hu

Semmelweis
Egyetem

Prof. Dr. Gyorffy
Balazs

Mesterséges intelligencia algoritmusok
alkalmazasa a korai diagnosztikaban
gyorffy.balazs@med.semmelweis-univ.hu

Semmelweis
Egyetem

Prof. Dr. Gyorffy
Balazs

Platform fejlesztése kdvetkez6 generacios
szekvenalasi adatok alapjan torténd
automatizalt betegdiagnosztikahoz
gyorffy.balazs@med.semmelweis-univ.hu

Semmelweis

Dr. Menyhart Otilia

Diagnosztikai eszk6zok fejlesztése betegektdl

Intézmény Témavezeto Téma / Kapcsolat

Allatorvos- Dr. Harrach Balazs/ Madarak metagenomikai sz(irése virusokra

tudomanyi Kajan Gy06z6 harrach.balazs@vmri.hu

Kutatékozpont

Debreceni Dr. Sramko6 Gabor Molekularis filogenetikai és filogeografiai

Egyetem vizsgalatok hazai névényfajokon
sramko.gabor@science.unideb.hu

Debreceni Dr. Sramko Gabor Molekularis filogenetikai vizsgalatok novény-

Egyetem és allatfajok korében
sramko.gabor@science.unideb.hu

Debreceni Dr. Sramko6 Gabor  Veszélyeztetett allat- és névényfajok

Egyetem konzervaciogenetikaja
sramko.gabor@science.unideb.hu

Debreceni Dr. Sramko6 Gabor Novények és allatok molekularis filogenetikaja

Egyetem sramko.gabor@science.unideb.hu

Debreceni Dr. Barta Endre Variation based binding affinity analysis of the

Egyetem human and mouse transcription factors
barta.endre@unideb.hu

Debreceni Dr. Barta Endre Genome-wide functional genomic studies

Egyetem of the gene expression regulation
barta.endre@unideb.hu

Debreceni Dr. Balint Balint Daganatok génexpresszidja és klinikai

Egyetem Laszlé tulajdonsagai kozotti 6sszefiiggések komplex
elemzése és validalasa nagyméret(i genomikai
adatbazisok alapjan
balintblaszlo@gmail.com

ELTE Dr. Than Nandor Az anyai-magzati kapcsolat sejtes és molekularis

Gabor szintl immunszabalyozasa

than.gabor@ttk.hu

ELTE Dr. Dosztanyi Fehérje degradacids szignalok feltérképezése

Zsuzsanna zsuzsanna.dosztanyi@ttk.elte.hu
ELTE Dr. Dosztanyi Rendezetlen fehérjék jellemzése bioinformatikai

Zsuzsanna

és mélytanuldsos modszerekkel
zsuzsanna.dosztanyi@ttk.elte.hu

Egyetem szarmazo mérések adatainak felhasznalasaval
menyhart.otilia@med.semmelweis-univ.hu

Természet- Dr. Monostory Metabolikus gydégyszer-kdlcsénhatasok

tudomanyi Katalin vizsgalata

Kutatékdzpont monostory.katalin@ttk.mta.hu

ELTE Bioldgiai
Doktori Iskola

Dr. Tusnady Gabor

Transzmembran fehérjék bioinformatikai
vizsgalata
tusnady.gabor@ttk.hu

Semmelweis
Egyetem

Dr. Szasz Attila
Marcell

Biomarkerek szolid daganatokban
szasz.attila_marcell@
med.semmelweis-univ.hu

ELTE Bioldgiai
Doktori Iskola
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Dr. Tusnady Gabor

A transzmembranfehérjék postai cimzése
tusnady.gabor@ttk.hu

Semmelweis
Egyetem

Dr. Than Nandor
Gabor

A nagy szlilészeti korképek patomechanizmusai
korai predikcidja és diagnozisa
than.gabor@ttk.hu




6.3.-TESS (KULFOLDI BIOINFORMATIKAI KURZUSOK)

A kulféldi kurzusokrol tajékozdédhatunk az ELIXIR Training Platform TeSS honlap-
jarél, amely események, tananyagok, forrasok, munkafolyamatok és a képzési anya-
gokat szolgaltatok béséges tarhaza.

Materials e-Learning Workflows Collectons Providers Nodes Abouk

Welcome to TeSS: Elixir's Training Portal

Browsing, discovering and organising life sciences training resources, aggregated from ELTXIR nodes and Brd-purty providers,

|Saarch TeSS... Q

Materials Workflows Providers

Discover the labest baining events and Browse the catalogue of baining Create tmining workflows to visualise Browse training providers o discover
news from ELIXIR nodes and 3™-party tnaterials offerad by ELIXIR nodes and learning steps and link Lo resources training resources they offar and follow
providers, F-party providers. spacific o your tralning meeds, Tinks to thelr matesials and courses

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

ELIXIR ESZKOZSZOLGALTATASOK
(TOOLS SERVICES)

7.1. GALAXY SZERVER

Az elmult évtizedek technoldgiai fejlddésének kdszonhetben egyre nagyobb meny-
nyiségben keletkeznek adatok. Az adatok expanziv ndvekedésének lehetiink tanui az
élettudomanyokban is, kiléndsen a genomikai kutatasok soran alkalmazott ujgenera-
cios szekvenalasi technoldgiak szolgaltatnak Uj, korabban nem latott mennyiségl ada-
tot. Megfigyelhet6, hogy sok esetben az adatok feldolgozasa jelenti a szlik kereszt-
metszetet. Ennek potencidlis magyarazata az, hogy a kiértékelést segitdé szamitdgépes
programok készitése és futtatdsa specidlis szakértelmet és kdrnyezetet igényel, gon-
doljunk a sokakat elriaszté UNIX / Linux rendszer(i szamitdogépekre és a parancssoros
felhasznaldi kornyezetre. Tovabbi korlatot jelenthet, hogy a nagy adattdmegek elem-
zése erds hardveres kdvetelményeket tamaszt.

A Galaxy platform egy kdnnyen kezelhet6 grafikus felhasznaléi fellletet (graphical
user interface, GUI) biztosit, amely egyszer(vé teszi az adatok komplex kezelését.
A GUI segitségével a felhasznald feltolti sajat adatait, de elérheti mas felhasznaldk
vagy adattarhazak megosztott adatait is. Ez az adatmegosztas kivald lehetdséget biz-
tosit a kiilonbdz6 szakterlileteken dolgozd kutaték szamara a csapatmunka megvalé-
sitdsara. A Galaxy szervereken taldlhaté eszkdztar biztositja a feladatok megoldasara
hasznalhatd szoftvercsomagok gyors elérését, paraméterezését, végll az eredménye-
ket, amelyek szintén megoszthatdk. Fontos kiemelni, hogy a rendszer hasznalataval
biztosithatjuk, hogy elemzésiink barmikor reprodukalhatoé legyen.

Mivel kurzusunk a gyakorlati felhasznaldsra helyezi a hangsulyt, ezért fontos volt,
hogy hallgatdink szamara egy olyan, konnyen hasznalhaté platformfliggetlen eszkozt
tudjunk ajanlani, amely mi-

nimalis informatikai tudassal
is lehetové teszi a feladatok
gyors megoldasat és azok
ellenOrzését.
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A Semmelweis Egyetem Galaxy szervere: http://galaxy.semmelweis.hu/
Kapcsolattarto: Dr. Fekete Janos, Semmelweis Egyetem
fekete.janos@med.semmelweis-univ.hu
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7.2.-EGA SZERVER

Az Eurdépai Genom-fenom Archivum (EGA, European Genome-phenome Archive)
egy ELIXIR infrastruktira, ami jelenleg az Eurdpai Bioinformatikai Intézetben (EBI,
European Bioinformatics Institute) és a spanyol Genomikai Szabalyozasi Kézpontban
(CRG, Centre for Genomics Regulation) Iév6 szerverrél érheto el.

TYPE OF ROLE HELPDESK SUPPORT EGA PLATFORMS
Plain Encrypted EGA
sl Sacuece/ DROPBOXES
Array |
] - FTPI
P Jrmy [ haporm. g
Submitter EGAcryptar | oo uploading

\ Metadata

Submissan

Requester —

P p—

Anonymous
User

Az EGA biztositja a nagylépték( orvosbioldgiai genomikai kutatasi projektek sze-
mélyazonositasra alkalmas genetikai és fenotipusos adatainak allandé archivalasat és
terjesztését. Az EGA szerver f6leg nagyléptékld genom és exom szekvenalds, chip ala-
pu genotipus, valamint az ezekhez tartozé metaadatokat tarol. A metaadatok nagy ré-
sze szabadon bdngészhetd, ugyanakkor a szekvenalasi és genotipus adatok elérése a
beklild6k engedélyéhez kotott. Az egész EGA szerver m(ikodését, a klilonboz6 tipusu
adatok kezelését, tarolasat és terjesztését szigoru protokollok szabdlyozzak, biztosit-
va ezzel az adatvédelmi szabalyoknak torténé megfelelést. Bar jelenleg csak az EBI és
a spanyol CRG szerver m(ikodik, a kozeljovoben tervben van egy szétosztott rendszer
kialakitdsa is. Ez az Uj rendszer megengedi majd a mostani két kézponti tlikorszerver
mellett alacsonyabb szint(i nemzeti, vagy akar intézményi EGA szerverek kialakitasat
is. Ez biztosithatja példaul, hogy a genetikai adatok fizikailag is egy orszagban vagy
intézményben maradjanak.

EGA SZERVER: https://ega-archive.org
Kapcsolattarto: Dr. Barta Endre, Debreceni Egyetem
barta.endre@unideb.hu

7.3. ADATKEZELO ES ADATSZOLGALTATO ESZKOZOK
ES SZOLGALTATASOK AZ ELIXIR MAGYARORSZAG HALOZATABAN

SZERVEREK

Acronym: BiSearch

Név: Primer Design and Search Tool
Primer tervezl és ePCR-t készitd eljaras
biszulfittal kezelt és nem kezelt DNS szek-
venciakra

Webcim: http://bisearch.enzim.hu
Referencia: Aranyi T, Varadi A,

Simon I, Tusnady GE. The BiSearch web
server. BMC Bioinformatics.

2006 Oct 5;7:431 (Hivatkozas: 240x)

Acronym: CCTOP
Név: A transzmembran fehérjék

=7

eszkodzok

Webcim: http://cctop.enzim.ttk.mta.hu
Referencia: Dobson L, Reményi I,

Tusnady GE. CCTOP: a Consensus
Constrained TOPology prediction web
server. Nucleic Acids Res. 2015 Jul
1;43(W1):W408-12. (Hivatkozas: 210x)

Contact Map WebViewer

Acronym: CMWeb

Név: Contact Map WebViewer
Webcim: http://cmweb.enzim.hu
Referencia: Kozma D, Simon I, Tusnady
GE. CMWeb: an interactive on-line tool
for analysing residue-residue contacts
and contact prediction methods. Nucleic
Acids Res. 2012 Jul;40(Web Server
issue):W329-33. (Hivatkozas: 34x)

Acronym: HMMTOP

Név: Transzmembran régiok becslése
az aminosav szekvencia alapjan
Webcim: http://www.enzim.hu/
hmmtop

Referencia: Referencia: GE Tusnady, I Simon:
The HMMTOP transmembrane topology
prediction server, Bioinformatics, 2001 -
academic.oup.com (Hivatkozas: 2777x)
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Acronym: MemDis

Név: Transzmembran fehérjékben

levo rendezetlen szakaszok becslésére
alkalmas eljaras

Webcim: http://memdis.ttk.hu
Referencia: Dobson L, Tusnady GE.
MemDis: Predicting Disordered Regions in
Transmembrane Proteins. Int J Mol Sci.
2021 Nov 12;22(22):12270.

PPP

Polar Prot Pred

Acronym: PolarProtPred

Név: Transzmembran fehérjék pola-
rizalt sejtekben valo lokalizaciéjanak
becslésére alkalmas eljaras

Webcim: http://polarprotpred.ttk.hu
Referencia: Dobson L, Zeke A, Tusnady
GE. PolarProtPred: Predicting apical and
basolateral localization of transmembrane
proteins usingputative short linear

motifs and deep learning. Bioinformatics.
2021 :btab480.




Acronym: TMCrys

Név: Transzmembran fehérjék
kristalyosithatésaganak becslésére
alkalmas eljaras

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

Referencia: Varga JK, Tusnady GE. The
TMCrys server for supporting crystallization
of transmembrane proteins. Bioinformatics.
2019 Oct 15;35(20):4203-4204.

Acronym: TMDet

Név: Transzmembran régiok detektalasa
a fehérjék 3D-s struktiaraja segitségével
Webcim: http://tmdet.enzim.hu
Referencia: Tusnady GE, Dosztanyi Zs and
Simon I: TMDET: Web server for detecting
transmembrane domains by using 3D
structure of proteins, Bioinformatics, 2005
(Hivatkozas: 120x)

TMEGIdWeb

Acronym: TmFoldWeb

Név: Transzmembran fehérjék szerke-
zeti osztalyanak a szekvencia alapjan
valé becslésére alkalmas eljaras
Webcim: http:/ /tmfoldweb.enzim.ttk.
mta.hu

Referencia: Kozma D, Tusnady GE.
TMFoldWeb: a web server for predicting
transmembrane protein fold class. Biol
Direct. 2015;10:54.

A

Acronym: IUPred

Név: Rendezetlen fehérje régiok meg-
hatarozasara szolgalé eszkoz

Webcim: www.iupred.elte.hu
Referencia: Gabor Erdds, Zsuzsanna
Dosztanyi: Analyzing Protein Disorder
with IUPred2A, Current Protocols in
Bioinformatics, 2020 (Hivatkozas: 1600x)

Acronym: Kooplex

Név: Kutatoegységek egyiittmiikodését
segito virtualis infrastruktara halézat
Webcim: https://k8plex-edu.elte.
hu/hub/

Referencia: David Visontai, Jozsef
Stéger, Janos Mark Szalai-Gindl, Lasz-

16 Dobos, LaszId Oroszlany, Istvan Er-
vin Csabai: Collaborative data analytics
portal for advancing sciences (preprint)

Acronym: G-2-0

Név: Mutacidé 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, Szabo A, Gyérffy B: 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 Medicine,
2015 (Hivatkozas: 107x)
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Acronym: KMPLOT

Név: Meta-analizis alapd, tumor
biomarker becslésére szolgalo eszkoz
Webcim: https://kmplot.com/
Referencia: B Gyoérffy, P Surowiak,

J Budczies, A Lanczky: Online survival
analysis software to assess the prognostic
value of biomarkers using transcriptomic
data in non-small-cell lung cancer, PloS
one, 2013 ( Hivatkozas: 1470x)

Acronym: IsoMut

Név: Izogén mintacsoportokban elo-
fordul6é egyedi mutaciéok (SNP, delécio,
inszercid) meghatarozasara szolgalo
eszkoz

Webcim: http://www.genomics.hu/
tools/isomut/isomut.html
Referencia: Pipek O, Ribli D, Molnar J,
P6ti A, Krzystanek M, Bodor A, Tusnady
GE, Szallasi Z, Csabai I, Szlits D. Fast
and accurate mutation detection in whole
genome sequences of multiple isogenic
samples with IsoMut. BMC Bioinformatics.
2017;18(1):73 (Hivatkozas: 21x)

@ Recurrgnc_g On_line

Acronym: Recurrence Online

Név: Transzkriptom alapi eml6 tumor
diagnosztikai eszk6z

Webcim: http://www.
recurrenceonline.com

Referencia: B. GyOrffy, Z. Benke,

A. Lanczky, B. Balazs, Z. Szallasi, J.Timar&
R. Schéfer: Recurrence Online: an online
analysis tool to determine breast cancer
recurrence and hormone receptor

status using microarray data Breast cancer
research and treatment, Springer, 2012
(Hivatkozas: 100x)

‘ ROC-plotter

Acronym: ROC plotter

Név: Génexpresszio alapjan prediktiv
biomarkerek azonositasa és validalasa
szolid tumorokban

Webcim: http://www.rocplot.org
Referencia: JT Fekete, B Gyérffy: ROCplot.
org: Validating predictive biomarkers of
chemothera-py/hormonal therapy/anti-
HERZ2 therapy using transcriptomic data of
3,104 breast cancer patients, International
journal of cancer, 2019 - Wiley Online
Library (Hivatkozas: 92x)

ADATBAZISOK

Acronym: DT40

adatbazisa

Név: Csirke DT40 sejtvonal genomszekvenciajanak

Webcim: http://dt40.enzim.ttk.mta.hu

Referencia: Molnér J, Péti A, Pipek O, Krzystanek M,

Kanu N, Swanton C, Tusnady GE, Szallasi Z, Csabai I,
Sziits D. The genome of the chicken DT40 bursal lymphoma

cell line. G3 (Bethesda). 2014; 4(11):2231-40




Név: Meghatarozott térszerkezettel
rendelkez6 transzmembran fehérjék
membran lokalizaciéjanak adatbazisa
Webcim: http://pdbtm.enzim.hu
Referencia: Kozma D, Simon I, Tusnady
GE. PDBTM: Protein Data Bank of
transmembrane proteins after 8 years.
Nucleic Acids Res. 2013;41(Database
issue):D524-9 (Hivatkozas: 400x)

Acronym: HTP
Név: Emberi transzmembran proteém
adatbazisa

Webcim: http://htp.enzim.hu
Referencia: Dobson L, Reményi I, Tusnady
GE. The human transmembrane proteome.
Biol Direct. 2015,10:31

(Hivatkozas: 63x)
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Acronym: TOPDB

Név: Transzmembran fehérjék kisér-
leti iton meghatarozott topoldgiai
adatainak adatbazisa

Webcim: http://topdb.enzim.hu
Referencia: Dobson L, Langd T,
Reményi I, Tusnady GE. Expediting
topology data gathering for the TOPDB
database. Nucleic Acids Res. 2015,
3(Database issue):D283-9.
(Hivatkozas: 100x)
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PolarProtDb

Acronym: PolarProtDb

Név: Polarizalt sejtekben levé transz-
membran fehérjék lokalizaciéjanak

és poszt-transzlaciés modosulasainak
adatbazisa

Webcim: http://polarprotdb.enzim.hu
Referencia: Zeke A, Dobson L, Szekeres LI,
Langd T, Tusnady GE. PolarProtDb:

A Database of Transmembrane and
Secreted Proteins showing Apical-Basal
Polarity. J Mol Biol. 2021,433(11):166705.

& ';‘
Acronym: TSTMP

Név: Legfontosabb transzmembran
célfehérjék adatbazisa

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

Referencia: Varga J, Dobson L,

Reményi I, Tusnady GE. TSTMP: target
selection for structural genomics of human
transmembrane proteins. Nucleic Acids
Res. 2017;45(D1):D325-D330

Acronym: NRR, Nemzeti Rakregiszter

Név: A kiilonb6z6 rakos megbetegedé-
sek szamait tartalmazza nemi, korcso-
portos és teriilet szerinti bontasban
Webcim: https://onkol.hu/
nemzeti-rakregiszter/ 0

Referencia: Kenessey I, Wéber A,

Szilagyi I, Nagy P, Polgar C, Kasler M.

Az orvosi kédtarak gyakorlati alkalmaza-
sa az onkoldégiaban - szakmai utmutatd a
Nemzeti Rakregiszter tapasztalatai alapjan.
Magy Onkol. 2022;66(1):4-10.

Dr. Gyenesei Attila kutatocsoportja

A Pécsi Tudomanyegyetem Szent-
agothai Janos Kutatdokdzpontja (SzKK)
az elmult években egy olyan genomikai
és bioinformatikai k&ézpontnak és kuta-
tasi infrastruktiranak a létrehozasat in-
ditotta el, amely jelent6s befektetésbdl
maximalis koltséghatékonysaggal bizto-
sitja a legtébb hasznosithatd szolgalta-
tast és terméket az egészségligy, a mezo-
gazdasag, az egyetemi oktatas, a kutatds
és az ipari fejlesztések teriletén. Ennek
egyik kozponti eleme az ehhez szlikséges
szekvenalasi infrastruktura kiépitése.

A Magyar Nemzeti Genom Program
célja, hogy a magyar populacié geneti-
kai jellemzG6it meghatarozza, valamint
betegségspecifikus genetikai panelek fej-
lesztésének és Uj gyogyszercélpontok
azonositasat segitse eld. A program meg-
valdsitdsaban részt vesznek akadémiai és
piaci partnerek is, példaul az iBioScience
képviseletében Samu Attila bejelentette:
céglk szazmillié forinttal tdmogatja a Ma-
gyar Nemzeti Genom Programot.

Gyenesei Attila, a program vezet6je
elmondta: a terv az, hogy tizezer teljes
genomot szekvenaljanak. A projekt kozép-
pontjaban a ritka betegségekben szenve-
dok és csaladtagjaik, valamint a rakos be-
tegek allnak. Emellett népességgenomikai
vizsgalatokat is végeznek, mely nemcsak
az egyes betegek javara valik, de tudoma-

Kapcsolat: Dr. Gyenesei Attila
Pécsi Tudomanyegyetem,
Szentagothai Janos Kutatékozpont,
Bioinformatika Kutatdcsoport
Email: gyenesei.attila@pte.hu

nyos felfedezésekhez is hozzajarul majd.
A Magyar Nemzeti Genom Program a ma-
gyar lakossagot kozvetlendl érinti, jelen-
tésen hozzajarulhat ugyanis a kdzegész-
ségigyi allapot javitdasdhoz, hiszen a ma-
gyar lakossag genetikai valtozatossaga-
nak megismerésével a magyarok geneti-
kai sajatossagai is figyelembe vehetdk az
orvoslas soran.

Miért kerillt fokuszba a genomika
napjainkban? A genomika segitségével
megjosolhatd, hogy egy személy hogyan
fog reagalni egy kezelésre, megtaldlhato
szamara a legmegfelelObb terapia — ez a
precizids orvoslas. A gyakorlatban jo pél-
da erre, hogy egy n6 mellrdkja HER2 po-
zitiv vagy sem. Ha igen, akkor a Herceptin
nagyon hatdsos lesz szamara, de olyan-
nak, akinek HER2 negativ, nem. Tesztel-
hetd, ha sokkal kevesebb sugarterapias
kezelés is elegendd lehet. A genomika ha-
talmas lehetdségeket rejt magaban: pon-
tosabb diagnosztikdhoz, Gj orvosi eszko-
z0khoz, gyorsabb klinikai vizsgalatokhoz,
Uj gyégymoddokhoz vezethet.

A TELJES GENOM
SZEKVENALASANAK FOLYAMATA
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8.2, SEMMELWEIS ONKOBANK

1. 5z. Sebészeti és Intervencits Gasztroenterolégiai Klinika

L Sz. Patolbgiai és Kisérleti Rakkutatd Intézet
b
%
IL. 5z. Gyermekgydgyaszati Klinika ‘-.\ ‘

IL. Sz. Patologiai Intézet

Urolégiai Klinika _ XL

Pulmonolégiai Klinika

Orvosi Képalkoté Kiinika 27

i &s NSgybgy4szati Klinika

Bé&r-, Nemikértani és B agiai Klinika

A Semmelweis Onkobank megalapita-
saval célul tlztik ki a Semmelweis Egye-
tem klinikdinak ambulancidin és fekvibe-
teg osztalyain kezelt, rosszindulatl daga-
natos megbetegedésekben szenvedd be-
tegek bioldgiai mintainak (tumor-, nor-
mal szovet, vér) gyljtését és tarolasat,
valamint klinikai adatainak hosszutavu
utankovetését. Az Onkobankba érke-
zett mintakbol DNS, RNS és fehérje ke-
ril izoldlasra, amit az egyes betegsé-
gek kialakulasat befolyasoléd genomikai,
transzkriptomikai, proteomikai tényezék
vizsgalatara, diagnosztikus, prediktiv és
prognosztikus biomarkerek azonositasa-
ra hasznalunk fel. A kinyert adatokat in-
dividualizalt gydgyszeres terapia kiala-
kitdsdhoz szikséges kutatasokba is be-
vonjuk. A mutdacidés, génexpresszids és
egyéb vizsgdlatokat, valamint a keletke-
zett adatok bioinformatikai feldolgoza-
sat a Bioinformatika Tanszék munkatarsai
végzik.

Orszagos Mentalis, Ideggydgyaszati és Idegsebészeati Intézat
T I
/

{
. I;"I Asklepios Kliniken
e s

ELKH Termé

A begy(jtott személyi- és egészség-
Ggyi adatokat, a mintadk adatait, vala-
mint a kutatélaboratériumban zajld vizs-
galatokbdl szarmazd adatokat a kifeje-
zetten hosszutavu, biztonsagos, klinikai
adatgy(jtésre kifejlesztett online REDCap
adatbazisban rogzitjik.

A megfelel6 infrastrukturat és a sze-
mélyi feltételeket a Semmelweis Onkobank
biztositja: -196 °C-os g0zfazisu folyékony
nitrogén tarold, -80°C-os ultramélyhito,
vonalkdd leolvaso, centrifugdk stb. A be-
tegek bioldgiai mintait és klinikai adatait a
partnerintézetek megbizott orvosai, szak-
asszisztensei szolgaltatjak szamunkra. A
Semmelweis Onkobank tevékenységében
13 magyar és egy német intézmény vesz
részt.

OnkoBank: https://onkobank.com/

8.3. COVID KUTATASOK AZ ELIXIR-MAGYARORSZAGON BELUL

Prof. Dr. Gyorffy Balazs és Prof. Dr. Pongor Sandor csoportjai:

COVIDOUTCOME - a mutacidk és a betegség sulyossaganak dsszefliggését

vizsgalo eszkoz
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El6rejelzési érték

Az ELIXIR Magyarorszag kutatécso-
portjainak a SARS-CoV-2 genom vizsgala-
ta soran sikerllt meghatarozni a korona-
virus legstabilabb és a legvariabilisabb fe-
hérjéit, valamint szdmos enyhe és sulyos
betegség kimenetellel 6sszefliggd mutaci-
ot is azonositottak.

Tovabba, létrehoztak a COVIDOUT-
COME online elemzofellletet, amely
mesterséges intelligencia algoritmusok

alkalmazasaval képes el6re jelezni a ko-
ronavirusban levé mutacidk hatasat a vi-
rusfertdzés lefutdasara. Az eredményeik
alapjan a virusgenomban azonositott mu-
taciok, illetve a virusfert6zés lefutdsaval
valé osszefliggésiik pontosabb megérté-
se hozzajarulhat a hatékonyabb SARS-
CoV-2 ellenes terapias stratégiak kidolgo-
zasahoz.

Honlap: https://covidoutcome.com/

Nagy A, Pongor S, Gyorffy B.: Different mutations in SARS-CoV-2 associate
with severe and mild outcome, Int J Antimicrob Agents, 2021; 57(2):106272.
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8. 4. A COVID-19 JARVANNYAL-KAPCSOLATOS A MAGYAR ELIXIR KOZOS PROJEKTJEI
BIOINFORMATIKAT KUTATAST VEGZ® CSOPORTOK MAS ELIXIR CSOMOPONTOKKAL

Prof. Dr. Csabai Istvan és csoportja (E6tvos Lorand Tudomanyegyetem)
e Adatok a pillanatnyi helyzetrél globalisan és regionalisan

Az alabbi illusztrativ kordiagram az ELIXIR csomopontok kozotti kapcsolatok se-

matikus attekintését adja. A magyar node aktiv egytttmikddéseket folytat példaul az
e Prediktiv adatok a jarvany orszagonkénti kimenetelét illetéen olasz, az angol, a holland, német, spanyol, belga, cseh, francia és finn csomdpontok-
e Adatok a jarvany idébeni terjedésérdl kal. Az egyes egylttm(ikodési projektek részletes leirasat a kovetkezd oldalakon mu-
tatjuk be.
Eurdpai SARS-COV-2 genetikai adatarchivum és portal fejlesztése:
e SARS-CoV-2 variansok monitorozasa ©
e SARS-CoV-2 tiskefehérje tobb ezer variansanak térszerkezetének S
meghatdrozasa AlphaFold2 mesterséges intelligencia alapu algoritmussal " = N
N €] N
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Fig. 1 The protein model was generated by AlphaFold2. The C-terminal region (virus 0\351’0
membrane anchor) of the spike protein is not illustrated. N &, @
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Dr. Gyenesei Attila és csoportja (Pécsi Tudomanyegyetem) \g@' 2003 Q’ ) Q. "?gro
® SARS-CoV-2 genom szekvenalas COVID-19 fert6zottek mintaibdl & g <. ‘%_
e Beavatkozassal nem jard klinikai vizsgalat .g o ©
e Genetikai elemzés: a betegek genetikai jellemz6ik és a koérlefolyas vizsgalata < ﬁ
w

* EMBL - European Molecular Biology Laboratory,
Eurdpai Molekularis Bioldgiai Laboratorium
EBI - European Bioinformatics Institute,
Eurdpai Bioinformatikai Intézet




9. 1. ELIXIR-CONVERGE

9.2 . KOZOS MEGBIZASOS PROJEKTEK

Az ELIXIR-Converge f6 feladata, hogy élettudomanyi adatok kezelését egysége-
sitse. Hazank részvételét a projektben az alabbi intézmények biztositjak:

/NS

MAGYAR AGRAR- ES
ELETTUDOMANYI EGYETEM

Fenntarthatd Fejlesztés és
Gazddlkodas Intézet

ENZIMOLOGIAI
INTEZET

Az ELIXIR-CONVERGE célkitlizései:

1. A transznacionalis élettudomanyi adatkezelési tamogatds modelljének
kidolgozasa.
2. Az eurdpai adatkezelési kapacitas erdsitése atfogd képzési program révén.
3. A nemzeti adatkezelési szabvanyok és szolgaltatasok 6sszehangoldsa
egy adatkezelési eszkozkészlet segitségével.
4. A nemzeti beruhdzasok d6sszehangolasa az ELIXIR helyi hatdsainak
és globalis befolyasanak novelése érdekében.

Az ELIXIR Converge ij munkacsomagjai és vezetoik:

WP7: Egyesitett Eurépai Genom-jelenség Archivum a transznacionalis
COVID-19 adatok hozzaféréséért

(Vezetdk: Jordi Rambla, ELIXIR Spain, és Thomas Keane, EMBL-EBI)

WP8: ELIXIR-CONVERGE Eurdpai COVID-19 Adatplatform

(Vezetdk: Guy Cochrane, EMBL-EBI, és Jeena Rajan, EMBL-EBI)

WP9: A SARS-CoV-2 varians megfigyelési adatfeldolgozo szolgaltatasok és esz-
k6zok mobilizacidja. Ide tartozik egy kdzponti Covid-19 adatportal Ggyfélszolga-
latanak megerdsitése az egyes kézpontok és (igynokok szamara (vezetd: Carla
Cummins, EMBL-EBI) valamint a leend6 és a mar m(ikddé nemzeti adatkdézpon-
tok koordindlasa, amelyek a kozvetit6i szolgdltatdsokra 6sszpontositanak és az
adatok mobilizalasara, a kozos gyakorlatok meghatarozasa és eldsegitése érde-
kében (vezet6: Aitana Lebrand, SIB)

EIM

9.2.1. A nyilvanos proteomikai adatkészletek transzlacios

értékének novelése

 Projektfelelés: Dr. Csész Eva

o Debreceni Egyetem

e Résztvevo orszagok: Németorszag, Olaszorszag, Dania, Csehorszag,
Franciaorszag, Belgium, Spanyolorszag, Finnorszag,

Hollandia, Magyarorszag

Az ELIXIR altal tdmogatott Community
Led Implementation Study célja a pro-
teomikai adatbazisokba feltoltott adatok
felhasznalhatésaganak és transzlacids ér-
tékének a ndvelése. Az egyes adatbazisok-
ba, pl. a European Bioinformatics Institute
(EBI) altal kezelt PRIDE-ra, kiilonb6z6 le-
irassal és metaadatokkal ellatott adatfaj-
lok vannak feltéltve. Ezen adatfajlok Ujra
elemzésére célszerli a kilonbdzd auto-
matizalt munkafolyamatok alkalmazasa,
viszont ezek akkor igazan hatékonyak,
ha megfeleld és elégséges bemeneti ada-
tokkal rendelkezliink. Az an. Sample and
Data Relationship Format (SDRF) anno-
tacid tulajdonképpen a minta analizise és
az adatértékelés soran alkalmazott bealli-
tasokat, valamint a kisérletes paraméte-
reket rendeli hozza az adatfajlokhoz. igy
lehetévé valik az adatok hatékonyabb Uj-
raelemzése és a klilonboz6, rendelkezésre
allé munkafolyamatok alkalmazasa.

Kapcsolat: Dr. CsGsz Eva
Email: cseva@med.unideb.hu
Tel:+36 52 416-432

A projektben 12 eurdpai orszagban
muUkddo 13 munkacsoport vesz részt. Ha-
zankat a Debreceni Egyetem Proteomika
Szolgaltatd Laboratérium munkacsoport-
ja képviseli. Munkacsoportunkban 3 PhD
hallgaté (Ambrus Viktor, Ajneeh Kumar és
Kunkli Balazs) és két szenior kolléga (Dr.
CsGsz Eva és Dr. Emri Miklds) dolgozik.
Részt vallaltunk adatfajlok SDRF annota-
ldsaban, az SDRF annotacié automatizala-
sanak kidolgozasaban és az SDRF forma-
tumu adatfdjlok statisztikai analizisében.
Ezen kivll részt veszink a harom ELIXIR
kozosség (Proteomika, Rendezetlen fe-
hérjék (IDP), 3D Bioinfo) kézrem(ikodé-
sével végzett Un. ,gap analysis”’-ben és
k6zosen térképezzik fel a fehérjék komp-
lex vizsgdlatara alkalmazhaté modszere-
ket és megkozelitéseket.

Munkank el6rehaladdsardl rendszere-
sen egyeztetlink a tobbi résztvev6 kutaté-
labor vezetGivel és a projektben dolgozd
kutatdkkal.

Résztvevo intézmény: Debreceni Egyetem



9.2.2. A hCNV (Human Koépiaszam Variaciok)

munkacsoport kutatasai

¢ Projektfelelés: Dr. Monostory Katalin
e Természettudomanyi Kutatéokoézpont

e Résztvevo orszagok: Franciaorszag, Németorszag, Spanyolorszag,
Hollandia, Norvégia, Magyarorszag, Nagy Britannia

A gén kopiaszam valtozasok az egyik
legjelentésebb  kivaltd tényezdi sza-
mos genetikai megbetegedés és human
neoplasia kialakuldsanak. Bar a DNS
szekvenalasi technikak viszonylag gyors
és nagy-ateresztképességl mddszereket
kindlnak, a képiaszam variaciok azonosi-

tasa tovabbra is komoly kihivast jelent.
Az ELIXIR hCNV munkacsoportja (Human
Copy Number Variations Community)
olyan ajanlasokat fogalmaz meg, amelyek
alapjan megbizhatébb diagndzis és popu-
lacié genomikai értékelés végezheto.
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A hCNV munkacsoport kapcsolédasa az ELIXIR munkacsoportjaihoz.
(Salgado et al. F1000 Research 2020)

Kapcsolat: Dr. Monostory Katalin
Email: monostory.katalin@ttk.hu
Tel: +36 1 382-6747

Résztvevo intézmény: Természettudomanyi Kutatékoézpont

9.2.3. Az eredendden rendezetlen fehérjék

adatainak standardizalasa

¢ Projektfelel6s: Dr. Dosztanyi Zsuzsa

e EOtvos Lorand Tudomanyegyetem, TTK Biokémia Tanszék

e Résztvevo orszagok: Belgium, Spanyolorszag, Olaszorszag,
Gorogorszag, Németorszag, Magyarorszag

Az eredendben rendezetlen fehérjék
és fehérje régiok (,,Intrinsically Disordered
Protein/Regions”-IDP/IDRs) nem tartal-
maznak stabil masodlagos vagy harmad-
lagos szerkezetet. Ezek a régidok kdzpon-
ti szerepet jatszanak kilonboz6 bioldgiai
folyamat szabalyozasaban és kapcsolatba
hozhatdak szamos emberi betegséggel is,
beleértve a rakot, az Alzheimer-kort és a
Parkinson-kort.

Az IDP-k a becslések szerint akar
szazezer interakcids interfészt és egy-
millié poszttranszlacids mddositasi helyet
tartalmazhatnak. Mindazonaltal a mai na-

pig a rendezetlen fehérje régiok csak kis
hanyadat jellemezték. Tekintettel terapias
relevancidjukra, az IDR altal kozvetitett
kbélcsonhatasokat ma potencidlis gyogy-
szercélpontnak tekintik. Szerkezetik és
funkciéjuk jobb megértése segithet ki-
I6nb6z6 betegségek kezeléséhez Uj stra-
tégiak kidolgozasaban.

Az IDP k6z0sség fo célja, hogy felgyor-
sitsa az IDP-k azonositasat és funkcio-
nalis jellemzését és elemzését kilonb6z6
eszk0zok és er6forrasok integracidjaval és
sztandardizaciojaval.

1/3 of the human proteome

~100,000 transient, conditional,
regulatory interaction modules

70% of experimentally
validated PTMs

IDRs - Ubiquitous and functionally important

PTH sites

Résztvevo intézmény: Eo6tvos Lorand Tudomanyegyetem
Kapcsolat: Dr. Dosztanyi Zsuzsanna

Email: dosztanyi@caesar.elte.hu
Tel: +36 1 359-3254




JELENTOSEBB BIOINFORMATIKAI TUDOMANYOS
KOZLEMENYEK AZ ELMULT HAROM EVBOL

2. Az endokannabinoid Gtvonal genetikai elemzése az affektiv fenotipusos
valtozatokkal 6sszefiiggésben

Az endokannabinoid rendszerhez sorolhatd 19 ezer SNP és a gyerekkori stressz
interakcids hatasat teszteltilk a szorongasos, illetve depresszids fenotipust mérd
skaladkra (BSI-ANX, BSI-DEP) két fliggetlen (magyar, angol) populacié genetikai
mintan. A CACNA1C gén SNP-k mindkét populaciéban szignifikdns interakciot mu-
tattak a depresszids fenotipusra. A magyar populaciéban emellett a KCNJ3 and
GNB5 a depresszids, a GNG12 a szorongasos fenotipusra mutatott szignifikans
interakcids hatast.

e Prof. Dr. Bagdy Gyorgy

1. Az affektiv temperamentumok genetikai hattere

Az affektiv temperamentumokat mint depresszié-fenotipusokat vizsgalva a
szorongo esetén 1 genom szinten szignifikans (P<5x10-8) és 21 kozel szignifi-
kans (p<10-5) SNP-t azonositottunk a 6-0os kromoszéman az agyban kifejez6-
d6 ADGRB3 génben. A ciklotim temperamentum esetén a 2-es kromoszdman az
ERBB4 génben 4 kdzel genom szinten szignifikans SNP-t, az irritabilis tempera-
mentum esetén a 17-es kromoszdéman a SHISA6 génben 2 kdzel genom szinten
szignifikdns SNP-t azonositottunk. Eredményeink a fentiek mellett szamos egyéb
gén szerepére is ramutatnak.

Referencia: Lazary J, Eszlari N, Kriko E, Tozser D, Dome P, Deakin JFW,
Juhasz G, Bagdy G. Genetic analyses of the endocannabinoid pathway
in association with affective phenotypic variants. Neurosci Lett.
2021,744:135600.

. e o o e Dr. Balint Balint Laszlo
Kép: A szorongo, ciklotim és az irritabilis temperamentum szignifikans

SNP-i Manhattan plotokon abrdazolva

1. A bioinformatikai képzés mindségének és hatasanak értékelésére szolga-
16 keretrendszer az ELIXIR-ben

A ADGR83 gene — anxious temperament
1

g EE— ) e ) ) A cikk bemutatja az ELIXIR keretrendszerét a képzés mindségének és hatdsanak
o | Referencia: Gonda X, Eszlari N, értékelésére, amely a kovetkez6ket tartalmazza: az értékelési célok meghatarozasa,
e * s Tqr‘?k D, Gal Z, Bokor J, annak meghatarozasa, hogy milyen adatokat kell gy(jteni e célok elérése érdeké-
i Millinghoffer A, Baksa D, ben, valamint a kdzpontositott adatgy(jtési stratégiat, amely lehetdvé teszi az ELIXIR-

" C : Pe;;schn(e;r Z’ Azta/;,green_ G, szerte végzett elemzéseket. Emellett attekintést nyujt az elmult évek soran gyl(jtott
Juhasz G, Bagdy G. Genetic ELIXIR képzési adatokral.
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temperaments: a pilot GWAS
investigation identifies a new
genome-wide significant SNP for
anxious temperament in ADGRB3
gene. Transl Psychiatry.
2021;11(1):337.

Kép: Az ELIXIR képzéseken részt-
vevok leggyakrabban arrol sza-
moltak be, hogy a munkavégzés
hatékonysaga és az adatelemzési
készségeik javultak |ényegesen.

Referencia: Gurwitz KT,
Singh Gaur P,

Bellis LJ, Larcombe L,
Alloza E, Balint BL,
Botzki A, Dimec J,
Dominguez Del Angel
V, Rustici G. és mtsaik,
A framework to assess
the quality and impact
of bioinformatics
training across ELIXIR.
PLoS Comput Biol.
2020;16(7):e1007976.
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2. Az endometrioid endometriumrak szovettani fokozata és a relapszus koc-
kazata eldre jelezheto a génexpresszios adatokbdl szarmazoé gépi tanulassal

A gépi tanulasi mdodszerek beépitése az RNS-seq adatelemzési munkafolya-
matokba tovabb javithatja az adatok felhasznalasanak hatékonysagat a klinikai
dontéshozatalban. Ebben a cikkben bemutatjuk, hogyan lehet a gépi tanuldsi maod-
szerekkel egy lépéssel tovabblépni a globdlis génexpresszidés adathalmazok adat-
elemzésében, nevezetesen olyan modelleket fejleszteni, amelyek jol jellemzett re-
ferenciamintak alapjan képesek az egyes rakos mintak osztalyozasara. A TCGA
projekt nyilvanosan elérheté endometriadlis daganat mintdinak RNS szekvenalasi
adatait hasznaltuk fel egy olyan modell kifejlesztéséhez, amely 85%-0s pontos-
saggal képes elkiloniteni a G1 és G3 besorolasu daganat mintakat. Modellink a
G2 besorolasu mintakat is képes volt elkiloniteni magas és alacsony kockazatu al-
csoportokra. S6t, iterativ Ujratanuldsi megkozelitéssel tizenkét olyan gént tudtunk
kivalasztani, amelyek hasonldan jol teljesitettek a kockazat predikciéban. Eredmé-
nyeinket a betegek tulélési adataival validaltuk.

Kép: Az dltalunk hasznalt adatelemzési és gépi tanulasi modszerek az elastic-net
megkdzelitéssel tobbszorosen validaljak a kivalasztott mintak prediktiv értékét.

p— —
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Referencia: Gargya, P., Balint, B.L.: Histological Grade of Endometrioid
Endometrial Cancer and Relapse Risk Can Be Predicted with Machine
Learning from Gene Expression Data. Cancers, 2021, 13, 4348.

¢ Dr. Barta Endre

A ChIPSummitDB adatbazis: A human transzkripcids faktorok kotéhelyeinek
ChIP-seq alapu adatbazisa és a hozzajuk kotodo fehérjék topologiai elren-

dezodései

A ChIPSummitDB (https://summit.med.unideb.hu/summitdb/) a human
ChIP-seq adatok gydjteménye. Az adatbazis tartalmazza a kilénb6z0 transzkrip-
cios faktorok konszenzus motif szettjeit, valamint azt, hogy az egyes ChIP-seq
csucsok legmagasabb pontjai hogyan viszonyulnak az adott két6éhelyhez topolégia-
ilag. Az adatbazis webes fellletén lehetdség van tobbek kozt a kiilonb6zé ChIP-seq
kisérletek csucsainak az 6sszehasonlitdsara is. A ChIPSummitDB adatbazis részét
képezi az Elixir bio.tools gylijteményének (https://bio.tools/chipsummitdb).

Kép: A ChIPSummitDB adatbazis generalasanak a lépései vazlatosan.
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Referencia: Czipa E, Schiller M, Nagy T, Kontra L, Steiner L, Koller J,
Palné-Szén O, Barta E. ChIPSummitDB: a ChIP-seg-based database of
human transcription factor binding sites and the topological arrangements
of the proteins bound to them. Database (Oxford). 2020,baz141.




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

1. Egy egyszerii dinamikus modellel vizsgaltuk, hogyan befolyasolja a van- TNMPLOT - Webes eszk6z a normalis, daganatos és attétes szovetek
dorlas dinamikajat a madar szamara a vandoraton rendelkezésre allé infor- génexpresszidojanak osszehasonlitasara
macio evrol evre. A www.tnmplot.com elemzoéfellilet segitségével lehetévé valik a normal,
Eredményeink szerint az informacid valtozatos kdrnyezetben és a célhoz kozel daganatos és attétes szovetek génexpresszid szintl Osszehasonlitd elemzése.
a legértékesebb. A webfelllet alapjaul szolgalé adatbazisban RNS szekvenalds és gén chip alapu

adatok talalhatdak, igy 6sszesen tobb mint 55 ezer mintan lehet elemzéseket vé-

Referencia: Bauer S, McNamara JM, Barta Z. Environmental variability, . g - ) - : i
gezni kdzel 20 ezer génre tobb mint 20 szdvet tipus eseten.

reliability of information and the timing of migration. Proc Biol Sci.

2020,;287(1926):20200622. A tnmplot kezddlapja: https://tnmplot.com/
2. A nagyfejii csajko filogeografiajat vizsgaltuk mikroszatellita markerek TNMplot: differential gene expression analysis in Tumor, Normal and Metastatic tissues
alapjan. See———e
Eredményeink szerint a magyarorszagi populaciokat kimagaslé genetikai val- _
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Referencia: A. Bartha, B. Gyorffy: TNMplot.com: A Web Tool for the
Comparison of Gene Expression in Normal, Tumor and Metastatic Tissues,

Referencia: Sramko G, Kosztolanyi A, Laczké L, Racz R, Szatmari L, Varga Z, Int J Mol Sci, 2021;22(5):2622.

Barta Z. Range-wide phylogeography of the flightless steppe beetle Lethrus
apterus (Geotrupidae) reveals recent arrival to the Pontic Steppes from the
west. Sci Rep. 2022;12(1):50609.




e Prof: Dr. Bodor Csaba

1. A szubklonalis evolicio feltarasa idobeli mutaciés profilozassal kronikus 2. Az EZH2 mutacidok mennyiségi elemzése és nyomon kovetése folyékony
limfocitikus leukémias betegeknél, akiket ibrutinibbel kezeltek. biopszia segitségével follikularis limfémaban.

A tanulmany az els6k kozott vizsgadlta a BTK gatldszer ibrutinib hatasat a A szerzOk az els6k ko6zott szamoltak be az EZH2 mutaciék nyomonkdvet-
szubklonalis genetikai architekturara a gydgyszerrel kezelt kronikus limfocitas leu- het6ségérdl follicular lymphomaban. A betegek mintegy negyedében megjelend,
kémidban szenvedd betegek esetében Ujgeneracios szekvenalds alkalmazasaval. terapias célpontot is jelenté mutdciok ctDNS mintakbdl azonosithatoak és alkal-
A kutatocsoport heterogén szubklonalis mintdzatokat azonositott az ibrutinibbel masak a kezelés hatasossaganak nyomonkovetésére.
kezelt betegek esetében, valamint gyakori BTK mutacidkat a kialakuld ibrutinib
rezisztencia hatterében. 2018/07 - tFL diagnosis 2018/12

| T
: 2018/09: R-CHOP [¥]
£ 3

Referencia: Nagy A, Batai B, Balogh A, Illés S, Mikala G, Nagy N, Kiss L,
Kotmayer L, Matolcsy A, Alpar D, Bé6dor C. és mtsaik.: Quantitative Analysis
and Monitoring of EZH2 Mutations Using Liquid Biopsy in Follicular Lymphoma.
Genes (Basel). 2020;11(7):785.

* post treatment Somadic mutaton 1GHY ynmutsted | normal 11g- 124
! 1GHY mutated M 130: 17 complex

Referencia: Gangd A, Alpar D, Galik B, Marosvari D, Kiss R, Fésiis V, Aczél D,
Nagy A, Gyenesei A, B6dér C. és mtsaik: Dissection of subclonal evolution by
temporal mutation profiling in chronic lymphocytic leukemia patients treated
with ibrutinib, Int J Cancer, 2020, 146(1):85-93.




e Prof. Dr. Csabai Istvan

1. Mély tanulasos azonositas a tigrissziinyogok tudomanyos megfigyeléséhez

Kép: A bekildott képek foldrajzi sokszin(isége a megadott foldrajzi helymeghataro-
zasi cimkék alapjan.

Referencia: Pataki BA, Garriga J, Eritja R, Palmer JRB, Bartumeus F,
Csabai I. Deep learning identification for citizen science surveillance of tiger
mosquitoes. Sci Rep. 2021,;11(1):4718.

2. Referencia: Pataki BA, Garriga J, Eritja R, Palmer JRB, Bartumeus F, Csabai I.
Deep learning identification for citizen science surveillance of tiger mosquitoes.
Sci Rep. 2021,11(1):4718.

3. Referencia: Pataki BA, Matamoros S, van der Putten BCL, Remondini D,
Giampieri E, Aytan-Aktug D, Hendriksen RS, Lund O, Csabai I, Schultsz C;
SPS COMPARE ML-AMR group. Understanding and predicting ciprofloxacin
minimum inhibitory concentration in Escherichia coli with machine learning.
Sci Rep. 2020;10(1):15026.

e Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila

1. A PanSim agens-alapi mikroszimulacios keretrendszer lehetové teszi a vé-
dekezési intézkedések tesztelését egy Uj virusvaltozat elterjedése altal okozott tobb-
sz0ros fert6zési hullamban egy varos méretl tarsadalmi kdrnyezetben egy realis ada-
tokhoz illesztett egységes keretrendszer segitségével.

Kép: A PanSim feltérképezi a szimuldlt népességmozgdasokat és elOrevetiti a fertozé-
seket a Szegedet utdnzé virtudlis varos meghatarozott helyeire.
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Referencia: Pataki BA, Garriga J, Eritja R, Palmer JRB, Bartumeus F,

Csabai I. Deep learning identification for citizen science surveillance of tiger
mosquitoes. Sci Rep. 2021,11(1):4718.Reguly 1Z, Csercsik D, Juhasz 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. Microsimulation based
guantitative analysis of COVID-19 management strategies.

PLoS Comput Biol. 2022;18(1):€1009693.

Occupational risk:

Reference scenario® Vulnerability

*Reference scenario

Reference
scenario

2. Az ellentétes szabalyozasi kdolcsonhatasok fejlodése az eukariota
sejtciklus-ellen6rz6 pontok kialakulasanak hatterében

Referencia: Pataki BA, Garriga J, Eritja R, Palmer JRB, Bartumeus F, Csabai I.
Deep learning identification for citizen science surveillance of tiger mosquitoes.
Sci Rep. 2021,;11(1):4718.

Hernansaiz-Ballesteros RD, Féldi C, Cardelli L, Nagy LG, Csikasz-Nagy A.
Evolution of opposing regulatory interactions underlies the emergence of
eukaryotic cell cycle checkpoints. Sci Rep. 2021,;11(1):11122.




e Dr. Csész Eva

¢ Dr. Dosztanyi Zsuzsanna

1. Elhizott és 2-es tipusu cukorbetegségben szenvedo betegek szérum és
konnymintainak metabolomikai elemzése

Referencia: Pataki BA, Garriga J, Eritja R, Palmer JRB, Bartumeus F,
Csabai I. Deep learning identification for citizen science surveillance of tiger
mosquitoes. Sci Rep. 2021,;11(1):4718.

Nokhoijav E, Guba A, Kumar A, Kunkli B, Kallé G, Kaplar M, Somodi S,

Garai I, Csutak A, Téth N, Emri M, Tézsér J, Cs6sz E.: Metabolomic Analysis
of Serum and Tear Samples from Patients with Obesity and Type 2 Diabetes
Mellitus. Int J Mol Sci. 2022;23(9):4534.

2. Antimikrobialis peptidek detektalasa a bor szarurétegében
tomegspektrometriaval

Referencia: Pataki BA, Garriga J, Eritja R, Palmer JRB, Bartumeus F,
Csabai I. Deep learning identification for citizen science surveillance of tiger
mosquitoes. Sci Rep. 2021,;11(1):4718.

Jenei A, Kallé G, Dajnoki Z, Gaspar K, Szegedi A, Kapitény A, Csész E.
Detection of Antimicrobial Peptides in Stratum Corneum by Mass
Spectrometry. Int J Mol Sci. 2021,22(8):4233.

3. Antiviralis, gyulladasellenes vagy daganatellenes vegyiiletek
azonositasa a Tokaji borokban nagy felbontasi tomegspektrometriaval
és bioinformatikai vizsgalatokkal

Kép: Az ,aszu” és a ,furmint” bormintak fokomponens-elemzése pozitiv panel (A)
és negativ panel (B) polaritasi médban elemezve. Az ,x” tengely a PC1-et, mig az
,Y" tengely a PC2-t mutatja. A narancssarga pontok a ,furmint” mintakat, mig a kék
pontok az ,aszu” mintakat jelolik.

Referencia: Kallé G, Kunkli B, Gy6ri Z, Szilvdssy Z, Cs6sz E, Tézsér J.
Compounds with Antiviral, Anti-Inflammatory and Anticancer Activity Identified
in Wine from Hungary’s Tokaj Region via High Resolution Mass Spectrometry
and Bioinformatics Analyses. Int J Mol Sci. 2020,;21(24):9547.
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1. Az IUPred modszer az egyik legelterjedtebb predikciés modszer a ren-
dezetlen fehérjék azonositasara. Az Ujabb verzidban a szekvencia konzervalt-
sag interaktiv megjelenitése is segiti a felhasznaldokat a rendezetlenség profil értel-
mezésében.

Kép: A grafikus absztrakt IUPred3 eszk6z segithet a hipotézisek |étrehozasaban.

Referencia: Erd6s G, Pajkos M, Dosztanyi Z. IUPred3: prediction

of protein disorder enhanced with unambiguous experimental annotation
and visualization of evolutionary conservation. Nucleic Acids Res.
2021,49(W1):W297-W303.
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2. Bar a legtobb ismert rak gén mutacidja rendezett szegmenst érint,
bizonyos esetekben a rendezetlen fehérje szegmensek mutacidja idézi
elo a rak kialakulasat.

Referencia: Mészaros B, Hajdu-Soltész B, Zeke A, Dosztanyi Z. Mutations
of Intrinsically Disordered Protein Regions Can Drive Cancer but Lack
Therapeutic Strategies. Biomolecules. 2021;11(3):381.




e Dr. Gaspari Zoltan ¢ Dr. Gyenesei Attila

1. A szinaptikus fehérjekomplexek sokfélesége: 1. NGS-alapu alkalmazas rutinszerii, nem invaziv preimplantacidés genetikai
modellezési megkozelités vizsgalatra az IVF-ben
Referencia: Miski M, Kebmley-Horvath BM, Rakdczi Megyeriné D, Csikasz- Bar az aneuploidia nem invaziv pre-implantacidés genetikai vizsgalata (NIPGT-A)
Nagy A, Gaspari Z. Diversity of synaptic protein complexes as a function potencialisan alkalmas az embrié kromoszomalis ploidiajanak értékelésére, ennek
of the abundance of their constituent proteins: A modeling approach. PLoS gyakorlati alkalmazasa rutin IVF-kdézpontban ajanlas hidanyaban még nem kez-
Comput Biol. 2022,18(1):e1009758. dédott el. Célunk ebben a tanulmanyban az volt, hogy egy atfogdé munkafolya-

matot, vagyis egy Ujgeneracids szekvenalasi (NGS) technoldgiat biztositsunk az
aneuploidia nem invaziv pre-implantacids genetikai vizsgalatara (NIPGT-A) a klini-

2. A ligandumfiiggé intra- és interdomain mozgasok a PDZ12 tandemben kailag alkalmazhaté stratégidjahoz. A tanulményban egy atfogé munkafolyamatot
szabalyozzak a kotofeliileteket a posztszinaptikus siiriiségul protein-95-ben mutatunk be, amely mind a ,wet”, mind a ,dry” laboratériumi eljarasokat lefedi,

klinikailag alkalmazhaté és 48 éran belll végrehajthatd, ami kritikus az azonos
ciklusu blasztociszta transzferhez. A taptalaj embrionalis DNS-tartalmanak non-
invaziv értékelésének leirt integralt megkozelitése potencidlisan kiegészitheti a
meglévl, belltetés eldtti genetikai szlrési mddszereket.

Kép: Interdomain klaszterek (A) és strukturajuk (B)

Kép: A teljes munkafolyamat abrazolasa mind a négy fo |épéssel, beleértve az 1.
|épést: IVF eljaras és mintavétel, 2. l1épés: teljes genom amplifikacid, 3. |épés:
Ujgeneracids szekvenalads és 4. |épés: Bioinformatikai elemzés.
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Int J Mol Sci.
2021,;22(5):2443.

Referencia: Kovacs B, Zajacz-Epresi N, Gaspari Z. Ligand-dependent intra-
and interdomain motions in the PDZ12 tandem regulate binding interfaces in
postsynaptic density protein-95. FEBS Lett. 2020,;594(5):887-902.




2. Ot SARS-CoV-2 vakcina orszagos hatékonysaga Magyarorszagon

A 2019-es koronavirus-jarvany (COVID-19) harmadik hulldama idején, 2021-
ben a magyar oltasi kampanyt 6t kilonb6z6 oltdanyaggal végezték. Ez a medfi-
gyeléses vizsgalat (HUN-VE: Hungarian Vaccine Effectiveness) a sulyos akut Iéguti

e Prof. Dr. Gyorffy Balazs

1. Kiilonb6z6 koronavirus-mutacidk osszefiliggése a virusfertézés lefutasaval

szindréma coronavirus 2 elleni vakcina hatékonysagat becstilte meg (SARS-CoV-2)
fert6zés és a COVID-19-hez kapcsolddd mortalitas 3,7 millidé beoltott személynél.
Megfigyeléses vizsgalatunk kimutatta 6t kilénb6z6 vakcina magas vagy nagyon
magas hatékonysagat a SARS-CoV-2 fert6zés és a COVID-19 okozta halalozas
megelbzésében.

A SARS-CoV-2 virus teljes genomja kortlbeltl 29000 nukleotid hosszusagu és
25 virusgént koédol. Ezen virusgénekrdl atirddo fehérjék kodzll a virus szerkezeti
felépitéséért a burok (E-envelope), a tliiske (S-Spike), membran (M-Membrane)
és a nukleokapszid (N-Nukleokapszid) fehérjék, funkcionalis m(ikodéséért pedig
az RNS-fliggd-RNS polimeraz, az exonukleaz és a metiltranszferaz fehérjék felel-

nek. Ezen funkcionalis, strukturalis fehérjéket érintd mutaciok novelhetik a virus
fert0zO6képességét, azaz a patogenitasat. Fontos azonban az is, hogy a virus szer-
kezeti és funkcionalis fehérjéi mellett, az ugynevezett nem strukturalis fehérjé-
ket (NSP-Non-structural proteins) érinté mutacidknak is lehet szerepik a virus
patogenitasaban. A koronavirusok altalaban stabil genommal rendelkeznek, amely

Kép: A kilonbdz6 vakcinatipusok forgalomba hozatalanak id6pontja, a masodik ada-
gok id6pontja, a megerdsitett SARS-CoV-2 fert6zések napi szama és a rendelkezésre
allé vakcinakészlettel lefedett személyek szama Magyarorszagon 2020. december 15.
és 2021. junius 10. kozott hetek szerint. A szaggatott vonal a 7 napos mozgdatlagot
mutatja.

11% of Feb gt of M
Sputnik-V P
® Date of first vaccination 23rd of Feb 15 of Mar
'@ Date of second vaccination 4
09 of Feb 08% of Mar
16* of Jan 12* of Feb
26 of Dec 15% of Jan

Number of confirmed
SARS-CoV-2 infection per day

az id6 mulasaval nagyon kevéssé valtozik. A SARS-CoV-2 kutatas alapvetd kér-
dése, hogy a virus idovel gyengiilhet-e vagy sem. A vizsgalat soran az volt a cé-
lunk, hogy olyan virusmutacidkat azonositsunk, amelyek 0sszefiiggésbe hozhatdk
a virusfertézés sulyossagaval - mutatott rd Nagy Adém, a Bioinformatikai Tanszék
egyetemi tanarsegédje. Az eredményeink azt mutatjak, szamos ilyen mutacié van.
A nukleokapszid fehérje esetében azonositottuk a legtébb olyan mutaciot (P13L,
S194L, R203K, G204R és 1292T), amelyek esetén a betegség lefolydsa sulyosabb
volt. Eredményeink azt sugalljak, hogy vannak olyan mutaciok, amelyek alata-
masztjak e valtozasok lehetdségét, ezért esély van arra, hogy a jovében a beteg-
ség lefolydsa elmozduljon az enyhébb vagy a sulyosabb betegkimenetel felé.

Kép: Az online elemzési platform folyamatabraja. Min6ségellendrzés magaban
foglalja a Wuhan toérzzsel valé azonossagok szamanak ellenbrzését.

Referencia: Nagy A,

Pongor S, Gyorffy B. [ Query genome, ] [ Reference ]
Different mutations in patient age genome
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2. Daganat asszocialt gének prognosztikus hatasanak vizsgalata
kiilonb6z6 tumortipusokban

A daganatok kialakulasa egy Osszetett, soklépcsds folyamat, amelyért szamos
sejten bellli és sejten kivli folyamat rendellenes m(ikddése tehet6 feleldssé. Korab-
bi tanulmanyok soran leirtak nyolc jellemzdt, amelyek 6sszefliggenek a daganatos
elvaltozasokkal. Ide tartozik a folyamatos sejtosztddas stimuldlasa, a ndvekedést
gatlok megfékezése, a sejthalal kikerlilése, a folyamatos DNS szintézis fenntarta-
sa, az érképzddés, valamint a sejtek invazids és attétképzd képességének induka-
ldsa. Ezekhez késbbb, a genomi instabilitds, a gyulladas, az immunmikrokdrnyezet
és a sejtek energia metabolizmusanak atalakuldsa tarsult. Minden daganattényez6
kialakitasaban szamos gén jatszik szerepet. A kutatécsoport munkaja soran ezen
daganattényez6k alapjan csoportositott gének messenger RNS (mRNS) szintje és
a teljes tulélés kozott vizsgalta az 6sszefliggést, mintegy 26 kilonb6z6 daganatti-
puson keresztill. Az elemzésekhez Ujgeneracios mRNS szekvenalasbol szarmazo,
ugynevezett transzkriptom adatokat hasznaltak fel, amely megmutatja az egyes
daganatos mintak teljes mRNS profiljat.

A nyolc daganatjellemz6h6z kapcsolt mRNS szintl valtozasok vizsgalata so-
ran, a sejtosztddas fenntartasaban, genom instabilitdsaban, energiametabolizmus
atalakitdsaban, attétképzés és invazié serkentésében, valamint a sejthalal elkeri-
lésében résztvevl gének mutattak jelentds dsszefliggést a beteg tulélésével tobb
daganattipus esetén. A pajzsmirigy és a glioblasztoma daganattipusok esetén azo-
nositottuk a legtobb tuléléssel szignifikans dsszefliggést mutatd gént. Az eredmé-
nyek alapjan elmondhatd, hogy lehet6ség van minden egyes daganattipus esetén
a gyogyszerfejlesztés szempontjabdl legrelevansabb, a daganat kialakuldsaban
részt vevo tényezO6k rangsoroldsara és kivalasztasara, amely eldsegiti a leghaté-
konyabb terdpids célpont kivalasztasat.

Kép: Tumorokhoz kapcsolddo tulélési idé (narancssarga - teljes tulélési idd, zold - a
tumor visszatéréséig eltelt ido)
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Referencia: Nagy A, Munkdcsy G, Gyérffy B. Pancancer survival analysis
of cancer hallmark genes. Sci Rep. 2021;11(1):6047

e Prof. Dr. Harrach Balazs

1. Virus taxonémia: Adenovirusok

Az adenovirusok nem csak betegséget okozhatnak, de népszerl génkifejez6
vektorok Ujabban, pl. csimpanz- és human adenovirusokat haszndlnak a SARS-
keresztil a biodiverzitasnak a vizsgalatara. Elkészitettilk az Adenoviridae csaladra
vonatkozo legujabb ismeretek kb. 10 évenként esedékes 6sszefoglaldjat a Nemzet-
k6zi Virustaxondmiai Bizottsag kiadvanyaként, beleépitve Uj genomszekvenalasi,
LVirusvadaszasi”, filogenetikai szamitasi eredményeinket és evollcids elméletein-
ket is.

Kép: Halak, hill6k, madarak és eml6s6k adenovirusainak eltéré genomszervezddése
nemzetségenként (melyekbdl négyet a mi javaslataink alapjan fogadott el a Nemzet-
k6zi Virustaxondmiai Bizottsag).

Mastadenovirus (human adenovirus 5)
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Referencia: Benk6é M, Aoki K, Arnberg N, Davison AJ, Echavarria M, Hess M,

Jones MS, Kajan GL, Kajon AE, Mittal SK, Podgorski II, San Martin C, Wadell
G, Watanabe H, Harrach B, Ictv Report Consortium. ICTV Virus Taxonomy

Profile: Adenoviridae 2022. J Gen Virol. 2022;103(3):001721.




2. A Parvovirusok taxondomiaja

A megujuld virusnevezéktan egyre inkabb a filogenetikai szamitasokkal kiko-
vetkeztetett evollcids tavolsagokon alapul, a korabbi gazdacentrikus megkozelités
helyett. Ilyen valtoztatasokat, pl. egy 0j, harmadik alcsaladot és szamos U(j és
Ujradefinidlt nemzetséget javasoltunk a parvovirusok csaladjaban az aktivan citalt
cikkiinkben.

Kép: Uj taxonok a Parvoviridae csalddban és filogenetikai rokonsaguk

Protoparvovirus
Amdoparvovirus
Bocaparvovirus
Aveparvovirus

Tetraparvovirus
Dependoparvovirus

Copiparvovirus
Artiparvovirus*

Loriparvovirus*

Erythroparvovirus _
Scindoambidensovirus*

—L Miniambidensovirus*®
Iteradensovirus

anuLinonIng

0.49

1 0.89 Blattambidensovirus*
: 095 Hemiambidensovirus*
| Aquambidensovirus*
<__ | Protoambidensovirus*
%
; {

apulinosuaqg

Pefuambidensovirus* |
Penstylhamaparvovirus®
Brevihamaparvovirus®

4

083

Hepanhamaparvovirus®

PR
W@Cﬁanhamapawowrus

Ichthamaparvovirus*

+2DULINOAIDADWDH

0.2

Referencia: Pénzes JJ], Séderlund-Venermo M, Canuti M, Eis-Hiibinger AM,
Hughes J, Cotmore SF, Harrach B. Reorganizing the family Parvoviridae:
a revised taxonomy independent of the canonical approach based on host
association. Arch Virol. 2020;165(9):2133-2146.

¢ Dr. Kenessey Istvan

1. 159 6rszem nyirokcsomoé-eset BRAF és NRAS mutaciojanak prediktiv
és prognosztikus értéke melanémaban

Az Orszagos Onkoldgiai Intézet melandémas beteganyagan kimutattuk, hogy a
szentinel nyirokcsomé pozitivitas mellett a primer daganat NRAS génjének muta-
cidja egy figgetlen prognosztikai faktor. Ez azt jelenti, hogy a szentinel negativitas
ellenére a melandma NRAS-mutans alcsoportja esetén szorosabb klinikai monito-
rozas szlikséges.

Referencia: Liszkay G, Matrai Z, Czirbesz K, Jani N, Bencze E, Kenessey I.:
Predictive and Prognostic Value of BRAF and NRAS Mutation of 159 Sentinel
Lymph Node Cases in Melanoma-A Retrospective Single-Institute Study.
Cancers (Basel). 2021

2. Az orvosi kodtarak gyakorlati alkalmazasa az onkoldégiaban

Az adattudomanyi vizsgalatok értékét nagymértékben meghatdrozza a beme-
nd adatok mindsége, vagyis klinikai adatok elemzése csak akkor megbizhatd, ha
az azokat felvevd orvosi vagy adminisztratori személyzet otthonosan mozog a
betegségeket kddold kddtarak hasznalataban. A kdzlemény az onkoldgia teriletén
alkalmazott f6bb kdédtarak haszndalatat mutatja be, és hivja fel a figyelmet az eset-
leges buktatdkra.

Referencia: Kenessey I, Wéber A, Szilagyi I, Nagy P, Polgar C, Kasler M.
Az orvosi kédtarak gyakorlati alkalmazasa az onkoldgiaban - szakmai utmutatoé
a Nemzeti Rakregiszter tapasztalatai alapjan. Magy Onkol., 2022

3. A koronavirussal 6sszefiliggo halalozas vizsgalata Magyarorszagon

Az egyes orszagokban alkalmazott eltér6 moddszertan miatt a COVID-19-
jarvany okozta haladlozas nyers esetszamok alapjan tortén6é nemzetkdzi 6sszeveté-
se nehézkes. A tanulmany arra vallalkozott, hogy az EUROSTAT demografiai ada-
tai alapjan kiszamolja az EU-s orszagok jarvany alatti tobblethaldlozasat, igy téve
megfeleld kontextusba Magyarorszagot. Megallapitottuk, hogy a V4 orszagokat
tekintve nalunk volt a legkisebb eltérés a hivatalosan jelentett halalesetek szama
és a mért tobblethaldlozas kozott, emellett a 2020-21-re vonatkozod standardizalt
tobblethalalozas a V4-ek kdzilil Magyarorszagon bizonyult a legalacsonyabbnak.

Referencia: Kenessey I, Abonyi-Téth Zs, Bogos K, Kerpel-Fronius A, Kiss Z,
Moldvay J, Roxin Gy, Surjan O, Wéber A, Wittmann I, Surjan Gy, Dr. Kasler M.:
A koronavirussal ésszefliggb haldlozas vizsgalata Magyarorszagon és a visegra-
di egylittmiik6dés orszagaiban 2020-2021-ben. Magy Belorv Arch 2022; 75:
5-13.




e Dr. Kos Péter

(Bonferroni-, Holm-, Hochberg-korrekcid, FDR és g-érték) gyors hasznalatat. Fej-
lesztésilink valddi hianypdtld megoldast nydjthat az élettudomanyban dolgozé ku-

taték szamara.
Kép: Az alkalmazas nyité felllete (1) és dontéstamogatd fa (2), ami segit kivalasz-
tani a megfelel6 mddszert a tdbbszords hipotézis teszthez

1. A Symbiodinium spp. korall endoszimbionta alga életképes protoplaszt
képzodése mikrofluidikai platformon

Kép: A Symbiodinium sejtek mozgasi mintazata és morfoldgiai valtozasai az enzim-
kezelés elott, alatt és utan.

Referencia: Bashir F, Kovacs S, ,
Al ] Abraham A, Nagy K, Ayaydin F, Valkony- L'i’“' Multiple Testing Correction
Ke/emen I, Fel‘enC G, A ool for ife science resvarchers for multiple hypathesis lesting correction
sof | - Galajda P, Téth SZ, Sass L, K6s PB,
. b Vass I, Szabo M. Viable protoplast Calculator
E 40 formatl‘on Of the Cora/ endosymbiont alga Piease enter {copy-paste) your p-values info ihe aliofled space and select the relevant comection mefhodis). For more mformation pleass refer o our paper
% . .. . . . gy Step 1: Enter list of p-values: Step 2: Compute following tests: RESULTS
%l Symbiodinium spp. in a microfluidics 3 e ———
5 platform. Lab Chip. 2022 e ' S ot
# 60015 =005 Banfarroni
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O pe=000
10}k ; i Halm
. . s - | 036851 Ton
LS TN 2. Referencia: Patyi G, Hodi B, . :Oln:
R0 &2 40 80 82 foiRa fiovAm (88 200 Solymosi D, Vass I, Kés PB. Increased A Hochberg
Time (h) e ; e N
sensitivity of heavy metal bioreporters A & ror
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2. Referencia: Menyhart O, Weltz B, Gyorffy B. MultipleTesting.com:
A tool for life science researchers for multiple hypothesis testing correction,

e Dr. Menyhart Otilia PL0S One. 2021;16(6):e0245824.
1. Online eszkoz a tobbszoros hipotézis teszt vizsgalatara —
. . . , , ) . exploratory analysis b confirmatory analysis
Szinte minden tudomanyagban dolgozo kutatd szembesll azzal a problémaval, J.
hogy szamos hipotézis egyidejl értékelése soran megnd a fals pozitiv eredmények T
aranya, ugyanis a tébbsz6rds 6sszehasonlitas ndveli a valdtlan asszociaciok lehetd- [—""— candidate features? Jj

ségét. A probléma megolddsara szamos korrekcios stratégia létezik. Kozlemé-
nylnkben 6sszefoglaltuk a legfontosabb statisztikai fogalmakat, és |épésrdl |épésre
ismertettlik a leggyakrabban alkalmazott korrekciés modszereket. Az alkalmazott
stratégidkat érthetd példakkal illusztralva egy konnyen kovetheté dtmutatét hoz-

i Fishing for results? ——¢ compute g-values to

l—'lg Many significant variables? } "

tunk létre a megfeleld korrekcids technika kivalasztasahoz. Ezen felil egy teljesen ' perform the Holm-

.y ’ oy ;g ’ ;s ’ p correction
automatizalt megoldast is kinalunk a probléma megoldasara. Az altalunk létrehozott (step-down)
felhasznaldbarat, regisztracié-mentes online eszkdz a www.multipletesting.com L

cimen érhetd el, melynek hasznalata programozasi ismereteket nem igényel. Az
online felllet lehetdové teszi az Ot leggyakrabban hasznalt korrekcios maéddszer




e Dr. Monostory Katalin

¢ Prof. Dr. Patthy Laszlo

1. A genetikai és nem genetikai tényezok hatasa a maj CYP2C9
expresszidjara és aktivitasara a magyarorszagi populaciéban

A Metabolikus Gyogyszer-kdlcsdnhatasok kutatdcsoport kutatoi megallapitot-
tak, hogy a gyogyszer-metabolizmusban jelentds szerepet jatszdo CYP2C9 enzim
fenotipusos megjelenését a genetikai polimorfizmus (funkcido-vesztd mutdacidk)
szignifikansan befolyasolja, amelyet a nem-genetikai tényezdk (kor, nem, gyogy-
szer-kdlcsdnhatasbdl fakadd enzim-gatlas és indukcid, illetve megbetegedések)
hatdsara bekodvetkezd fenokonverzid modosithatja.

Referencia: Fekete F, Mangd K, Déri M, Incze E, Minus A, Monostory K. Impact
of genetic and non-genetic factors on hepatic CYP2C9 expression and activity in
Hungarian subjects. Sci Rep. 2021,;11(1):17081.

2. A CYP2B6 allélvariansok és nem-genetikai tényez6k befolyasoljak
a CYP2B6 enzim miikodését

Kép: A hepatikus CYP2B6 aktivitas (S-mefenitoin N-demetildz) eloszlas (N=105) és a
CYP2B6 aktivitds - mRNS expresszid 6sszefliiggései (N=85) human majszévet donorok-
nal. PM gyenge metabolizald; IM intermedier metabolizalé; EM extenziv metabolizald
fenotipus. *Szignifikans eltérés (P<0,0001)
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Referencia: Mangé K, Kiss AF, Fekete F, Erdés R, Monostory K: CYP2B6 allelic
variants and non-genetic factors influence CYP2B6 enzyme function. Scientific
Reports 12: 2984, 2022

Tumor szdvetek mutacids mintazatdnak elemzésén alapuld érzékeny bioinformatikai
modszert dolgoztak ki Uj terapias célpontok (onkogének, tumor szupresszor gének,
tumor esszencialis gének) azonositasara.

Kép: Tumorszdvetek human fehérjét kodold génjeinek rS*, rM* és rN* paraméte-
reinek elemzése. Az abra a tumorszévetekbdl szarmazd, legalabb 100 finom, meg-
erOsitett szomatikus mutaciot tartalmazo transzkriptumok elemzésének eredményeit
mutatja.

Referencia: Banyai L, Trexler M, Kerekes K, Csuka O, Patthy L. Use of signals
of positive and negative selection to distinguish cancer genes and passenger
genes. Elife. 2021,;10:e59629.




e Prof. Dr. Pongor . Sandor

1. Az AAI, az amarantmagbdl szarmazo6 fo alfa-amilaz gatlé szerkezete

Referencia: Juhasz J, Gaspari Z, Pongor S. Structure and Oxidative Folding
of AAI, the Major Alfa-Amylase Inhibitor From Amaranth Seeds. Front
Chem. 2020;8:180.

2. Statisztikai és gépi tanulasi technikak a human mikrobiom tanulmanyok-
ban: kortars kihivasok és megoldasok

Referencia: Moreno-Indias I, Lahti L, Nedyalkova M, Elbere I, Roshchupkin
G, Adilovic M, Aydemir O, Bakir-Gungor B, Pongor S, Claesson MJ és mtsai.
Statistical and Machine Learning Techniques in Human Microbiome Studies:
Contemporary Challenges and Solutions, Front Microbiol. 2021;12:635781.

Kép: Az ML4 Microbiom m(ikodésének felhasznaldsa a gépi tanulasi mdédszerek meg-
valdsitasahoz a mikrobiomkutatasban a személyre szabott orvoslas eldmozditasa ér-
dekében.

3. Multirezisztens baktériumok megjelenése a bélfléraban

Multirezisztens baktériumok megjelenése a bélfléraban a késdbbi makacs fer-
t0zések kialakulasanak egyik fo oka. Metagenomikai vizsgalatok szerint a bélfléra
jellegzetes klaszter-dinamikaval valaszol multirezisztens baktériumok megjelené-
sére, illetve a tobbszords antibiotikum-kezelésre.

Kép: A hotérkép a kivalasztott baktériumok kdzotti paronkénti korrelaciét (Spearman-
féle rho) mutatja a 15. napon vett mintakban. Az x- és y-tengelyen Iév6 baktérium-
csoportokat Bray-Curtis tavolsagok alapjan csoportositottak. A szinek az ,,rho” érté-
keknek felelnek meg: a mélyebb kék szinek erdsebb negativ, a mélyebb piros szinek
erésebb pozitiv 6sszefliggést jelentenek.

Referencia: Juhasz J, Ligeti B,
Gajdacs M, Makra N, Ostorhazi E,
Farkas FB, Stercz B, T6th A,
Domokos J, Pongor S, Szabd D.
Colonization Dynamics of Multidrug-
Resistant Klebsiella pneumoniae Are
Dictated by Microbiota-Cluster Group
Behavior over Individual Antibiotic
Susceptibility: A Metataxonomic
Analysis. Antibiotics (Basel).
2021;10(3):268.




Dr.-Simon Istvan

A peptidkotések megnovekedett oldoszer-hozzaférhetéségének eredete
fehérjékben
Referencia: Magyar C, Mentes A, Cserz6 M, Simon I. Origin of Increased
Solvent Accessibility of Peptide Bonds in Mutual Synergetic Folding Proteins.
Int J Mol Sci. 2021,22(24):13404.

2. Hazai gorényfajok kozotti keresztez6dés vizsgalata hagyomanyos geneti-
kai és genomi modszerrel; a két modszer 6sszehasonlitasa és kovetkezteté-
sek a gorények biolégiajahoz

A cikkben két eurdpai vadon él6 gorényfaj (a hazi goérény és a molnargoérény)
kozotti hibridizacido mértékét vizsgaltuk meg mikroszatellitek és redukalt reprezen-
tativitasi genomi szekvenalds (RADseq) segitségével. Az azonos mintak haszna-
lata lehetdveé tette a két marker 6sszehasonlitasat. Noha a mikroszatellitek is al-
kalmasak voltak az F1 hibridek kimutatdsara, a genomi méddszer a visszakeresz-
tez6dott egyedeket is nagy bizonyossaggal azonositotta. Emellett kifejezetten ala-
csony gyakorisaggal talaltunk hibrideket a két gorényfaj kozott, de arra is ramu-
tatott, hogy a genetikai adatok alapjan a vadaszhatd hazi gérény veszélyeztetet-
tebb, mint a védett molnargorény.

e Dr. Sramko Gabor

1. Bioinformatikai szoftver fejlesztés a RADseq alapi genomi adatsorok
hatékonyabb elemzéséhez

A redukalt reprezentativitasi genomi modszerek kozé tartozé RADseq alkal-
mazasa soran merilt fel bennlink, hogy szétvalogassuk az Illuminaolvasatokat A ssr
genomi eredet szerint. A sejtszervecskékbdl (elsésorban a mitokondriumbdl és no6-
vényeknél a plasztiszbdl) szarmazd DNS-informacidval ugyanis gyakran kiegészit-
hetd a vizsgalt él6lények evollcids torténete. Ezért egy olyan nyilt forraskodu szoft-
vert fejlesztettiink, amely automatikusan képes a betaplalt adatok alapjan szétva-
lasztani a sejtmagbdl és a sejtszervecskékbdl szarmazd DNS-t, majd rekonstrudlja
az utébbiakbdl szarmazd szekvencia informacidt. A RADOrgMiner szoftver segitsé-
gével a DNS szarmazasi helyét figyelembe nem vevd kutatdsok eredményei jelen-
tosen kiegészithetOk tovabbi szekvenaldsi er6feszités nélkil. A nem-modell szer-
vezetek evollcidés genetikai vizsgalatdban nagyon elterjedt RADseq mddszerhez
igy egy reményeink szerint hasznos
eszkoOzt adtunk a kutatok kezébe.
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Kép: Filogenetikai torzsfa-rekonst-
rukcié és az organellumbdl szarma-
20 olvasatokra jellemzd f0 illesztési
statisztikak a teszteléshez hasznalt
Cycadales adatsoron bemutatva. A
jelmagyarazat a bazisok hivasanal
hasznalt populacidékat emeli ki.
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Kép: A hibridek kimutatasara fejlesztett, genetikai klasztereket képzd szoftver al-
tal generalt oszlopdiagram a mikroszatellitek (A) és a genomi modszer (B) alapjan.
A nyilak a bizonyosan F1 hibrid és visszakeresztezddott egyedeket emelik ki a két

Referencia: Laczko L,
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Jordan S, Sramkod G.

The RadOrgMiner pipeline:
Automated genotyping of
organellar loci from RADseq
data Methods in Ecology and
Evolution, 2022

adatsorban.

Referencia: Szatmari L, Cserkész T, Laczko L, Lanszki J, Pertoldi C,

Abramov AV, Elmeros M, Ottlecz B, Hegyeli Z, Sramkd G. (2021) A comparison
of microsatellites and genome-wideSNPsforthedetection of admixturebringsthef
irstmolecularevidenceforhybridizationbetweenMustelaeversmanii and

M. putorius (Mustelidae, Carnivora). Evol Appl. 2021 Aug 23;14(9):2286-
2304. doi: 10.1111/eva.13291. PMID: 34603499; PMCID: PMC8477604.




e Dr. Than Nandor.Gabor

a Hippo jelatviteli Utvonal transzkripcidés koaktivatora, a YAP kulcsszerepet jat-
szik a proliferativ trofoblasztok fenntartdsdban. A TEAD4 transzkripciés faktor-
hoz kotddve a YAP serkenti a trofoblaszt 6ssejtek fenntartasat el6segitd gének
expresszidjat, valamint a YAP-TEAD4 komplexek aktivan elnyomjak a differencialt
syncytiotrophoblastban aktivalt géneket, ezért a YAP egy komplex fejlédési prog-
ramot szabdlyoz, amely biztositja az emberi méhlepény megfelel6 fejlddését és
novekedését.

1. A human méhlepény fejlodési és differencialdodasi rendellenességei

A placenta villdzus trofoblasztjanak differencidlédasa a terhesség fenntartasa
szempontjabdl egyik legkritikusabb bioldgiai folyamat azaltal, hogy biztositja a
méhlepény taplalasat, gazcserét, hormonalis szabalyozast és az anyai immun-
rendszer magzati modulalasat, a trofoblaszt differencidlédas zavarai pedig sulyos
terhességi korképek (pl. preeclampsia, intrauterin magzati retardacid) kialaku-
lasdhoz vezetnek. Teljes genom transzkriptomikai tanulmanyunkban elsdként ir-
tuk le azokat a génmodulokat, génklasztereket, illetve azok szabalyzdé molekula-
it, amelyek részt vesznek a trofoblaszt-differencialédas fizioldgias folyamataban,
valamint feltartuk ezen molekularis folyamat karosodasat korai preeclampsiaban.
Eredményeink el6segithetik a méhlepény funkcidk non-invaziv biomarkereinek jo-
vObeli kifejlesztését, és ezaltal a korai preeclampsia és egyéb placentaris eredetl(
terhességi korképek magas kockazatanak kitett n6k korai és érzékeny sz(irését, a

Szilagyi A, Gelencser Z, Romero R, Xu Y, Kiraly P, Demeter A, Palhalmi J, Gyorffy B.A,
Juhasz K, Than NG. és mtsaik.: Placenta-Specific Genes, Their Regulation During
Villous Trophoblast Differentiation and Dysregulation in Preterm Preeclampsia. Int J
Mol Sci. 2020;21(2):628.

2. Referencia: Meinhardt G, Haider S, Kunihs V, Saleh L, Pollheimer J,

Fiala C, Hetey S, Feher Z, Szilagyi A, Than NG, Knéfler M. Pivotal role of the
transcriptional co-activator YAP in trophoblast stemness of the developing
human placenta. Proc Natl Acad Sci U S A. 2020,117(24):13562-13570.

e Prof. Dr. TOozsér Jozsef

1. A HIV-1 proteaz ellen kifejlesztett gatloszerek jelentésen hozzajarultak a HIV
fertdzés haldlos betegségbdl kronikus betegséggé valasahoz, ezen gydgyszerek
farmakokinetikaja, mellékhatas spektrumai részletesen ismertek. A COVID jarvany
kezdeti szakaszaban terapiasan is kiprobaltak ezeket a szereket, ellentmondé ered-
ményekkel. Sejtkultiras és enzimoldgiai vizsgalatainkkal bizonyitottuk, hogy ezek-
nél a gyodgyszereknél nem varhato terapias hatas a SARS-CoV-2 kdzvetlen gatlasa
révén, amennyiben terdpids hatasuk van, azt mas mechanizmus szerint fejtik ki.

Referencia: Mahdi M, Motyan JA, Szojka ZI, Golda M, Miczi M, Tézsér J.
Analysis of the efficacy of HIV protease inhibitors against SARS-CoV-2’s main
protease. Virol J. 2020;17(1):190.

Gene expression change
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2. Vizsgaltuk egy human retrotranszpozon eredetli imprintalt géntermék
(PEG10) biokémiai tulajdonsagait valamint expressziéjanak hatasat a
sejtproliferacidéra. Hipotézisiink, valamint eredményeink szerint a PEG10-ben
kddolt aszpartil protedz funkcionalis szereppel bir a PEG10 proliferaciés és sejtel-
halast befolydsol6 képességeire.

A human méhlepény fejlodési és differencialddasi rendellenességei kilénféle
terhességi korképek kialakulasahoz vezetnek, a placentacié kritikus szabalyozoi-
rol azonban jelenleg még kevés tudas all rendelkezésre. Ebben a tanulmanyban
primer trofoblaszt sejtek, haromdimenzids trofoblaszt organoidok és CRISPR-
Cas9 genomszerkesztett JEG-3 sejt-klénok felhasznaldasaval bemutattuk, hogy Referencia: Golda M, Mdtyan JA, Mahdi M, Tézsér J. Functional Study

of the Retrotransposon-Derived Human PEG10 Protease.
Int J Mol Sci. 2020;21(7):2424.




e Dr. Tusnady Gabor

1. Apikalis-bazalis polaritast transzmembran és szekretalt fehérjék 2. Rendezetlen régiok becslése transzmembran fehérjékben
adatbazisa A legtdbb fehérjében talalhaté olyan szakasz, amely nem rendelkezik idében
Az é16 szervezetekben levd sejtek tobbsége valamilyen mértékben aszimmetri- allando szerkezettel. Ezek a részek fontos szerepet téltenek be killénb6z6 szaba-
kus, polarizalt. A sejt polarizaciéért felelds molekularis rendszer elemeit mar rész- lyozasi folyamatokban, tranziens fehérje-fehérje kdlcsénhatdsok kialakitdsa ré-
ben feltartak, de a polarizacié fenntartdsahoz sziikséges fehérje szallitas ,kodja” vén. Ezen szakaszok aminosav szekvencia alapjan val6 becslésére ad a MemDis
még ismeretlen. Ezen kod megfejtéséhez az elso 1épés, hogy a kilonb6zd fehérjék eljaras egy lehetséges megoldast.

eddig meghatarozott lokalizacids adatait 6sszegylijtsiik és egységes rendszerben,
metaadatokkal egyitt (szovet, sejttipus, poszttranszlaciés maddosulasok stb.),

adatbazisban az adatokat taroljuk. Kép: A MemDis rendezetlenség predikcié (http://memdis.ttk.hu) eredménye 3

példafehérjén bemutatva (A-C), illetve a TPR/FPR értékek 6sszehasonlitasa a kilon-
b6z6 becslé mddszereknek transzmembran fehérjéken (D).

PTM Interactome

- A Phospholemman B
C-terminal

- ” J “k& Disorder to order g
o : A -"_'_"_ ‘.. %« ﬂ ‘, 5 _“% msilnt:muponl}piﬁ !
..' :" | ; I ‘ '-, ‘ POB: 2101 m: < < Disordered
3 S i E C-terminal
f; ﬂ G ( e — in NMR
{5 i i M Ot | R R AT Motif wss
Topology

Tissues Experiments Polarity Topology, motifs .

Memdis N —

Topology  EEEEEEE—

¢ Mucolipin-1 Seq 767 TAfRBLYKEATSTFTNITIAGT
Referencia: Zeke A, Dobson L, Szekeres LI, Langd T, Tusnady GE.
PolarProtDb: A Database of Transmembrane and Secreted Proteins showing D
Apical-Basal Polarity. J Mol Biol. 2021,433(11):166705. : :
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hetd el. Topology i”ii gi”
e = e —

Referencia: Dobson L, Tusnady GE. MemDis: Predicting Disordered Regions
in Transmembrane Proteins. Int J Mol Sci. 2021,;22(22):12270.
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