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Koszontés

Tisztelt Olvasoé!

A Bioinformatika Tanszék megszervezése soran két elsédleges szem-
pontot tartottunk szem elétt: a szellemi munkahoz valé idealis ko-
rulmények megteremtését és a teljes akadémiai szabadsag biztosi-
tasat a kiemelkedé teljesitmeényt mutatd munkatarsak szamara. Ezen
elvek sikerességét alatamasztjak az eddigi eredményeink: 1000 feletti
impakt faktor csak 2023-ban; tdbb, mint 10 000 szbvetminta az
OnkoBankban; négy bioinformatikai tantargy osszeallitasa; dtvennél
tobb futd egyetemi egyuttmuikddés — Iasd a kiadvany megfeleld feje-
zeteit.

Céljaink sokrétlek: a tudomany elémozditasa, a betegek kezelésének javitasa, a
biolégiai folyamatok megértése, valamint orszagosan és nemzetké6zi szinten is kiemel-
kedé tudasmiihely létrehozasa. A kutatasi eredményeinket bemutatd kdézleménylista
a kiadvany végeén talalhato.

Ide kapcsolddik jelen bemutatkozd kiadvanyunk is, amivel a horizontot szeretnénk
béviteni. Klinikusok és PhD hallgatdk szamara bemutatjuk az altalunk kifejlesztett
szolgaltatasokat, amelyek kdzé tartoznak online elemzé és diagnosztikai rendszerek,
adatbazisok, valamint genomikai, transzkriptomikai és proteomikai elemzések. Magas
szintl szakmai segitséget tudunk nyujtani a bioinformatikai adatelemzés szinte bar-
mely teruletén. Kutatasi témak irant érdekl6ddk szamara bemutatjuk, hogy milyen
aktiv kutatasok folynak a tanszéken, melyek modellezést, programozast és/vagy alapku-
tatast foglalnak magukban. Kuldn listazzuk az Uj TDK és PhD témakat is. Gradualis és
PhD hallgatok szamara bemutatjuk a tanszéken oktatott tantargyakat.

A bioinformatika nem csupan szamitdgépes modellépités, hanem genetikat, sta-
tisztikat, laboratériumi diagnosztikat, informatikat és patoldgiat is magaba foglald szi-
nes tudomanyterulet, mely mindezek mellett egy tudasintegracion alapuld déntést is
lehetévé tesz. A bioinformatika 6nallé tudomanyagként valo elismerését mutatja,
hogy mar nemcsak PhD fokozatot, hanem MTA doktora fokozatot is lehet szerezni ezen
a teruleten.

Remélem, hogy On is hasznoshak taldlja anyagunkat! Kérdés vagy javaslat esetén
orommel allok a rendelkezésére.

2024. augusztus 1.

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
tanszékvezetd
egyetemi tanar
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FO eredményeink

2020 6ta a Semmelweis
Egyetem ot legtobbet idézett,
vezetd szerzos cikkébdl négy

a tanszéken készult. A tanszék 2023-as

(A Scopus adatai alapjan) tudomanyos cikkeinek
osszesitett impakt faktora
y SIF=1023,5.
-Minden 6ra utan ujabb és Ujabb otleteim (A Kézponti Konyvtar adatai alapjan)

voltak a kisérleteim kiértékeléséhez.
Orulék, hogy ezen a tantargyon részt vettem.”

(Klinikai Bioinformatika tantargy — hallgatdi visszajelzés)

A 15 intézmény egyuttmukodésével,
a HCEMM, a HUN-REN TTK
és a SE anyagi tamogatasaval
megvalosulé OnkoBank-ba havonta
tobb mint 100 Uj beteg kerul be.



Genomika és transzkriptomika

Genomikai és transzkriptomikai szolgaltatasunk
keretében lehetéség nyilik vér, friss vagy friss fa-
gyasztott szdvet, formalin fixalt, paraffinba agya-
zott (FFPE) szdvet, nyal- és székletmintak elemzé-
sére. Ennek soran a mintakbdl DNS vagy RNS
izolalds, majd konyvtarkészités és teljes genom,
teljes exom, custom panel, célzott panel szekve-
nalas ill. transzkriptomikai vizsgalat céljabdl
RNASeq vizsgalat torténik. Az Ujgeneracios szek-
venalas soran nyert adatokbol végezzuk a geno-
mikai és transzkriptomikai kiértékelést a Galaxy
platformon, meghatarozott dtvonalak alkalmaza-
saval.

Az elemzési folyamat szamos lépésbdl all az adatok el6készitésétdl a bioldgiai értel-
mezéséig. Az elsd |épés a nyers adatok mindségellendrzése FASTQC programmal, amely-
nek soran 11 paraméter bevonasaval elemezzUk a szekvenalassal keletkezett leolvasasi
adatok (read-ek) értékeit. Amennyiben a leolvasasok értékei nem megfeleléek, sor kerul
azok szUrésére Cutadapt vagy Trimmomatic hasznalataval.
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A megszUrt, j0 mindségl adatokat referencia genomhoz illesztjuk Bowtie2 (geno-
mika) vagy HISAT2 programmal (transzkriptomika), igy az egyes leolvasasokat pontos
genomi koordinatakkal latjuk el. Ezaltal valik lehetévé megszamlalasuk és eloszlasuk
meghatarozasa a genomon vagy transzkriptomon belul.

A genomikai vizsgalat soran a szekvencia illesztést kovetéen szamos tovabbi elem-
zést végezhetUnk: Freebayes vagy Varscan analizissel csiravonalas és szomatikus muta-
ciokat valamint képiaszam valtozasokat azonosithatunk. A mutaciokat tovabb vizsgal-
hatjuk klinikai relevancidajuk szerint az SNP ill. Clinvar adatbazisban, igy azonosithatok az
adott mintaban lévo klinikai és patoldgiai vonatkozasu eltérések.

Az RNS szekvenalasi adatokbol génexpresszids profilozast és fuzios gének vizsgala-
tat is elvégezhetjuk a referencia genomhoz torténd illesztés utan. Az RNA-seq ugyanak-
kor egy eroteljes technika kulonbdzd Kisérletes korulmeények kozti génexpresszio mély-
rehaté elemzésére és &sszehasonlitasara, példaul kezelt és kontroll csoportok
transzkriptomikai vizsgalatara. Ennek révén azonosithatok azok a gének, amelyek ex-
presszids szintje szignifikansan eltér a kuldnbdzé kisérletes korulmények kozott, igy le-
het6ség nyilik diagnosztikai, prediktiv és prognosztikus biomarkerek azonositasara.
Funkcionalis enrichment analizissel az eltérd expresszidju gének csoportosithatok biolo-
giai szerepuk szerint, és pathway analizis soran abrazolasukra is lehetdseg nyilik.

Kapcsolat: munkacsy.gyongyi@semmelweis.hu

Klinikai adatok elemzése

A modern orvostudomanyi kutatasok széles korlen tamaszkodnak a biostatisztika altal
Nnyujtott modszertani keretekre, legyen szo6 vizsgalatok tervezésérdl, adatelemzésrél vagy
eredmeények értelmezésérdl.

TanszékUnk munkatarsai elkotelezettek abban, hogy a legmagasabb szinvonalu
maodszertani tdmogatast nydjtsak a kutatasokhoz és tamogassak a kollaboracios part-
nereket. Munkatarsaink révén segitséget tudunk nyujtani tdbbek kozott a vizsgalati pro-
tokollok statisztikai fejezeteinek kidolgozasaban, a vizsgalati elrendezésben, randomi-
zacidban és az elemszambecslésben. A statisztikai kiértékelés soran SAS, SPSS és R
programokat hasznalunk. Nagy szamitasi kapacitast igényl6é feladatok esetén Galaxy
szerverunk hasznalatara is lehetéség van.

A korabbi kollaboracidink széles skalan mozogtak, beleértve a Sebészeti, Transz-
plantacios és Gasztroenterologiai Klinikaval és az Endokrinolégiai Tanszékkel valo korab-
bi egyuttmukddeést is. A jovOben is nyitottak vagyunk Ujabb kollaboraciokra, hogy még
hatékonyabban segitsunk a kutatoknak a kutatasi projektek tervezésében és végrehaj-
tasaban.

Kapcsolat: fekete.janos.tibor@semmelweis.hu




Mesterséges intelligencia

A mesterséges intelligencia (Ml) alapu algoritmusok, jelentds elérelépést jelenthetnek a
rak diagnozisa, kezelése és megeldzése terén, mivel nagy mennyiségl komplex adat fel-
dolgozasat teszik lehetévé. Az Ml alapu eszkdzoket mar hatékonyan alkalmazzak a kép-
alkotd vizsgalatok eredmeényeinek kiértékelésére, a daganatos elvaltozasok korai felis-
merésére illetve a patoldgiai elvaltozasok osztalyozasara.

Azonban az Ml alkalmazasa segithet a betegek osztalyozasaban, a betegség lefolya-
sanak jobb megértésében és a tulélés eldrejelzéseében is. A betegség klinikai jellemzdi és
az életkilatasokra vonatkozo adatok elemzésével az Ml hatékony lehet a betegség kocka-
zatanak becslésében, valamint segitheti a terapias doéntést az optimalis kezelési terv ki-
valasztasaval. Kutatocsoportunk jelenleg emlédaganattal diagnosztizalt betegek klinikai
adatainak felhasznalasaval dolgozik egy terapias dontést-segitd elérejelzé rendszeren.

Az Ml alapu rendszerek tovabba segithetnek a daganatok genetikai és molekularis
jellemzoéinek elemzésében, melyek lehetdve teszik a daganatok biologiai sajatossagai-
nak jobb megértését, valamint a varhato valasz becslését a kulonbdzé kezelési modokra,
mely potencialisan minimalizalja a mellékhatasokat és noveli a betegek tulélési esélyeit.

Kutatocsoportunk tagjai nagy tapasztalattal rendelkeznek gépi tanulason alapuld
osztalyoz6 rendszerek kidolgozasaban, valamint segitséget tudnak nyudjtani az adatok
elékészitésében, az algoritmusok optimalizacidéjaban, valamint az eredmeények vizualiza-
ciojaban.

Kapcsolat: menyhart.otilia@semmelweis.hu

Bioinformatikai fejlesztések

A bioinformatikai fejlesztések részben korabban elkezdett projektek folytatasai, részben
Uj fejlesztések, amelyeket a tanszéken 6nalldéan vagy hazai illetve nemzetkozi kollabora-
cidban valdsitunk meg. Az alabbiakban az egyes platformok funkcioit foglaljuk 6ssze, a
kapcsolodo kozleményeket a kiadvanyunk utolsé részében listazzuk.

MetaAnalysisOnline

A metaanalizis korabbi, fuggetlen kutatasok eredményeinek 0sszevonasat és attekinté-
sét lehetdve tevd statisztikai mddszer. Az orvostudomanyban egy-egy adott témaban
megjelent cikkek egyedi feldolgozasa szinte lehetetlen feladat, a kutatasi eredmények
valamilyen statisztikai 6sszegzése szUkséges ahhoz, hogy az eredményeket altalanosit-
hassuk, és azonositsuk az esetleges ellentmondasokat. A metaanalizisek készitésének
két alapvetd részfeladata a tudomanyos kérdés megvalaszolasat hivatott publikaciok és
tanulmanyok megkeresése, illetve a statisztikai elemzés elkészitése.

A tanszékUnk altal fejlesztett metaanalysisonline.com alkalmazas elkészitésének a
célja az volt, hogy az utébbi részfeladat, a statisztikai elemzés elkészitésében nyujtson

segitséget a felhasznaloknak. Az alkalmazasban a felhasznaldk binaris (6sszes minta és
események szama), folytonos (atlag és szoéras adatok), valamint az idével kapcsolatos
adatok (hazard arany és konfidencia intervallum adatok) eredményeit felhasznalva ké-
szithetik el elemzésuket. Az elemzésbe bevonni kivant vizsgalatok adatait egy excel-
szer( tablazatban tudjak régziteni. A tanulmanyok dsszesitése és az 0sszesitett eredmé-
nyek vizualizalasa forest és funnel abrakkal az adatrogzitéssel egyidejlleg készul el, azok
pdf és képfajl formatumban is rendelkezésre allnak.

A standard metaanalizisen tul tovabbi érdekessége a rendszerunknek a ,trial
sequential analysis (TSA)” és a hozza kapcsolddd z-score abranak, illetve a haldzati
metaanalizis elkészitésének a lehetdségei. A TSA és a z-score abra alkalmazasa abban
nyujt segitséget, hogy meghatarozzuk a metaanalizisbe bevont vizsgalatok ésszes min-
taszadma, és az elemzéssel feltart hatdasméret elegendé-e ahhoz, hogy megbizhatd ko-
vetkeztetéseket lehessen levonni a vizsgalt hatasrol. A haldzati metaanalizis kiterjeszti a
hagyomanyos metaanalizis lehetdségeit, mivel nemcsak a kdzvetlen dsszehasonlitaso-
kat veszi figyelembe, hanem lehetévé teszi a kdzvetett dsszehasonlitasokat is, igy atfo-
gobb képet kapunk a kezelések kozotti kulonbségekrdl és azok hatékonysagrol.

Experimental Control Risk Ratio Risk Ratio

Study Events Total Events Total Weight MH, Random, 95% CI MH, Random, 95% CI
Example 1 2021 25 215 171 3088 19.7% 210[1.41;3.12] +
Example 2 2021 65 588 120 1901 26.3% 1.75[1.31; 2.33] B
Example 3 2023 5 46 107 2479 6.8% 2,52 [1.08; 5.88] —
Example 4 2023 26 67 1168 3493 25.1% 1.16 [0.86; 1.57] -
Example 5 2024 32 407 269 6256 22 1% 1.83 [1.29; 2.60] —.—
Total (95% CI) 1323 17217 100.0% 1.68 [1.33; 2.186] ---
Prediction interval [0.82; 3.48] e —

[ | | 1
Heterogeneity: Tau® = 0.0361; Chi’ = 8.04, df = 4 (P = 0.09) I” = 50% 02 05 1 2 5

Test for averall effect: Z = 4.28 (P < 0.01)

Elérhetdség: https:/metaanalysisonline.com/

Cancer Hallmarks

A 2000-ben publikalt ,Hallmarks of cancer” vagyis a ,Daganatos megbetegedések véd-
jegyei” koncepcio értékes keretrendszert nyujt a kilonbo6zé raktipusokban kozos alapel-
vek megértéséhez. Az eredeti elgondolas hat specialis védjegyet, un. ,hallmarkot” sorolt
fel (a proliferativ jelatvitel fenntartasa, a novekedésgatlok kijatszasa, a sejthalalnak valo
ellenallds, a replikativ halhatatlansag, a tartos angiogenezis, valamint az invazio és az at-
tétképzddés aktivalasa), melyet egy évtizeddel késébb négy Ujabb ,védjeggyel” frissitet-
tek (genome-instabilitas és mutacio, daganatot elésegité gyulladas, deregulalt sejtener-
getika és metabolizmus, valamint az immunsejtek altali pusztitas kijatszasa). Ezek a
cikkek az évszazad legtdbbet idézett, rakos megbetegedésekkel kapcsolatos publikacioi
kdzott szerepelnek, mely a megkdzelités hasznossagat jelzi.
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Az egyes védjegyeken belul az eltelt tobb, mint két évtized alatt szamos, a dagana-
tok kialakulasaban és progresszidojaban szerepet jatszd gén szerepe kerult tisztazasra.
Azonban egy egységes ,Cancer hallmark” génkészlet hianyaban a daganatok genetikai
jellegzetességeivel foglalkozd tanulmanyok 6sszehasonlitasa és integralasa gyakran Ut-
kdzott nehézségbe. A legtobb tanulmany a sajat génlistak elemzésére génontoldgiai
vizsgalatot végez, melynek eredményei sokszor nehezen értelmezhetdek.

Ezért az irodalombdl dsszegyujtdtt tanulmanyok alapjan létrehoztunk egy kon-
szenzus ,Cancer hallmark” génkészletet. Hét projekt adatainak 0sszevonasaval 6763
gént azonositottunk, amelyek a felsorolt tiz rakjellemzdével vannak dsszeflUggésben.
Hogy mas kutatok szamara is megkonnyitsuk sajat génlistaikon belul a ,Cancer hall-
mark” gének azonositasat, létrehoztunk egy ingyenesen elérheté online platformot,
(www.cancerhallmarks.com), melynek segitségével feltarhato a tiz ,Cancer hallmark”
felUlreprezentacidja (enrichment) a kutatok sajat génkészletébdl.

Az oldal rendkivul felhasznaldbarat, és a sajat génlista
bemasolasa utan kénnyen értelmezhetd grafikus ki-
menettel abrazolja az adott hallmarkok felUlrepre-
zentaciojat. A grafikus kimenet mellett a hall-
markok felUlreprezentacidjahoz tartozé sta-
tisztika és génlista tablazatos formaban is
letolthetd, illetve Kivalaszthatjuk, hogy hu-
man vagy egér génkészletet szeretnénk
vizsgalni. A korabbi GO vizsgalatokhoz
képest a cancerhallmark.com segitsé-
gével egyértelmuibbé valik a rak-speci-
fikus funkciok azonositasa sajat génkész-
letekbdl.

SUSTAINING
PROLFERATIVE  pfpval  IMMORTALITY

REPROGRAMMING
ENERGY
METABOLISM

RESISTING
CELL DEATH
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https://cancerhallmarks.com
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Kaplan-Meier plotter

A kmplot.com egy olyan weboldal, amely lehetdveé teszi a genetikai adatok és a rakbe-
tegségekben szenvedd betegek tulélési adatainak dsszekapcsolasat.
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Ez az oldal segitséget nyujt a kutatdk szamara azaltal, hogy elemzi az 6sszes gén
(RNS, RNS, fehérje és DNS) expresszidjanak korrelacidjat a tulélési adatokkal 21 tumor ti-
pusban tobb mint 35 ezer mintaban. A felhasznalt statisztikai eszk6zok kdzé tartozik a
Cox regresszio és a False Discovery Rate szamitasa.

A KM-plotter naponta 18 000 elemzést végez, igy vilagszerte referencia a tulélési
biomarkerek felfedezésében és validalasaban. A KM-plotter egy olyan online tulélési
elemzési eszkdz, amely valds id6ben végez minden szamitast (nem elére szamitott képe-
ket tolt be).

Az adatbazist kuratorok, manualisan kezelik. A génexpresszios adatokat és a bete-
gek relapszusmentes és teljes tulélési informacioit a GEO, ECA és TCCA adatbazisokbdl
toltik le. Az adatbazist egy PostgreSQL szerver kezeli, amely egyszerre integralja a gén-
expresszios és klinikai adatokat.

Egy adott gén prognosztikai értékének elemzé-
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Elérhetdség: https://kmplot.com/analysis/
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ROC plotter

A ROC Plotter webalkalmazas célja, hogy dsszefluggést keressen a gének expresszidja és
a terapias valasz kozott, ezaltal bévitve a biomarkerek kutatasaval foglalkozo kutatok esz-
kdztarat. A génexpresszio és a terapias valasz kozoétti osszefuggés vizsgalata Mann-
Whitney U-teszt, valamint Receiver Operating Characteristics (ROC) analizis alkalmaza-
saval torténik.

Az alkalmazas elsé verzidjaban tobb mint 3000 emlI&tumoros minta és tiz kezelési
modalitas kerult feldolgozasra. Ezt kdvetden elkészult a petefészek (1400 minta és hét
kezelés), glioblasztoma (450 minta és nyolc kezelés), valamint a kolorektalis (805 minta
és hat kezelés) tumor mintakat feldolgozoé adatbazis is.

Tovabbi verzidfrissitést kovetben készultek el a nem tumorszdvet specifikus mikro-
RNS expresszion alapuld alkalmazas, illetve az egyik Ujabb fejlesztés az immunterapiakat
feldolgozd applikacio, amelyben tobb mint 1400 beteg transzkriptom alapu adatai ele-
mezhetdk.

1250 tumoros sejtvonal és tébb mint 1500 terapias szer érzékenységi adatait is fel-
dolgozd aloldal mar gépi tanulast is felhasznal az elemzések soran és a felhasznalok el-
re definialt géncsoportok prediktiv erejét is vizsgalhatjak az alkalmazasba integralt ran-
dom forest algoritmus segitségével.

A rocplot.com alkalmazas tovabbi szolgaltatasa, hogy sajat adatokbodl is lehetéség
van ROC analizis elvégzésére, igy a kisérletes eredmények gyors kiértékelése tovabbi sta-
tisztikai szoftverek felhasznalasa nélkul térténhet meg.
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Elérhetéség: https://www.rocplot.com/

TNM plotter

A TNMplot alapjaul egy dsszesen 56 938 mintat tartalmazo adatbazis szolgal, mely egy-
arant tartalmaz RNS szekvenalas és gén-chip alapu adatokat. A platform segitségével
lehetdve valik tobb mint 20 tumortipus gyors és egyszerU statisztikai elemzése, tovabba
lehetdseg van publikaciokész abrak generalasara is. A célzott génexpresszios elemzések
mellett a felUlet lehetdséget nydjt tdbb gén szimultan differencial expresszids elemzésé-
re is, valamint lehet&dség van génkészletek funkcionalis elemzésére, illetve a meghataro-
zott funkciok publikacidokész abrazolasara is. A fentiek mellett tovabba, a feluleten lehe-
téség van gének és génkészletek korrelacios elemzésére, valamint egy gén korrelacios

profiljanak meghatarozasara is.
Kutatasunk célja az volt, hogy létrehozzunk egy olyan RNS szekvenalas és gén-chip
vizsgalatok eredmeényeit feldolgozé adatbazist, amely alapjaul szolgal egy felhasznalo-
barat, online alkalmazasnak mellyel lehetéveé valik

< 4000 P=1.11e.23 . . . . B
~N . a normal, tumoros és metasztatikus szévetek gén-
o s Cre s . e 2

19 3000 et expresszios profiljanak 6sszehasonlitasa.

= Bar szamos mas felulet létezik, amely alkal-
-g 2000 mas a normal és daganatos szovetek expresszid
vy . P ye s s . S .
[ s szintU 6sszehasonlitasara, jelenleg egyetlen masik
u%‘ olyan platform sincs, amely tobb mint 50 000 sz&-

vetminta adatait hasznalna fel.
Normal Tumor Tovabbi egyedisége a TNMplot-nak, hogy az
adatbazisa metasztatikus mintdkat is tartalmaz,
igy lehetdség van egyidejlleg a normal, primer daganatos és attétes szovetek 6sszeha-
sonlitasara, ami - legjobb tudasunk szerint — a vildgon egyedulallé.

Komoly elénye a rendszerunknek tovabba, hogy lehetdéséget nyujt tobb mint ezer
gyermekkori daganat elemzésére is.

Tovabbi egyedulalld sajatsaga a rendszerinknek az, hogy két teljesen kulon megko-
zelités (RNA-seq, gén-chip), illetve teljesen eltéré betegpopulaciok alkalmazasaval nyilik
lehetéség azonos gének vizsgalatara, igy egy azonnali validaciot is lehetéveé tesz a felUlet.

A TNMplot rendszer egy kdzel 500-szor idézett tudomanyos kéziratban publikalt,
folyamatosan karbantartott felllet, melyet 2021 6ta 0sszesen 113 orszag tdébb mint 33 000
kutatoja hasznalt.
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Elérhetéség: https://tnmplot.com




CovidOutcome

Szamos tanulmany kimutatta, hogy a SARS-CoV-2 genomjaban gyakoriak a mutaciok.
A fejlesztés soran a célunk az volt, hogy a mutacidkat statisztikailag 0sszekapcsoljuk
a betegség sulyos kimenetelével.

Automatizalt gépi tanulasi megkozelitést alkalmaztunk, amelyben 1594, rendelke-
zésre allo klinikai kovetési adatokkal rendelkezé virusgenomot hasznaltunk tanuld kész-
letként (797 ,sulyos” és 797 ,enyhe”). A legjobb algoritmust, amely a véletlen erdd oszta-
lyozason és a LASSO funkcidvalasztd algoritmuson alapul, alkalmaztuk a képzési
halmazra a mutacios szignaturak és a kimenetel 6sszekapcsolasara. A végleges modell
teljesitményét ismételt, rétegzett, 10-szeres keresztvalidalassal (CV) becsultuk meg, majd
Bootstrap Bias Corrected CV-vel korrigaltuk a tobbszoros tesztelést. Azonositottunk 26
fehérje és nem transzlalt régié (UTR) mutaciot, amelyek szignifikansan kapcsolédnak a
sulyos kimenetelhez. A legjobb osztalyozd algoritmus 22 mutaciobdl allé mutacids szig-
naturat, valamint a beteg életkorat hasznalja bemenetként, és magas osztalyozasi haté-
konysagot mutat, a gorbe alatti terulet (AUC) 0,94 [konfidenciaintervallum (Cl): [0,912,
0,962]] és 87%-0s elérejelzési pontossaggal bir (Cl: [0,830, 0,903]).

COVIDOUTCOME - Estimating COVID Severity Based on Mutations in the SARS-CoV-2 Genome
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Végul létrehoztunk egy online platformot (https://covidoutcome.com/), amely ké-
pes bemenetként hasznalni a virusszekvenciat és a beteg életkorat, és szazalékos becs-
lést ad a betegség sulyossagarol.

Osszefoglalva, statisztikai 6sszefiggést mutattunk ki a SARS-CoV-2 mutacios szig-
natdrai és a COVID-19 sulyos kimenetele kozott. A létrehozott elemzési platform lehetévée
teszi az Uj virusgenomok valos ideju elemzését.

Elérhetéség: https://covidoutcome.com/
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sitasara és a kivalasztott gén expressziojat
megvaltoztatd mutaciok azonositasara.

Minden adatfeldolgozasi Iépést az R statisztikai kdrnyezetben végeztunk. Az RNS-
szekvenalasi és mutacios adatokat a The Cancer Genome Atlas(TCGA) adatbazisabol sze-
reztuk be. A DESeqg2 algoritmust alkalmaztuk azRNA-seq normalizalasahoz, a
transzkriptvaltozatok annotalasa pedig az AnnotationDbi segitségével tortént. A MuTect2
altalazonositott szomatikus mutacidsadatokat hasznaltukfel,ésa MAFtools Bioconductor
programot hasznaltuk az adatok 6sszegzésére. Mann-Whitney-tesztet hasznaltunk a dif-
ferencialis expresszids elemzéshez.
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A |étrehozott adatbazis 7876 szolid tumort tartalmaz 18 kulonbo6zé tumortipusbdl,
amelyek mind szomatikus mutacios, mind RNS-seq adatokkal rendelkeznek. A megkd-
zelités hasznossagat harom elemzésen keresztlUl mutatjuk be emlérak esetében: a TP53
mutaciokhoz kapcsolddd génexpresszios valtozasok, a CDH1 mutacidkhoz kapcsolédo
génexpresszios valtozasok és a megvaltozott progeszteronreceptor (PGR) expressziot
eredmeényezé mutaciok. Az emldrak-adatbazist egyenld méretd tanulo- és tesztkészle-
tekre osztottuk, és ezeket az adathalmazokat egymastol fuggetlenul elemeztuk. Az ered-
meények rendkivul szignifikans atfedése (chi-négyzet statisztika = 16 719,7 és P .00001)
igazolja az el6ére meghatarozott csévezetéket.

Végul pedig létrehoztunk egy portalt a http://www.mutarget.com cimen, amely
lehetdve teszi az Uj mutacios célpontok gyors azonositasat.




Osszefoglalva, a szomatikus mutaciok és a génexpresszid dsszekapcsoldsaval bio-
markerek és potencialis terapias célpontok azonosithatdk a szolid tumorok kuldnbozé
tipusaiban. A regisztraciomentes online platform névelheti az Uj személyre szabott tera-
piak kifejlesztésének sebességét és csokkentheti a fejlesztési kdltségeket.

Elérhetdség: https://www.mutarget.com/

RecurrenceOnline

A Recurrence Online projekt betekintést nyujt a fejlett gépi tanulasi technikak rakkuta-
tasban valo alkalmazasaba, bemutatva a betegek kimenetelének eldrejelzésében és a
kezelési dontésekben rejlé lehetbségeket.

Ebben a folyamatban |évé projektben a Surveillance, Epidemiology, and End Results
(SEER) program adatait hasznaltuk fel a 2000 és 2019 kozotti emldrakos esetekrdl. Kuta-
tasunk az emlérakos betegek kiterjedt klinikai és kovetési adatainak atfogd elemzése,
amely magaban foglalja a SEER Research Plus adatokhoz valé hozzaférést és a SEER Stat
szoftver hasznalatat az adatok kinyeréséhez.

Harom gépi tanulasi algoritmust alkalmaztunk egy gradiensnoveld, egy extrém
gradiensndveld és egy neuralis haldzati modell |étrehozasara. Mindegyik modell célja a
betegek tulélési kimenetelének valoszinlségének elérejelzése volt, kulonods tekintettel a
kemoterapia elényeire. A modellek hatékonysaganak ellendrzésére olyan teljesitmeény-
értékelési metrikakat vettink figyelembe, mint a pontossag, a kiegyensulyozott pontos-
sag, az érzékenység, a specificitas és az AUC-értékek. A teszt validalasi modszerek, bele-
értve a kereszt-validalast és a forgatokonyv-alapu tesztelést, validaltak a modellek altal
megjosolt valdszinlségeket.

A legjobb teljesitményt a gradiens boosting modell érte el 0,875 és 0,921 keresztel-
lendrzott AUC-értékkel a kemoterdpiaval kezelt és a kemoterapia nélkuli betegek eseté-
ben. A gépi tanulasi munkafolyamatokat R és Python nyelven fejlesztettuk ki.
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ROC-goérbék a gradiens boosting modellhez a kemoterapiaban részesult (balra) és a
kemoterapiaban nem részesult (jobbra) eml&rakos betegek esetében.

Végsé célunk egy web alapu dontéstamogato platform létrehozasa, amely a rendel-
kezésre allo klinikai adatok és a létrehozott mesterséges intelligencia modell segitségé-
vel megbecsulheti egy Uj emldrakos beteg szamara a kemoterapia potencialis elényeit.

Multiple Testing

A tobbszoros hipotézis teszt problémaja gyakori az élettudomanyokban, de a kdzgazda-
sagtanban és az anyagtudomanyokban is. Gyakori forgatokonyvek kdzé tartozik, amikor
a kutatok megprobalnak megmenteni egy negativ tanulmanyt, és a megnovekedett
szamu osszehasonlitas hatasara véletlenszerl 6sszefuggésekre bukkannak. Azonban a
tdbbszdrds hipotézis teszt, mi-
kor is tdbb hipotézist tesztelnek
egyetlen kisérletben, vagy
egyetlen hipotézist tesztelnek
tébb kisérletben, megnoveke-
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@ron=1on egyes becslések szerint akar
o 50%-ra érvényes, hogy az ered-

avaies meények nem feltétlendl igazak
és nem reprodukalhatok. Azon-
ban egyszerl korrekcios eszko-
zOk alkalmazasaval ez a problé-
ma kikuszobdlhets, és a korrigalt p-érték alapjan levont kovetkeztetések nagyobb
valoszinlUséggel helytalldak. Sajnalatos modon az irodalomban kozolt klinikai vizsgalatok
jelentds aranyaban még mindig a korrigalatlan p-érték szerepel.

Ennek kikUszobolésére létrehoztunk egy nyilvanosan elérhetd, felhasznalo-barat
online platformot (www.multipletesting.com), ahol a tdébbszdros hipotézist tesztet ko-
vetéen a kisérletUnkben szerepld p-értékek egyszerlen bemasolhatodk, és a rendszer ki-
szamolja szamunkra a korrigalt p-értékeket. A platform segitségével valaszthatunk, hogy
a Bonferroni-, Holm, Hochberg-korrekciét szeretnénk alkalmazni, de a platform segitsé-
gével beallithatjuk a Benjamini-Hochberg-féle téves felfedezési aranyt (false discovery
rate, FDR), és kiszamolhatjuk az FDR-hez tartozd g-értéket is.
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Elérhetdség: https://multipletesting.com/




Scientometrics

A tudomanyos teljesitmény mérésének célja, hogy a kutatok altal végzett munka mi-
néségérdl és mennyiségérdl adjanak képet. A teljesitmény méréséhez hasznalt mutatod
lehet:

1) a kézlemények szama: egyszerl mérés, féleg fiatal kutatdok esetén hasznalhato,

2) a kézlemények megjelenésének helye: ide tartozik az Ujsag impakt faktora vagy
az Ujsag scimago rangja,

3) a kozleményekre érkezett idézetek szama, amelyeken belUl megkulonbozte-
tunk fuggd és fuggetlen idézdket (fUggetlen idézék esetén az idézett és az idézé kozle-
meény szerz6i kozott nincs atfedés),

4) szarmaztatott mutatok: ezek kdzott a legelterjedtebb és legjobban kritizalt a
H-index, amelyet 2006-ban irt le Hirsch. A H-indexet Ugy hatarozzuk meg, mint azon H
maximalis értékét, amely szerint az adott szerzé/folydirat legaldbb H darab olyan tanul-
manyt publikalt,amelyek mindegyikét legalabb H-szor idézték. EQy masik szarmaztatott
mMutatd az i10 index, amely azon kozlemények szamat tartalmazza, amelyeket legalabb
10-szer idéztek. Egy harmadik mutatd a kumulativ impakt faktor, amely az adott szerz6
osszes kozleményének az impakt faktorat tartalmazza. Az impakt faktor f6 kritikaja, hogy
nem a kozlemeény értékét, hanem a megjelenés helyét mindsiti.

Mivel az egyes mutatok mindegyikét kulén jelentds mennyiségu kritika éri, ezért a
tudomanyos teljesitmény elemzésére a legcélravezetébb megoldas, ha tébb mutaté
egyideji szamitasa alapjan torténik meg a mérés. Erre a célra készult el a https://
scientometrics.org/ rendszer, amely négy paramétert vizsgal, ezek:

e a H-index, amely a teljes életmU Osszesitett hatasat vizsgalja,

e az utolsé naptari évben kapott fliggetlen citaciék szama, amely az életmu ha-
tasat mutatja a jelenben,

e az elmult 6t évben kodzolt elsé/utolsé szerzés, Ql-es rangu kézlemények szama
— ezen mutato az aktualis sajat tudomanyos aktivitas mértékét mutatja, és

e az elmuilt 10 évben koz6lt elsé/utolsé szerzé6s magasan idézett kézlemények
szama - ezen mutato azt jelzi, hogy hany sajat kiemelkedé kdzleménnyel rendelkezik az
adott kutato.

A mutatok alapjan egy adott tudomanyterileten belll az 6sszes azonos koru ku-
taté rangsorolva van, és a rangsorok atlaga alapjan besorolasra kerul minden kutaté D1-
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és D10 kozoétt, ahol D1 a legjobb és D10 a legrosszabb. Mashogy fogalmazva: egy Dl-es
kutato a cikkei szamanak, rangjanak és a cikkeinek idézettsége alapjan a top 10%-ba
tartozik Magyarorszagon a sajat tudomanyteruletén belul.

A rendszer a korabbi numerikus 6sszehasonlitasok helyett a ma elétérbe keruld
»responsible metrics” szerint dolgozik, mivel figyelembe veszi a tudomanyteruleti sa-
jatossagokat (pld. matematika esetén nincs elsé/utolsé szerzéség, ezért ott erre nincs is
szUrés), és a publikacios kort (nem lehet ugyanazt a publikacids output-ot varni egy 30 és
egy 50 éves kutatotol). Emellett be van épitve egy korrekcios rendszer, hogy a gyermek-
szulés, katonai szolgalat, kronikus betegség vagy mas ok miatti iddveszteségeket kom-
penzalni tudja.

Elérhetéség: https://scientometrics.org/
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SCplotter

Az scPlot interaktiv online platform single-cell transzkriptomikai adatok integralt elem-
zésére és feltérképezésére szolgal. A rendszer alapjaul szolgalé adatbazist publikusan el-
érhetd, colon- és emlétumoros mintak single-cell transzkriptomikai adathalmazaibdl ké-
szitettuk. Az o6sszes felhasznalt kutatasban a 10x Genomics Single Cell Gene Expression
megoldasat hasznaltak, mely tdbb tizezres nagysagrendben képes kdnyvtarat késziteni
egy mintaban lévo egyedi sejtek citoplazmalban talalhatdé RNS-eibdl.

Mind az eml&-, mind a colon mintakbdl kdzel T millid sejtet gydjtottunk dssze, me-
lyek mint tumoros, mind NAT mintakbdl szarmaznak. A mintakhoz és sejtekhez elérhetd
klinikai adatokat az adatbazis metaadatként tartalmazza.

Az adatbazist mindségellenbérzést kovetden oOsszeflztuk és integraltuk, majd az
egyes sejtekhez a marker gének expresszidjanak vizsgalataval hozzarendeltunk egy va-
|6szinUsithetd sejttipust.

A vizualizdlashoz és az elemzéshez készitettUunk egy interaktiv online felUletet,
amely az UMAP modszerrel dimenzidcsokkentett, sejttipus annotacidokat tartalmazo
adatbazist 2D térben vizualizdlja. Az elemzoéfellleten a kivalasztott sejttipusokra kulon-
b6z06 analiziseket (korrelaciods vizsgalatok, DGE analizis, heatmap generalas, pseudotime
analizis) indithatunk el, melynek eredményét vizualizalja és tablazatos formaban is elér-
hetévé teszi a rendszer.
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EpigenPlot

Az EpigenPlot platform metilacids adatok 6sszehasonlitdsara alkalmas egy altalunk lét-
rehozott adatbazis alapjan. Az adatbazis tdbb tanulmany nyilvanosan elérhetd adatara
épul. Az &sszes tanulmany esetén valamelyik I[llumina microarray: az Infinium
HumanMethylation450K, vagy az Infinium HumanMethylationEPIC platformot alkal-
maztdk és kezeletlen személyek normal és/fvagy tumoros szdveteit vizsgaltak. Az
EpigenPlot jelenleg vastagbélszovetek (normal, adenoma, adenokarcinoma) tanulma-
nyozasara alkalmas 2646 minta alapjan.

Az 0sszehasonlitas elsGsorban gén alapu, nem tartalmazza a genom intergénikus
régidinak vizsgalatat. Négy 6 funkcioja van: gén, gén régio (pl. elsé exon, 5’UTR), CpG
(egy génen belll) és KEGG-Utvonal szinten lehet elemzéseket végezni. A felhasznald a
vizsgalando gén metilacidjat szdvettipusonként (normal, tumor) dsszehasonlitva, illetve
gén régiokra lebontva abrazolhatja, ami leheté6séget ad a lehetséges biomarkerek vali-
dalasara.

A CpG szintl elemzés esetén a gén teruletén vizsgalt 6sszes CpG abrazolasra kerul
és interaktiv modon kivalaszthatd a megcélzandd I6kusz, amirdl igy tébb informacio sze-
rezhetd. Mindemellett ez a funkcid alkalmas a CpG szigetek metilacidjanak szemlélteté-
sére is. Nagy méretl és/vagy sok CpG I6kuszt tartalmazé gén esetén lehetéség van az
abrazolt régio leszikitésére is.

A KEGG utvonal szintl elemzés egy adott Utvonalhoz tartozo tetszéleges szamu (n)
gén abrazolasara alkalmas. A gének a metilacié valtozas mértéke szerint rangsorolva
vannak és az ennek a sornak megfelel6 elsé n gén kerul dbrazolasra. Ezen kivul az Utvo-
nal dsszes génje megtekinthetd egy tablazatban.

Minden elemzés esetén tetszéleges dsszeadllitasu adatszett (pl. csak ugyanabbdl a
személybdl szarmazd normal-tumor parokat tartalmazo), illetve platform (HM450K vagy
EPIC) valaszthatd. Terveink szerint az EpigenPlot a jovében kibdvul emldrak adatokkal is.
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Core facility

Galaxy

Az elmult évtizedekben a technoldgiai fejlédés robbanasszerlen megndvelte a rendel-
kezésre allé adatok mennyiségét. Az adatok exponencialis novekedését figyelhetjuk
meg az élettudomanyokban is, kildéndsen az Uj generacios szekvenalasi technoldgiak
alkalmazasaval végzett genomikai kutatasok soran, amelyek hozzajarulnak az eddig
nem latott adatmennyiség létrejottéhez.

= Galaxy
PROJECT

A Galaxy egy nyilt forraskdédon alapuld web alapu alkalmazas, amelyet elsGsorban az
élettudomanyokban dolgozé kutatok szamara fejlesztettek ki az adatok elemzésének és
feldolgozasanak megkonnyitésére. Nagy elénye a Galaxy rendszereknek, hogy a felhasz-
nalok adatokat télthetnek fel, elemzéseket végezhetnek és megjelenithetik adataikat
meég akkor is, ha nem rendelkeznek mélyrehatd programozoi ismeretekkel. A Galaxy ko-
z6sség munkajanak eredmeényeképp kozel haromezer programcsomag alkalmazason
belUli hasznalata valt lehetévé. Ide tartoznak az olyan bioinformatikai elemzések soran
alapértelmezettnek tekinthetdé csomagok, mint példaul az Ujgeneracids szekvenalast
kdvetd adatelemzésben elengedhetetlen BAMtools, BEDtools, Picard, SAMtools, vagy a
gépi tanulasban legismertebb scikit-learn eszkdzok Galaxy adaptacioja is.
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Jelenleg harom nagy szerver talalhatd (eurdpai szerver: UseGalaxy.eu; kdzponti szer-
ver: UseGalaxy.org; valamint az ausztraliai szerver: UseGalaxy.org.au), amelyek mindegyi-
ke szabadon felhasznalhato, egy ingyenes regisztraciot kovetden.

Habar a nyilt, szabadon hozzaférhetd Galaxy rendszerek haszndalata sok esetben
megoldast tud nyujtani, amennyiben az adatelemzéshez ezek valamelyikét vesszuk
igénybe, akkor tobb korlatozast is el kell fogadnunk, amely a feltdlthetd fajlok méretét, az
adatfeldolgozas sebességét és az adatbiztonsagot is érintheti. EgQy minta RNAseq elem-
zése soran hozzavetdlegesen 3 GB méretl adatot kell feltdltenUnk és feldolgoznunk,
amelyre a legtobb nyilt szerver nem biztosit megfelelé eréforrast és a nem eurdpai szer-
vereken meég az adatbiztonsagra vonatkozo eldirasok is eltérhetnek az EU-n beluli szaba-
lyozastol. Ezeket a hianyossagokat felismerve vilagszerte tdbb egyetem és kutatointézet
is muUkodtet részlegesen elérhetd, vagy teljesen publikus szervereket a kutatokozossé-
gek szamara.

A Semmelweis Egyetemen tanszéklnk a 2020/21-es tanév 8szi szemeszterére he-
lyezte Uzembe az elsd, a Klinikai bioinformatika kurzus gyakorlati oktatasat segitendd
szervert.

A 2023-as év soran az Altalanos Orvostudomanyi Kar elméleti és gyakorlati oktatasa-
nak fejlesztésére meghirdetett palyazatan elnyert forrasbdl lehetéségunk nyilt egy Uj,
erésebb nagyobb erd&forrasokkal rendelkezé szerver beszerzésére. A beszerzett eszkoz 2
darab 2.9Chz processzort, 256 GB memoriat, 48 terrabyte SSD-t tartalmaz. Tovabbi el&-
nye az Uj rendszernek, hogy a szamolasi kapacitdas megnovelésére 2 db NVIDIA A40 gra-
fikus kartya (GPU) is beépitésre kerult, amely mar lehetéséget nyujt az olyan Galaxy cso-
magok futtatasara is, amelyek GPU hasznalatat igénylik az optimalis feladat végre-
hajtashoz.

A rendszer elérhetd a galaxy.semmelweis.hu felUleten, adatbiztonsagi okokbdl csak
a Semmelweis Egyetem haldzatabdl, vagy VPN kapcsolaton keresztul.
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Molekularis genetika labor

Laboratériumunkban torténé onkoldgiai alapkutatasok soran gyogyszer-rezisztenciaval
és hosszabb tuléléssel 6sszefuggd genetikai markerek azonositasat végezzuk. Ehhez in
vitro modszereket 6tvozunk in silico lehetéségekkel annak érdekében, hogy az egyénre
szabott terapia kivalasztasat segité Uj biomarkerek szerepe tdbbféle modon is alata-
masztast nyerjen.

A laboratériumi rendszerlnk fobb elemei: QIACube Connect nukleinsav izolald au-
tomata, a nukleinsavak mindségi és mennyiségi analizisét végzd TapeStation 4150
elektroforézis rendszer és Fragment Analyzer kapillaris elektroforézis rendszer, kdonyvtar-
készitéshez szukséges Bioruptor Pico szonikator, valamint Illlumina NextSeq 500 ujge-
neracios szekvenator.

e QIACube Connect - Nukleinsav izolalé automata

A QIACube Connect nukleinsav (DNS, RNS) és fehérje = 1
kinyerésére alkalmas szilika oszlopos izolalasi rendszer, |
amely el6készitést kovetben egyszerre akar 12 minta
automatizalt feldolgozasat végzi. Human, allati, néve-
nyi és mikrobialis eredet mintak széles skalaja izolal- |
hato, a teljes vértdl a fagyasztott szoveteken at az FFPE
metszetekig. Felhasznalobarat szoftver és nagyméretd
érintéképernyo segiti az elére telepitett applikaciok al-
kalmazasat. A bels6 munkafellletek dekontamina-
ciojat beépitett UV fénycsd veégzi, a pontos munkavég-
zést megvilagithato belsé tér seqiti.

e TapeStation 4150 - automata elektroforézis rendszer

Az Agilent altal forgalmazott 4150 TapeStation rend-
szer egy kompakt, alacsony ateresztéképességu auto-
matizalt elektroforézis muiszer, amely egy megbizhaté
megoldas az RNS- és DNS-mintak mindségellenérze-
sére izolalast kovetden, valamint a kovetkezé genera-
cios szekvenalas (NGS), microarray és gPCR munkafo-
lyamatokban. Az alkalmazott un. ScreenTape tech-
& Nologia lehetdve teszi a nukleinsavak rendkivul gyors
/ (1 perc/minta), egyszerl és megbizhaté elemzését fut-
tatasonként akar 16 mintan. Az eredményeket a futta-
y tashoz hasznalt szoftver digitalisan jeleniti meg, érté-
' Kkeli és tarolja.

e Fragment Analyzer - kapillaris elektroforézis rendszer

A laboratériumban talalhatdé Agilent Technologi-
es altal forgalmazott Fragment Analyzer egy fluo- |
reszcens alapu kapillaris elektroforézis rendszer,
amely egyszerre 12 mintabdl szarmazd nuklein-
sav mennyiségi és mindségi analizisét végzi.
A rendkivul érzékeny muszer futasi ideje vizsga- ‘ .
lattél fuggden 45-75 perc. A készulék mikodteté- & '
séhez szUukséges szoftver az eredményeket digi-
talis, szerkesztheté formaban abrazolja és rend-
szerezve tarolja. Pontossaga nélkuldzhetetlen az
djgeneracios szekvenalassal o6sszefuggd minta-
feldolgozasok soran.

e Bioruptor Pico - fragmentalé szonikator

] A Diagenode altal forgalmazott Bioruptor Pico
szonikator egy kicsi, egyszerd, intuitiv eszkdz elsdsor-
ban NGS, chromatin shearing, protein aggregacio, fe-
hérje extrakcio és tomegspektrometria alkalmazasok-
nal hasznalhatdé muszer. Hasznalataval allithatjuk be pl.
a konyvtarkészités downstream folyamataihoz szuksé-
ges optimalis fragmens hozamot és —-hosszusagot egy-
szerre akar 12 mintan. Az alkalmazasokhoz specialis cso-
vek szUkségesek, amelyek térfogata: 0,65 ml ill. 1,5 ml
(FFPE mintakhoz). A mintak védelme érdekében a
®  szonikatorhoz egy 2 — 20 °C hémérsékletet biztositd hi-
térendszer csatlakozik. A mUkodési hdmeérseklet és id6-
tartam az érintéképernyén szabadon szabalyozhato.

e lllumina NextSeq 500 - Ujgeneraciés szekvenator

Az Ujgeneracios szekvenalas elénye, hogy a korabbi
eljarasokkal ellentétben egyszerre akar tobb kulon-
b&z6 DNS minta parhuzamos és gyors, automatizalt
leolvasasara képes. Minden szekvenalasi folyamat ha-
rom részbdl all: konyvtarkészités, szekvenalas, adat-
elemzés. Konyvtarkészités soran a mintabdl kinyert
nukleinsavat enzimatikus vagy toréses eljarassal ro- §
vid, 100-200 bazispar hosszusagu szakaszokka hasit- [
Jjuk, amelyekhez az adott mintara vonatkozd egyedi
indexeket ligalunk a kés6bbi azonositas végett. A la-
boratoriumunkban hasznalt Illumina NextSeq 500 Uj-




generacios szekvenator tdbbféle alkalmazasban is hasznalhatd, melynek fuggvényében
az egyszerre vizsgalhatd maximalis mintaszamok és szekvenalasi idék a kovetkezok: tel-
jes genom (30 minta, 29 ora), teljes exom (12 minta, 18 ora), transzkriptom (16 minta, 18
ora), célzott panel (96 minta, 29 dra), gén expresszios profil (40 minta, 11 éra). Aszekvenalas
eredmeényeként kapott fastq fajlok kiértékelését és a végsd adatelemzést Semmelweis

Galaxy platformon végezzUuk.

Zebradanié akvariumrendszer

Kutatasaink soran egyuttmukodunk tébb
kuls6é intézettel a ,Rosszindulatu dagana-
tos betegségek mutét kozbeni molekularis
patologiai diagnosztikaja mesterséges in-
telligenciaval tamogatott |ézer mikroszkop
segitségével” elnevezéslU palyazatban. Cé-
lunk a kifejlesztett fluoreszcensen jelolt, tu-
moros sejtek specifikus detektalasara al-
kalmas ellenanyagok tesztelése human
sejttenyészeten és zebradanid modellen.
A zebradanié (Danio rerio) egyre elter-
jedtebb gerinces modellallat, mely idealis
kutatasi célokra tobb elényos tulajdonsaga
miatt, példaul rovid generacios id6, nagy
utdédszam, Kkis testméret és konnyu te-
nyészthetdség. A fejléddé embriok és larvak

teste atlatszo, igy mikroszkdppal konnyen
vizsgalhatoak, és a fluoreszcensen jeldlt fe-
hérjék kdvethetdk az €l6 allatokban is. Ha-
lakat xenograft modellszervezetként alkal-
mazunk, amikor embridkba human
eredetl tumorsejteket juttatunk be auto-
mata injektorral, majd ezeket a sejteket el-
lenanyag jelolésekkel vizsgaljuk mikro-
szkoéppal. A projekt végséd célja egy olyan
diagnosztikus termék fejlesztése, amely
segitségével a fluoreszcensen jelolt tumo-
ros sejtek mutét kdozben lézer mikroszkop-
pal lathatova tehetbek.

Alkalmazott modszerek: zebradanio,
fluoreszcens mikroszkoépia, két-foton mik-
roszkopia.

Oktatas

Klinikai Bioinformatika

A tantargy ismertetése

A napjainkban futd orvosbioldgiai kutatasok kétharmada tartalmaz egy bioinformatikai
eszkdzt. Mik ezek? A kurzus soran a bioinformatika négy 6 teruletét (bioinformatikai ala-
pok, az omika, az integrativ tudomany és a mesterséges intelligencia) mutatjuk be els-
adasok formajaban. A gyakorlati képzés soran a legfontosabb programok hasznalatat
sajatitja el a hallgatd. A gyakorlatnak része egy kovetkezé generacios szekvenalas kiérté-
kelése is. A kurzus soran olyan gyakorlati tudast szereznek meg a hallgatok, amelyet ké-
s6ébbi tudomanyos munka soran (példaul TDK, szakdolgozat, PHD, klinikai kutatasok)
minden nap tudnak hasznositani.

Tantargy adatai és kovetelmények
e Tantargyfelel6s neve: Prof. Dr. Gyo6rffy Balazs
e Kreditértéke: 3
e Tantargy tipusa: kotelezben valaszthato

A tantargy felvételéhez, illetve elsajatitasahoz szilkséges elé6tanulmanyi
feltétel(ek):
e Sikeres elsé 4 szemeszter (orvosi élettan I, molekularis sejtbioldgia Il).

A kurzus meginditasanak hallgatoi létszamfeltételei (minimum, maximum), a hall-
gatok kivalasztasanak maodja:
e Legkisebb hallgatoi létszam: 20
e® Legmagasabb hallgatdi létszam: 60

A kurzusra torténé jelentkezés maédja: Neptun regisztracio

A megszerzett ismeretek ellenérzésének maédja a szorgalmi idészakban: a gya-
korlati oktatason elvégzett feladatok elvégzése, mely a félév végi értékelés 50%-at teszi ki.

A félév aldirdasanak kévetelményei: az eléadasokrol és gyakorlatokrol torténd tavol-
maradasok szama nem lehet tobb a félév gyakorlatainak 25%-anal.

A szamonkérés tipusa: a félév egy projektfeladat teljesitésével zarul.

Vizsgakévetelmények:

A projektfeladat két részbdl tevédik 6ssze:

1. Az elméleti témakbol dsszeadllitott 33 feleletvalasztds tesztkérdésbol.

2. Egy meghatarozott bioinformatikai feladatot kell megoldani, amely egyezik a fél-
év soran tanult gyakorlati feladatok egyikével, azonban Uj adatokat tartalmaz.

A bioinformatikai feladat elvégzése soran barmilyen segédeszkdz hasznalata lehet-
séges, beleértve a sajat laptop hasznalatat.

Az osztdlyzat kialakitadsanak moédja és tipusa: a félév végi osztalyzat kialakitasa a
gyakorlati oktatason ismertetett feladatok (33.3%, ha minimum 75%-a bekuldésre kerult),




az elméleti ismeretanyagbdl 6sszeadllitott feleletvalasztos teszt (33.3%) és a projektfeladat
(33.3%) alapjan otfokozatu mindsitéssel torténik.

A tananyag elsajatitasahoz felhasznalhatdé nyomtatott, elektronikus és online jegy-
zetek: az el6éadasokon és gyakorlatokon elhangzott ismeretek.

Kurzus teljes elméleti éraszam: 18 6ra (810 perc)

Kurzus teljes gyakorlati 6raszam: 24 6ra (1080 perc)

A targy részletes tematikdja

A tematikaban az elméleti oktatas esetén a megadott témak 15 perces eléadasokat tar-
talmaznak.

Elméleti oktatas
I. blokk: Bioinformatikai alapok
1. Bevezetés a bioinformatika tantargyba (Prof. Dr. Gy6rffy Balazs)
2. Tanulod és teszthalmaz alkalmazasa (Dr. Fekete Janos Tibor)
3. Statisztikai hibak és a dichotomania fogalma (Dr. Fekete Janos Tibor)
4. Tulélés-elemzés: Cox regresszio és a Kaplan-Meier plot
(Prof. Dr. Gyé6rffy Balazs)
5. ROC elemzés: szenzitivitas, specificitas, elérejelzés értéke
(Dr. Fekete Janos Tibor)
6. Valtozok kozétti korrelacio (Dr. Menyhart Otilia)
7. Tobbszdros hipotézis teszt (Prof. Dr. Gyorffy Balazs)
8. A bioinformatika és a mesterséges intelligencia alkalmazasi teruletei
(Prof. Dr. Gyé6rffy Balazs)

Il. blokk: Genomika és transzkriptomika
1. Szekvenalas bevezetd (Prof. Dr. Gyorffy Balazs)
2. Hasonlé gének és fehérjék, blast (Prof. Dr. Gy&rffy Balazs)
3. Az adatok min&ségellendrzése (Dr. Munkacsy Gyongyi)
4. Adatok illesztése referencia genomra (Dr. Munkacsy Gydngyi)
5. Mutaciok azonositasa (SNV, indelek) normal és tumor mintabdl
(Dr. Munkacsy Gyongyi)
6. Mutaciok kovetkezmeényének meghatarozasa (Dr. Munkacsy Gydngyi)
7. Klinikailag relevans variansokra szurés, ClinVar, doSNP
(Dr. Munkacsy Gyongyi)
8. CNV (Dr. Munkacsy Gyongyi)
9. Mintafeldolgozasi melléktermékek azonositasa és kiszlrése
(Dr. Menyhart COtilia)
10. Transzkriptomika: RNAseq adatok feldolgozasa (Prof. Dr. Gydrffy Balazs)
11. Single cell adatok feldolgozasa (Prof. Dr. Gy&rffy Balazs)
12. Genomika: GeneBank és az ismert gének gyljteménye
(Dr. Szasz Attila Marcell)

l1l. blokk: Proteomika

1. Proteomika és transzkriptomika: pre-processing: (Prof. Dr. Gy6rffy Balazs)
2. Az immunhisztokémia kiértékelése (Dr. Munkacsy Gyongyi)
3. Atdmegspektrometria kiértékelése (Dr. Bartha Aron)
4. A tdmegspektometria elényei és hatranyai (Dr. Bartha Aron)
5. Fehérjeszerkezet meghatarozas: fizikai/kémiai modszerek
(Dr. Tusnady Gabor)
6. Fehérjeszerkezet modellezés: az egyszeritdl (homoldgia modell)
a bonyolultig (ab initio) (Dr. Tusnady Gabor)
7. Transzmembran fehérjék szerkezetének modellezése (Dr. Tusnady Gabor)
8. Bioldgiai funkciok meghatarozasa és az UniProt (Dr. Munkacsy Gyongyi)
9. Jelatviteli utak, KEGG (Dr. Szasz Attila Marcell)
10. Két csoport grafikai dsszehasonlitasa: boxplot, hegedu-plot, strlség-plot,
hétérkép, korrelacid, matrix (Dr. Bartha Aron)

IV. blokk: Mesterséges intelligencia

1. Gépi tanulas eszkdzei (Dr. Fekete Janos Tibor)

2. A Bayes szabaly (Dr. Fekete Janos Tibor)

3. F6komponens elemzés (Dr. Bartha Aron)

4. Furtelemzo6 programok: tavolsagmeérés (Prof. Dr. Gyérffy Balazs)
5. FUrtelemzé programok: clustering (Prof. Dr. Gyd6rffy Balazs)

6. Neuronalis haldk (Prof. Dr. Gyérffy Balazs)

7. KonvolUucios neuronalis halo (Dr. Menyhart Otilia)

8. Mélytanulas (Dr. Menyhart Otilia)

9. Dontési fa a klinikai gyakorlatban (Dr. Bartha Aron)

10. Valtozo szelekcio (Dr. Menyhart Otilia)

1. Support Vector Machines (Dr. Fekete Janos Tibor)

12. Regresszio (Dr. Menyhart Otilia)

13. Az altalanos elétanult transzformator (Dr. Fekete Janos Tibor)

V. blokk: Integrativ tudomany

1. Multi-omika (Dr. Menyhart Otilia)
2. Génontoldgia (Dr. Fekete Janos Tibor)
3. Areprodukalhatosag kérdése orvosbioldgiai kutatasokban
(Dr. Menyhart COtilia)
4. Chip-seq és ATAC-seq adatok kiértékelése (Dr. Balint Balint)
5. DNS metilacios adatok kiértékelése (Dr. Balint Balint)
6. Epigenetikai adatbazisok (Dr. Balint Balint)
7. Az Excel hasznalata adatbaziskezeléshez (Dr. Munkacsy Gyéngyi)
8. Adatbanyaszat: Excel, PubMed, Watson (Dr. Munkacsy Gyéngyi)
9. A REDcap felhasznalasa (Dr. Szasz Attila Marcell)
10. Id6torzitas és fuggdség (Dr. Menyhart Otilia)
11. Blokklanc és adatbiztonsag (Dr. Bartha Aron)




Gyakorlati oktatas

I. blokk: Bioinformatikai alapok
1. Tulélés-elemzés: Cox regresszio és a Kaplan-Meier plot, 2 dra
(Dr. Gyérffy Balazs)
2. ROC elemzés, 2 6ra (Dr. Fekete Janos Tibor)
3. Tobbszords hipotézis teszt, 2 6ra (Prof. Dr. Gyérffy Balazs)
4. Bevezetés a Galaxy rendszer hasznalataba, 1 éra (Dr. Menyhart Otilia)

Il. blokk: Genomika és transzkriptomika
1. Az adatok mind&ségellendrzése, 2 ora (Dr. Munkacsy Gyongyi)
2. Adatok illesztése referencia genomra, 2 6ra (Dr. Munkacsy Gyéngyi)
3. Varians azonositas, 2 6ra (Kovacs Szonja Anna)
4. Mutaciok kovetkezmeényeinek meghatarozasa, 2 6ra (Dr. Munkacsy Gydngyi)
5. Transzkriptomika: RNAseq adatok feldolgozasa, 2 6ra
(Prof. Dr. Gyorffy Balazs)

l1Il. blokk: Mesterséges intelligencia
1. FUrtelemzés, 1 6ra (Dr. Menyhart Otilia)
2. Klasszifikacio, 2 éra (Dr. Fekete Janos Tibor)
3. Regresszio, 1 6ra, (Dr. Menyhart Otilia)
4. Mélytanulas, 2 6ra (Dr. Fekete Janos Tibor)

IV. blokk: Integrativ tudomany
1. Epigenetika, 1 6ra (Dr. Balint Balint)

A gyakorlati oktatason a hallgatok részletesebben elsajatitjak a genomi adatok kiér-
tékelését. Ennek soran vagy a sajat vagy egy betegbdl szarmazé DNS mintabdl készult
kdvetkezd generacios szekvenalas kiértékelésén keresztul megtanuljak a genomi adat-
feldolgozas valamennyi |épését. A gyakorlatokat vezetik: Prof. Dr. Gy6rffy Balazs, Dr. Bart-
ha Aron, Dr. Fekete Janos Tibor, Dr. Menyhart Otilia, Dr. Munkacsy Gydéngyi. Az utolsd
gyakorlati alkalom soran konzultacidra van lehetdség.

Ve

Adatvizualizacioé

A tantargy ismertetése

A tantargy oktatasanak célkitiizése, helye az orvosképzés kurrikulumaban:

A mérési adatok és komplex eredmények abrazolasa az orvosi és élettudomanyi
vizsgalatok soran egy Uj tipusu problémaként jelentek meg. Hogyan készitsunk haté-
kony képi bemutatast a numerikus vagy szdveges adatokbdl kiindulva? Hogy sUritsink
nagymennyiségl adatot, vagy egy mintazatot, illetve egy megjelenitendd trendet egyet-
len képbe tobb ezer vagy millidé adatpont esetén? A tantargy keretein belll szekvenciak,
genomok, klinikai mérési és utankdvetési adatok, metagenomok, génexpresszio, fehér-
jék 3D-s szerkezete, DNS, bioldgiai haldzatok, populacios vizsgalatok és agyi haldzatok
teruletére fokuszalunk. Az oktatas célja, hogy egy olyan tudast adjon a hallgatok kezébe,
amellyel egyrészt a rendelkezésre all6 eszk6zok kozul tudnak valasztani, masrészt viszont
ismerik ezen eszkozok elb6nyeit és hatranyait is. A oktatas megszervezését a Semmel-
weis, a PPKE és a BME altal kozosen elnyert az EFOP-3.6.2-16 palyazat tamogatja.

A targy sikeres elvégzése milyen kompetencidk megszerzését eredményezi:

A hallgato képessé valik az alapvetd adatabrazolasi modszerek pontos alkalmazasa-
ra. Az egyes maodszerek hatranyait és elényeit ismeri, a kutatasi eredmeények és a klinikai
vizsgalatok értelmezése soran a hibakat felismeri.

A targy részletes tematikaja

I. Blokk: bevezetd
1. Bevezet6 az adatvizualizalasba, 1 6ra, Prof. Dr. Pongor Sandor
2. Emberi érzékelés és az adatok vizualizalasa, 1 6ra, Dr. Kovacs llona
3. Gyakorlat: altalanos adatabrazolas, 2 6ra, Dr. Ligeti Balazs
Il. Blokk: Klinikai vizsgalatok eredményeinek bemutatasa
1. Végpontok alkalmazasa orvosbiolégiai vizsgalatokban, 1 éra,
Prof. Dr. Gy6rffy Balazs
2. Gyakorlat: Orvosbioldgiai adatabrazolas, 2 6ra, Dr. Menyhart Otilia
lll. Blokk: Genom és metagenom abrazolas
1. A molekulaktél a genomon at a metagenomhoz, 2 éra,
Prof. Dr. Pongor Sandor
2. Gyakorlat: Genome és metagenom abrazolas, 3 6ra, Dr. Juhasz Janos
IV. Blokk: Transzkriptom abrazolas
1. FUrtelemzés (clustering), 1 6ra, Prof. Dr. Gyorffy Balazs
2. Gyakorlat: Legelterjedtebb tavolsagmodellezé programok, 2 ora,
Dr. Bartha Aron
V. Blokk: Adathalozatok
1. Halézatok felépitése, 1 éra, Prof. Dr. Pongor Sandor
2. Gyakorlat: Halozatépité programok, 2 6ra, Dr. Ligeti Balazs




VI. Blokk: 3D modellek proteinek és DNS abrazolasaban
1. Bevezetés a 3D modellezésbe, 2 ¢ra, Dr. Gaspari Zoltan
2. Gyakorlat: Molekularis vizualizald programok, 2 éra,
Dr. Juhasz Janos, Dr. Gaspari Zoltan
VII. Blokk: Populacié abrazolas
1. Agens-alapu és kildénbdzé egyenletek modellezése, 2 6ra, Dr. Juhasz Janos
2. Gyakorlat: Populacio abrazolasi programok, 2 éra, Dr. Ligeti Balazs
VIII. Blokk: Agyi modellek
1. Agyi haldzati abrazolas, 2 ora, Prof. Dr. Ulbert Istvan
2. Agyi vizualizalasi példak, 2 6ra, Prof. Dr. Ulbert Istvan

Kurzusadatok és kovetelmények

o Oktatasban kdzremukodd intézmeény:
PPKE Informacios Technoldgiai és Bionikai Kar
e Kreditértéke: 1
e Teljes 6raszam: 30 ora, el6adas: 15 ora, gyakorlat: 15 6ra
e Tantargy tipusa: szabadon valaszthato
e Oktatas nyelve: angol
e Tantargyfelel6s neve: Prof. Dr. Gyo6rffy Balazs

A kurzus meginditasanak hallgatéi létszamfeltételei (minimum, maximum), a
hallgatok kivalasztasanak maodja:

e Legkisebb hallgatéi létszam: 10

e Legmagasabb hallgatdi létszam: 40

A tantargy felvételéhez, illetve elsajatitdsahoz szukséges elétanulmanyi feltétel(ek):
Sikeres elsé 4 szemeszter.

A targy teljesitésének feltételei

A foglalkozasokon valoé részvétel kovetelmeényei és a tavolmaradas potlasanak lehe-
tésége: potlasra nincs lehetdség

A félév alairasanak kovetelményei: az el6adasokrol és gyakorlatokrdl torténd tavol-
maradasok szama nem lehet tobb a félév gyakorlatainak 25%-anal.

A vizsga tipusa: Félévkozi jegy

Vizsgakdvetelmeények: 60%-ra teljesitett teszt (60% alatt: nem megfelelt, 60-80%:
megfelelt, 80% felett: kivaléan megfelelt)

A tananyag elsajatitasahoz felhasznalhatdé nyomtatott, elektronikus és online jegy-
zetek, tankdnyvek, segédletek és szakirodalom: az el6éadason elhangzott ismeretek.

Alkalmazott bioinformatika

A tantargy ismertetése

Az oktatas témadja egy kivalasztott bioinformatikai projekt publikacids szintl megoldasa.
Ennek soran kozosen elvégzett kutatas torténik, amely a kovetkezé ot teruletrél valasz-
tott aktualis onkoldgiai probléma egyike: 1) prediktiv biomarker azonositasa, 2) prognosz-
tikus biomarker azonositasa, 3) tumor heterogenitas vizsgalata, 4) evolucidé modellezése,
5) regulacios haldzatok elemzése.

Az oktatas hetente egy személyes oktatas mellett (amikor a fel-
adatok meghatarozasa illetve megbeszélése torténik meg, heti 2 6ra)
jelentés mennyiségul (legalabb heti 6 6ra) hazi feladatot tartalmaz.
A kurzus az adott probléma esetén a szukséges kérdések meghata-
rozasaval és az adatok azonositasaval kezdédik, és egy elkészult kéz-
irat jelenti a kurzus tokéletes teljesitését.

A kurzus elvégzéséhez szukséges minimum az R vagy a Galaxy
ismerete. Egy adott projekten a hallgaté dolgozhat onalléan vagy
parban. A kurzuson csak olyan hallgatd vehet részt, aki a ,Bionfor-
matika” targyat teljesitette és a PhD kutatasi témaja tartalmaz onkolégiat. A kurzusra
csak olyan hallgatd jelentkezhet, aki rendelkezik mar legalabb 2 lezart félévvel a PhD
képzés soran. Tuljelentkezés esetén személyes elbeszélgetés alapjan kerulnek a hallga-
tok kivalasztasra.

Kurzusadatok és kovetelmények

e Kurzus cime: Alkalmazott bioinformatika az onkoldégiaban

@ Program: Patoldgia Doktori Iskola

e Oktatd: Prof. Dr. Gyérffy Balazs

e Minimalis létszam: 1

e Maximalis létszam: 7

e Vizsga tipusa: a félév végére elkészitett irasbeli elemzés, amelynek soran barmi-
lyen segédeszkoz hasznalata megengedett. Elemzés alapjan készult magyar nyelvi
jegyzékonyv = megfelelt. Elemzés alapjan készult angol nyelvl bekuldott kézirat = kiva-
l6an megfelelt.




Advanced Al

Korunk aktualis kihivasaihoz igazodva készitettuk el az Advanced Al Uj tantargy temati-
kajat, amelyben az oktatas elsé alkalommal 2024 &szén lesz megtartva.

A tantargy ismertetése

A tantargy oktatasanak célkitlizése, helye az orvosképzés kurrikulumaban:

A mesterséges intelligencia egészségugyi alkalmazasainak széles skaldja olyan esz-
kdzoket és modszereket foglal magaban, amelyek megkdnnyitik az orvosbiolégiai kuta-
tasokat és gyakorlatot. Az Ujabb nagy nyelvi modellek, példaul a GPT, tovabbi lehet&sé-
geket kinalnak a klasszikus gépi tanulasi modszerek mellett, amelyek alkalmazasa
jelentds hatassal lehet a klinikumra. Kurzusunk gyakorlati jellegul foglalkozasokkal sze-
retné elmélyiteni a hallgatok ismereteit a gépi tanulast hasznald alkalmazasokat illetéen,
de kiemelten fontosnak tartjuk azt is, hogy megtanuljak az Ml publikaciok megfeleléen
kritikus szemléletl feldolgozasat, ill. az MI megoldasok hatékony teszteléséhez, ,érték-
becsléséhez” kapjanak segitséget.

A targy sikeres elvégzése milyen kompetenciak megszerzését eredményezi:
A hallgatd megismeri a rendelkezésre alld mesterséges intelligencia alkalmazaso-
kat és képesse valik az ezek alkalmazasara.

A targy részletes tematikdja

1. hét: Mesterséges intelligencia az egészségugyben — attekintés (Dr. Gydrffy Balazs)
2.hét: Gépi tanulas — koncepcio, felugyelt, nem fellUgyelt és megerdsitéses tanitas I.
(Dr. Fekete Janos Tibor)
3.hét: Gépi tanulas — koncepcio, felugyelt, nem felUgyelt és megerdsitéses tanitas Il.
(Dr. Bajusz-Racz Anita)
4.hét: Mélytanulas |. (Dr. Fekete Janos Tibor)
5. hét: Mélytanulas Il. (Dr. Fekete Janos Tibor)
6.hét: Idésorok elemzése gépi tanulassal (Dr. Fekete Janos Tibor)
7. hét: Graf alapu gépi tanulas (Dr. Fekete Janos Tibor)
8.hét: Konvolucios neuralis halok, képfeldolgozasi modellek (Dr. Gal Andor Viktor)
9.hét: Orvosi képek elemzése, klinikai gyakorlatban hasznalt megoldasok, hatdsagi
szabalyozas (CE, FDA) (Dr. Gal Andor Viktor)
10. hét: Al az orvosi képdiagnosztika: nehézségek a fejlesztésben és mindsitésben,
veszeélyek, tipikus hibak (Dr. Gal Andor Viktor)
11.hét: Nagy nyelvi modellek (GPT) — attekintés (Dr. Fekete Janos Tibor)
12. hét: Nagy nyelvi modellek (GPT) — prompt engineering (Dr. Fekete Janos Tibor)
13. hét: Nagy nyelvi modellek (GPT) finomhangolasa sajat adatokkal I.
(Dr. Fekete Janos Tibor)
14. hét: Nagy nyelvi modellek (GPT) finomhangolasa sajat adatokkal Il
(Dr. Fekete Janos Tibor)

Kurzusadatok és kovetelmények

e A targy neve: Mesterséges intelligencia — halado szinten
e Tantargyfelel&s neve: Prof. Dr. Cy&rffy Balazs

o Kreditértéke: 1

e Tantargy tipusa: szabadon valaszthato

o KézremUkodéd intézet: Orvosi Képalkotod Klinika

A tantargy felvételéhez, illetve elsajatitdsahoz szukséges el6tanulmanyi feltétel(ek):
Orvosi biofizika Il.

A kurzus meginditasanak hallgatoi létszamfeltételei (minimum, maximum), a hall-
gatoék kivalasztasanak madja:

e Legkisebb hallgatoi létszam: 5

e Legmagasabb hallgatdi létszam: 15 (tuljelentkezés esetén a regisztracio sorrendje
alapjan az elsé 15 hallgato)

A kurzusra torténd jelentkezés maodja: Neptun regisztracio

A targy teljesitésének feltételei

A félév alairasanak kdvetelményei: a gyakorlatokroél torténd tavolmaradasok szama
nem lehet tobb a félév gyakorlatainak 25%-anal.

A szamonkérés tipusa: a félév egy projektfeladat teljesitésével zarul.

Vizsgakdvetelmények: a projektmunkaban egy olyan feladatot kell megoldani, ame-
lyet a félévkozi gyakorlat soran a modszereket tekintve mar tanultunk, azonban Uj prob-
lémat tartalmaz. A feladat elvégzése sordn barmilyen segédeszkdz hasznalata lehetsé-
ges.

Az osztalyzat kialakitasanak maodja és tipusa: a projektfeladat soran elért eredmény
ertékelése otfokozatu gyakorlati jegy alapjan térténik: jeles (5), j© (4), kdzepes (3), elégsé-
ges (2), elégtelen (1) mindsités.

A tananyag elsajatitasahoz felhasznalhatdé nyomtatott, elektronikus és online jegy-
zetek, tankdnyvek, segédletek és szakirodalom: a gyakorlatokon elhangzott ismeretek.




Uj kutatasi témaink
PhD témak

Aldabb dsszefoglaljuk a jelenleg aktuadlis témakat. Témat keresd hallgatok szamara java-
soljuk, hogy email-ben érdeklédjenek, mivel a legfrissebb témak sok esetben még nin-
csenek meghirdetve.

scRNAseq adatok vizsgalata

Az utdbbi években a single-cell RNAseq elterjedésével lehetdve valt, hogy a rosszindula-
tu tumorokban transzkriptomikai-szintl génexpresszio-meghatarozast végezzunk vala-
mennyi sejtbdl. Az scRNAseq adok felhasznaldsaval expresszios eltérések mellett
trajectory-elemzést vagy sejt-sejt kommunikacidés modellezést is lehet végezni. A kuta-
tas soran célunk, hogy betegekbdl kinyert tumormintakbdl készult scRNAseq adatokat
kiertékeljunk. A téman beluli alternativ feladat a kiértékeléshez hasznalt algoritmusok
vagy programok fejlesztése, klldnos tekintettel a sejttipus-annotaciéra. Harmadik té-
man beluli feladat az scRNAseq adatokkal végzett olyan elemzés, ahol klinikai kimene-
tellel (terdpias valasz, varhato tulélés) probaljuk meg a molekularis eltéréseket 6sszekap-
csolni.

A téma vagy bioldgiai hattérrel és bioinformatikai érdeklédéssel rendelkezé hall-
gatok, vagy a programozas és az R kornyezet / Python irant érdeklédéd,
mar most programozasi ismeretekkel rendelkezé hallgatok szamara
optimalis.

Témavezeto: Prof. Dr. Gyérffy Balazs

Gépi tanulas az onkolégiaban

A rosszindulatu tumoros betegek kezelése soran harom kulonbézd tipusu biomarkerre
van szUkség. Ide tartoznak a diagnosztikus, a prognosztikus (a varhato tulélés hosszat
elére jelzd), és a prediktiv (a varhatdo terapias valaszt el6re jelzd) biomarkerek. A
biomarkerek kutatasat az is alatamasztja, hogy ma mar valamennyi Uj onkologiai gyogy-
szer bevezetésének eléfeltétele egy hasznalhatd biomarker jelenléte. A kutatas soran cé-
lunk, hogy klinikai és omikai adatok (transzkriptomika, genomika, proteomika, metabo-
lomika) felhasznalasaval Uj biomarkereket tudjunk azonositani. Azonban a nagy omikai
adattombok kombinalasa sok betegadattal csak akkor lehetséges, ha ezen vizsgalatok-
hoz fejlett gépi tanulasi modszereket tudunk hasznalni, mint a véletlen erdd, a neuralis
halok, vagy a nagy nyelvi modellek.

A téma elsésorban olyan orvos, bioldgus, biomérndk hallgaték szamara érdekes,
akik szeretnek a bioinformatikaval és a mesterséges intelligenciaval foglalkozni.

Témavezetd: Prof. Dr. Gyo6rffy Balazs

Multi-omikai vizsgalatok onkolégidban

Egy adott minta esetén az omikai adatok kulonbdzd szintje érhetd el, mint a genomikai,
transzkriptomikai, proteomikai, metabolomikai, stb. adatok. A tudomanyos kutatasok-
ban ezen szinteket tipikusan egymastol fuggetlenul vizsgaljak, példaul egy fehérje alapu
biomarkert néznek egy adott betegségben. A korlefolyast jobban meg lehetne érteni,
illetve hatékonyabb terapiat lehetne kidolgozni, ha az adatok tébb szintjét tudnank egy-
szerre elemezni. Az egyes szintek egymast befolyasolhatjak, valamint visszacsatolasos
mechanizmusok is mUkddhetnek. A kutatas soran az onkoldgia teruletén fogunk multi-
omikai kutatasokat végezni.

A téma alapkutatas vagy bioinformatika irant érdeklédé hallgatok szamara optimalis.

Témavezeto: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Mono- és multigénes onkolégiai biomarkerek

A rosszindulatu daganatos betegségek jobb gydgyitasahoz harom kulénbdzé tipusu
biomarker hasznalata nyujthat segitséget. A diagnosztikai biomarkerek a betegség ko-
rai azonositasat teszik lehetévé vér-, vizelet-, vagy széklet-mintakbdl. A prognosztikus
biomarkerek a betegség varhato lefolyasat jelzik elére, vagyis az adott kezelés esetén
varhato tulélést. A prediktiv biomarkerek egy adott kezelés esetén a varhato terapias va-
lasszal fUuggenek dssze, és megmutatjak, hogy ki milyen kezelést kapjon. A kutatas soran
egy vagy tobb gént tartalmazé biomarker-jeloltek kifejlesztése, és klinikai mintakban
torténd kiprobalasa a cél.

A téma elsdsorban a klinikai kutatas, masodsorban a bioinformatika irant érdeklé-
dé hallgatdok szamara optimalis.

Témavezeto: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Uj diagnosztikai eszkézok fejlesztése

A kulonféle tesztek, klinikai vizsgalatok sordn hatalmas, akar tobb szaz paramétert tartal-
mazo heterogén adathalmaz keletkezik minden paciensrél, melyekbdél kdvetkeztetni le-
het a klinikai kKimenetre és a betegek tulélésére. Ezen adatok értelmezése azonban mé-
retukbdl kifolydlag nem rutinfeladat. A megfelelé bioinformatikai eszkdzdk azonban
lehetdve teszik ezen adatok diagnosztikai illetve prognosztikai célu kiaknazasat. A kuta-
tas soran elsdsorban az onkoldgia teruletén végzUnk mesterséges intelligencia alapu
vizsgalatokat betegekbdl szarmazo mérések adataira tamaszkodva.

A téma elsésorban a bioinformatika és a klinikai kutatds irant érdek-
|6d& hallgatok szamara lehet érdekes.

Témavezeto: Dr. Menyhart Otilia




Kromatin szintli génexpresszié szabalyozas

Az elmult évtized soran nagy mennyiségl onkogenomikai adat valt nyilvanosan elérhe-
tévé. Az adatok feldolgozasa folyamatos. A génexpresszio szabalyozasban szerepet jatszo
kromatin szintl adatok feldolgozasa csak részben tortént meg. Ezen kromatin szintd
génexpresszid szabalyozd mechanizmusok alkalmasak onkoterapias hasznositasra amit
jelez, hogy szamos epigenetikai tamadaspontu gyogyszert mar hasznalnak daganatke-
zelésekben.

A kutatds soran a kromatinszintd poszttranszlacios modositasok onko-
diagnosztikus és onkoterapias vonatkozasait célozzuk jobban meg-
ismerni.

Témavezeto: Dr. Balint Balint Laszlo

Prediktiv biomarkerek az onkolégiaban

A daganatos megbetegedések jelentds egészségugyi terhet képviselnek mind a tarsa-
dalom, mind az egyének szamara. Habar a megbetegedések szama nem csokken, az
elmult évtizedekben egyes tumoros megbetegedések esetében a betegek progndzisa
javulo tendenciat mutat a célzott, személyre szabott terapiaknak koszénhetben. A sze-
meélyre szabott orvoslas egyik alappillérét a biomarkerek jelentik, ezek egyik tipusat kép-
viselik a prediktiv biomarkerek, melyek alkalmazasa, példaul a genetikai mutaciok,
a génexpresszios és epigenetikai profilok osztalyozasa segitséget nyujthatnak a beteg
szamara optimalis kezelés kivalasztasaban, el6re jelezhetik a kezelésre adott valaszt.

A projekt célkitlzése, hogy bioinformatikai analizissel olyan prediktiv biomarkereket
tarjunk fel, amelyek a gyakorlatban is hasznalhaté informaciot nyujthatnak a klinikai
déntéshozatalban. A megvaldsitas elsédlegesen bioinformatikai elemzéssel torténik
a mesterséges intelligencia és a gépi tanulas eszkozeivel.

A projekt tébb Iépésben valosul meg: elsd [épésben kulonbo6zd forrasokbdl szarma-
z6 omikai, klinikai adatok gyujtése téorténik meg. Az ezt kdvetd adatintegracio soran az
adatok mindségellendrzését, elézetes feldolgozasat végezzUuk el. A kovetkezd [épésben
gépi tanulast megvaldsitd algoritmusokat alkalmazunk az integralt adathalmazban ta-
lalhato mintak és 6sszeflggések azonositasara. Végul az eredmeények robosztussaganak
a megitéléséhez az elkészitett prediktiv modellek validalasat végezzUk el fuUggetlen min-
takon.

A téma elsésorban a bioinformatika/mesterséges intelligencia egész-
ségugyi alkalmazasa irant érdekl6dd hallgatok szamara lehet érdekes.

Témavezetd: Dr. Fekete Janos Tibor

Transzmembran fehérjék kdlcsonhatasainak vizsgalata

A transzmembran fehérjék az él6 szervezetek egyik legfontosabb résztvevéi, szamos bi-
oldgiai funkciot valdsitanak meg az informacio tovabbitasatdl az anyagcsere folyamato-
kon keresztul az energiatermelésig. Az egyik legfontosabb célpontjai a gydgyszereknek,
amit jol mutat az a tény, hogy a ma forgalomban levd gyégyszerek fele a transzmembran
fehérjékkel kolcson hatva éri el hatasat. MUkodésuk soran mas fehérjékkel statikus, al-
landd vagy tranziens, atmeneti komplexet hoznak |étre. Ezen fehérje-fehérje kolcsdnha-
tasok feltarasa egy €16 sejtben nagy segitséget jelent a sejt molekularis szintl mukodé-
sének megértéséhez és igy a kuldnboz6é betegségek molekularis mechanizmusanak a
feltarasahoz, valamint Uj gyogyszercélpontok tervezéséhez.

A transzmembran fehérjék tulajdonsagainak és szerkezetének vizsgalata rendkivul
nehéz és koltséges laboratériumi eszkozokkel, ezen fehérjék inherens kettés tulajdonsa-
gai miatt. Bar az elmult évtizedben bekovetkezett hatalmas fejlédés a mesterséges intel-
ligencia matematikai modelljei teruletén hatalmas robbanast eredményezett a fehérje-
szerkezet predikcio teruletén is (lasd pl AlphaFold2, AF2), a fehérje komplexek és tranzi-
ens fehérje-fehérje kapcsolatok elméleti meghatarozasa még mindig kihivast jelent a
tuddsok szamara, kuldndsen a transzmembran fehérjék teruletén. Ezek az eljarasok
ugyanis nagyon nagy pontossaggal képesek modellezni globularis fehérjék monomer
szerkezetét, de ez a pontossag nagy meértékben fugg attél, mennyi a tanitas soran a ro-
kon templat fehérjék szama. Eppen ezért a metagenomok és transzmembran fehérjék
esetében a becslés pontossaga nagymeértékben csokken. Tovabba a transzmembran fe-
hérjék esetében a kettds lipid réteg altal tamasztott térbeli megszoritasokat sem veszik
figyelembe az algoritmusok. Az AF2-multimer eljaras ugyan képes az oligomer fehérjék
szerkezetét modellezni, de itt a pontossag méeg kisebb.

Doktori munka soran a kutatécsoportban mar kifejlesztett algoritmusokat (Tmdet,
Cctop) és adatbazisokat (TmAlphaFold, UniTmp) felhasznalva a hallgatd feladata, hogy
meghatarozza a transzmembran fehérjék esetében az AF2 altal alacsony pontossaggal,
hibasan becsult fehérjecsaladokat; médositsa az AF2 eljarast oly médon, hogy a kettds
lipid réteg altal tamasztott térbeli megszoritasok be legyenek épitve a modellbe; tovab-
ba létrehozzon olyan, mesterséges intelligenciat felhasznald alkalmazast, amely képes a
transzmembran fehérjék oligomer allapotanak becslésére és oligomer fehérjék eseté-
ben a képz&dd homo- és heterooligomer szerkezetének becslésére, mind statikus komp-
lexek, mind rendezetlen fehérje régidkban talalhato szekvenciamotivumok segitségével
létrejové tranzies kdlcsénhatasok esetében. Ez utébbi kdlcsonhatasokbol néhany életta-
ni szempontbol vagy valamilyen betegség szempontjabdl fontos esetet in vitro modsze-
rekkel is validalna. A doktori munka eredmeényei mind a gyogyszerkutatas-
ban, mind kulonbo6zé betegségek gydgyitasaban nyujtanak majd igen
fontos adatokat.

Témavezetd: Dr. Tusnady Gabor




NGS kiértékelés betegdiagnosztikahoz

A kovetkezd generacids szekvenalas (NGS) lehetbveé teszi az 6sszes gén egyidejl vizsga-
latat nukleinsav-szinten. Azonban a maodszerek rendelkezésre allasa nem jelenti azt,
hogy egy NGS mérés utan azonnal meg is tudjuk mondani a diagnozist. Jelenleg nincse-
nek elfogadott protokollok, amelyek az adatok rutinszeru kiértékelését lehetdveé tennék.
A kutatas soran onkologiai (terapias biomarkerek) és genetikai feladatokhoz (oroklédé
betegségek, prenatalis diagnosztika) fejlesztink diagnosztikai alkalmazasokat. A kuta-
tas tartalmazza az NGS adatok feldolgozasat, kiértékelését, interpretalasat, valamint Jj
algoritmusok kipréobalasat.

A téma els6sorban a bioinformatika, programozas, és klinikai kutatas
irant érdeklédé hallgatdk szamara optimalis.

Témavezetd: Dr. Munkacsy Gyongyi

TDK témak

A terapias valasz biomarkerei

Témavezetd: Dr. Fekete Janos Tibor

Leiras: A prediktiv biomarkerek a terapias valasz elérejelzésére szolgalnak a kezelés
megkezdése elétt. Célunk az, hogy génexpresszids adatokon alapuld elemzés segitségé-
vel Ujabb potencialis biomarker jelolteket azonositsunk elsésorban onkoldgiai teruleten.

Téma jellege: bioinformatika

Kapcsolat: fekete.janos.tibor@semmelweis.hu

Mutacidk transzkriptomikus hatasanak vizsgalata
szolid tumorokban

Témavezeto: Prof. Dr. Gyo6rffy Balazs

Leiras: A mutaciok génexpresszidra gyakorolt hatasanak megértése a rosszindulatu
daganatos betegségekben egy dsszetett feladat. Egyes esetekben a mutacioknak nin-
csen kozvetlen hatasa a daganatos betegek tulélésre, azonban a mutacio altal befolya-
solt génexpressziods valtozasok szamos daganattipus esetén jelentédsen befolyasoljak a
betegek tulélését. Ezen génkifejezddési valtozasok vizsgalatahoz teljes exom és RNS
szekvenalasi, valamint microarray adatokat hasznalunk fel.

Téma jellege: programozas, bioinformatika

Kapcsolat: gyorffy.balazs@yahoo.com

Az immunterapias kezelések hatékonysaganak vizsgalata
melanomas betegekben genomikai és proteomikai eszk6zokkel

Témavezetd: Dr. Bartha Aron

Leiras: A melandma a leggyakrabban el6forduld rosszindulatu daganat a bérén. Az
elérhetd terapias lehetéségek mennyisége és hatékonysaga egyre novekszik, a kezelé-
sekkel szembeni rezisztencia tovabbra is komoly probléma. A tavoli attétes betegek tul-
élési esélyeit tekintve jol lathatd, hogy a jelenleg elterjedt terapias lehetdségek tovabb
bdvithetdek és Ujragondolhatdak. A vizsgalat célja, hogy terapias valaszban potenciali-
san részt vevd és a tuléléshez kdthetd genetikai faktorokat, biomarkereket felmérjuk.

Téma jellege: betegkapcsolat (mintagyUjtés, adatgyUjtés) és/vagy bioniformatika

Kapcsolat: bartha.aron@semmelweis.hu




Gyermekkorban eléfordulé idegrendszeri malignitasok
proteotranszkriptomikai elemzése

Témavezetd: Dr. Bartha Aron

Leiras: A gyermekkori hemato-onkolégiai betegségek kozul jelenleg a neuro-
onkoldgiai eltérések rendelkeznek az egyik legrosszabb prognozissal. A kutatas célja, hogy
transzkriptom és proteom szintl adatok integralt felhasznaldasaval olyan Uj potencialis
biomarkereket keressink, amelyek segithetik a mindennapi klinikai ddontéshozatalokat.

Téma jellege: betegkapcsolat (mintagyUjtés, adatgyUjtés) és/vagy adatelemzés

Kapcsolat: bartha.aron@semmelweis.hu

Hordhaté bioszenzorok szerepe gyakori betegségek allapotkovetésében

Témavezeto: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Leiras: Kereskedelmi forgalomban kaphaté kardrakba épitett, a fotopletizmografia
elvén mukdédd bioszenzorok regisztratumainak korrelacidjat vizsgaljuk az adott paramé-
ter vizsgalatara validalt, standardnak mindésulé diagnosztikai vizsgalatok eredményével.
A nyert adatokat a hordhaté bioszenzorokon alapulé alkalmazasok sziv-érrendszeri és
anyagcsere-betegségek korai diagnosztikajaban betdltott szerepének vizsgalatara, pon-
tossaguk objektiv meghatarozasara és ndvelésére iranyuld kutatasban hasznaljuk fel.

Téma jellege: Kapcsolattartds a vizsgalatban résztvevé betegekkel, partner klinikai
ambulanciakon mintagyujtés, adatgyujtés elektronikus egészségugyi dokumentaciobadl.

Kapcsolat: gyorffy.balazs@yahoo.com

Kemoterapias szerekkel szembeni rezisztenciamarkerek
vizsgalata emlérakos sejtvonalakon

Témavezetd: Dr. Munkacsy Gyongyi

Leiras: A rosszindulatu daganatok kezeléséhez hasznalt terdpias szerekkel szembe-
ni rezisztencia markerei bioinformatikai adatbazisokbdl kinyerheték. A kivalasztott mar-
kereket sejtkulturas modellen igazoljuk, mikozben a hallgato elsajatitja a alapvetd, kuta-
tasokhoz nélkulézhetetlen laboratoriumi modszereket.

Téma jellege: labormunka

Kapcsolat: munkacsy.gyongyi@semmelweis.hu

Klinikai kimenet és diagnoézis modellezése sokdimenziés adatokon

Témavezetd: Dr. Menyhart Otilia

Leiras: A klinikai vizsgalatok soran gydjtétt hatalmas adatmennyiségbdl a megfele-
|6 eszkozokkel diagnozist valamint elbrejelzést elbsegitéd informacio nyerhetd ki. A TDK
munka keretében a gépi tanulas eszkdzeivel a klinikai kimenet el6rejelzésére alkalmas
prediktiv modellek kidolgozasara fokuszalunk sokdimenziés adatokbol kiindulva. El6ny
a bioinformatikai érdeklédés, R vagy Galaxy ismerete.

Téma jellege: bioinformatika

Kapcsolat: menyhart.otilia@med.semmelweis-univ.hu

ONLAB témak

Aldbb dsszefoglaljuk a jelenleg aktualis témakat. Témat keresé hallgatok szamara java-
soljuk, hogy email-ben érdeklédjenek, mivel a legfrissebb témak sok esetben még nin-
csenek meghirdetve.

Autoném idegrendszer aktivitadsanak becslése elektrofiziolégiai
adatokbdl és jelentésége onkolégiai dontéshozatalban

Leiras: Az elmult évtized soran nagy mennyiségl human bioldgiai adat kerult rég-
Zitésre. Az autondm idegrendszer aktivitasa a légzési aritmia mértéke alapjan becsulhe-
té EKG adatokbdl.

Az 6nalld laboratdériumi munka soran a hallgatd nyilvanosan elérheté EKG és egyéb
elektrofiziologiai adatok alapjan fogja az autondm idegrendszer életkor szerinti variabili-
tasat vizsgalni. A projekt célja azon onkoldgiai betegek azonositasa akik esetében a ki-
egészitd szupportiv kezelések magasabb hatékonysaggal javithatjak az életmindséget.

Témavezeto: Dr. Balint Balint Laszl6, habilitalt egyetemi adjunktus

Jelentkezési cim: balintblaszlo@gmail.com

Elvarasok: kutatas-fejlesztés és bioinformatika iranti érdeklédés, onkoldgiai téma
iranti érdeklédés, az R/Python programnyelv alapszint( ismerete

Meghirdetés: molekularis bionikusok (BSc), a orvos-biotechnolégusok (MSc), és
info-bionikusok (MSc)

Izotermalis nukleinsav mérési technolégidk
info-bionikai fejlesztése

Leiras: A COVID-19 jarvany nagyban felgyorsitotta a kutatasi szintl technolégiak di-
agnosztikai alkalmazasat. Példa erre az izotermalis DNS amplifikaciés technoldgiak (pl
LAMP-PCR) diagnosztikai megjelenése. A technoldgia lehetdveé teszi a betegagy melletti
(POCT: point-of-care) nukleinsav meghatarozast olyan lehetdségeket nyitva meg a diag-
nosztikai fejlesztéseknek amelyek kordbban nem voltak elérhetéek.

Az 6nalld laboratériumi munka soran a hallgaté a LAMP PCR technolégiahoz kap-
csolodo fejlesztési tevékenységekbe fog bekapcsolddni, pl primer tervezés szoftveres ta-
mogatasa, génpanelekhez oligotervezés, mikro RNS detektalas izotermalis PCR techni-
kakkal.

Témavezeto: Dr. Balint Balint Laszl6, habilitalt egyetemi adjunktus

Jelentkezési cim: balintblaszlo@gmail.com

Elvarasok: kutatas-fejlesztés és bioinformatika iranti érdeklédés, diagnosztikai téma
iranti érdeklédés, az R/Python programnyelv alapszint( ismerete

Meghirdetés: molekularis bionikusok (BSc), a orvos-biotechnolégusok (MSc), és
info-bionikusok (MSc)




Kromatin szintli génexpresszié szabalyozas
onkogenomikai alkalmazasai

Leiras: Az elmult évtized soran nagy mennyiségl onkogenomikai adat valt nyilva-
nosan elérhetévé. Az adatok feldolgozasa folyamatos. A génexpresszio szabalyozasban
szerepet jatszé kromatin szintl adatok feldolgozasa csak részben tortént meg.

Az 6nallo laboratériumi munka soran a hallgaté génexpresszios és kromatin szintd
adatok integralasat fogja elvégezni. A feladat adatelemzés és integralas, halozatbiologiai
alapu kapcsolatok térképezése és nyers adatokbdl tovabbi relevans kromatin szintu
génexpresszid szabalyozast érinté adatok kinyerése.

Témavezeto: Dr. Balint Balint Laszl6, habilitalt egyetemi adjunktus

Jelentkezési cim: balintblaszlo@gmail.com

Elvarasok: kutatas-fejlesztés és bioinformatika iranti érdeklédés, onkoldgiai téma
iranti érdeklédés, az R/Python programnyelv alapszint( ismerete

Meghirdetés: molekularis bionikusok (BSc), a orvos-biotechnolégusok (MSc), és
info-bionikusok (MSc)

Malignus és egészséges szovetek proteom szintii elemzése

Leiras: A projekt célja meghatarozni és validalni azokat a malignus szoévetekre spe-
cifikus fehérjéket, amelyek potencialis prediktiv vagy prognosztikus biomarkerként szol-
galhatnak. A kutatas soran online elérhet6 adatbazisok felhasznalasaval dsszehasonlitas-
ra kerulnek a normal és a leggyakrabban el6forduld daganatos szovetek a proteom
szintjén.

Témavezetd: Dr. Bartha Aron

Elérhetéség: bartha.aron@semmelweis.hu

Téma jellege: betegkapcsolat (mintagydUjtés, adatgyjtés) és/vagy adatelemzés

Megoldatlan orvos biolégiai problémakra megoldasi javaslatok
azonositsa és prototipizalasa

Leiras: Az elmult két évtized orvosbioldgiai adatbdsége alapvetéen megvaltoztatta
a humanbioldgiai tudasunkat. Jelentds szamu Uj terapias és diagnosztikai fejlesztés valt
elérhetévé és tovabbi megoldasok kidolgozasara van lehetéség.

Az 6nalld laboratdérium soran a hallgaté a rendelkezésre allé genomikai adatok alap-
jan fog azonositani és prototipizalni olyan megoldasi javaslatokat, amelyek a jelenleg
hasznalt eszkdzrendszerek hatékonysagat meghaladjak. Témateruletek onkoldgia és
immun-onkologia.

Témavezeto: Dr. Balint Balint Laszl6, habilitalt egyetemi adjunktus

Jelentkezési cim: balintblaszlo@gmail.com

Elvarasok: kutatas-fejlesztés és bioinformatika iranti érdeklédés, az R/Python prog-
ramnyelv alapszintd ismerete

Meghirdetés: molekularis bionikusok (BSc), a orvos-biotechnolégusok (MSc), és
info-bionikusok (MSc)

Mesterséges intelligencian alapulé algoritmusok alkalmazasa
klinikai adatok elemzésére

Leiras: A rutin klinikai vizsgalatok soran hatalmas, akar tobb szaz paramétert tartal-
mazo heterogén adathalmaz keletkezik minden paciensrél, azonban ezek értelmezése
méretUkbdl kifolydlag nem rutinfeladat. A megfeleld bioinformatikai eszkézdk azonban
lehetéve teszik ezen adatok diagnosztikai illetve prognosztikai céld kiaknazasat. Célunk
a mesterséges intelligencia alapu mélytanulasi algoritmusok alkalmazasa klinikai ada-
tok integralasara illetve Uj lehetséges biomarkerek feltérképezésére.

Témavezetd: Dr. Menyhart Otilia

Jelentkezési cim: menyhart.otilia@semmelweis.hu

Mutaciok transzkriptomikus hatasanak vizsgalata
szolid tumorokban

Leiras: A mutaciok génexpresszidra gyakorolt hatasanak megértése a rosszindulatu
daganatos betegségekben egy meglehetdsen osszetett feladat. Egyes esetekben a mu-
tacioknak nincsen kozvetlen hatasa a daganatos betegek tulélésre, azonban a mutacio
altal befolyasolt génexpressziods valtozasok szamos daganattipus esetén jelentésen befo-
lyasoljak a betegek tulélését. Ezen génkifejezédési valtozasok vizsgalatahoz teljes exom
és RNS szekvenalasi, valamint microarray adatokat hasznalunk fel.

Témavezetd: Prof. Dr. Gyo6rffy Balazs

Az idealis hallgaté: medikus/bioldgus/biomérndk/bionikus

Elvarasok: bioinformatikai érdeklédés, az R programnyelv alapszintl ismerete

Jelentkezési cim: gyorffy.balazs@yahoo.com

Onkolodgiai betegprofilok a személyre szabott klinikai
dontéshozatalhoz

Leiras: Az elmult évtized soran nagy mennyiségl onkobioldgiai adat kerult rogzités-
re, Uj terapiak jelentek meg és folyamatosan kozelebb kerulunk ahhoz, hogy a daganat
egy kronikus betegségnek legyen tekinthetd.

Az 6nalld laboratériumi munka soran a hallgatd onkoldgiai beteg profilokat fog
meghatarozni a rendelkezésre allé nyilvanos adatszettek alapjan. A profil felvétel soran a
beteg szamara informacidatadas is torténik. Cél, hogy a betegek kiszolgaltatottsagat és
ezaltal szorongasat csdokkentsuk, az orvos-beteg kapcsolatot megerdsitsuk, a kezeléshez
valé adherenciat javitsuk és olyan életviteli ddntések meghozatalahoz segitsuk hozz3,
melyek javitjak a gyogyulas esélyét és az életmindség romlasat megelézik.

Témavezetd: Dr Balint Balint Laszl6, habilitalt egyetemi adjunktus

Jelentkezési cim: balintblaszlo@gmail.com

Elvarasok: kutatas-fejlesztés és bioinformatika iranti érdeklédés, onkologiai téma
iranti érdeklédés, az R/Python programnyelv alapszint( ismerete

Meghirdetés: molekularis bionikusok (BSc), a orvos-biotechnolégusok (MSc), és
info-bionikusok (MSc)




(Sejt)Felszines bioinformatikai kutatas

Leiras: A sejt plazmamembranjaban talalhatoé fehérjék, nemcsak a sejt portarsai,
hanem ezen fehérjék kulvilag felé esé szegmensei adjak a sejtek ujjlenyomatat, ami
alapjan a sejtek identifikalhatoak. A feladat a kulonbozé proteomikai és transzkriptomikai
adatok, valamint a kutatdcsoportunk altal felallitott UniTmp adatbazis adatainak felhasz-
nalasaval egy olyan eszkdz elballitdsa, amely egy felhasznald altal megadott génlista
alapjan meghatarozza, melyek azok a sejtfelszini fehérjék a génlistaban, amelyek mas
emberi szovetek sejtjeinek felszinén nem talalhatok meg. Eqy ilyen eszkoz eldallitasa ori-
asi segitséget nyujt akar rakos, vagy mas betegségek biomarker kutatasaban és gydgyi-
tasaban.

Témavezetd: Dr. Tusnady Gabor, tudomanyos fémunkatars

Jelentkezési cim: tusnady.gabor@ttk.hu

Elvarasok: bioinformatika és szerkezeti bioldgiai iranti érdeklédés, linux operacios
rendszer alapszintl hasznalata

Meghirdetés: molekularis bionikusok (BSc), orvos-biotechnolégusok (MSc) és info-
bionikusok (MSc)

Terapias biomarkerek az onkolégiaban

Leiras: A prediktiv biomarkerek a terapias valasz elérejelzésére szolgalnak a kezelés
megkezdése elétt. Az onkoldgiaban jelenleg alkalmazott kezelések esetében kevés pre-
diktiv biomarker all rendelkezésunkre, ezért célunk az, hogy nyilvanosan elérheté gén-
expresszios adatokon alapuld bioinformatikai elemzés segitségével Ujabb potencialis
biomarker jelolteket azonositsunk.

Témavezetd: Dr. Fekete Janos Tibor

Elérhetdség: fekete.janos.tibor@semmelweis.hu

Elvart ismeret: el6ny az R-ben valé programozasi képesség, de nem feltétel

Meghirdetés: MB BSc, IB MSc

Tudomanyos webszerverek fejlesztése

Leiras: A tudomanyos eredmények megjelenitése a weben, kulonodsen a bioinfor-
Mmatika teruletén ma mar egy kuldn tudomanyterulet. Szamos keretrendszert dolgoztak
ki, amelyek hasznalata segiti a fejlesztéket a gyors és hatékony back-end és front-end
fejlesztésekben. Az ONLAB sordn egy php alapu keretrendszer elsajatitasa és ezen ke-
resztUl egy tudomanyos weboldal fejlesztésére kerul sor.

Témavezetd: Dr. Tusnady Gabor, tudomanyos fémunkatars

Jelentkezési cim: tusnady.gabor@ttk.hu

Elvarasok: kutatas-fejlesztés és bioinformatika iranti érdeklédés, PHP programnyelv
alapszintl ismerete, MySQL alapszintl ismerete

Meghirdetés: molekularis bionikusok (BSc) és info-bionikusok (MSc)

Tumoros és normal szévetek elkilonitése genomikus adatok
felhasznalasaval

Leiras: A rosszindulatu daganatos betegségek kezelése soran kulcsfontossagu,
hogy lehet6leg olyan kezelést alkalmazzunk, amelynek minimalis a mellékhatasa. Ez
legkdnnyebben ugy valdsithatdé meg, ha az altalunk valasztott gén nem is expresszalodik
normal szovetekben. Ezen gének azonositdsahoz nagy adattomegeket elemzunk bioin-
formatikai algoritmusokkal.

Témavezetd: Dr. Bartha Aron

Elérhetéség: bartha.aron@semmelweis.hu

Elvart ismeret: elény az R-ben vald programozasi képesség, de nem feltétel

Meghirdetés: MB BSc, OB MSc, IB MSc

Osszehasonlité genomikai és transzkriptomikai vizsgalat
tumoros ikerparokban

Leiras: A kutatas célja, hogy bioinformatikai eszk6zok segitségével dsszehasonlitsuk
tumoros ikerparok genomikai és transzkriptomikai jellemzdit, hogy mélyebb betekintést
nyerjunk a rdk molekularis folyamatainak hatterébe. Az ONLAB-téma soran a hallgaték
komplex bioinformatikai analizist végeznek az Ujgeneracios szekvenalasbdl nyert adato-
kon, beleértve a mutaciok azonositasat, a strukturdlis variaciok elemzését és a gén-
expresszios mintazatok feltérképezését, mialtal jartassagot nyernek az adatelemzé folya-
matok Utvesztdiben. A végséd cél a heterogén genetikai jellemzdk feltdrasa mellett a
bioinformatikai elemzések soran hasznalt elemzd |épések dsszehasonlitasa és értékelése.

Témavezeto: Dr. Munkacsy Gyongyi egyetemi adjunktus, SE Bioinformatika Tanszék

Jelentkezési cim: munkacsy.gyongyi@semmelweis.hu

Sziikséges ismeretek: a genetika alapjainak ismerete, az R programnyelv alapszin-
td ismerete, Galaxy hasznalataban valo jartassag elény, de nem feltétel

Meghirdetés: biomérndk/bionika MSc




Prof. Dr. Gyérffy Balazs

Altaldnos orvosi diplomajat 2000-ben sze-
rezte meg a Semmelweis Egyetemen,
azonban orvosi tanulmanyait részben a
heidelbergi Ruprecht-Karls Egyetemen vé-
gezte. 2005-ben szerzett PhD fokozatot a
Semmelweis Egyetem Klinikai Doktori Is-
koldjaban. 2017-ben habilitalt a Pazmany
Péter Egyetemen, 2015-ben DSc fokozatot
szerzett a Magyar Tudomanyos Akadémi-
an, 2011-ben MSc fokozatot a Semmelweis
Egyetemen egészségugyi menedzsment-
bdl. 2020 6ta a Semmelweis Egyetem Bio-
informatika Tanszékének tanszékvezetdje.

Olyan rangos nemzetkozi 6sztondijak-
ban részesult, mint az Alexander von Hum-
boldt-dszténdij a berlini  Universitats-
medizin Funkcionalis Genomika Laborato-
riumaban (2010-2012), a HAESF Senior
Leaders Fellowship a Harvard Egyetemen
(Boston, USA, 2008), és Marie-Curie-0sz-
tondij a berlini Charité Patolégiai Intézeté-
ben (2002-2004).

A Web of Science (Clarivate, USA)
2022-ben és 2023-ban kiemelkedben hivat-
kozott kutaténak (,Highly Cited”) nevezte,
2022-ben a Semmelweis Egyetem Kivalo
PhD-témavezetd dijjal tuntette ki. 2017-ben

Magyarorszag kéztarsasagi elnokétél meg-
kapta a Magyar Erdemrend Tisztikeresztjét,
2019-ben pedig az Academia Europaea
tagjava valasztottak.

Aktivan részt vesz nemzetkdzi szerve-
zetekben, és az ELIXIR Hungary magyar
csomopont vezetdjeként tevékenykedik.
Tiz PhD- és huszonkilenc MD/MSc-dolgo-
zat felUgyelete mutatja a jové kutatdinak
fejlédése iranti elkotelezettségét.

Kutatasai a bioinformatika, onkologia
és mesterséges intelligencia metszéspont-
jara dsszpontositanak, kulonos tekintettel a
rosszindulatu tumorok kutatasanak el6-
mozditasara. Webalapu bioinformatikai
elemz6 eszkdzdket fejleszt, amelyek meg-
kdénnyitik a komplex biolégiai adatok felta-
rasat és értelmezését, kifejezetten a onko-
|6giai alkalmazasra szabva. Munkaja soran
az onkoldgiai prediktiv, prognosztikai és
diagnosztikai biomarkerek azonositasaval
foglalkozik, azzal a céllal, hogy javitsa a be-
tegségek kimenetelét a precizids orvoslas
révén. Ezenkivul tdbb projektben omikai
adatokat integral a legujabb mesterséges
intelligencia technikakkal, hogy Uj felisme-
réseket tarjon fel és innovaciés megoldaso-
kat tudjon talalni a rakdiagnosztikaban és
terdpiaban.
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Dr. Menyhart Otilia

Az Allatorvostudomanyi Egyetem zoolégia
szakiranyan szerzett egyetemi diplomat
2005-ben, ezt kdvetden az Egyesult Alla-
mokban a Cornell University-n doktori
fokozatot. Berlinben toltott posztdoktori
idészakot kdovetden csatlakozott 2014 feb-
ruarjaban Prof. Dr. Gyo6rffy Baldzs kutaté-
csoportjahoz, ahol munkaja a rosszindula-
tu daganatos megbetegedések hatteré-
ben allé genetikai elvaltozasok bioinfor-
matikai elemzésére és in vitro validaciojara
terjed ki. Kutatasai a daganatos megbete-
gedések biologidjanak széles korét olelik
fel, beleértve a progndzissal és a diagnozis-
sal kapcsolatos genetikai markerek, vala-
mint a terapias célpontokkal és a kezelés-
sel szembeni rezisztenciaval kapcsolatos
génexpresszidés mintazatok feltarasat. Egy-
re intenzivebben fordul a tumorok meta-
bolikus folyamatainak atalakulasa felég,
mely a malignus megbetegedések egyik
fontos védjegye. F6 érdeklédési kore a tap-
anyagmegvonas hatasa a tumoros sejtek-
re, illetve a nehezen kezelhetd tumorok, el-
sésorban a maj-, vese-, hasnyalmirigy- és
agydaganatok metabolikus sebezhetdsé-
geinek feltérképezése in silico modszerek-
kel, elsGsorban egysejt-szekvenalason ala-
puld adatokbdl kiindulva.

Az onkologiai kérdések mellett statisz-
tikai problémak is foglalkoztatjak. A kuta-
tok szinte minden tudomanyagban szem-

besulnek azzal a problémaval, hogy egy-
szerre tobb hipotézist kell értékelniuk, ami
azonban noveli a hamis pozitiv eredmé-
nyek aranyat, ezzel elhomalyositva a valodi
felfedezéseket. A tObbszoros teszteléses
korrekciok megkdnnyitésére kollégaival
egy teljesen automatizalt megoldast fej-
lesztettek ki. A MultipleTesting.com esz-
kdz segiti az élettudomanyi kutatokat a
tdbbszdrds hipotézis tesztelés korrekcidja-
ban, azonban nem igényel programozasi
ismereteket.

A tanszék angol tanulmanyi felelése-
ként az angol nyelvl bioinformatika okta-
tas koordinatora, valamint a gradualis és
posztgradualis hallgatdék szamara meghir-
detett Klinikai Bioinformatika oktatdja. EI6-
adasai els6sorban a gépi tanulas és mély-
tanulas maodszereire terjednek ki. Fontos-
nak tartja a tehetséggondozast és a tudo-
Manyos utanpotlas nevelését, jelenleg egy
PhD hallgato (SE), egy Msc hallgato (ELTE)
és ot TDK hallgatd és szakdolgozo témave-
zetdje (PPKE, SE).

2023-ban elnyerte az MTA Bolyai Janos
kutatasi osztondijat, illetve az OTKA Fiatal
Kutatoi kivaldsagi program keretein beldl
az ,Egysejt-transzkriptomika-alapu adat-
bazisok létrehozasa szolid tumorok klinikai
sebezhetdségeinek feltarasara” cimu pa-
lyazata négy éves tamogatast nyert. 2023-
ban a Semmelweis Egyetem szenatusa
Hugonnai Vilma emlékéremmel jutalmaz-
ta munkassagat.

Kompetenciak: statisztika (SPSS), bio-
informatika (Galaxy), génexpresszio, hepa-
tocellularis karcindma, vesesejtes karcino-
ma, emldékarcindma, glioblastoma, egysejt
szekvenalas




Dr. Fekete Janos Tibor

Fels6foku tanulmanyai soran bioldgus BSc
(Szombathely, 2012), programozo informa-
tikus (Kecskemeét, 2014) és klinikai labora-
tériumi kutatd MSc (Pécs, 2016) diplomakat
szerzett. PhD fokozatat 2021-ben szerezte
meg a Semmelweis Egyetem Patologiai
Tudomanyok Doktori Iskolaban.

A tanszék magyar tanulmanyi felel&-
seként végzi a tanszék magyar nyelvl ok-
tatasanak koordinalasat. Részt vesz a Klini-
kai Bioinformatika targy gradualis és
posztgradualis hallgatdk szamara meghir-
detett magyar és angol nyelvd oktatasa-
ban, amelynek keretében a bioinformatikai
elemzések alapjaival és mesterséges intel-
ligenciaval kapcsolatos eléadasokat és gya-
korlatokat tart. Az egyetemen mukddte-
tett, a klinikai bioinformatikai kurzus
gyakorlati hatterét biztositdé Galaxy szerver
adminisztratora.

Tanszéki munkaja mellett klinikai bio-
statisztikus, melynek soran tobb hazai és
nemzetkozi obszervacios és randomizalt
klinikai vizsgalat statisztikai elemzésében
vett részt.

A kutatasainak fokuszaban az onkolo-
giaban hasznalt prediktiv biomarkerek all-
nak. Ezek |ényege a genetikai mutaciokon,
génexpresszios és epigenetikai mintazato-
kon alapuld profilok létrehozasa gépi tanu-
las alkalmazasaval, amelyek segithetnek a
betegek szamara optimalis kezelés kiva-

lasztasaban és képesek a kezelés kimene-
telének elérejelzésére. Ebben a témakor-
ben készult el a barki szamara hozzaférhetd
rocplot.com, amely a génexpresszid és a
terdpias valasz kozotti dsszefuggések vizs-
galatara alkalmazhato online alkalmazas.
Kutatasi témai kozott olyan alkalmazasok
fejlesztése is szerepel, amelyek célja, hogy
elésegitsék a felhasznalok munkajat és
hozzajaruljanak a statisztikai elemzések
hatékonyabb végrehajtasahoz. llyenek a
vagopontok meghatarozasat lehetdvé tevo
ROC elemzést végzd applikacié (rocplot.
com), vagy a klinikai vizsgalatok dsszesitett
hatasat mérd meta-analizisek statisztikai
elemzését végzé metaanalysisonline.com.

Kompetenciak: biostatisztika; statiszti-
kai szoftverek (SPSS, SAS, R); programozas
(R, python); Galaxy; gépi tanulas, prediktiv
biomarker

Dr. Munkacsy Gyongyi

Az Allatorvostudomanyi Egyetem alkalma-
zott zooloégus szakan szerezte diplomajat
2006-ban, majd PhD tanulmanyait a Sem-
melweis Egyetem Patoldgiai Tudomanyok
Doktori Iskolaban végezte. Vizsgalatai ko-
zéppontjaban mar ekkor a prognosztikus
és prediktiv biomarkerek azonositasa allt,
amelyhez el6szor sajat tervezésu és készi-
tésl siRNS-eket hasznalt gének elcsende-
sitésére emlétumoros sejtvonalakon. La-
bortechnikai ismereteit szélesitette a
microarray vizsgalatok elsajatitasaval, majd
nyitva a modernkori eszkdzdk felé, Ujgene-
racios szekvenalashoz (NGS) kotédd ge-
nomikai, transzkriptomikai vizsgalatok
végzéseben kozremukodott. A szekvenalas
soran keletkez6 hatalmas adattdmeg nem-
csak infrastrukturat és tarhely kapacitast,
de szaktudast is igényel, ami megkdvetelte
szamara a bioinformatikai analizisben vald
széleskord jartassag megszerzését. A tan-
szék egyetemi adjunktusaként részt vesz a
Klinikai Bioinformatika targy medikus és
PhD hallgatok szamara meghirdetett ma-
gyar és angol nyelvl oktatasaban, amely-
nek keretében adatbazis kezeléssel, mes-
terséges intelligenciaval és proteomikai
képek elemzésével kapcsolatos eléadaso-
kat tart, tovabba az Ujgeneracids szek-
venalassal nyert adatok kiértékelésének
folyamatarol tart el6adasokat és gyakorla-
tokat. A tanszék Core Facility felel&se és KFI

kapcsolattartdja, 2024 6ta az ELIXIR Ma-
gyarorszag Node koordinatora. Orvos-bio-
l6giai kategdriaban a N6k a Tudomanyban
Kivaldsagi Dij idei nyertese.

Jelenleg az OnkoBank-ban gyuUjtott
mintakon a szekvenalast megel6zé mino-
ségi ellendrzéseket és a bioinformatikai ki-
értékelést végzi. Ennek révén mutaciokat
és transzkriptomikai eltéréseket tar fel,
amelyek tdmpontot adhatnak a klinikusok
szemeélyre szabott terapias dontéshozata-
laban és lehetdség nyilik Uj biomarkerek, Uj
terapias célpontok azonositasara. Az el-
mult évben szamos egyetemi és egyete-
men kivuli kooperacios partnerrel dolgo-
zott egyutt az onkoldgia és bioinformatika,
tovabba hematoldgia, négyogyaszat, neu-
rologia, taplalkozastudomany szakterule-
teken. Etikai engedély iranti kérelmek be-
nydjtasaval hozzdajarul a tanszék hosszu
tavu kutatasi lehetdségeinek megteremté-
séhez.

Kompetenciak: emlétumor, Ujgenera-
cios szekvenalas, RNA-Seq kiértékelés,
génexpresszio, biomarker azonositas, sze-
mélyre szabott terapia, Galaxy, varians azo-
nositas, etikai kérdések




Dr. Figler Aida

A Bukki Nemzeti Park segitségével mar ko-
zépiskolasként lehetdsége nyilt bekapcso-
lodni egy édesvizi él6helyekkel kapcsolatos
projektekbe (BISEL moddszer), amely meg-
alapozta a bioldogia iranti szeretetét.
Késbbb, 2016-ban megszerezte BSc diplo-
majat a Debreceni Egyetem Természet-
tudomanyi és Technoldgiai Karan biolo-
gusként. Ezt kdvetbéen kezdte meg
tanulmanyait a Hidrobioldégiai Tanszék MSc
képzésének biotikus szakiranyan, ahol
2018-ban kapta meg diplomajat okleveles
hidrobioldgusként. Az egyetemi évek soran
édesvizi zoldalgakkal kapcsolatos kutata-
sokba kapcsolddott be, amely meghata-
rozta tanulmanyainak tovabbi |épéseit. A
kovetkez6 4 évben a debreceni Juhasz-
Nagy Pal Doktori Iskolaban végezte Kor-
nyezettudomanyi PhD tanulmanyait, ahol
késébb summa cum laude kapta meg
doktori fokozatat. A PhD tanulmanyai so-
ran, a laboratériumi és terepen végzett ku-
tatdmunka mellett, részt vett az elméleti és
gyakorlati oktatasaban is angol és magyar
nyelven egyarant. Emellett gyakorlatot
szerzett mind BSc, mind MSc szakdolgo-
zO0k témavezetésében, és betanitdsaban a
laboratoriumi munkaba. Kezdetben kuta-
tasai kdzéppontjaban az édesvizi zoldalgak
sotlro és soeltavolito képessége allt, majd
az antropogén hatasok és a klimavaltozas
miatt megnovekedett sdkoncentracié ha-

tasait figyelte meg a Haematococcus
pluvialis életciklusara és a ciszta képzésére
fokuszalva. Munkadja soran tapasztalatot
szerezett a klasszikus analitikai technikak-
ban és a Past program hasznalataban az
adatok statisztikai feldolgozasa folyaman.

2022 juniusa ota dolgozik a Semmel-
weis Egyetem Bioinformatika Tanszékén,
ahol az OnkoBank koordinacios feladatait
latja el. A koordinaciods feladatok kozé tarto-
zik tobbek kozott a szovet- és vérmintak
gyUjtésének megszervezése, a folyamatos
kapcsolattartas a klinikakkal, illetve az
Ujabb mintagyujté intézmeények felkeresé-
se. Emellett munkajanak szerves részét ké-
pezi a laboratoriumi kutatdmunka (vér-
mintak feldolgozasa, fagyasztasa, doku-
mentacio), protokollok kidolgozasaba, TDK
és Erasmus hallgatok mentoralasa, kutata-
si engedélyek kérelme és dokumentacioja,
palyazatok irasa, kiadvanyok szerkesztése,
valamint a https://fonkobank.com/ honlap
kezelése.

Kompetenciak: bioldgia, laboratoriumi
modszerek, szervezési és kapcsolattartasi
feladatok, adatgydjtés

Dr. Bartha Aron

Gradualis képzését 2018-ban fejezte be a
Semmelweis Egyetem Altaldnos Orvostu-
domanyi Karan, azéta a Bioinformatika
Tanszék munkatarsa. PhD fokozatat 2024-
ben szerezte meg a Semmelweis Egyetem
Patologiai Tudomanyok Doktori Iskolaban.

Kutatdomunkdja sordan elsésorban
transzkriptomikaiadatok (RNS szekvenalas,
gén chip) feldolgozasat, kiértékelését és
abrazolasat végzi. Ennek eredmeényekeént
jott létre a tnmplot.com webfelulet, amely
lehetdve teszi a normal és daganatos sz6-
vetek génexpresszio szintl elemzését. A fe-
lUlet lehetdséget nydjt tobb gén szimultan
differencial expressziés elemzésére is, vala-
mint lehetdség van génkészletek funkcio-
nalis elemzésére, illetve a meghatarozott
funkciok publikaciokész abrazolasara is.

Emellett tdmegspektrometriai adatok
feldolgozasaval és kiértékelésével is foglal-
kozik, melynek keretében proteinek meny-
nyiségét és mindségi sajatossagait vizsgal-
ja malignus és egészséges szovetekben. A
proteomikai adatok elemzése soran, kulo-
nds figyelmet fordit a proteinek poszt-
transzlaciés modifikacidojanak daganatos
€s egészseges szovetekben torténd dssze-
hasonlitasara. Célja, hogy mélyebb bete-
kintést nyerjen a molekularis folyamatok-
ba, amelyek hozzajarulnak a daganatos
megbetegedések kialakulasahoz és terje-
déséhez.

Részt vesz a Semmelweis Egyetem
Bioinformatika Tanszék Klinikai Bioinfor-
matika tantargyanak angol és magyar
nyelvl oktatasaban. Feladatai kdzé tartozik
a mesterséges intelligencia, proteomika és
adatabrazolas modulok oktatasa.

Oktato- és kutatdomunkajaval parhuza-
mosan a Semmelweis Egyetem Gyermek-
klinikajanak orvosa.

Kompetenciak: R és Python nyelvek is-
merete, Ujgeneracios szekvenalas, tdmeg-
spektrometria, gén-chip, adatok feldolgo-
zasa és elemzése




Dr. Balint Balint Laszlé

Orvosi diplomajat 1996-ban szerezte meg a
Semmelweis Orvostudomanyi Egyetem
Altaldnos Orvosi Kardn. 2001-ben kezdte
meg PhD tanulmanyait a Debreceni Egye-
tem AOK, Biokémiai és Molekularis Biologi-
ai Intézetében, mint az EU-NUC-REC-NET
nevd EU-FP5 konzorcium Young Investi-
gator tagja. PhD kutatdsai alatt sikeresen
vezette be a kromatin immunoprecipita-
cios technoldgiat a munkacsoport eszkoz-
taraba. Doktori védésére 2005 decemberé-
ben kerult sor, summa cum laude
mindsitéssel, disszertacidojanak cime: ,Epi-
genetic Regulation of Hormonal Response”.
2006-2009 kozétt a Debreceni Egyetem
AOK, Biokémiai és Molekularis Bioldgiai In-
tézetében kutatd, majd 2018-ig a Genomi
Medicina és Bioinformatikai Szolgaltatd
Laboratérium laborvezetdje. Vezetése alatt
indultak el az lllumina szekvenalasi tech-
nologiak Debrecenben. DONtS szerepe volt
a és ChlP-Seq technoloégiak sikeres beveze-
tésében Magyarorszagon és Debrecenben,
tdbb nagy volumenu kutatasi projekt sike-
res megvaldsitasaban. 2013-tol 6nallé mun-
kacsoportot vezetett és vezetése alatt ha-
rom sikeres PhD fokozatszerzés tortént.
Vezetésével 28 palyamunka készult és 3
OTDK helyezés szuletett. Két alkalommal
részesult Szodoray 6szténdijban, egy alka-
lommal Magyary Zoltdn Osztéondijban és
egyszer volt Bolyai 6sztdndijas. Tobb ELIXIR

bioinformatikai és oktatasi kurzust szerve-
zett a Debreceni Egyetemen. Masodik al-
kalommal 2021-2022 kdzott az MTA Mole-
kularis Biologiai, Genetikai és Sejtbiologiai
Tudomanyos Bizottsag tagja. 2020-2022
kdzott MTA DAB Genomika és Proteomika
Munkabizottsaganak elndke. 2022-t8l az
MTA Bioinformatikai Osztalykdzi Bizottsag
tagja.

2024-ig az ELIXIR Magyarorszag kép-
zési koordinatora, kordbban a NEKIFUT Inf-
rastruktura Regiszter Genomikai technolo-
giak csoportjanak referense és a Nemzeti
Genomikai Technoldgiai Platformm Oktatasi
referense volt. Korabbi években a Debrece-
ni Egyetem AOK és Centrum Kari Tanacs
tag valamit TDT tag volt.

2017-tél orvosi laboratdriumi diag-
nosztika szakorvos, Ugyeleti tevékenységet
latott el a Debreceni Egyetem Klinikai K&z-
pontjanak Laboratériumi Medicina Intéze-
tében. 2022 novemberétdl a tisztiféorvos-
ként dolgozik.

Kényvtari publikacios listaja szerint 51
folydirat cikk szerzdje vagy tarsszerzdje.
Hirsch indexe 22.

Kompetenciak: emlétumor, Ujgenera-
cios szekvenalas, RNA-Seq kiértékelés, gén-
expresszio, biomarker azonositas, személy-
re szabott terdpia, Galaxy, klinikai adat-
bazisok

Dr. Tusnady Gabor

Az ELTE Természettudomanyi Kar vegyész
szakan szerezte diplomajat, majd az ELTE
Biologiai Doktori Iskolajaban a Szerkezeti
biokémia programban a PhD fokozatat.
1992-t6l az MTA SZBK Enzimoldgiai Intézet
munkatarsa, 2023-tdl a tanszékunk kutata-
si szakértdje. Kutatasi terlUlete a transz-
membran fehérjék bioinformatikai vizsga-
lata. Ezen fehérjék rendkivul fontos
szerepet jatszanak az élettani folyamatok
szinte minden terUletén, részt vesznek az
anyagok sejtekbe és sejt-organellumokba
torténd ki- és beszallitdsaban, az informa-
ci6 atadasban, jelatviteli utvonalak érzéke-
l6iként, sét még a sejtek energiatermelésé-
ben is. Eppen emiatt ezen fehérjék
szerkezetének és muUkddésének a megér-
tése orvosbiologiai szempontbdl rendkivul
fontos. Mivel a transzmembran fehérjék ki-
sérletesen nehezen és kdltségesen vizsgal-
hatok, ezért szerkezetUknek, tulajdonsaga-
iknak bioinformatika moddszerekkel vald
feltarasa szinte az egyetlen jarhatd ut
Tusnady Gabor altal létrehozott adatbazi-
sokat és szervereket, amelyek a transz-
membran fehérjék szerkezetének kuldon-
bdz6 szintjeirdl nyudjtanak informaciot,
évente tobb millidan hasznaljak vilagszer-
te. Munkajat szamos dijban ismerték el
(Magyary Zoltan posztdoktori &sztéondij,
Bolyai Janos Emlékplakett, Kajtar Marton
Dij), tdbb hazai és nemzetkdzi tudomanyos

tarsasag tagja (Magyar Biokémiai Tarsasag,
Magyar Biofizikai tarsasag, Magyar Bioin-
formatikai Tarsasag, International Society
for Computational Biology), 2016 6ta a Ma-
gyar Bioinformatika Tarsasag Fétitkara.
Tobb doktoriiskolaban (ELTE BDI, FDI; BME
Olah Gyoérgy DI, SE) és MSc szakan oktatott
és oktat Fehérje Bioinformatikat, diakjai
kdzUl2 OTDK 1 helyezést értel, 1 Pro Scientia
Dijat kapott.

A transzmembran fehérjék tulajdon-
sagainak, szerkezetének vizsgalata rendki-
vUl nehéz és koltséges laboratériumi esz-
kdzokkel, ezen fehérjék inherens kettds tu-
lajdonsagai miatt. Bar az elmult évtizedben
bekovetkezett egy nagymeértékd fejlédés a
mesterséges intelligencia matematikai
modelljei teruletén, amely hatalmas rob-
bandast eredményezett a fehérjeszerkezet
predikcio teruletén is (lasd pl AlphaFold2,
AF2), a fehérje komplexek és tranziens fe-
hérje-fehérje kapcsolatok elméleti megha-
tarozasa még mindig kihivast jelent a
tuddsok szédmaiara, kulondsen a transz-
membran fehérjék teruletén. Ezek az elja-
rasok ugyanis nagyon nagy pontossaggal
képesek modellezni globularis fehérjék
monomer szerkezetét, de ez a pontossag
nagymeértékben fugg attdl, mennyi a tani-
tas soran a rokon templat fehérjék szama.
Eppen ezért a metagenomok és transz-
membran fehérjék esetében a becslés
pontossaga nagymeértékben csokken. To-
vabba a transzmembran fehérjék esetében
a kettods lipid réteg altal tamasztott térbeli
megszoritasokat sem veszik figyelembe az
algoritmusok. Az AF2-multimer eljaras
ugyan képes az oligomer fehérjék szerke-
zetét modellezni, de itt a pontossag még
kisebb. A kutatas soran célunk az AF2 elja-
ras modositasa oly modon, hogy a kettds
lipid réteg altal tamasztott térbeli megszo-
ritasok be legyenek épitve a modellbe; to-
vabba olyan, mesterséges intelligenciat fel-




hasznald alkalmazas l|étrehozasa, amely
képes a transzmembran fehérjék oligomer
allapotanak becslésére és oligomer fehér-
jék esetében a képzdbdd homo- és hetero
oligomer szerkezetének becslésére, mind
statikus komplexek, mind rendezetlen fe-
hérje régiokban talalhatd szekvenciamoti-
vumok segitségével létrejovd tranzies kol-
csdnhatasok esetében. Ez utdbbi kdlcson-
hatasokbdl néhany élettani szempontbdl
vagy valamilyen betegség szempontjabdl

Dr. Szallasi Zoltan

Dr. Szallasi Zoltan 1988-ban szerzett orvosi
diplomat a Debreceni Orvostudomanyi
Egyetemen. A rak molekularis farmakolo-
gidjaval kapcsolatos posztdoktori kutataso-
kat végzett az USA Nemzeti Rakkutatd In-
tézetben. Oktatoként elészér az Uniformed
Services University of Health Sciences, ké-
sébb pedig a Boston Children’s Hospital és
a Harvard Medical School munkatarsaként
az emldérak nagy genomikai-szintd elem-
zésével foglalkozott. Tobb mint 250 lekto-
ralt tudomanyos cikket publikalt, féként a
omikai elemzésérdl.

Az aktualis kutatasaik soran Dr. Szalla-
si és kollégai azt vizsgaljak, hogy egy adott
DNS-javitasi uUtvonal hianya fennall-e a
vildagossejtes vesesejtes carcinoma (ccRCC)
esetének egy alcsoportjaban, ami érzé-
kennyé teheti 6ket a célzott terapiara. Az

fontos esetet in vitro modszerekkel is va-
lidaljuk. A kutatas eredményei mind a
gyogyszerkutatasban, mind kulonbdzd be-
tegségek gyogyitasahoz nyujtanak majd
igen fontos adatokat.

Kompetenciak: fehérje bioinforma-
tika; transzmembran fehérjék; adatbazisok
létrehozasa, fenntartasa; tudomanyos web-
szerverek létrehozasa, fenntartasa; C, C++,
PHP, Python, Javascript, React programo-
zas; Laravel keretrendszer; MySQL.

eddigi, DNS-javitasi hianyok kihasznalasan
alapuld kezelések nem voltak hatékonyak
a ccRCC esetében. A tanulmanyaik a nuk-
leotid-excizids javitas (NER) hianyara ossz-
pontositanak, amely bizonyos kezelések
esetében érzékennyé teheti a rakos sejte-
ket. Teszteket végeznek a NER-hiany
mérésére ccRCC sejtvonalakban, és érzé-
kenységuket vizsgaljak egy adott gyogy-
szerre, amely alkalmazhatd a NER-hianyos
sejtek célzasara. Tovabba a valds beteg-
mintakban is keresik a NER-hianyt a gene-
tikai adatok elemzésével.

Az elbzetes eredmények azt mutatjak,
hogy néhany sejtvonal hianyzik a NER-b&I
és érzékeny a célzott kezelésre, raadasul a
betegek szamara biztonsagos adagokban.
Nemrég azonositottak egy Prostaglandin
Reductase 1 (PTGRI1) nevld gént, amely kap-
csolédik ehhez az érzékenységhez. A gene-
tikai elemzés mutacios jeleket mutatott a
NER-hianyhoz mind a sejtvonalakban, mind
a paciensek mintaiban, ahol egy alcsoport
magas PTGRI kifejezédést mutatott.

Dr. Vizkeleti Laura

A Debreceni Egyetem Természettudoma-
nyi Karan szerzett molekularis bioldgus
(genetikus) diplomat 2007-ben, majd PhD
fokozatot 2014-ben a DE Egészségtudoma-
nyok Doktori Iskolaban tumor bioldgia te-
ruletén malignus melanomak biomarkereit
kutatva. Vendég kutatoként dolgozott Ja-
panban a Gifu Orvosi Egyetem Immunpa-
tolégia Intézetében. 2015-t6l a Semmelweis
Egyetem 2. sz. Patoldgiai Intézet, majd
2022-t6l a Bioinformatika Tanszék tudoma-
nyos munkatarsa. Kutatasai fokuszaban
kezdetben a daganat genetika allt. Human
melanomak progresszidjanak hatterében
allé molekularis eltéréseket vizsgalta ku-
[6nbdz6 array technoldgiak és iFISH tech-
nika segitségével. A Patologian eltdltott
években a melanoma kutatasok folytatasa
mellett, a nem kissejtes tuddérakok és em-
[6rakok tavoli attétképzését meghatarozo
eltérések kutatasaval foglalkozott, Uj gene-
racios szekvenalast alkalmazva. Majd fi-
gyelme egyre inkdbb a funkcionalis epi-
genetika és U] terapidas megoldasok
iranyaba fordult, ahol elsésorban a vastag-
bélrakok differenciacidjat és a prosztatara-
kok terapia indukalta progresszidjat befo-
lyasolo epigenetikai faktorokat kutatja.
Kutatasaik alapvetéen négy fé iranyban
zajlanak. (1) A vastagbélrak kialakulasanak
egyik vezér folyamata: az &ssejt allapot és

differenciacié egyensulyanak felborulasa,
amely epigenetikailag szabalyozott. Ezen re-
gulatorok és faktorok vizsgalata kulonbdzé
in vitro és in vivo modellrendszereken
CRISPR/Cas9 és PROTAC alapu technikakkal,
nagy felbontasu (egysejt) szekvenalassal Uj
terapias megkozelitésekhez vezethet a hat-
térben meghuzodo, jelenleg nem ismert fo-
lyamatok feltarasan tul. (2) Az attétes
melanoma a legnagyobb terapias kihivast
jelentd daganatok egyike. A legigéretesebb
megkozelitést jelenleg az immunterapia je-
lenti. Az ennek sikerét befolydsold molekula-
ris eltérések, tovabba a tavoli attétképzés
szervi sajatossagainak megértése a jovoben
kulcsfontossagu lehet a kezelések sikeressé-
gében. (3) A prosztatarakok standard terapi-
aja magaban foglalja a kémiai kasztraciot. A
hosszutavu kezelés azonban a daganatos
sejtek fokozatos alkalmazkodasahoz, neuro-
endokrin differenciaciohoz vezet. A terapia
indukalt progresszidt befolyasold epigene-
tikai faktorok vizsgalata Uj terapias megkdze-
litések kialakitasat teszi lehetévé. (4) A korai
(IA) stadiumu tudé adenokarcindma kezelé-
se, a nemzetkozi iranyelvek alapjan, csak a
mUtéti eltavolitast foglalja magaba (kivéve
sulyos tarsbetegségek esetén), mig az
adjuvans kemoterapia kifejezetten ellenja-
vallt. Az 5 éves tulélési arany azonban igy is
csupan 70% korudli a minimalis rezidualis be-
tegség és korai kidjulas kdvetkeztében. Ezért
szUkség van olyan megbizhatd biomar-
kerekre, melyek képesek pontosan elére-
jelezni a nagy kiujulasi kockazatu betegeket.




Ennek kulcsat a folyadékbiopsziaban és az
aktualis allapotot jol kdvetd epigenetikai val-
tozasokban latjak.

Kompetenciak: alapvetd molekularis
biologiai technikak (pl. PCR, Western blot,
IHC, bakterialis transzformacio, stb.), in vit-
ro terapias vizsgalatok, génszerkesztés —

’

Dr. Sluch Martina

Kozépiskolai tanulmanyait a Békéscsabai
Andrassy Gyula Gimnazium és Kollégium-
ban emelt bioldégia szakiranyon végezte,
majd 2016-ban kezdte meg egyetemi ta-
nulmanyait a Semmelweis Egyetem Altala-
nos Orvostudomanyi Karan. Mar az egye-
tem elsé éveiben érdeklédni kezdett az
elméleti és kisérletes orvostudomanyi aga-
zatok irant. Egyetemistaként részt vett a
koronavirus jarvany elleni kuzdelemben:
mintavételi és mintaszallitasi feladatokat
latott el. A szigorld év elétt csaknem egy
évig dolgozott mikrobioldgiai laboratori-
umban, ahol szdmtalan PCR illetve szerol6-
giai vizsgalatot volt lehet6sége megfigyel-
ni, illetve egyedul is elvégezni. Emellett
részt vehetett az eredmények kiértékelésé-
ben és leletezésében. Szakdolgozatat a
Semmelweis Egyetem Laboratériumi Me-
dicina Intézetben irta ,Léguti fertézések in-
fekcid specifikus molekularis vizsgalata”
cimmel, ezaltal betekinthetett a molekula-
ris laboratériumi eredmények statisztikai
elemzésébe is. Altaldnos orvosi diplomajat

CRISPR/Cas9 alapu technikak (screening,
knock-out, knock-in), lentivirus rendszerek,
targetalt protein degradalas, ChlIP techni-
kak, fluoreszcens modellrendszerek, NGS,
extracellularis vezikulak vizsgalata és a fen-
tiekhez kapcsolddd validacios, kiegészitd
eljarasok

2023 juniusaban szerezte meg summa
cum laude mindsitéssel.

Mar végzds orvostanhallgatoként meg-
kezdte a munkat a Bioinformatika Tanszé-
ken, ekkor adatgydjtési és mintaszallitasi
feladatokat latott el az OnkoBank-ban. Je-
lenleg, ugyancsak az OnkoBank munka-
tarsaként, a kutatasok szempontjabdl rele-
vans klinikai, patoldégiai és utankovetéses
adatok gyUjtése a feladata. Ezek az adatok
a REDCap nevl online adatbazisba kerul-
nek, ahonnan igény szerint kdnnyedén
visszakereshetdk. Ezen kivul részt vesz a
klinikdkkal valo kapcsolattartasban, illetve
az adatbazis testreszabasaban is.

Kompetenciak: altalanos orvosi kom-
petenciak, alapvetd molekularis biologiai is-
meretek, laboratériumi munka, adatgyujtés

Dr. Dobson Laszlo Imre

A Pazmany Péter Katolikus Egyetemen
szerzett info-bionikus meérnoki diplomat,
majd az ELTE Bioldgiai Doktori Iskolajaban
a Szerkezeti biokémia programban PhD fo-
kozatot. Az elmult 10 év jelentds részében
az Enzimoldgiai Intézetben dolgozott
Tusnady Gabor csoportjadban és a szamos
betegséggel kapcsolatba hozhatd transz-
membran fehérjéket vizsgalta biofizikai és
mesterséges intelligenciat hasznald maod-
szerekkel. Eredményei tdbbek kozott topo-
logiabecsléssel kapcsolatos adatbazisok és
predikciés eljarasok fejlesztése, valamint
ezekkel a létrejott programokkal és ada-
tokkal nagyskalas elemzéseket végzett hu-
man membran fehérjéken. Legfontosabb
eredménye egy olyan topoldégiabecs|é
modszer kidolgozasa, amely képes meg-
becsulni, mely szegmensek agyazddnak
be a membranba, illetve megadja a kdztes
régiock membranhoz viszonyitott helyzetét.
Részt vett szamos nagyobb konzorcialis
adatbazis és predikcidos modszer létrehoza-
saban (Eukaryotic Linear Motif resource,
DisProt database, PlatoLoCo). Munkajat
szamos dijjal ismerték el (Akadémiai Ifjusa-
gi Dij, Farkas Tibor Plakett, Barany Robert
Dij). 2020-ban European Molecular Biology
Organization, majd 2021-ben  Marie
Sktodowska-Curie Actions o6sztondijjal dsz-
szesen tobb mint 2 évig a heidelbergi Euro-
pai Molekularis Bioldgiai Laboratéoriumban

dolgozott Toby Gibson csoportjaban. 2024-
ben csatlakozott a Semmelweis Egyetem
Bioinformatika Tanszékhez. Jelenlegi kuta-
tasa eukaridta patogén korokozok fehérjéi-
re fokuszal, ahol célja a betegség lefolyasa-
ban kulcsszerepet jatszé fehérjék azonosi-
tasa és vizsgalata bioinformatikai modsze-
rekkel.

Kutatasaik soran eukaridta patogének
€s a gazdaszervezet sejtjeinek kapcsoldda-
si modjat vizsgaljak. Eddigi ismeretek alap-
jan a patogének szamos modon képesek
befolyasolni a gazdasejt mikddését, amibe
beletartozik az immunvalasz elnyomasa, a
sejtciklus befolyasolasa vagy a replikacios
rendszer felhasznaldsa sajat célra. Ahhoz
hogy ezek a lépések megvaldsuljanak a
patogénnek valamilyen kapcsolatot kell ki-
alakitani a gazdasejttel és be kell juttatnia a
virulencia faktorokat annak citoplazmaja-
ba. A gazdasejttel valo kapcsolddas kialaki-
tasdban és a transzportban kulcsszerepe
van a fehérje-fehérje interakcioknak. Ezek-
nek a kdélcsonhatasoknak egy fontos tipu-
sat képezik a linearis motivum altal vezé-
relt interakciok, melyek a kulénbozé
patogének fegyverkezési versenyében fon-
tos szerepet toltenek be. A linedris motivu-
mok jellemzéen de novo képesek megje-
lenni a patogén fehérjéiben és a gazdasejt
fehérjéinek globularis doménjeihez kap-
csolédnak. Alacsony informacidtartalmuk
miatt azonban rendkivul faradtsagos és




koltséges kisérletes modon igazolni a je-
lenlétUket, ezért a vizsgalatok soran a sza-
mitdgepes modszerek elbtérbe kerultek.
A kutatasok soran sor kerul névényi és alla-
ti sejtek felszini fehérjekészletének megha-
tarozasara, eukariéta patogének felszinén
megjelend fehérjék azonositasara, vala-

v t surface X |
f | i

Pathogen binding to host Structure of a bound RGD
integrin motif

Lanczky Andras

A Pazmany Péter Katolikus Egyetem Infor-
macios Technoldgia Karan végzett 2012-
ben. Az egyetemi évei alatt foglalkozott
génexpresszios adatok alapjan végzett tul-
élési elemzéssel, diplomamunka kereté-
ben ismeretlen eredetd tumorok osztalyo-
zasaval és neuralis halézat alapu idésor-
elemzéssel.

mint a lehetséges kapcsolddasi modok
vizsgalatara kulonbozé eukaridta pato-
gének és azok gazdaszervezetei kozott.

Kompetenciak: fehérje szerkezet pre-
dikcio, fehérje-fehérje kolcsonhatasok,
membran fehérjék, patogének, python,
machine learning, deep learning
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Regular
expression

Multiple sequence Computational
alignment of representation
several RGD motifs

Szamos tanulmanyban részt vett a
Semmelweis Egyetemen, ugyanakkor nem
tudomanyos terlleten is szerzett tapaszta-
latot webalkalmazas fejlesztésben.

Kompetenciak: szoftverfejlesztés (R,
PHP, Java), grafikus feluletek, bioinfor-
matika

Weltz Boglarka

A Pazmany Péter Katolikus Egyetemen
kezdte meg egyetemi tanulmanyait mole-
kularis bionika szakon 2009-ben. Mar az
egyetem alatt csatlakozott Prof. Dr. Gy&rffy
Baldzs kutatdocsoportjahoz és bekapcsolo-
dott a Semmelweis-en futdé onkoldgiai és
bioinformatikai kutatasokba. Szakdolgoza-
tanak témaja is egy osztalyozé algoritmus
volt, mely az eml&tumoros betegek tulélé-
sét hivatott el6jelezni. Ezutan szerzett info-
bionikus mérnoki diplomat 2015-ben. A
diplomamunkajanak keretén belll az en-
doszkopos és endokapszulas videofelvéte-
lek automatikus elemzésével és mindsité-
sével foglalkozott. Az egyetem befejezése
Ota tdbb tanulmanyban szerepelt tarsszer-
z6ként, de nem tudomanyos témakban is
kiprobalta magat webfejlesztéként, majd
egy kisebb csapat vezetésével is foglalko-
zott. Munkajaban szereti a kihivasokat és a
megoldandé problémakat. Erdeklédési te-
ruletei kozott van a webes rendszerek fej-

lesztése, adatbazis-kezelés, csapatvezetés.

Egyik kutatasi témajaban azzal foglal-
kozik, hogy nemcsak bioldgiai, hanem sta-
tisztikai oldalrdl is fontos megkdzeliteni az
adott megfigyeléseket, hipotéziseket. Gyak-
ran eléfordul, hogy a kutatoknak tébbszords
teszteléses korrekciokat szUkséges elvégez-
nitk. Ennek segitésére alkottak meg kollé-
gaival a multipletesting.com webfelUletet,
mely programozasi hattér nélkul is kony-
nyedén hasznalhatd barki szamara.

Részt vett tovabba a tnmplot.com
weboldal elkészitésében, ahol tudomanyos
tarsaival létrehoztak egy fellletet, mely
transzkriptomikai  adatokkal dolgozik,
elemzi a normal és daganatos szovetek
génexpresszidjat, majd kulénbdzé tipusu
abrakkal szemlélteti az eredményeket.

Kompetenciak: programozasi nyelvek
(R + shiny, PHP, Javascript), adatbazisok
(MySQL, PostgreSQL), Drupal, Docker,
Linux




PhD hallgatok

Ml Ankita Murmu

Ankita Indiaban szerzett alap- és mesterdiplomat biotechnologia-
et bdl, ahol tapasztalatot szerzett a laboratériumi technikak terén. Ki-
tuntetéssel diplomazott, és az alapképzés soran egyetemi tudoma-
nyos kitUntetést is kapott, mert az elsé helyet szerezte meg az
érdemrendben. A bioinformatika iranti érdeklédése akkor kezd&-
dott, amikor a Parkinson-kér és a melanoma differencialis gén-
expresszidjaval és utvonalelemzésével foglalkozé mesterszakos diplomamunkajan dol-
gozott. 2022-ben Stipendium Hungaricum o6sztdndijjal Magyarorszagon folytatta PhD
tanulmanyait, és csatlakozott a Bioinformatika Tanszékhez Prof. Dr. Gydrffy Balazs iranyi-
tasa alatt. Akadémiai elfoglaltsagai mellett olyan tudomanyos szervezetek tagja, mint az
International Society for Computational Biology és az ELIXIR Europe Single-Cell Omics
Community of Single-Cell Omics. Emellett olyan nonprofit szervezeteknek is tagja, mint
a STEM for Development és a Nemzetkdzi Semmmelweis Diakszovetség. Lelkes hive a nyilt
tudomanynak, és részt vett a 2021-es DNAnexus genomikai hackathonon, ahol a pato-
gén variansokhoz kapcsolédo expresszios profilokat és Utvonalakat vizualizalta a vastag-
bélrak klinikai terapias célpontjainak és gyodgyszerhasznalatanak javaslata céljabol.
Emellett a német bioinformatikai infrastruktlUra-halézat 2023-as, adatkezelésre Ossz-
pontositd tavaszi iskoldjanak 15 legjobb résztvevdje kozé kerult. Szereti a tudomanyt
kommunikalni, és 2023 6ta szabaduszo tudomanyos iroként is dolgozik.

Kutatasi terUlete a személyre szabott orvoslas, a terapias stratégiakra 6sszpontosit-
va. Lenylgdzi, hogy a transzkriptomika (a génexpresszid tanulmanyozasa) és a klinikai
adatok hogyan hasznalhatdk fel a rakos betegek kezelési stratégidinak fejlesztésére.
Doktori értekezésében a bioinformatikat és a gépi tanulast atfogd multidiszciplinaris
megkozelitésre 6sszpontosit, azzal a céllal, hogy a rakterapiaban a preciziés orvoslas pa-
radigmait fejlessze. A petefészekrakos betegek nyilvanosan elérhetd egysejtes transz-
kriptomikai adathalmazait hasznalja fel a tumor mikrokoérnyezetén beluli sejtes hetero-
genitas elemzésére olyan eszkdzokkel, mint a Seurat. A projekt célja a petefészekrak
sejtek és az immunsejtek kozotti sejtkommunikacio feltarasa differencialédasi allapo-
tukban, az immunterapia terapias célpontjainak azonositasa céljabol. Emellett a
Surveillance, Epidemiology, and End Results adatbazisbodl szarmazoé emlérakos betegek
adatai alapjan mesterséges intelligencia alapu webes platform kifejlesztésén is dolgozik
a klinikai dontéstamogatashoz. A mesterséges intelligencia platform segitségével a kli-
nikai adatok felhasznalasaval kiszamithaté a kemoterapia
elénye az egyes emlérakos betegek esetében. Hosszu tavu
kutatasi célja, hogy a rakbetegek ellatasat a beteg egyedi
genetikai felépitésén és kortorténetén alapuld, személyre a
szabott terapiadk iranyaba terelje.

Brasko Vadassy Rita

Braskd Vadassy Rita, bioldgus. Jelenlegi tevéekenysége kdzéppontja-
ban doktori munkaja all, melynek f6 témaja az emlérak kutatasa és
a gépi tanulas eszkozeinek kinasznalasa e kutatasok soran.

A gépitanulas-vagy ahogy sokan ismerik, a ,machine learning”
— hihetetlenul értékes eszkoz a bioldgiai kutatasokban. E technolo-
gia lehetévé teszi az elemz6 eszkdzok fejlesztését, amelyek hatalmas
adatmennyiseégekbdl (az ugynevezett big data-bdl) szarmazd mintazatokat azonosita-
nak és értelmeznek. Ezaltal jobban meg lehet érteni a betegségek kialakulasanak me-
chanizmusait és potencialis kezelési stratégiak dolgozhatok ki.

Az altala végzett kutatasok soran a gépi tanulas modelljeit alkalmazza azzal a céllal,
hogy 6sszekapcsolja és elemezze a kuldnbozd adatbazisokban elérhetd informacidkat.
Ezek az adatok lehetnek klinikai adatok, genetikai adatok, szdvettani mintak vagy akar
betegségmodellezési adatok. Az ilyen dsszekapcsolas lehetévé teszi, hogy atfogébb ké-
pet kapjunk az emlérak kialakulasardl és folyamatardl, valamint ,hogy hatékonyabb ke-
zelési stratégiakat fejlesszunk ki.

Emellett kiemelt figyelmet fordit a génterapia fejlesztésére is. A génterapia eqy iz-
galmas terulet, amely potenciadlisan forradalmasithatja az onkoldgiai kezeléseket. A gépi
tanulas modellek segithetnek azonositani azokat a genetikai valtozasokat, amelyek
kulcsfontossaguak lehetnek az emlérak kialakulasaban, és lehetévé teszik, hogy célzott
génterapias megoldasok kifejlesztését. Egy olyan jové felé haladunk, ahol a gépi tanulas
és a bioldgiai kutatas szorosan 0sszefonodik, és egyUttesen lehetdvé teszi az egészség-
ugyi kihivasok hatékonyabb kezelését és megeldzését.

Karadocsev Eva

Biologia-kémia tagozatos gimnaziumba jart, majd 2023-ban szer-
zett diplomat a Debreceni Egyetemen. Alapszakos biologusként
molekularis bioldgiara specializalédott, szakdolgozatat bioinfor-
Mmatika témakorben irta a DE-TTK, Genetikai és Alkalmazott Mikrobi-
ologiai Tanszékén. A Schizosaccharomyces nemzetségen beldl vizs-
galta a citokinezist bioinformatikai modszerek (ClustalW, Protdist,
Neighbor-Joining, Retree, Treeview) segitségével. Munkajanak célja az volt, hogy a folya-
matban résztvevd fehérjék evollcids kapcsolatairdl Uj informaciokat kapjon a fehérjék
aminosav-sorrendjének filogenetikai elemzésén keresztul. Szamitdgépes adatbazisok
(pl. Pfam) segitségével jart utana, hogy az altala vizsgalt fehérjéknek vannak-e domeénjei,
illetve mik ezeknek a funkciéi. Szakmai gyakorlatat a debreceni TEVA Gydgyszergyar Zrt.
Mindségbiztositd Igazgatdésaganak Mikrobioldgiai Ellendrzé Osztalyan toltotte. Feladata-
it els6sorban alapvetd mikrobioldgiai vizsgalatok tették ki: altalanos és szelektiv dusita-
sok kioltast differenciald taptalajokra, mikroorganizmus izolalas vegyes tenyészetbdl,
Gram-festés, mikroorganizmus azonositas félautomata és automata identifikalé maod-
szerekkel, nem-steril gyogyszerkészitmények vizsgalata, monitorozas. Tanulmanyait a




taplalkozastudomanyi mesterképzésen folytatta. A DE-AOK, Népegészség- és Jarvany-
tani intézetben készult diplomamunkaja soran egy, a Magyarorszagon élé emberek ko-
rében is elvégzett egészségfelmérésben szerepld kronikus betegségeket és az azokat
eléidézé taplalkozasi szokasokat vizsgalta. Elsésorban a sulyos taplalkozasi hibak és azok
szerepe érdekelte bizonyos betegségek kialakulasaban és progresszidjaban. Ezzel szoros
osszefuggésbe helyezte az intervenciot, valamint annak beteggondozassal torténd ki-
egészitését. Szakmai gyakorlatat a berettyoujfalui Grof Tisza Istvan Koérhaz Kézponti
Dietetikai Szolgalatnal toltotte. Itt alapvetd élelmezési ismereteket sajatitott el, mint pl.:
terapias étrendek Osszeallitasa, ezek monitorozasa és tabla-
zatban vald kezelése; betegek tajékoztatasa terapias étren-
dekrél, betegek fogaddoran térténd informalasa taplalkozasi
ismeretekrél. Az OnkoBank infrastrukturajaba 2023-ban csat-
lakozott be, eleinte laboratériumi asszisztensként. Ekkor elsé-
sorban a mintaatvételi-, mintafeldolgozasi-, valamint az ad-
minisztrativ feladatokbol vette ki a részét. Rovidesen ezzel
parhuzamosan PhD tanulmanyait is megkezdte a tanszéken,
a Semmelweis Egyetem Doktori Iskolajanak Patologia-
Onkoldgia tagozatan. Jelenleg els6éves hallgaté Prof. Dr.
Cyorffy Balazs témavezetésével. .

Munkaja célja a prediktiv biomarkerek azonositasa szolid tumorokban. Ez olyan
target gének prognosztikus szerepének vizsgalata a Bioinformatika Tanszék Onko-
Bankjaban gyujtott pankreaszrak mintakban, amelyek a rosszindulatu daganat metabo-
lizmus hallmarkkal 6sszeflggenek. Ujgeneracios szekvendldssal és gPCR-ral a gén-
expresszios valtozasokat szeretné in vitro is bizonyitani hasnyalmirigyrakos sejtvonalakon.
A génvizsgalathoz és dsszehasonlitashoz minta forrasként pankreaszrakban szenvedd
betegek daganatos szdvettani metszeteteit fogja felhasznalni. A frissen lefagyasztott
mintakbdl RNS-izolalast tervez végezni a rendelkezésunkre allo eszk6zok segitségével,
amelyet annak felhasznalasaig az OnkoBank ultramélyhutéiben tud eltarolni. Kontroll-
nak ugyanazon betegek tumormentes mintait tudja felhasznalni. A fenti modszerrel izo-
lalt RNS koncentracidjat spektrofotométerrel szeretné meghatarozni, az RNS mindségi
kontrolljat agardzgélen térténd futtatassal tudja elvégezni. A tovabbiakban mar csak a
szabalyos riboszomalis RNS-mintazatot mutatd probakat tervezi vizsgalni. A gén-
expressziot valos idejd PCR vizsgalattal tudja lemérni. A sejtek migracios, invazios,
proliferacios tulajdonsagainak megvaltozasat kulonbozé mindségi probakkal fogja ele-
mezni. A késébbiekben a fokozott génexpresszio jelenlétét szoveti metszeteken, immun-
hisztokémiaval tervezi igazolni. Azt is szeretné megvizsgalni, hogy ez hogyan fugg 6ssze
a terapias valasszal a kemoterapias kezelések fUggvényében, illetve milyen kapcsolatot
mutat a taplalkozassal. A kutatashoz szukséges mintakat a Semmelweis Egyetem Sebé-
szeti, Transzplantacios és Gasztroenteroldgiai Klinikajaval torténd kollaboracidja biztosit-
ja szamara. A szUkséges elézetes adatok kigyUljtéséhez a MetaAnalysisOnline szoftvert,
illetve a REDCap adatbazist hasznalja.

Kompetenciak: molekularis bioldgiai és taplalkozastudomanyi ismeretek, onkologi-
ai alapismeretek, mintagyujtés és laboratériumi feldolgozas, kapcsolattartas

Kiss Luca Annamaria

Luca a Budapesti MUszaki és Gazdasagtudomanyi Egyetemen vé-
gezte BSc tanulmanyait vegyészmeérnok szakon, gydgyszeripari fa-
kultacion. Itt széleskord laboratériumi gyakorlatot és elméleti isme-
reteket szerzett a gydgyszeriparitechnologiak, mérnoki tudomanyok
és farmakologia teruletén. MSc diplomajat ugyanezen az egyete-
men, egészségugyi mérndk szakon szerezte 2022-ben, ahol lehetdsége nyilt az orvos-
biologiai ismeretek elmélyitésére.

MSc tanulmanyai soran csatlakozott a Semmelweis Egyetem Biofizikai és Sugarbio-
l6giai Intézet Nanobiotechnoldgia és egyedi-molekula biofizika kutatdcsoportjahoz, ahol
Dr. Kellermayer Miklds vezetése alatt folytatédtak kutatasai. Itt féként mikroszképos
technoldgiadk segitségével, mint az Atomerd Mikroszkép (AFM) és a Teljes Belso visszave-
rédéses Fluoreszcencia Mikroszkop (TURF), vizsgalta a virusok, elsésorban T7 bakteriofag
és a SARS-CoV-2 nanomechanikai tulajdonsagait. Kutatasi eredményeit tobbek kdzott
TDK-n és OTDK-n is bemutatta.

PhD tanulmanyait 2023-ban kezdte a Semmelweis Egyetem Doktori Iskolajanak Pa-
tologiai Tudomanyok Tagozatan, Dr. Menyhart Otilia témavezetése alatt. Kutatasa elso-
sorban a tumorsejtek glukoz és zsiranyagcseréjében bekdvetkezd valtozasokat vizsgalja,
kulonos figyelmet forditva a daganatellenes terapiakra adott valaszokra. Emellett tanul-
manyozza a gyakorlatban alkalmazott antidiabetikus szerek, a ketogén koérnyezet és
a zsiranyagcserét befolyasold gyogyszerek hatasat a tumorsejtek expresszidjara.

PhD munkaja mellett a 77 Elektronika Kft. Fejlesztési Osztalyan dolgozik a diabétesz
kutatasi teruleten. Kutatasa a Kooperativ Doktori Program altal tamogatott.

e

4 Dr. Kothalawala William Jayasekara

2020-ban végzett a Debreceni Egyetem Altaldnos Orvostudomanyi
‘ karan altalanos orvosként, ugyanezen évben pedig az Egyetem Infor-
matikai Karanak mérnokinformatikus alapképzését is elvégezte. Az
egyetemi évek soran oktatasi és kutatasi tevékenységet is folytatott
az Anatdmiai-, Szovet- és Fejlédéstani Intézetben, kutatasi eredményeit TDK és OTDK
konferenciakon kivul szamos hazai és kulfoldi konferencian bemutatta.

Doktori tanulmanyait a Semmelweis Egyetemen kezdte meg a Racz Karoly Klinikai
Orvostudomanyok Doktori Iskolaban 2020-ban, ahol Iézermikrodisszektalt egyes sejtes
(single-cell) mintak laboratériumi feldolgozasaval, exomszekvenalasaval és bioinformatikai
analizisével foglalkozott. 2022-tél a Bioinformatika Tanszéken folytatta tanulmanyait és ku-
tatasat Prof. Dr. Gydrffy Balazs témavezetésével, ahol vastagbél- és emlédaganatos single-
cell transzkriptomikai adatok integralt bioinformatikai elemzésével foglalkozik. A projekt
keretében publikusan elérhetd transzkriptomikai (sc-RNAseq) adatokbdl készit egy in-
tegralt adatbazist és interaktiv online elemzéfeltletet, amely a kulénbézé sejttipusok
génexpresszios kuldnbségeit, illetve korrelacios kapcsolatait vilagitja meg.




Kovacs Szonja Anna

Szonja az alapképzést és a mesterképzést is a Debreceni Egyetemen
végezte el, ahol mar a Biomérndk BSc masodik évétdl aktivan részt
vett a labormunkaban. Eredményeit TDK és OTDK konferenciak
mellett szamos hazai rendezvényen is bemutatta. A 2018 és 2020 ko-
zOtti idészakban Molekularis Bioldgus MSc képzésen vett részt,
biokémia-genomika szakiranyon. Jelenleg PhD tanulmanyait a
Semmelweis Egyetem Doktori Iskoldajanak Patolégia és Onkoldgia Tagozatan folytatja
Prof. Dr. Gyo6rffy Baldazs témavezetése alatt. Kutatasi terulete az immuncheckpoint-
gatlokra jellemz6 biomarkerek vizsgalata, melyek kiemelt jelentéséggel birnak az im-
munterapias kezelések hatékonysaganak megértésében és fejlesztésében. Ennek érde-
kében olyan daganatos betegektdl gyujt publikusan elérhetd klinikai és génexpresszids
adatokat, akik immunterapias kezelést kaptak, mint példaul az anti-PD-1, anti-PD-L], és
az anti-CTLA-4. Ezeket az adatokat munkatarsaival statisztikai kiértékeléseknek vetik al3,
hogy Uj biomarkereket azonositsanak be, melyek potencialis gyogyszercélpontokként
szolgalhatnak. Létrehoztak tovabba egy barki szamara elérhetd, online elemzdérendszert
is, mely lehetéveé teszi a klinikai adatok elemzését és azok gyakorlati kiértékelését. Ennek
eredményeként kivalasztasra kerult egy célpont, mely potencialisan célozhaté markere
lehet az anti-PD-1rezisztencianak melanomaban. Hipotézisuket egérmodelleken valo ki-
sérletes validacioval tamasztottak ala, mely segitségével hatékonyabb kombinacios tera-
piak fejlesztésére nyilhat lehetéség.

Emellett, az in silico prediktalt génpanelt magyarorszagi daganatos betegek FFPE
mintain vizsgaljak RT-gPCR mddszerrel. Ennek célja az, hogy segitséget nyujtson az anti-
PD-1 terapiara jol és rosszul reagald betegek korai kivalasztasaban, még a kezelés meg-
kezdése elbtt.

Masik f6 projektje a Semmelweis Onkobank létrehozasa volt, ahol aktivan részt vett
az engedélyeztetési folyamatokban, az eszkdzpark kialakitasaban, a mintagyujtési és fel-
dolgozasi protokollok kidolgozasaban és optimalizalasaban, valamint a mindségiranyita-
si rendszerek kiépitésében. Részt vett a Bioinformatika Tanszék REDCap elektronikus
adatgyUjté felUletének létrehozésaban is (https://redcap.onkobank.com), amelynek se-
gitségével a betegek klinikai adatainak és mintainak hatékony és biztonsagos gyUjtése
és elemzése végezhetd el. A Bioinformatika Tanszék REDCap rendszerét szamos magyar
és kulfoldi partnerintézmény is hasznalja, ezalatt Szonja tobb mint 20 projekt elinditasa-
ban vett részt. Tudasat 2022-ben Boston-ban is elmélyithette egy
kizarolag adminoknak szolo REDCap tovabbképzésen. Szintén eb-
ben az évben a Eurolife DATAETHICS Summer School-on is részt
vett, ahol az egészségugyi adatok tarolasanak etikai problémait és |
buktatdit taglaltak. A projekt ipari hasznosithatdésagat felismerve,
PhD témaja a Kooperativ Doktori Program altal tamogatott.

Muller Dalma

Muller Dalma biologia tanulmanyait a kolozsvari Babes-Bolyai Tudo-
manyegyetemen kezdte (biolégus BSc), majd a mesterképzést az
¥ Eotvds Lorand Tudomanyegyetem bioldgia szakan végezte moleku-
laris genetika, sejt- és fejlédésbioldgia szakiranyon. Az ELTE-n Varga
Maté szakdolgozdjaként a Genetikai Tanszéken végzett kutatomun-
kat. Ez id& alatt tapasztalatot szerzett a kisérletes molekularis gene-
tika és fejlédésbioldgia teruletén. Diplomamunkaja cime ,A Bloom-szindroma helikaz
szerepe a zebradanié (Danio rerio) szexdeterminacidjaban”. A mesterképzést egyéves in-
formatikai képzéssel egészitette Ki.

Az ELTE Noévényrendszertani, Okoldgiai és Elméleti Bioldgiai Tanszékén kezdett el
bioinformatikaval foglalkozni egy, a hazai HIV-1 jarvanyt kutatd projekt keretein beldl.
A PhD képzést a Semmelweis Egyetem Bioinformatika Tanszékén kezdte el. Ismereteit
egyéb, mint példaul az NGSchool és a FEBS kurzusain bdéviti.

Kutatasa soran vastagbél adenokarcindmaban vizsgalja DNS metilomot, elsGsorban
microarray technoldgia felhasznalasaval készult adatok elemzése altal. Munkaja célja a
DNS metilacio tumorprogresszidban betoltott szerepének vizsgalata, illetve Uj, metilacio-
alapu biomarker-jeldltek azonositasa. Mindezek mellett az 6sszegyUljtott adatokat egy,
a kuldnboz6 szovetek 0sszehasonlitasat szolgald webes feluletet hozott |étre. A platform
alkalmas a normal vastagbél, azadenoma és az adenokarcindma szovetek KEGG-Utvonal,
gén, gén régioé és CpG szintl 6sszehasonlitdsara és az www.epigenplot.com webcimen
érhetd el. J&vdbeli munkaja soran a metilacios elemzést és a platform felhasznalhatosa-
gat egyéb raktipusokra is ki szeretné terjeszteni. Mindezek mellett részt vett rakos sejt-
tenyészeteken végzett kisérletek végrehajtasaban is. A kisérletek soran Ujonnan létreho-
zott, tumormarkerek jeldlésére alkalmas antitesteket vizsgalt.




Titkarsag

Makovsky Zsuzsa

Vezeti a tanszéki titkarsagot, valamint a tudomanymetria
rendszerben a kutatok osztalyhoz rendelését végzi. Harom
gyermek édesanyja.

Kocsis-Szalkai Csilla

Atanszéki titkarsag mukodtetését vezette, jelenleg GYES-en
van. Két gyermek édesanyja.

Sz6nyi Janos

Eredeti végzettsége sportmenedzser, de mar gyermekkora-
tol kezdve érdekelte a szamitdgépek vilaga, igy végul a sza-
mitastechnika lett a hivatasa. 2002-ben kezdett dolgozni
: rendszergazdaként a Semmelweis Egyetemen, azéta foglal-
g kozik nyilt forraskodu szoftverekkel és a Linux operacios
rendszerrel. Munkajaban nagy kihivasnak tartja a problémak
megoldasat, és orommel készit kisebb szkript jellegl programokat.
Kompetenciak: Linux (Debian, Ubuntu, RedHat), adatbazisok
(PostgreSQL, MySQL), docker, konténer kezelés, Ansible és Bash
szkriptek, Python, Monitoring (Prometheus, Grafana)

Bende Zsanett

Téma: Prediktiv biomarkerek az onkolégiaban

Témavezetd: Dr. Fekete Janos Tibor

A Szegedi Tudomanyegyetem Molekularis Biologia mesterszakan szerez-
tem abszolutériumot. Jelenleg a diplomamunkamat készitem, génex-
presszid alapu adatok bioinformatikai elemzésével prediktiv biomarkereket
keresek.

Dobolyi Zséfia

| Téma: EmlIétumor altal okozott haldlozas klinikai adatokbdl
torténo predikcidja gépi tanulassal
Témavezetd: Dr. Menyhart Otilia
2023-ban végeztem Molekularis Bionika Mérndki BSc szakon, a Pazmany
Péter Katolikus Egyetem Informacids Technoldgiai-, és Bionikai Karan. Jelenleg orvosi
biotechnoldgia mesterképzésre jarok, alkalmazott bioinformatika szakirdanyon. Kutata-
som célja, hogy nagy mennyiségul — nyilt adatbazisokban elérhetd — klinikai adat alapjan
prediktaljam emlétumoros paciensek visszaesés-mentes tulélésének idébeli hosszat.
Ehhez kulonféle gépi tanulasi algoritmusokat fejlesztek, és 6sszehasonlitom predikcios
teljesitmeényuket.

Dolecsek Fanni

Téma: Non-oncogenic vulnerabilities

Témavezetd: Dr. Menyhart Otilia

Az emlétumor sejttenyészetet kulonbozé anyagokkal (glukdz, C-vitamin)
kezeljuk, és megfigyeljuk, hogyan reagalnak ezekre a sejtek. Olyan transz-
kriptomos valtozasokat keresunk, amik a terapia alatt segitik a tumorsejtek tulélését.
Ezek tamadasi pontként szolgalhatnak, és felhasznalhatdak lennének a klinikumban.

Gonda Réka

Téma: A terapidas valasz biomarkerei az onkolégiaban

Témavezetd: Dr. Menyhart Otilia

Jelenleg a Pazmany Péter Katolikus Egyetem hallgatéja vagyok moleku-
laris bionika mérnoki BSc szakon. 2023 elején kezdtem el a munkat a téma-

vezetémnél, és a diplomamunkamat is ebben a témaban tervezem irni. A kutatas soran

génexpresszids adatokon alapuld bioinformatikai elemzés segitségével Ujabb potencia-

lis biomarker jeldlteket keresek.

TDK hallgatok



Gyorgy Dorka

Téma: Eml6érakos sejtekben melegités hatasara bekovetkez6 valtozasok

Témavezeté: Dr. Menyhart Otilia

Az SE AOK szakan vagyok harmadéves hallgaté. Jelenleg az onkoldgia

érdekel a legjobban, annak is inkabb a kutatasi iranya. Egy most indulo kli-
nikai kisérletben is részt veszek, melyben a modulalt elektro-hipertermia tera-

pias hatasat vizsgaljuk emldrakos betegeken.

Holl6é Gergd

Téma: Az immunellenérzépont-gatiokra adott terapias valasz

biomarkereinek vizsgdlata daganatos megbetegedésekben

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Masodéves orvostanhallgatd vagyok a Semmmelweis Egyetemen. Altalanos

iskolas korom ota érdekel az informatika, ezen belul hosszan szoftverfejlesz-

tésre (C++) forditottam a figyelmemet, majd az utdbbi idében a data science

(Python, R) teruletével kapcsolatos projektekkel foglalkoztam hobbiszinten. Jelenlegi

kutatasi témam az immunellendrzépont-inhibitorokhoz kotédik.

Inancsi Evelin

Téma: Biomarker azonositas gasztrointesztinalis tumorokban

génexpressziohoz kapcsolédé elemzések alapjan

Témavezetd: Dr. Bartha Aron

A Pazmany Péter Katolikus Egyetemen szereztem az alapszakos diploma-
mat Molekularis bionika mérnoki szakon. Jelenleg a Budapesti MUszaki és Gaz-

dasagtudomanyi Egyetem Egészségugyi mérnok mesterszakan tanulok. Témaveze-

témmel 2021 6ta dolgozom egyutt. Kutatasom célja olyan gének azonositasa, amelyek

normal és tumoros szévetekben eltéré mértéku kifejez6dést mutatnak. Munkam soran

nyilt adatbazisokban elérheté transzkriptom szintl adatok feldolgozasat végzem bio-

informatikai eszkdzdkkel.

Izs6 David Gabor

Téma: Mutaciok emlékarcinomak kapcsan és kezelési lehetéségeik
Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Jelenleg a Semmelweis egyetem harmadéves orvostanhallgatéja vagyok.

Az orvoslasban nagyon sok terulet érdekel, ide tartozik pl. a bioinformatika,

molekularis sejtbioldgia, robotika, korélettan, illetve a belgyogyaszati szakira-
nyok. Az egyetemi életemen kivul aktivan tanulok angolul és japanul haladd szinten. A
terveim szerint a késébbiekben Japanban szeretnék orvoskutatasi tevékenységet végez-
ni, akadr PhD fokozatot is szerezni.

Kis Lilla Laura

Téma: Tapanyagmegvonas és célzott terapiak hatasanak vizsgalata
emlétumoros sejtvonalakon
Témavezetd: Dr. Menyhart Otilia, Kovacs Szonja Anna

Masodéves hallgatdé vagyok a Semmelweis Egyetem Gyogyszerésztudo-
manyi Karan. Erdeklédésem legféképp a személyre szabott gydgyszeres terapiakra ira-
nyul. Kutatasaink soran a kulonbdzé molekularis altipusd emlétumorok célzott terapi-
djanak elésegitését vizsgaljuk glukozmegvonas kiséretében. Tovabba, az OnkoBank-ba
érkezd emlédaganatos betegek vérmintainak feldolgozasaban és adatgyUljtésében is
részt veszek.

Kémenes Aron

Téma: Emlétumoros betegek tilélésének predikcidja

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Negyedéves hallgaté vagyok a Semmelweis Egyetem Altalanos Orvostu-
domanyi Karan. A programozas iranti érdeklédésem kdzépiskolas korom
o6ta kisér utamon, ahol szakkoron kezdtem el foglalkozni a témaval, majd késébb ven-
déghallgatoként a Pazmany Péter Katolikus Egyetemen két félévig tanultam a kodolas
rejtelmeit. Jelenleg a mesterséges intelligencia, és ennek orvosi teruleten valé alkalma-
zasa foglalkoztat a leginkabb.

Margl Mark

Téma: Progresszié-asszocialt génexpresszios valtozasok
szolid tumorokban
Témavezetd: Dr. Bartha Aron

A Budapesti MUszaki és Gazdasagtudomanyi Egyetemen szereztem az

alapszakos diplomam biomérndk szakon, a mesterképzést is itt folytatom, jelen-
leg a 3. félévnél tartok. Idén augusztusban csatlakoztam a kutatashoz, amelyben
génexpresszios kulonbségeket vizsgalunk normal, primer tumoros és metasztazisos
szbvetekben.

\ Szab6 David

1 Téma: Az EGFR gatlok prediktiv biomarkerei szolid tumorokban
Témavezetd: Dr. Fekete Janos Tibor

Az alapképzésemet a Pazmany Péter Katolikus Egyetem Molekularis bio-
nika mérnoki szakan végeztem, jelenleg pedig a Budapesti MUszaki és Gaz-
dasagtudomanyi Egyetem Biomeérnoki mesterszakanak hallgatdja vagyok.




Tanszéki kirandulasok

Tarsadalmi szerepvallalas

2023-ban masodik alkalommal is megrendezésre kerult a kétnapos tanszéki konferencia
Balatonalmadiban, az MTA Udulési Kézpontjaban.

Ennek soran az &szi tantermi el6addsok bemutatasa mellett, az intézet aktualis ku-
tatasi projektjeinek ismertetésére is sor kerult. Minden munkatars igyekezett a sajat te-
ruletéhez kapcsolddo érdekes Ujdonsagokat megosztani a tébbiekkel.

Sz6 esett tobbek kdzt a ,Tudomanyos cikkek és egyéb irasok stilisztikai jegyei” cimU
workshoprol, valamint a Scientometrics.org projekt is szoba kerult.

Az el6adasok utan a tanszék dolgozdi egy kirandulassal egybekotdtt borkostolon
vettek részt a csopaki Jasdi Pincészetben.

A Dr. Menyhart Otilia és Prof. Dr. Gyorffy
Balazs neve altal fémjelzett, a neves Bio-
chimica et Biophysica Acta (BBA) -
Reviews on Cancer folydiratban megjelent
osszefoglald tanulmany a népszerd diétak
valamint a daganatos megbetegedések
kdzotti kapcesolatokat vizsgalja. Az egyes
daganattipusok tapanyagszukségletei na-
gyon valtozatosak, de altalanosan jellemzé,
hogy a tumoros sejtek rendkivul nagy ener-
giaigénnyel rendelkeznek, és tébbféle for-
rasbol képesek taplalkozni. Az irodalmi at-
tekintd szerint a bevitt szénhidrat csdkken-
tése a ketogén étrend vagy az id&szakos
bojt, valamint az ezekkel jard kaldriakorla-
tozas és étkezési idészakok behatarolasa
potencialisan gatolhatja a daganatok no6-
vekedését és terjedését.

A szénhidrat csékkentés kovetkezté-
ben a szervezet bontani kezdi az elraktaro-
zott zsirokat, melyekbdl ketontestek kép-
z6dnek. Az egészséges sejtek hatékonyan
hasznaljak fel ezeket az alternativ energia-
forrasokat, de a raksejtek ezen képessége

korlatozott. Az idészakos bdjt hatasara az
egészséges sejtek védelmi és regenerald
fazisba kerulnek, mig a gyorsan szaporodo
raksejtek erre nem képesek, igy kiszolgal-
tatottabba valnak a kemoterapias kezelés
hatasainak. Ezért bizonyos esetekben a ke-
moterapia hatékonyabb lehet, ha a kezelés
elétt és utan bojtot alkalmaznak, illetve
csokkenhetnek a kezelés kedvezbtlen mel-
lékhatasai is. Ugyanakkor fontos megje-
gyezni, hogy bizonyos daganattipusok ese-
tében, a ketogén diéta a rak terjedését ser-
kentheti.

Az eredmények igéretesek, de tobbsé-
guk laboratériumi és allatkisérleteken ala-
pul. Az emberi szervezetben térténd valto-
zasok pontosabb megértése érdekében
tovabbi klinikai vizsgalatokra van szUkség.
A tanulmany arra is ramutat, hogy a bete-
gek egyuttmukdodési hajlanddsaga az ét-
rend tipusatdl fugg, ezért olyan protokollo-
kat kell kidolgozni, amelyeket szélesebb
kérben alkalmazhatok.

Osszességében a tanulmany fé Uze-
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nete az, hogy a napi kaldriabevitel csdk-
kentése megeldzheti a keringési és anyag-
csere-betegségek kialakulasat, valamint a
gyulladasos folyamatok és a rak kockazatat
is. A taplalkozasi szokasok vizsgalata és val-
toztatasa Uj lehet6ségeket nyithat a rak
megeldzésében és kezelésében. Azonban
a klinikai vizsgalatokban résztvevok ala-
csony egyuttmukddési hajlanddsaga és a
kevés szamu klinikai vizsgalat eredménye
alapjan, a taplalkozasi szokasok klinikai al-

p
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Dr. Menyhart Otilia szivigye, hogy sa-
jat magunk is tegyunk egészséglnk meg-
Orzése és a kronikus betegségek megels-
zése érdekében, mely egyszerlen, példaul
a napi kaldria bevitel csdkkentésével is el-
kezdhetd. Az 6sszefoglald tanulmany ered-
meényeit tdbb mulsorban is népszerdsitette,
példaul lathato volt a Duna TV Ridikul és
Csaladi kor cimU muUsordban, az RTL-klub
Reggeli és Praxis cimU musoraban, vala-
mint hallhato volt a Kossuth Radidban.

ELIXIR

Az ELIXIR felépitése

Az ELIXIR Eurdpa-szerte koordinalja és fejleszti az
élettudomanyok teruletén keletkezé adatok sza-
mitdgépes elemzéséhez szUkséges eréforrasokat,
lehetdvé téve ezzel a kutatdk szamara az adatok
kdnnyebb elérését, elemzését és megosztasat. Az
ELIXIR egy olyan nemzetkdzi szervezet, amelynek
jelenleg 23 orszag a tagja, és ezek az orszagok un.
Csomopontokat (Node) képeznek. Minden Cso-
moponthoz tdbb intézmeény, egyetem és kutatdin-
tézet tartozik. Ezek a Csomoépontok az ELIXIR veze-
tésége altal meghatarozott kozos célokat valdsitjak
meg az ELIXIR Platformok mentén.

Az ELIXIR tevekenységei 6t kulonbdzé Plat-
form koré csoportosithatok, amelyek feladata az
ELIXIR jovSbeli céljainak kidolgozasa és a megha-
tarozott technikai tertleteken végzett tevékenysé-

gek koordinalasa. Ezek a Platformok: Adatok, Eszkdzdk, Interoperabilitas, Szamitasok és
Képzések. Minden Platformhoz kulonbdzé szakmai kozosségek tartoznak.

kalmazasa még nem egyértelmu és kifor-
rott ajanlasok még nincsenek.

Az ELIXIR Kozosségek olyan szakértdket tomaritenek, akik az ELIXIR élettudomanyi
teruletein dolgoznak. llyen kézdsségek példaul a 3D-Bioinfo, IDP (Eredend&en rendezet-
len fehérjék), Proteomika, Metabolomika, Névénytudomanyok, Ritka betegségek, Taplal-

Biochimi {Bionhvsica Acka [BHA . BBAY kozas, Biodiverzitas, Galaxy, Onkolégia. Ezek a kézosségek rendszeresen online és offline
el e‘ lophysica Acta ( )- i talalkozokon vesznek részt, ahol megvitatjak az aktualis kérdéseket, elérhetd palyazato-
Reviews on Cancer PR
kat és képzéseket tartanak.

Volume 1879, Issue 2, March 2024, 189062
ELIXIR Magyarorszag

Az ELIXIR Hungary vagy ELIXIR Magyar-
orszag az ELIXIR szervezetének magyar-
orszagi Csomopontja, amely 2019-ben jott
létre. Vezetd intézménye a Természettu-
domanyi Kutatokdzpont. Eredetileg tizen-
ketten vettek részt: nyolc egyetem és négy
kutatoéintézet, majd az elmult években to-
vabbi két tag csatlakozott igy tizennégyre
nétt a tagok szama.
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A Csomoépont vezetéje Prof. Dr. Gyérffy Balazs,
aki nemzeti szinten felUgyeli az ELIXIR tevékeny-
ségeket.

Az ELIXIR Magyarorszag Konzorcium ve-
zetéségében Dr. Csész Eva (Debreceni Egye-

e

tem) és Dr. Gaspari Zoltan (Pazmany Péter = s il +ATK|
Katolikus Egyetem) Képzési Koordinatorok & o Ii ir

a Csomopont altal biztositott képzések teru-

| ’ M1/ HUNGARY

letén felel6sek a koordinaciéért. Dr. Gyene-
sei Attila (Pécsi Tudomanyegyetem) és Dr. s
Barta Endre (Magyar Agrar- és Elettudomanyi f':.J
Egyetem) Technikai Koordinatorok a Csomo- 32
pont tevékenységéhez szukséges infrastruktura

teruletén nyujtanak segitséget. A Csomopontok ko-

zOtti vezetbségi tagok rendszeres talalkozok és tele-
konferenciak keretében segitik egymas munkajat

és tamogatjak a kdzos eurdpai célok elérését.

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
ELIXIR Konzorcium

AT .

= vezetdje
Dr. Gyenesei Attila TTKMEI Dr. Barta Endre
Technikai Koordinator Technikai Koordinator
Pécsi Tudomany- MATE Magyar Agrar-
egyetem és Elettudomanyi
Egyetem
Dr. Gaspari Zoltan Dr. Csész Eva
Képzési Koordinator Képzési Koordinator
Pazmany Péter Debreceni Egyetem

Katolikus Egyetem

Az ELIXIR Magyarorszag tevékenységi kore kiterjed a molekularis bioldgiara, bio-
|6giai adatbazisokra, genomikara, proteomikara, multi-omikara, algoritmusokra, progra-
mokra, szamitastechnikara, mesterséges intelligenciara, valamint biologiai adatbazisok
létrehozasara és alkalmazasara, tovabba a bioinformatika oktatasara.

Bioinformatika oktatas

Jelenleg nyolc egyetemen zajlik angol, illetve magyar nyelvl bioinformatika oktatas
BSc, MSc vagy PhD képzés keretében, a kovetkezdk szerint (egyetem, tantargy neve, fe-
lelés megjelolésével):

1. ATE - Allatorvostudomanyi Egyetem:
e Genomikai praktikum I-II: Dr. Solymosi Norbert
2. DE - Debreceni Egyetem:
e Bioinformatika: Dr. Barta Endre
e Genomi bioinformatika: Dr. Barta Endre
3. ELTE TTK - E6tvés Lorand Tudomanyegyetem Természettudomanyi Kar:
e Halado statisztika és modellezés: Dr. Palla Gergely
e Adatmodellek és adatbazisok a tudomanyban: Dr. Pollner Péter
e Adatexploracio és vizualizacio: Dr. Visontai David
e Adatbanyaszat és gépi tanulas: Prof. Dr. Csabai Istvan
e Python programozas bioldgusoknak: Dr. Kun Adam
e UNIX rendszerek bevezetése biologusoknak: Dr. Dosztanyi Zsuzsanna
e Bioldgiai modellezés algoritmusai: Dr. Dosztanyi Zsuzsanna
e Omikus adatok elemzése: Dr. Ari Eszter
e Biologiai szerkezetinformatika: Dr. Gaspari Zoltan
e R programozas haladoknak biologusoknak: Dr. Ari Eszter
e Filogenetika: Dr. Szollési Gergely
e Bioinformatikai szeminariumok: Dr. Dosztanyi Zsuzsanna
@ Szamitogépes modellezés bioldgiaban: Dr. MUller Viktor
4. MATE - Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem:
e Bioinformatika: Dr. Posta Katalin, Dr. Juhasz Akos
5. PTE - Pécsi Tudomanyegyetem:
e Bioinformatika: Dr. Putnoky Péter
6. PPKE - Pazmany Péter Katolikus Egyetem:
@ Szamitogépes Rendszerbioldgia: Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila
e Quantitative Biology: Dr. Andrea Ciliberto, Dr. Csikasz-Nagy Attila
e Applied Systems Biology: Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila
7. SE - Semmelweis Egyetem:
e Klinikai Bioinformatika: Prof. Dr. Gyo6rffy Balazs, Dr. Fekete Janos Tibor,
Dr. Menyhart Otilia, Dr. Munkacsy Gyongyi, Dr. Tusnady Gabor
e Adatok abrazolasa a bioinformatikaban és a rendszerbioldgiaban:
Prof. Dr. Gyérffy Balazs, Prof. Dr. Pongor Sandor
8. SZTE - Szegedi Tudomanyegyetem Természettudomanyi és Informatikai Kar:
e Bioinformatika: Dr. Kés Péter, Dr. Laczi Krisztian
e Bioinformatics: Dr. Kos Péter




OnkoBank

Bemutatkozas

Az utdbbi évtizedeket a biobankok aranykoraként emlegeti a tarsadalom.
Maga a ,biobank” kifejezés az 1990-es évek végén megjelend fogalom,
amely elsésorban az emberi bioldgiai anyagok, valamint a hozzajuk kap-
csolédod informacidk szervezett gyljteményére utal, melyet egy vagy tébb
kutatas céljabdl hoznak létre.

Az OnkoBank a HUN-REN TTK és a HCEMM altala anyagilag tamoga-
tott, a Semmelweis Egyetem Bioinformatika Tanszéke altal koordinalt kutatasi projekt,
melynek célja a Semmelweis klinikakon és mas kulsés intézmeényekben kezelt dagana-
tos betegek biolégiai mintainak archivalt szovetgyljteménybe torténd rendezése és ta-
rolasa, valamint a klinikai adatok hosszu tavu rogzitése (25 év). Ezeket a mintakat és ada-
tokat tobbféle vizsgalathoz hasznaljuk fel, példaul kulonbdzd genetikai és
fehérjevizsgalatokhoz. Az OnkoBankban végzett kutatasok célja a betegségek patoge-
nezisének azonositasa, diagnosztikai és prognosztikus biomarkerek azonositasa, vala-
mint a tulélésre vonatkozo vizsgalatok végzése. A kutatasokhoz szamos elemzési mod-
szertalkalmazunk, beleértve agenomikai, transzkriptomikai és proteomikaivizsgalatokat.

A genomikai vizsgalatok soran a mintakban jelen |évé mutacidkat azonositjuk, hogy
klinikailag relevans eltéréseket fedezhessunk fel. Emellett a transzkriptomikai és proteo-
mikai elemzések pedig lehetdvé teszik a génexpresszid és fehérjeaktivitas vizsgalatat.
Ezek az elemzések hozzajarulhatnak az Uj diagnosztikai, prediktiv és prognosztikus
biomarkerek azonositasahoz. Ezt kovetden, a kapott adatokon elvégzett multiomikai
elemzések eredményei alapjan, tovabbi kutatasokat tervezink, melyek segitségével
megprobaljuk feltarni a betegségek lefolyasat és a tulélésre gyakorolt hatasokat.

A kutatasok soran alkalmazott modszerek kozott szerepel szamos bioinformatikai
eszko6z hasznalata, a génexpresszids profilozas, valamint a terapias valasz elérejelzését
célzo elemzések. Az OnkoBank altal végzett kutatasok nagy jelentéséggel birnak az on-
kologia teruletén, és hozzajarulhatnak az Uj diagnosztikai és terapias modszerek fejlesz-
téséhez, valamint a betegségek progndzisanak javitasahoz.

Az OnkoBank felépitése

Az OnkoBank egy kutatasi infrastruktdra, amely nem énmagaban cél, hanem szamos
raépuld kutatast lehetéve tevd oriasi vallalkozas. Az infrastrukturak természetébdl ado-
ddan Szamos ember vesz részt a megvaldsitasaban: kezdetben csak a Semmelweis
Egyetem munkatarsai, de mara szamos budapesti és vidéki onkoldgiai kozpont is bekap-
csolddott a szervezésbe.

iranyits
Labaratériumi
Patalbgus -~
Szmkassrisrtens, Adathazicfeleids
i OnkoBank (REDCap admin)

Az Onkobank mintagyUjtése 2022. januar 6ta folyamatosan Uzemel. A gyUjtés jelen-
leg a Belgyodgyaszati és Onkoldgiai Klinikan; a Bér,- Nemikdrtani és Béronkoldgiai Klini-
kan; az Eszak-budai Szent Janos Centrumkoérhazban; az Orszagos Mentalis, Ideggyo-
gyaszati és Idegsebészeti Intézetben; a Szulészeti és N6gydgyaszati Klinikan; az Uroldgiai
Klinikan; a Laboratériumi Medicina Intézetben; a Pest megyei Flor Ferenc Kérhazban és

a Sebészeti, Transzplantacios és Gasztroenterologiai Klinikan zajlik. Emellett a Patologiai
és Kisérleti Rakkutatd Intézet, valamint a Patoldgiai, lgazsagugyi és Biztositasi Orvostani
Intézet is szerves részét képezi a mintagyUjtésnek. Az emlitett intézmeények szerepe nem
a mintak szolgaltatasa, hanem azok el6készitése, patologiai leletezése.




Az OnkoBank a ,Diagnosztikus, prediktiv
és prognosztikus biomarkerek azonositasa
rosszindulatld daganatos megbetegedé-
sekben” cimU kutatas részét képezi. A rész-
letes kutatasi terv elfogadasa utan a Regio-
nalis, Intézményi Tudomanyos és Kutatas-
etikai Bizottsag (RKEB), valamint az Egész-
ségugyi Tudomanyos Tanacs Tudomanyos
és Kutatasetikai Bizottsaga (ETT-TUKEB) is
Kutatdsi Engedélyt adott a mintagyujtés
elkezdésére a kutatashoz kapcsolodo in-
tézményekben. Ehhez a partnerintézmé-
nyek vezetdi egy Uun. Befogadényilatkozat
alairasaval jarultak hozza, amely segitségé-
vel igazoltak, hogy részt kivannak venni az
OnkoBank mintagyUjtésében.

A kutatas klinikai szakasza soran orvo-
saink megallapitjak a betegek alkalmassa-
gat és megfelel6 tajékoztatas utan meg-
szerzik a beteg beleegyezését a mintagyuj-
tésben torténd részvetelhez. A kezelbéorvos
a beteget széban tajékoztatja az OnkoBank
mintagyujtésérdl, a gyujtdtt mintakon veé-
gezhetd vizsgalatok lehetdségérdl és célki-
tlzéseirdl, valamint a beteget megilletd jo-
gokrol. Ezt kovetéen a beteg alairasaval
igazolja, hogy elolvasta és ismeri a Beteg-
tajékoztatéban foglaltakat. A Betegbele-
egyez6 nyilatkozat aldirdsaval a beteg
(vagy torvényes képviseldje) és
a tdjékoztatast végz6é orvos
igazolja a mintagyujtéshez va-
|6 hozzdjarulast. Ezen doku-
mentumok beteg altali megis-
merése és aldirasa nélkul az 1
OnkoBank nem jogosult a
mintat gydjteni. Az alkalmas- |
sag megallapitasa, a betegta- |
jékoztatas és a betegbele-
egyezés megszerzése elen-
gedhetetlen feltétele a kuta-
tasban valod részvételnek.

Dokumentumok

A koérhazak orvosai a beteg szUukséges
személyi és egészseéglgyi adatait az Onko-
Bank részére bocsatjak, amik az utan-
kdvetés alapjaul szolgdlnak. A betegtajé-
koztatoban foglaltak szerint, a tovabbiak-
ban a mintaado beteg személyi, egészség-
Ugyi adatait a hatalyos adatvédelmi
jogszabalyok (1997. évi XLVII. térvény) ma-
radéktalan betartasa mellett kezeljuk és
hasznaljuk fel kutatasi célokra.

A jogszabalyoknak megfeleléen, a be-
teg a beleegyezését barmikor visszavon-
hatja, akar szoban, akar irasban (Beteg-
beleegyez6é nyilatkozat visszavonasa c.
dokumentum) indoklas és hatranyos ko-
vetkezmeények nélkul. Ez esetben az archi-
valt gyujteményben tarolt mintait, vala-
mint klinikai- és személyes adatait az
OnkoBank tudomanyos iranyitdja vagy
eseti megbizottja 7 napon belll kdtelezéen
megsemmisiti.

A Vér-, illetve szdéovetmintdk atvétele
frissen, mar a mutét folyaman megtérté-
nik, amely soran Atvételi elismervények-
kel igazoljuk, hogy megtértént a mintak
elszallitasa az OnkoBank laboratoriumaba
a tovabbi feldolgozasig.

2023. augusztusaban megjelent az
OnkoBank els6é kiadvanya, amelyben rész-
__letesen o6sszefoglaljuk az Onko-
Bank mukodését, bemutatjuk a
mintagyuUjtésben résztvevd kuta-
tokat és munkatarsakat, vala-
mint a mintagyuUjtés és -feldolgo-
zas folyamatat. A kiadvany elér-
hets:  https://semmelweis.hu/
bioinformatika/files/2023/07/
OnkoBank_2023.pdf

REDCap rendszer

A begyUjtott személyi- és egészségugyi adatokat, a min-
tak adatait, valamint a kutatdlaboratériumban zajlod vizs-
galatokbdl szarmazdé adatokat az OnkoBank arra meg-
bizott munkatarsai egy online elérheté adatbazisban
rogzitik. Erre a HIPAA-, GDPR-, FISMA- és 21 CFR Part-11 ¢
megfelelésekkel rendelkezd, National Institute of Health
(NIH) altal tamogatott és kifejezetten hosszu tavd, biz-
tonsagos, klinikai adatgyujtésre fejlesztett REDCap (Re-
search Electronic Data Capture) adatbazist hasznaljuk.
A REDCap egy bongészé-alapu, elektronikus adatgyujté felulet, amelyet a vilagon szé-
leskorlen hasznalnak klinikai adatbazisok, kérddivek tervezésére, |étrehozasara és keze-
lésére.

A rendkivul biztonsagos strukturajan felul tovabbi
elényokkel is rendelkezik: barhonnan hozzaférhetd, in-
gyenes, létezik mobil applikacidja (offline adatbevitelt is
tamogat), az importalt adatok adatbazissa vagy kérdo-
ivwé alakithatok, az export tébbféle formatumban is le-
hetséges (PDF, CSV, R, SPSS, STATA...), valamint hozzafé-
rési csoportok hozhatok létre felhasznalodi jogosultsagok
szerint. Tovabba lehetdség van jelentések készitésére,
projektnaptar vezetésére, fajlok megosztasara vagy akar
oktatoé videdk megtekintésére is.

A REDCap-en belul tetszéleges szamu projekt hozhatd Iétre. Magahoz az OnkoBank
mukodéséhez két projektet mikodtetunk. Az egyikben vezetjuk a betegek alapveto kili-
nikai adatait, a mintak adatait, a patoldgiai adatokat és az utankovetési adatokat. A ma-
sik projekt az Elektronikus Betegtajekoztatok és Betegbeleegyez6 nyilatkozatok vezeté-
se. Ez jelenleg csak tesztelési fazis alatt van.

A betegadatokat és mintaadatokat tarolé6 REDCap rendszer egy helyi szerveren
(Gyermekgyogyaszati Klinika — TUzoltd utcai részleg) fut, amely biztositja a biztonsagat.
Tovabb3a, rendszergazdank napi mentéseket készit az ada-
tokrol ezzel biztositva, hogy barmilyen, nem vart hiba ese-
tén a felbecsulhetetlen és potolhatatlan adatok ne vessze-
nek el. Egy szunetmentes aramforras (tap) is hozzajarul
a szerverunk és a szoftver folyamatos mukodéséhez, ezaltal
az adatok biztonsagos tarolasahoz.

Az adatbdzis hasznédlatdhoz a bejelentkezés a https://
redcap.onkobank.com/ oldalrél érheté el, elézetes regiszt-
raciot kdvetden.




Az OnkoBank mintagydUjtése soran elsésorban szdvet- és vér-
mintak gyUjtése torténik. A mutétek soran eltavolitott szove-
tekbdl a patologusok tumoros és normal mintakat metsze-
nek ki szamunkra, amelyek fagyasztasat ezt kovetden
asszisztensUnk, Karadocsev Eva végzi el a -186°C-os g&zfazisu
nitrogéntartalyokban. A szovetmintak szallitasa térténhet
hidtétaskaban vagy tavolabbi klinikak esetében folyékony nit-
rogént tartalmazo szallitétartalyban.

A beérkez6 vérmintdkat az OnkoBank koordinatora, Dr.
Figler Aida dolgozza fel és fagyasztja le a - 80°C-os fagyaszto-
szekrényekben, valamint a -186°C-o0s g6zfazisu nitrogéntarta-
lyokban a minta tipusatol fuggden. A feldolgozas soran teljes vérmintat, illetve a minta
centrifugalasat kovetden plazmat, un. ,buffy coat”-ot, szérumot, voros vértest frakciot, és
trombocita pelletet fagyasztunk le. Emellett a friss vérmintakbdl megkezdjuk a nuklein-
savak izolalasat is, amely késébb lehetéveé teszi a mintakban talalhatd RNS és DNS szalak
szekvenalasat.

Fagyasztas elétt a szovet- és vérmintakat tartalmazoé kriogén csovek QR kdodjait a

Egyetemi kollaboracidk

Az aldbbi tablazatban azokat a kollaboracidkat listaztuk, ahol a BIT-es kutatd
csak résztvevéd munkatarsként szerepel az adott vizsgalatban.

Kutato Szervezeti egység Téma BIT kutaté

Dr. Szarvas Tibor Uroldgiai Klinika IEG kezelés holyagdaganatban / Dr. Nagy Adam
BCA chemo rezisztencia / PCA Nano-
string tulélés / Uroseq sejt elemzés /
Varians annotacié (UrC-Oncomine)

Melanoma online felllet platform Dr. Bartha Aron
(tercero + quarto)

Dr. Karpati Sarolta B&rklinika

Dr. Sardi Miklés Bérklinika Az immunterapias kezelések haté- Dr. Bartha Aron
konysdga melanomas betegekben

a génexpresszié fuggvényében

Dr. Madi Andras Debreceni Egyetem RNA-seq kiértékelés Dr. Bartha Aron

SampleWarehouse (https://onkobank.samplewh.com/) szoftver a Ziath tipusy rack Dr. Fintha Attila Patologiai és Nanostring RCC Dr. Bartha Aron
szkennereinkhez kapcsoldédva automatikusan leolvassa Rakkutato Intézet
éstarolja. Beolvasas utan manualisan vezetjuk fel a bete- Dr.Szasz Marcell  Belgydgyaszati és  EmI& rezisztencia project Dr. Fekete Janos
gek egyéni kodjait, igy személyazonositd adatokat nem Onkoldgiai Klinika Tibor
tarolunk és nem kezelUnk. A mintabeolvasason kivul le-
L . L . . o Dr. Miheller Pal Sebészeti Klinika Szerokonverzid COVID vakcinaciot Dr. Fekete Janos
hetdségunk van mintakivételre (pl. amennyiben izolalas- e o .
, i 0 ) ) ) j kévetéen immunszupprimalt IBD Tibor
j ra kerdl a sor és elfogyott a minta), aliquot-ok Ietrghoza— betegekben
sara, valamint tobb telephely kezelésére (amikor a
Dr. Ozsvari- Szent Imre A terhességi intrahepaticus choles-  Dr. Fekete Janos

mintaérkeztetés és mozgatas kiemelt fontossagu). A be-
vitt adatokat exportalast kdvetben importaljuka REDCap
adatbazisba.

2024 tavaszan Ujabb mérfoldkéhoz jutottunk el. Megérkezett és fagyasztasra kerult Dr. Igaz Péter Belgyogyaszatiés  Szimulacio futtatas — Galaxy szerver  Dr. Fekete Janos

Vidakovich Oktatokorhaz tasis és a gestatios diabetes mellitus Tibor
Magdolna osszefuggése hazai adatok alapjan

az 1500. beteg mintaja az OnkoBank laboratériumaban, amellyel immaron tébb mint

Onkoldégiai Klinika

Tibor

10 000 alminta taldlhaté meg az adatbazisunkban.

Az OnkoBank legfrissebb hirei, valamint a REDCap
adatbazis kézvetlenul elérhet6 a www.onkobank.com
oldalon, ahonnan a betegtajékoztatashoz és beleegye-
zéshez szukséges dokumentaciok is letdlthetdk.

Dr. lgaz Péter Belgydgyaszati és Modellezés Dr. Fekete Janos
Onkoldégiai Klinika Tibor

Dr. Monostory TTK Statisztika Dr. Fekete Janos

Katalin Tibor

Dr. Timar J6zsef PIBOI Melanoma immunterapia Dr. Gyérffy Balazs

Dr. Lotz Gabor PIBOI TP53 Dr. Gy6rffy Balazs

Dr. Bodor Csaba PIBOI AML Dr. Gyérffy Balazs

Dr. Tél Balint Gyermekklinika REDcap adatbazis felallitas Kovacs Szonja
Anna
Dr. Vass Edit Pszichiatriai és Pszi- REDcap adatbazis felallitas Kovacs Szonja

choterapias Klinika

Anna




Dr. Morvai Levente Pszichiatriai és Pszi-

choterapias Klinika

REDcap adatbazis felallitas

Kovacs Szonja
Anna

Dr. Mahmoud
Obeidat,

Dr. Teutsch Brigitta

SE Transzlacios
Medicina Kdézpont

REDcap adatbazis felallitas

Kovacs Szonja
Anna

Dr. Dobolyi Arpad ELTE Elettani és Neuro- RNS mintak

bioldgiai Tanszék

mindségellendrzése

Dr. Munkacsy
Gyongyi

Dr. Dobolyi Arpad,
Dr. Renner Eva

ELTE Elettani és Neuro-

bioldgiai Tanszék

Agymintakbdl RNS
min&ségkontroll

Dr. Munkacsy
Gyongyi

Dr. Szalai Eszter

SE Transzlacids
Medicina Kézpont +
FOK Helyreall. Fog. és
Endodoncia Klinika

REDcap adatbazis felallitas

Kovacs Szonja
Anna

Dr. Toth Gyodrgy

SE FOK-Marton

Krisztina témavezetd

Betegek taplalkozasi,
gyogyszerhasznalati szokasai

Dr. Munkacsy
Gyongyi

Dr. Polyak
Melinda

SE Transzlacids
Medicina Kézpont +
FOK Helyreall. Fog. és
Endodoncia Klinika

REDcap adatbazis felallitas

Kovacs Szonja
Anna

Németh Zoltan,
Prof. Dr. Koller
Akos, Szénasi
Annamaria

SE Transzlacios
Medicina Intézet

Patkany agyi érszakaszok
transzkripcids vizsgalata

Dr. Munkacsy
Gyongyi

Dr. Kuthi Levente

Szegedi Tudomany-

egyetem AOK

LOT kiértékelés

Dr. Munkacsy
Gyongyi

Dr. Nele GeRler,
James Oxley,
Sakine Struck

Asklepios Kliniken

REDcap adatbazis felallitas

Kovacs Szonja
Anna

Dr. Kuthi Levente

Szegedi Tudomany-

egyetem AOK

pHB kiértékelés

Dr. Munkacsy
Gyongyi

Nathalie Yvonne
Kruger

Asklepios Kliniken

REDcap adatbazis felallitas

Kovacs Szonja
Anna

Dr. Nagy Gyula

Szulészeti és N6gyo-

Referenciagenom-projekt

Dr. Munkacsy

Dr. Ocsovszky
Zsofia

AOK Varosmajori
Sziv-és Ergydgya-
szati Klinika

REDcap adatbazis felallitas

Kovacs Szonja
Anna

Dr. Tari Edina

SE Transzlacids
Medicina Kézpont

REDcap adatbazis felallitas

Kovacs Szonja
Anna

Gerg6 Dorottya

SE Transzlacids
Medicina Kézpont

REDcap adatbazis felallitas

Kovacs Szonja
Anna

Richard gyaszati Klinika - 18 év alattiakra Gyongyi
Baross utcai részleg

Dr. Hoo Hadi Tobb helyszin Covid mRNS vakcina Dr. Munkacsy
mellékhatasai Gyongyi

Dr. Moldvay Judit OKPI Tuddérakok (LUAD) korai Dr. Vizkeleti
diagnosztizalasa keringd Laura
DNS vizsgalataval

Dr. Spisak Sandor ELKH TTK SMARCBI epigenetikai szabalyozas Dr. Vizkeleti
vastagbélrakban Laura

Tarjan Dorottya

SE Transzlacids
Medicina Kézpont

REDcap adatbazis felallitas

Kovacs Szonja
Anna

Dr. Méhes Gabor

DE Patholdgia

CNV

Muller Dalma

Dr. Fazekas-
Pongor Vince

SE Népegészségtani
Intézet

REDcap adatbazis felallitas

Kovacs Szonja
Anna

Dr. MuUller Viktor

ELTETTK

A magyarorszagi HIV-jarvany
elemzése

Muller Dalma

Dr. Kiss Tamas

Cyermekklinika

REDcap adatbazis felallitas

Kovacs Szonja
Anna

Dr. Holld Péter,
Dr. Kun Beata

Boérklinika

Immuncheckpoint-gatldkra
adott terapias valasz gén-
expresszids mintazatanak
retrospektiv vizsgalata

Kovacs Szonja
Anna

Dr. Szabd Gabor

SzUlészeti és
Noégyodgyaszati
Klinika

REDcap adatbazis felallitas

Kovacs Szonja A,
Dr. Menyhart
Otilia

Dr. Nagy Gyula
Richard

SzUlészeti és N6gyo-
gyaszati Klinika -
Baross utcai részleg

Referenciagenom-projekt

Dr. Munkacsy
Cyongyi




Tanulmanyi versenyek

A Bioinformatika Tanszék elsé tanulmanyi versenyét 2021-ben hirdettik meg.

A feladatban a jelentkezdé hallgatéknak a kemoterapiara és/ vagy hormonterapiara

reagalo betegeket kellett szabadon valaszthaté modszerrel a rendelkezésre alld klinikai

adatokbdl kivalasztani. Aversenyre 46 hallgato jelentkezett és hazai els6 helyezést Schulc

Klara (MD-PhD hallgato), nemzetkozi elsé helyezést Takashi Hamada (orvostanhallgato)
értek el palyamunkaikkal. Masodik helyezést Szigeti Péter (orvostanhallgato) ért el.

A képen balrdl jobbra Dr. Vass Nikolett,
Schulc Kldra, Takashi Haomada
és Dr. Gydrffy Balazs

A 2022-es és a 2023-as versenykiirasunkban is
arosszindulatd tumoros sejtvonalak kemo-
| rezisztenciajaban szerepetjatszo génexpresszios
mintazat azonositasa volt a cél mesterseges in-
telligenciat hasznald alkalmazasok segitségével.
A 2022-es versenylnkre 20 jelentkez6 kuldott be
megoldast és a helyezést elért hallgatok Bohus
Gyula (I. helyezett, orvostanhallgatd), Schulc Kla-
ra (ll. helyezett, MD-PhD hallgatd) és Yixuan
Zeng (lll. helyezett, orvostanhallgato) voltak.

A képen balrdl jobbra Dr. Fekete Janos Tibor,
Yixuan Zeng, Bohus Gyula
és Dr. Gydrffy Baldzs

A 2023-as évben a kilenc bekuldétt munka- |
bol harom fét dijaztunk: Hajnal Benjamin &
(I. helyezett, PhD hallgato), Di Giovanni Mark

(Il. helyezett, MD-PhD hallgatd) és Baratosi
Kristof (kulondij, kdzépiskolai hallgato).
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A képen balrol jobbra

Dr. Gydrffy Baldzs, Bardtosi Kristof,
Hajnal Benjamin, Di Giovanni Mdrk
és Dr. Fekete Janos Tibor

Tudomanyos koézleményeink
Publikacidink 2024-ben

179. Parreno V, Loubiere V, Schuettengruber B, Fritsch L, Rawal CC, Erokhin M, Gyorffy B,
Normanno D, Di Stefano M, Moreaux J, Butova NL, Chiolo |, Chetverina D, Martinez AM,
Cavalli G. Transient loss of Polycomb components induces an epigenetic cancer fate.
Nature. 2024 Apr 24. doi: 10.1038/541586-024-07328-w.

178. Ungvari Z, Ungvari A, Bianchini G, Gyérffy B. Prognostic significance of a signature
based on senescence-related genes in colorectal cancer. Geroscience. 2024 Apr 25.
doi: 10.1007/s11357-024-01164-6

177. Smith K, Beach D, Silva R, Gyérffy B, Salani F, Crea F. Comprehensive analysis of differ-
entially expressed miRNAs in hepatocellular carcinoma: Prognostic, predictive signifi-
cance and pathway insights. PLoS One. 2024 Apr 18;19(4):e0296198. doi: 10.1371/journal.
pone.0296198.

176. Prosz A, Sahgal P, Huffman BM, Sztupinszki Z, Morris CX, Chen D, Bércsdk J, Diossy
M, Tisza V, Spisak S, Likasitwatanakul P, Rusz O, Csabai |, Cecchini M, Baca Y, Elliot A,
Enzinger P, Singh H, Ubellaker J, Lazaro JB, Cleary IJM, Szallasi Z, Sethi NS. Mutational
signature-based identification of DNA repair deficient gastroesophageal adenocar-
cinomas for therapeutic targeting. NPJ Precis Oncol. 2024 Apr 8;8(1):87. doi: 10.1038/
$41698-024-00561-6

175. Spisak S, Chen D, Likasitwatanakul P, Doan P, Li Z, Bala P, Vizkeleti L, Tisza V, De Sil-
va P, Giannakis M, Wolpin B, Qi J, Sethi NS. Identifying regulators of aberrant stem
cell and differentiation activity in colorectal cancer using a dual endogenous reporter
system. Nat Commun. 2024 Mar 12;15(1):2230. doi: 10.1038/541467-024-46285-w. PMID:
38472198; PMCID: PMC10933491.

174. Gyorffy B. Transcriptome-level discovery of survival-associated biomarkers and thera-
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7372 Ungar, Tamas Eotvos Lorand Tudomanyegyetem 1969
8078 Vicsek, Tamas Edtvos Lorand Tudomanyegyetem 1974
9989 Krausz, Ferenc (Nobel-dijas) Ludwig-Maximilians-Universitat 1986 Angol tanulmanyi felelés:

Dr. Menyhart Otilia,
menyhart.otilia@semmelweis.hu

MuUnchen, Németorszag

13175 Szebeni, Janos Semmelweis Egyetem 1978
14513 Csibra, Gergely Central European University 1989
14675 Kariko, Katalin (Nobel-dijas) BioNTech SE, Németorszag 1985
: ; OnkoBank:
16043 Sperber, Dan Central European University 1981 . .
- —— — Dr. Figler Aida
16249 Freund, Tamas F. Kisérleti Orvostudomanyi 1981 . . .
_ figler.aida@semmelweis.hu
Kutatointézet
20129 Monostori, Laszld Szamitastechnikai és Automatizalasi 1980
Kutatointézet GALAXY:
20304 Karger-Kocsis, Jozsef Magyar Tudomanyos Akadémia 1975 Dr. Fekete Janos Tibor
36808 Merkely, Béla Semmelweis Egyetem 1993 fekete.janos.tibor@semmelweis.hu
39823 Buzas, Edit I Semmelweis Egyetem 1986
58103 Chinopoulos, Christos Semmelweis Egyetem 1997
58673 Palkovits, Miklos Semmelweis Egyetem 1958 Tanszéki titkarsag:
59102 Hegyi, Péter Semmelweis Egyetem 1994 Makovsky Zsuzsa,
68239 Mesko, Bertalan Semmelweis Egyetem 2004 makovsky.zsuzsanna@semmelweis.hu
70598 Ferdinandy, Péter Semmelweis Egyetem 1992
70923 Rihmer, Zoltan Semmelweis Egyetem 1978

Forras: loannidis, John P.A. (2023), “October 2023 data-update for »Updated science-
wide author databases of standardized citation indicators«”, Elsevier Data Repository, V6,
doi: 10.17632/btchxktzyw.6
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