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KOszonto

Tisztelt Olvaso!

Az elmult év folyaman konzorciumunk tovabbi jelentls |épéseket
tett a hazai bioinformatikai fejlesztése és nemzetkézi integracio-
ja terén. Szeretném roéviden bemutatni, milyen eredményeket
értiink el — ezekrdl részletes lista talalhato kiadvanyunkban:

» Szamos hazai bioinformatikai eszkdzt és adatbazist rendszereztink és
tettink elérhet6évé nemzetkozi kutatdk szamara.

e Az ELIXIR Magyarorszag részvételével tébb nemzetkdzi projekt valdsult
meg, amely lehetdvé tette, hogy kutatdink kozvetlenil egylttm(ikoédjenek az
ELIXIR haldzat tagjaival Eurdpa szerte.

» A bioinformatika 6nallé tudomanyos diszciplinaként vald elismerését mutatja,
hogy az elmult egy évben kettd Ujabb MTA doktora védés tortént bioin-
formatikabdl. (Dr. Dosztanyi Zsuzsanna és Prof. Dr. Gaspari Zoltan)

* A bioinformatikai oktatas jelentds fejlodésen ment keresztil, jelenleg
nyolc magyar egyetemen futnak ilyen jellegl képzések, amelyek révén uj gene-
racidok csatlakozhatnak a tudomanyag fejlédéséhez.

* Az ELIXIR és a MABIT konferenciaink az elmult évben harom alkalommal
biztositottak forumot kutatdink szamara, hogy bemutassak bioinformatikai pro-
jektjeiket és eredményeiket. Az 6szi konferenciank tobb, mint 100 résztvevivel
kiemelkedben sikeres volt.

* Vezetd kutatdink kozrem(ikodésével ez elmult évben tébb, mint kettdszaz
tudomanyos publikacié sziletett bioinformatikai mdédszerek felhasznalasaval.

Szeretném figyelmikbe ajanlani honlapunkat, amely elérhet6 a www.
bioinformatics.hu cimen, ahol folyamatosan megtaldlhatdéak a friss hirek és az
altalunk szervezett események. Amennyiben barmilyen kérdésik vagy javaslatuk
van, szivesen fogadom megkeresésiiket a hazai bioinformatikai kutatasok jovéjé-
vel kapcsolatban.

Budapest, 2026. szeptember 2.

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
az ELIXIR Magyarorszag konzorcium vezetdje,
egyetemi tanar, az MTA doktora,
az Academia Europaea tagja
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I am very pleased to write in support of this publica-
tion, particularly with the announcement that ELIXIR
Hungary will host the annual ELIXIR All Hands
Meeting in 2027. This will see more than 400 par-
ticipants from across ELIXIR member states meet
face to face in Budapest for an intensive series of
workshops, presentations and discussions. It will
also be an opportunity for ELIXIR Hungary as host to showcase its
activities as describing in this latest report. The report provides a
comprehensive picture of bioinformatics developments in Hungary
and ELIXIR Hungary>s impact in advancing the national coordination
of life science data, demonstrating the immense value such efforts
bring to both science and society. Through its coordination, ELIXIR
Hungary has fostered collaboration ensuring that Hungarian research-
ers can effectively contribute to and benefit from the broader European
bioinformatics ecosystem. We particularly welcome the contributions
ELIXIR Hungary makes to ELIXIR-wide initiatives, including ELIXIR
Communities, Commissioned Services, and EU projects under the
ELIXIR banner. Furthermore, we thank Dr Zsuzsanna Dosztanyi for
her leadership and dedication in her final year as Vice Chair of the
ELIXIR Board.

Prof. Dr. Tim Hubbard
az ELIXIR igazgatdja,
a bioinformatika professzora — King’s College London

Az ELIXIR tevékenysége jol példazza, hogy az egye-
temek és kutatdintézetek orszagos Osszefogasara
épulé egylttmikodései miként teremthetnek nem-
zetkozileg is versenyképes kutatasi infrastruktarat,
amely hatékonyan tdmogatja az adatvezérelt tudo-
A manyt és innovaciot. A kiadvany bemutatja, hogy a
hazai kutatdk és intézmények milyen jelentés eredményekkel kapcso-
I6dnak az eurdpai kutatdasokhoz, mikdzben hozzdjarulnak a nemzeti
adatvagyon értékteremtd hasznositasahoz és a kdvetkezd generacids
digitalis megoldasok fejlesztéséhez. Kllonésen fontosnak tartom,
hogy az ELIXIR Magyarorszag egyszerre tamogatja a nemzetkozi
tudomanyos egyittmikddéseket, a kutatodi utanpotlas képzését és az
innovacid gyakorlati hasznositdsat, ezzel kozvetlenll szolgadlva a
Tudomanyos és Technoldgiai Minisztérium Uj stratégiai célkitlizéseit.
Meggy6z6désem, hogy az ELIXIR a jovOben is meghatarozd szerepet
tolt be a modern, digitalis és innovativ Magyarorszag épitésében.

Dr. Horvath Péter
tudomanypolitikdért és innovaciéért felelés allamtitkar

Orémmel ajanlom figyelmiikbe az ELIXIR Magyar-
orszag jelen kiadvanyat, amely atfogd képet ad a
bioinformatika hazai fejl6édésér6l és nemzetkozi
0sszefonodasairdl. Az ELIXIR konzorcium fontos sze-
repet jatszik abban, hogy a magyar kutaték hozza-
férjenek a legmodernebb bioinformatikai eszk6zok-

2R hoz és moddszerekhez, ezzel is eIosegltve tudoma-
nyos el6re haladasukat. A bioinformatika nem csupan egy technolégi-
ai hattér, hanem kulcsfontossagu diszciplina a modern élettudoma-
nyokban, melynek fejlodéséhez nélkildzhetetlenek az ELIXIR-hez
hasonlé egylttmikodések. Részben ennek is készdonhetd, hogy a
bioinformatika mara kihagyhatatlan részévé valt a magyar egyetemek
élettudomanyi oktatasanak.

Kilonodsen értékesnek tartom, hogy a kiadvany bemutatja azokat
a hazai eredményeket és fejlesztéseket, amelyek nemcsak Magyar-
orszagon, de nemzetkdzi szinten is fontos hozzajaruldsok a bioinfor-
matika tudomanyteriletéhez. Az ELIXIR Magyarorszag sikerei erds
alapot jelentenek a jovébeli kutatdasokhoz és innovacidkhoz.

Prof. Dr. Pongor Sandor

az MTA Bioinformatikai Tudomanyos
Bizottsaganak elnoke,

a Magyar Bioinformatikai Tarsasag elnoke,
az MTA és az Academia Europaea tagja

ELIXIR Hungary has established an impressive
national network, bringing together complementary
expertise across bioinformatics, life sciences and
medicine. From the perspective of ELIXIR Switzerland
and SIB, we particularly value the growing
. collaboration between our two Nodes. This partnership
has already translated into a successful joint grant
mvolvmg several SIB teams and five Hungarian institutions - an
encouraging demonstration of what can be achieved by connecting
expertise and infrastructure across Europe. The breadth of capabilities
presented in this report provides a strong foundation for further
cooperation, particularly in biomedical research and in bringing
bioinformatics closer to clinical practice. I look forward to seeing the
partnership between our communities continue to grow and contribute
to a more integrated and impactful European life-science data
ecosystem.

Prof. Dr. Christophe Dessimoz

igazgatd, SIB Swiss Institute of Bioinformatics,
SNSF professzor — Lausanne-i Egyetem,
igazgato, Elixir Svajc
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Az ELIXIR Europe egy eurdpai kutatasi infrastruktira, amely a biolégiai és orvos-
bioldgiai kutatasok soran keletkez6 adatok kezelését, elemzését és megosztasat
tamogatja. Az ELIXIR célja, hogy integralt digitalis infrastruktirat biztositson az
élettudomanyi kutatdsok szamara, Osszekapcsolva az adatbazisokat, szamitasi
er6forrasokat, bioinformatikai szolgaltatasokat és képzési programokat az eurdpai
tagorszagok kozott.

Magyarorszag 2017-ben csatlakozott az ELIXIR Europe infrastruktirahoz. Ezt
kévetéen 2019-ben jott |étre a magyar ELIXIR csomdpont konzorciumi megallapo-
dasa, amelyben a hazai kutatdintézetek és egyetemek formalis egyittmikddési
keretet hoztak létre az ELIXIR nemzetkozi haldézatdban vald részvételre.

Az ELI XIR Hungary Konzorcium célja a bioinformatikai, genomikai és multi-
omikai kutatasok tadmogatdsa, valamint a magyar élettudomanyi kutatasok nem-
l6giai adatbazisok fejlesztése és integracidja, a nagyméretl bioldgiai adathalma-
zok elemzése, a mesterséges intelligencia kutatdsi alkalmazasa, a tudomanyos
adatkezelés fejlesztése, valamint a bioinformatikai oktatds és szakemberképzés
tdmogatasa.

A magyar csomopont vezet6 intézménye a Természettudomanyi Kutato-
kézpont, a csomoépont szakmai vezetéje Prof. Dr. Gyorffy Balazs. Az elmult
id6északban a konzorcium tagsaga modosult: a Szamitastechnikai és Automatizalasi
Kutatdintézet és a HCEMM Nonprofit Kft (j tagként csatlakozott, igy a magyar
ELIXIR csomépont jelenleg 15 tagintézményt foglal magaban.

A tagintézmények foldrajzilag Budapest és Pest varmegye, Debrecen, Szeged
és Pécs kozott helyezkednek el, orszagos lefedettséget biztositva a bioinformatikai
kutatas, oktatds és infrastruktira-fejlesztés terlletén.

A konzorcium fo tevékenységi teriiletei:
e bioinformatikai modszer- és szoftverfejlesztés
e genomikai, transzkriptomikai és multiomikai adatelemzés
o bioldgiai adatbazisok és kutatasi infrastrukturak integracidja

» mesterséges intelligencia alkalmazasa az élettudomanyokban

e tudomanyos adatkezelés és FAIR adatkezelési gyakorlatok tdmogatasa
o bioinformatikai oktatas és szakemberképzés

e europai kutatasi projektekben és ELIXIR platformokban vald részvétel

Az ELIXIR Hungary Konzorcium tdbb hazai egyetem bioinformatikai képzésének
fejlodéséhez is hozzajarult. Az E6tvos Lorand Tudomanyegyetem bioldgiai képzé-
seiben bioinformatikai specializacié m(ikodik, a Semmelweis Egyetem 6nall6 bioin-
formatikai szervezeti egységet hozott |étre, mig a Pazmany Péter Katolikus Egye-
tem bioinformatikai MSc képzést inditott.

Az ELIXIR Hungary Konzorcium tagjai:
o Természettudomanyi Kutatokdzpont
e Ebtvos Lorand Tudomanyegyetem
e Debreceni Egyetem
e Semmelweis Egyetem
e Pécsi Tudomanyegyetem
« Allatorvostudomanyi Egyetem
e Orszagos Onkoldgiai Intézet
» Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem
o Okoldgiai Kutatokézpont
o Allatorvostudomanyi Kutatdintézet
e Szegedi Bioldgiai Kutatokdzpont
e Pazmany Péter Katolikus Egyetem
e Szegedi Tudomanyegyetem
o HCEMM Nonprofit Kft
e Szamitdstechnikai és Automatizaldsi Kutatéintézet

Szegedi Biologiai
Kutatékizpont

e
mn'bao;.vum

Okolégiai
Kutatékezpont

DEBRECENI
EGYETEM

Debreceni
Egyetem

+ATKI

Allatorvostudomanyi
Kutatéintézet

Orszdgos Onkolégiai
Intézet




Az ELIXIR Magyarorszag vezetosége

Az ELIXIR Magyarorszag vezetOségét a kovetkez6 tisztségvisel6k alkotjak: a Cso-
modpont vezetbje, aki a csomdpont mikddésének atfogd iranyitasaért és koordina-
tevékenységek szervezését és szakmai 6sszehangolasat végzik; valamint a Tech-
nikai koordinatorok, akik a csomoépont miikddéséhez sziikséges infrastruktira biz-
tositdsaban és technikai tdmogatasaban vallalnak szerepet. A kilénb6z6 csomo-
pontok vezetOségi tagjai rendszeres egyeztetések, taldlkozdk és telekonferenciak
keretében m(ikdédnek egyltt, el6segitve egymas munkajat, valamint a k6z6s euro-
pai célkitlizések megvaldsitasat.

A 2019-ben megkotétt Konzorciumi Szerz6dés értelmében a vezetdségi tagok
megbizatasa 6t évre szdél. Ennek megfeleléen 2024. december 2-an szavazdsra
kerilt sor, amely sordn 18 vezet6 kutatod élt szavazati jogaval. A szavazas eredmé-
nyeként 2025-t6l a Csomodpont vezetdsége az alabbi dsszetételben folytatja mun-
kajat:

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Csomopont vezet6
Természettudomanyi Kutatokézpont

'34

Prof. Dr. Cs6sz Eva Dr. Gyenesei Attila
Debreceni Egyetem, Pécsi Tudomanyegyetem,
Képzési koordinator Technikai koordinator

fr 4

Prof. Dr. Gaspari Zoltan Dr. Pongor Lorinc
Pazmany Péter Katolikus Egyetem, Magyar Molekularis Medicina
Képzési koordinator Kivalésagi Kézpont,

Technikai koordinator

ELI XI R Board

Valtozas Magyarorszag ELIXIR Board képviseletében

2026 juniusaig Magyarorszag ELIXIR Board képviseletét Dr. Dosztanyi Zsuzsanna
latta el tudomanyos képviseloként és testlileti tagként. Az ELIXIR igazgatétanacsa
(Board) a szervezet legfontosabb déntéshozé testiilete, amely az ELIXIR tagalla-
mainak és az EMBL tudomanyos és adminisztrativ delegaltjaibdl all. A testllet
feladata az ELIXIR stratégiai irdnyvonaldanak meghatarozasa, koltségvetésének és
tudomanyos programjanak jovahagyasa, az igazgatéi és tanacsado testileti kine-
vezések tdmogatdsa, valamint az ELIXIR nemzeti csomdpontjainak mikddéséhez
kapcsolddé felligyeleti feladatok ellatasa.

Dr.DosztanyiZsuzsanna kiemelked0 szerepet vallalt Magyarorszag
nemzetkdzi tudomanyos képviseletében, emellett az ELIXIR Board
alelndki tisztségét is betdltotte, hozzadjarulva az eurdpai élettudo-
manyi adat-infrastruktira stratégiai fejlddéséhez.

2026 végétdl a Board tagsagot Magyarorszag képviseletében Prof.
Dr. Pongor Sandor veszi at, aki felkérésilinket elfogadva vallalta a
tisztséget. Tobb évtizedes nemzetkdzi kutatdi tapasztalata és
bioinformatikai szakértelme jelent6s er0sitést jelent az ELIXIR
magyar részvételének tovabbi fejlesztésében és nemzetkdzi érdek-
képviseletében.

Node Koordinator

Letenyei Marta — ELI XIR Magyarorszag koordinator
2004-ben végzett az Allatorvostudomanyi Egyetem zooldgus sza-
kan. Az ELIXIR Magyarorszag koordinatori feladatait 2025 decembe-
rétél latja el, hozzajarulva a hazai élettudomanyi adatkezelési és
bioinformatikai infrastruktura fejlesztéséhez.




Az ELI XI R kutatasi infrastruktairaja

Az ELI XI R kutatasi. infrastruktira sematikus-felépitése

ELIXIR eurépai node-halézata

22 tagorszag, 4 megfigyeld orszag
és az EMBL-EBI node

@ Tegorszagok (22)
@ Megfigyeld orszagok (4)

Egyittmikodé partner
(EMBL-EBI)

ELIXIR HUB
EMBL-EBI

Az ELIXIR ogy suropai kutatis infrastrukin,
armely adatok

‘.-~
. -,
a srolgaftatisokat = ‘
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Allapot: 2024

Az ELIXIR kozponti szervezete (Hub) az Egyesilt Kirdlysdagban m(ikodik. Az infra-
struktura jelenleg 22 tagorszagot és 4 megfigyeld orszagot fog 0ssze, amelyek
nemzeti csomopontok (Node) formajaban kapcsolddnak a haldézathoz. Egy-egy
ELIXIR-csomopont tobb hazai egyetem, kutatdintézet és egyéb tudomanyos szer-
vezet egylttm(ikodésére épill. A csomdpontok feladata az ELIXIR vezetése altal
meghatarozott stratégiai célkitlizések megvalodsitasa, amelyeket kiilonbdz6 szak-
mai platformok és szolgaltatasi teriiletek mentén 6sszehangoltan valdsitanak meg.

A csomépontok tevékenységei 6t kilonb6z6é platform koré csoportosulnak,
amelyek célja az ELIXIR jovGébeli irdanyvonalainak kidolgozasa, valamint a technikai
terlleteken végzett tevé- kenységek koordinaldsa. Ez az 6t platform a kdvetkez6:
Adatok, EszkdzoOk, Interoperabilitdas, Szamitasok és Képzés. Minden platformhoz
kilonb6dzd szakmai kozosségek kapcsolddnak.

-

Szamitasok

Platformok

‘or <
Interoperabilitas Képzések

ELI XIR szakmai k6zésségek

Az ELIXIR Kdzdsségek (Communities) az ELIXIR kiilonb6z6 élettudomanyi terile-
teken dolgozd szakértdit fogjak ossze. Ilyen kozosségek példaul a 3DBioinfo, a
Galaxy, a metabolomika, a névénytudomany, az egysejt omika, a rendszerbioldgia,
a proteomika és a ritka betegségek tertiletén dolgozé kutatdk. Ezek a kdzosségek
rendszeres online és offline taldlkozdkon vitatjdk meg az aktualitasokat, elérhetd
palyazatokat, valamint képzéseket tartanak. Jelenleg 18 kdzosség létezik.

Névénytudomanyok

Eredendéen
rendezetlen
fehérjék

Metabolomika

Mikrobiilis

3D-Bioinfo
biotechnologia
Tengeri Proteomika
metagenomika
Egységes Ritka
emberi adatok betegségek
Emberi képiaszam
véltozdsok
3D-Biolnfo A makromolekulak, példaul a fehérjék

és a DNS 3D szerkezetét vizsgaljak.

Dr. Dosztanyi Zsuzsa, ELTE
Dr. Tusnady Gabor, TTK

Biodiverzias Kozéppontban a bioldgiai sokféleség és
a valtozd kornyezeti nyomasra valo
reakcidjanak a megértése all.

Dr. Garamszegi Laszlo Zsolt, OK,
Dr. Barta Endre MATE, Dr. Sramko6 Gabor DE

Etelek és Az élelmiszer-véalasztas hatdsat vizsgalja
taplalkozas az emberi egészségre.
Galaxy El6seqiti egy Galaxy k6zdsség kialakulasat

Eurdpaban, Galaxy eréforrasokkal
és képzésekkel egyiitt.

QOIRE

Dr. Fekete Janos Tibor, SE,
Dr. Balint B. Laszl96, DE,
Dr. Pongor Lorinc HCEMM




Eredendden Szabvanyokat, eszkozoket és forrasokat dolgoz
rendezetlen ki az IDP-k azonositasanak és jellemzésének
fehérjeék eldsegitésére.
Dr. Dosztanyi Zsuzsa, ELTE
Tengeri Fenntarthatdo metagenomikai infrastruktura
meta- kialakitdsa a kutatas és az innovacié eldmozditasa
genomika érdekében a tengerek teruletén.
Meta- Forrasokat, elemzési eszktzoket
bolomika és infrastrukturat biztosit a metabolitok
azonositasahoz.
Mikrobialis Mikrébakra és bioldgiai rendszerekre vonatkozo
biotech- célzott beavatkozasok.
noldgia Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila, PPKE
Névény- Infrastruktura kifejlesztése a novény- és
tudomanyok  fafajok genotipus-fenotipus elemzésének

megkdnnyitésére.

QEPOOG

Proteomika

Proteomikai eszkdzdk és adatforrasok
kifejlesztése és fenntartasa.

Prof. Dr. Cs6sz Eva, DE

o8
89y

Egyseijt
omika

Az egyseijtl és térbeli omika teriletén felmeril6
kihivasok azonositasa és kezelése.

Dr. Horvath Péter, SZBK

Toxikoldgia

Szabvanyok, eszkdzok és eréforrasok
integracidja a toxikolodgiai kutatasi projektek
tdmogatdsa érdekében.

Virus-
genomika és
torzsfejlodés

Célja a virusok sokszinliségének és evolucidojanak
feltarasa bioinformatikai eszkozokkel.

Prof. Dr. Harrach Balazs, ATKI

S®®

Ritka
betegségek

Uj terdpidk kifejlesztése ritka betegségekre.

Dr. Balint B. Laszlo, DE, SE
Prof. Dr. Széll Marta, SZTE

Egységes Célja hosszutavu stratégiak kidolgozasa
human az érzékeny human adatok kezeléséhez
adatok és az azokhoz valé hozzaféréshez.

Dr. Gyenesei Attila, PTE

Dr. Csabai I stvan, ELTE

Dr. Nagy Attila Csaba, DE
Emberi Célja, hogy megkénnyitse a human kdpiaszam-
képiaszam valtozasok (hCNV-k) kimutatasat, annotalasat

valtozasok

és értelmezését.
Dr. Monostory Katalin, TTK

Tumor
adatok

Az adatok javitasa a preciziés gydégyaszat
szamara az adatkezelés, az interoperabilitas
és a hozzaférhetdség javitasaval.

CSATLAKOZAS: A kozisségekhez barki csatlakozhat, aki kap-
csolatban all az ELIXIR Magyarorszag valamelyik tagintézményé-
* vel, és ezt jelzi az intézményi kapcsolattartonak.

https://elixir-europe.org/communities

ELI XIR nemzeti csomépontok

sa  EMBL(2013) P
B CzechRepublic(2013)
amm Denmark(2014) i
BB France(2015as [ N |
Provisional Member)
==  Luxembourg(2016) [ B |
—— Spain(2017) =
m=  Croatia (Observer) —

Ireland (2016)

Greece (2019)

UK (2013) BE=  Sweden(2013) Switzerland (2013)
Estonia (2013) B Norway(2014) === Netherlands (2014)
Israel (2014) Bl Portugal (2014) <— Finland (2014)
Belgium (2015) BB taly(2016) Bmm Slovenia(2016)

Germany (2016) Hungary (2017)

Slovakia (2025) Austria (Observer)

Latvia (Observer) guum Poland (Observer)

https:/ /elixir-europe.org/
about-us/who-we-are/nodes




Mivel foglalkozik a bioinformatika?

A modern élettudomany egyik legnagyobb kihivasa mar nem az adatok hianya, ha-
nem azok mennyisége és ¢sszetettsége. Az Uj generacids szekvenalasi technoldgiadk,
képalkotd rendszerek, molekularis vizsgalatok és klinikai adatok minden eddiginél
nagyobb mennyiség(i informaciot allitanak elé. Egyetlen kutatdsi projekt vagy klini-
kai vizsgalat akar tobb millié adatpontot is generalhat, amelyek feldolgozasa hagyo-
manyos modszerekkel mar nem lehetséges.

Ebben jatszik kulcsszerepet a bioinformatika.

A bioinformatika olyan multidiszciplinaris tudomanytertlet, amely a biolégia, az
informatika, a matematika, a statisztika és az adattudomany eszkdzeit 6tvozi an-
nak érdekében, hogy értelmezhetévé és hasznosithatdéva tegye az élettudomanyi
és orvosbiolégiai adatokat. Segitségével feltérképezhetéek a genetikai folyamatok,
azonosithatok betegségek molekularis hatterei, valamint Uj diagnosztikai és terapias
lehetdségek fejleszthetok.

A bioinformatika ma mar nélkllézhetetlen szerepet jatszik szamos tertleten:
a genomikaban, a daganatkutatasban, a fert6z0 betegségek vizsgalataban, a
gyogyszerfejlesztésben, a mez6gazdasagi biotechnoldgidban, valamint a precizids
orvoslasban. A korszer( bioinformatikai modszerek lehetdvé teszik, hogy a kutatok
nagy adathalmazokbdl mintazatokat és dsszefiiggéseket azonositsanak, akar mes-
terséges intelligencia és gépi tanulasi megkozelitések segitségével.

A bioinformatika fo6 teriiletei:

» Bioldgiai adatok kezelése és megosztasa

A genomikai, proteomikai, transzkriptomikai és klinikai adatok strukturalt tarola-
sa, integraldsa és hozzaférhetdvé tétele a FAIR (Findable, Accessible, Interoperable,
Reusable) adatkezelési elvek mentén.

o Adatbazisok és digitalis infrastruktarak fejlesztése

Olyan rendszerek kialakitdsa, amelyek lehetdové teszik a kutatasi adatok bizton-
sagos tarolasat, megosztasat és hosszu tavu megdrzését, tdmogatva a nemzetkozi
egyuttmikodéseket.

« Bioinformatikai szoftverek és algoritmusok fejlesztése
Uj szamitasi mddszerek, modellek és programok létrehozasa bioldgiai adatok
elemzésére, vizualizalasara és 6sszehasonlitasara.

» Nagy Iéptékii adatelemzés és mesterséges intelligencia
Osszetett bioldgiai rendszerek vizsgalata statisztikai, haldzatkutatasi és gépi ta-
nuldsi moédszerekkel, Uj bioldgiai 6sszefliggések feltarasa érdekében.

e Alkalmazott kutatas és innovacioé

A bioinformatika hozzajarul az egészségiigyi diagnosztika fejlédéséhez, a sze-
mélyre szabott gydgyaszat megvaldsitdsahoz, a gydgyszerkutatashoz, valamint a
fenntarthaté mez6gazdasagi és kornyezeti megoldasok kialakitdsahoz.

o Szamitasi kapacitas és adattarolas
A nagyméretl bioldgiai adatok feldolgozasdhoz sziikséges nagy teljesitményl
szamitasi infrastrukturak és felhdalapu szolgaltatasok biztositasa.

Magyarorszagon fejlesztett
bioinformatikai-eszk6zok

Akronim: BiSearch
Leiras: Primer tervezo és ePCR-t készito eljaras biszulfittal ::zc 15 NCALES
kezelt és nem kezelt DNS szekvenciakra (cDNS, genomialis’ -
Webcim: http://bisearch.enzim.hu

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

Akronim: Cancer Hallmarks

Leiras: A cancer hallmarkokhoz kothet6 gének dasulasanak
vizsgalatara szolgalo online platform

Webcim: https://cancerhallmarks.com/

Referencia: Menyhart, O., Kothalawala, W.]., Gyorffy, B.: 2024.
A gene set enrichment analysis for the cancer hallmarks. Pharm
Anal 101065, https://doi.org/10.1016/j.jpha.2024.101065

Akronim: CanSysPlot CanSysPlot
Leiras: A génexpresszios valtozasokat és mutacios statuszt
funkcionalisan megjelenitoé platform szolid tumorokban

Webcim: https://www.Cansysplot.com/

Referencia: Dai J., Posta M., Marczyk M., Qing T., Gyorffy B.,
Pusztai L., Functional germline variants together with somatic
mutations alter the integrity of cancer hallmark regulatory
networks, Genome Medicine, 2026,
https://doi.org/10.1186/s13073-026-01644-8

£y

Akronim: CCTOP Vada
Leirds: A transzmembran fehérjék topologiajat %%‘%@
és struktarajat feldolgozé eszk6zok hor

mee  Webcim: http://cctop.ttk.hu

Referencia: Dobson, L., Reményi, I., Tusnady, G., 2015.

CCTOP: a Consensus Constrained TOPology prediction web server.

Nucleic Acids Res 43, W408-412.

https://doi.org/10.1093/nar/gkv451

e

HIGHLY CITED

Akronim: EpigenPlot

Leiras: Metilacios adatok 6sszehasonlitasara szolgalo

online platform

Webcim: https://www.epigenplot.com/ l
Referencia: Miller, D., Gyorffy, B., 2022. DNA methylation-based
diagnostic, prognostic, and predictive biomarkers in colorectal can-

cer. Biochimica et Biophysica Acta (BBA)-Reviews on Cancer,
1877(3), 188722.




Akronim: HMMTOP
Leirds: Transzmembran régiok becslése az aminosav
szekvencia alapjan
HIGHLY CITED e .
PARER Webcim: http://www.enzim.hu/hmmtop
Referencia: Tusnady, G., Simon, I.,, 2001. The HMMTOP trans-

membrane topology prediction server. Bioinformatics 17, 849-850.
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/17.9.849

‘soMut

Akronim: I soMut

Leiras: Izogén mintacsoportokban elofordulé egyedi mutaciok
(SNP, delécid, inszercid) meghatarozasara szolgalé eszké6z
Webcim: http://www.genomics.hu/tools/isomut/isomut.html
Referencia: Pipek, O., Ribli, D., Molnar, J., Péti, A., Krzystanek, M.,
Bodor, A., Tusnady, G., Szallasi, Z., Csabai, |., Szlts, D., 2017.
Fast and accurate mutation detection in whole genome sequences of
multiple isogenic samples with IsoMut. BMC Bioinformatics 18, 73.
https://doi.org/10.1186/s12859-017-1492-4

Akronim: IUPred

Leiras: Rendezetlen fehérje régiok meghatarozasara
szolgalo6 eszkéz
HIGHLY CITED
PAPER Webcim: https://iupred3.elte.hu/
Referencia: ErdOs, G., Pajkos, M., Dosztanyi, Z., 2021. IUPred3:
prediction of protein disorder enhanced with unambiguous experi-
mental annotation and visualization of evolutionary conservation.
Nucleic Acids Res 49, W297-W303.
https://doi.org/10.1093/nar/gkab408

Akronim: KmPlot

Leiras: Onkoladgiai talélés-biomarkerek validalasara
készitett eszk6z
HIGHLY CITED ,
PAPER Webcim: https://kmplot.com/
Referencia: Lanczky, A., Gyorffy, B., 2021. Web-Based Survival
Analysis Tool Tailored for Medical Research (KMplot): Development
and Implementation. J Med I nternet Res 23, e27633.
https://doi.org/10.2196/27633

K®@®plex

Akronim: Kooplex

Leirds: Kutatoegységek egyiittmiikodését segit6 virtualis
infrastruktiara halézat

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

Referencia: Visontai D., Stéger J., Szalai-Gindl J. M., Dobos L.,

Oroszlany L., Csabai I., Kooplex: collaborative data analytics
portal for advancing sciences, Preprint.

Akronim: MemDis

Leirds: Transzmembran fehérjékben levé rendezetlen
szakaszok becslésére alkalmas eljaras

Webcim: http://memdis.ttk.hu

Referencia: Dobson, L., Tusnady, G., 2021. MemDis: Predicting

Disordered Regions in Transmembrane Proteins. I nt J Mol Sci 22,
12270. https://doi.org/10.3390/ijms222212270

Akronim: Metaanalysis Online
Leiras: Azonos céli kutatasok eredményeit 6sszevonni }tf

képes online platform
Webcim: https://metaanalysisonline.com/ ?

Referencia: Fekete J. T., Komécsi A., Gyorffy B., NetMetaEasy:
enabling rapid and user-friendly network meta-analysis (NMA) for
comparative effectiveness research, British Journal of
Pharmacology, 2026, https://doi.org/10.1111/bph.70391.

HIGHLY CITED

Akronim: Multiple Testing Correction

Leirds: Eszk6z az élettudomanyi kutatok szamara

a tobbszoros hipotézisvizsgalat korrekcidjahoz

PAPER Webcim: https://multipletesting.com/

Menyhart, O., Weltz, B., Gyorffy, B., 2021. MultipleTesting.com:
A tool for life science researchers for multiple hypothesis testing
correction. PLoS One 16, e0245824.
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0274662

Akronim: muTarget $
Leiras: A génexpresszios valtozasokat és a mutacios “‘%’Mé
statuszt 6sszekoté platform szolid tumorokban

Webcim: https://www.mutarget.com/

Referencia: Nagy, A., Gyorffy, B., 2021. muTarget: A platform link-
ing gene expression changes and mutation status in solid tumors.
Int J Cancer 148, 502-511. https://doi.org/10.1002/ijc.33283

Akronim: OpenBioMaps .
Leiras: Biodiverzitas kutatasi és természetvédelmi

adatkezel6 platform, szoftvergyilijtemény
és szolgaltatasok az adatgylijtéstol az elemzésig

Webcim: https://openbiomaps.org

Referencia: Ban M., Boné G. M., Bérces S., Barta Z., et al.,
OpenBioMaps - self-hosted data management platform
and distributed service for biodiversity related data,

Earth Science I nformatics, 2022,
https://doi.org/10.1007/s12145-022-00818-3

Openaiomops




Akronim: PolarProtPred

Leiras: Transzmembran fehérjék polarizalt sejtekben valo
lokalizacidjanak becslésére alkalmas eljaras

Webcim: http://polarprotpred.ttk.hu

Referencia: Dobson, L., Zeke, A., Tusnady, G., 2021. PolarProtPred:
predicting apical and basolateral localization of

transmembrane proteins using putative short linear motifs and deep
learning. Bioinformatics 37, 4328-4335.
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btab480

€

Akronim: Recurrence Online

Leiras: Transzkriptom alapi eml6 tumor diagnosztikai eszko6z
Webcim: http://www.recurrenceonline.com

Referencia: Gyorffy, B., Benke, Z., Lanczky, A., Balazs, B., Szallasi,
Z., Timar, 1., Schéfer, R., 2012. RecurrenceOnline: an online analysis
tool to determine breast cancer recurrence and hormone receptor

status using microarray data. Breast Cancer Res Treat 132,
1025-1034. https://doi.org/10.1007/s10549-011-1676-y

b ROC-plotter

Akronim: ROC-plotter

Leirds: A génexpresszio alapjan prediktiv biomarkerek
- azonositasa és validalasa szolid tumorokban

Hoarer — Webcim: http://www.rocplot.com
Referencia: Fekete, J.T., Gyorffy, B., 2019. ROCplot.org:
Validating predictive biomarkers of chemotherapy/hormonal therapy/
anti-HER2 therapy using transcriptomic data of 3,104 breast cancer
patients. Int J Cancer 145, 3140-3151.
https://doi.org/10.1002/ijc.32369

&SurvSig

Akronim: SurvSig

Leirds: Génexpresszids szignatlrak alapjan torténo talélési,
klaszterezési és funkcionalis elemzéseket tamogato online
platform daganatos betegkohorszok vizsgalatahoz

Webcim: https://survsig.hcemm.eu/

Referencia: Nemes K., F(ir GM., Ben6 A., Schultz CW., Topolcsanyi P,
Magé E., Desai P.,, Takahashi N., Aladjem MI., Reinhold W., Pommier
Y., Thomas A., Pongor LS., 2025. SurvSig: Harnessing Gene
Expression Signatures to Uncover Heterogeneity in Lung
Neuroendocrine Neoplasms. Computational and Structural
Biotechnology Journal.
https://doi.org/10.1016/j.csbj.2025.06.010

Akronim: TMDet

Leiras: Transzmembran régiok detektalasa a fehérjék
3D-s struktiraja segitségével

Webcim: http://tmdet.enzim.hu

Referencia: Tusnady, G., Dosztanyi, Z., Simon, 1., 2005a. TMDET:
web server for detecting transmembrane regions of proteins by

using their 3D coordinates. Bioinformatics 21, 1276-1277.
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/bti121

HIGHLY CITED

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

Akronim: TNMplot

Leiras: Differencialis génexpresszios elemzés
tumoros, normalis és metasztatikus szévetekben

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

A Web Tool for the Comparison of Gene Expression in Normal,
Tumor and Metastatic Tissues. I nt J Mol Sci 22, 2622.
https://doi.org/10.3390/ijms22052622

Magyarorszagon fejlesztett
bioinformatikai adatbazisok

Akronim: ChIPSummitDB

Leirds: A ChIPSummitDB a human ChIP-seq
kisérletekkel igazolt transzkripcios faktor
kotohelyek atfogé adatbazisa

Webcim: https://summit.med.unideb.hu/summitdb/

Referencia: Czipa, E., Schiller, M., Nagy, T., Kontra, L., Steiner, L.,
Koller, J., Palné-Szén, O., Barta, E., 2020. ChIPSummitDB: a ChIP-
seq-based database of human transcription factor binding sites and
the topological arrangements of the proteins bound to them.
Database (Oxford) 2020, baz141.
https://doi.org/10.1093/database/baz141

SummitDB

Akronim: HTP
Leirds: Emberi transzmembran proteém adatbazisa
Webcim: https://htp.unitmp.org

Referencia: Dobson, L., Reményi, 1., Tusnady, G., 2015b.
The human transmembrane proteome. Biol Direct 10, 31.
https://doi.org/10.1186/s13062-015-0061-x




Akronim: META

Leiras: A hazai természetes novényzeti 6rokségiink
tudomanyos értékelésére szolgalé program

Webcim: https://novenyzetiterkep.hu/

Referencia: Somodi, 1., Molndr, Z., Czlcz B., Bede-Fazekas, A.,
B6l6ni, J., Pasztor, L., Laborczi, A., Zimmermann NE, 2017.
Implementation and application of multiple potential natural vegeta-
tion models - a case study of Hungary. J Veg Sci 28, 1260-1269.
https://doi.org/10.1111/jvs.12564

Akronim: NRR, Nemzeti Rakregiszter

Leiras: A kiillonb6zo rakos megbetegedések szamait
tartalmazza nemi, korcsoportos és teriilet szerinti bontasban

Webcim: https://onkol.hu/nemzeti-rakregiszter/

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

Akronim: PDBTM

Leirds: Meghatarozott térszerkezettel rendelkezo
transzmembran fehérjék membran lokalizacidjanak
adatbazisa

Webcim: https://pdbtm.unitmp.org

Referencia: Kozma, D., Simon, 1., Tusnady, G., 2013. PDBTM:
Protein Data Bank of transmembrane proteins after 8 years. Nucleic
Acids Res 41, D524-529. https://doi.org/10.1093/nar/gks1169

HIGHLY CITED
PAPER

Db
PolarProtDb

Akronim: PolarProtDb

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

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

Referencia: Zeke, A., Dobson, L., Szekeres, L.I., Lango, T.,
Tusnady, G., 2021. PolarProtDb: A Database of Transmembrane

and Secreted Proteins showing Apical-Basal Polarity. 3 Mol Biol 433,
166705. https://doi.org/10.1016/j.jmb.2020.11.004

Akronim: TFLink

Leirds: Transzkripcios faktor-célgén interakcios
és kotohely adatbazis tobb fajra

HIGHLY CITED

e Webcim: https:/ /tflink.net/

Referencia: Liska, O., Bohar, B., Hidas, A., Korcsmaros, T., Papp, B.,
Fazekas, D., Ari, E., 2022. TFLink: an integrated gateway to access
transcription factor-target gene interactions for multiple species.
Database (Oxford) 2022, baac083.
https://doi.org/10.1093/database/baac083

TFLink

Akronim:TmAlphaFold

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

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

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

Akronim: TOPDB

Leiras: Transzmembran fehérjék kisérleti Gton
meghatarozott topoldgiai adatainak adatbazisa
Webcim: https://topdb.unitmp.org

Referencia: Dobson, L., Langd, T., Reményi, 1., Tusnady, G., 2015a.
Expediting topology data gathering for the TOPDB database.
Nucleic Acids Res 43, D283-289.
https://doi.org/10.1093/nar/gkul119

Akronim: TSTMP

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

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




A legujabb bioinformatikai fejlesztések

-3Tf METAANALYSISONLINE

An online statistical tool to perform a meta-analysis and generate forest plots, funnel plots, and Z-score plots.

MetaAnalysisOnline.com

A MetaAnalysisOnline.com a klinikai és epidemiolégiai kutatasokhoz fejlesztett
online elemzoéfelllet, amely a hagyomanyos paronkénti metaanalizisek gyors és
egyszer( elkészitését tdmogatja. A platform célja a klilonb6z6 vizsgalatok eredmé-
nyeinek kvantitativ 6sszegzése olyan kutatdk szamara is, akik nem rendelkeznek
programozasi hattérrel.

Az alkalmazas binaris, folytonos és id6fliggd végpontok elemzését is tdmogatja,
az adatok pedig kozvetlenll importalhatok példaul Excelbdl. A hattérben R-alapu
statisztikai szamitasok futnak, amelyek fix és random hatasu modelleket, valamint
tobb standard metaanalitikai mddszert alkalmaznak.

A MetaAnalysisOnline.com automatikusan elkésziti a legfontosabb grafikus
kimeneteket, koztik a forest plotot, a funnel plotot és a z-score plotot, tdmogatva
a heterogenitas, a publikacids torzitas és a bizonyitékok erejének értékelését.

Forest plot

Experimental ‘Control

Study Events Total Events Total Risk Ratio RR 95%-Cl Weight
Exampia, 2020 25 215 171 3088 —— 210 [1.41;312] 195%
Exampie2, 2021 65 588 120 1901 S 175 [1.31,2.33] 26.6%
Exampieg, 2021 5 45 107 2479 ——e———— 22 [1.08;588] 6.5%
26 67 1168 3403 — 116 [0.86; 1.57] 25.3%
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Referencia: Fekete J. T., Gyorffy B., MetaAnalysisOnline.com: Web-
Based Tool for the Rapid Meta-Analysis of Clinical and Epidemiological
Studies, Journal of Medical I nternet Research, 2025,
https://doi.org/10.2196/64016

Esl* NETMETAEASY

: An online statistical tool to perform a network meta-analysis and generate forest plots and funnel plots.

NetMetaEasy

A NetMetaEasy a MetaAnalysisOnline.com részeként fejlesztett, béngész6bdl
elérhet6 alkalmazas, amely haldozati metaanalizisek gyors és felhasznalébarat
elvégzését teszi lehetévé. A mddszer elénye, hogy tobb kezelési lehetdséget képes
egyetlen elemzési halézatban 6sszehasonlitani a kézvetlen és kdzvetett bizonyité-
kok egylttes felhasznalasaval, ami kilondsen hasznos tébb terapias alternativaval
rendelkez6 klinikai kérdések esetén.

Az alkalmazas R/Shiny alapu, és tamogatja a binaris, folytonos, valamint 6ssze-
foglald hatasbecsléseken alapuld elemzéseket. A rendszer automatikusan elkésziti
a haldézati abrakat, forest plotokat, kezelési rangsorokat és inkonzisztencia-vizsga-
latokat, mikdzben az adatok kozvetlentl tablazatkezel6bdl importalhatok.

Az alkalmazas a https://metaanalysisonline.com/netmetaeasy/ honla-
pon érhet6 el.

@ Abemaciciib + ET Compared to ET
ratment Random Effects Model ~ HR  95%=Cl
1
Ribociclib + ET 1ociclib+ET —— 072 [0.62; 0.83]
emaciclib+ET  —%— 073 (066082
) 1 @c Ibociclib+ET - 089  [0.79; 1.00]
1.00
1
2 0.75 : | 1.5

. Palbociclib + ET

Netleague matrix

The upper triangle displays the direct comparisons.

Abemaciclib + ET 0.73 [0.66-0.82]*
0.82 [0.70-0.97]* Palbociclib + ET 0.89 [0.79-1.00]
1.03 [0.85-1.23] 1.25[1.03-1.50]* Ribociclib + ET 0.72 [0.62-0.83]*

0.73 [0.66-0.82]* 0.89 [0.79-1.00] 0.72 [0.62-0.83]* ET
The lower fri i

le shows the

Referencia: Fekete JT, Komocsi A, Gyorffy B.
NetMetaEasy: enabling rapid and user-friendly network
meta-analysis (NMA) for comparative effectiveness
research. Br 3 Pharmacol. 2026 May;183(9):1814-1823.
doi: 10.1111/bph.70391. Epub 2026 Feb 23.

PMID: 41731347.




TNMplot.com

A TNMplot.com egy olyan webes alkalmazas, amely tobb mint 56 000 normal,
primer tumoros és metasztatikus szovetminta génexpresszidés adatainak dsszeha-
sonlitasat teszi lehetévé. Az adatbazis RNA-Seq és génchip alapu méréseket egy-
arant integral, igy a felhasznaldk kilénb6z6 technoldgiai platformokon validalhatjak
eredményeiket. A rendszer jelenleg 22 daganattipus adatait tartalmazza, és tamo-
gatja a differencialis génexpresszids vizsgalatokat normal, primer tumoros és atté-
tes szovetek kozott. A TNMplot Uj verzidja szamos olyan funkcioval bévilt, ame-
lyek elsGsorban a farmakoldgiai és transzlacios onkoldgiai kutatasokat tdmogatjak.
Az egyik legfontosabb fejlesztés a tumorstadiumok kozotti génexpresszios dssze-
hasonlitas lehetésége, amely 4470 daganatos minta alapjan teszi lehetévé a sta-
diumfiiggé génexpresszids valtozasok vizsgalatat. A fellilet egy adott gén ex-
presszidjanak elemzését tobb daganattipusban is tdmogatja, emellett lehetlség
van tobb gén egyidejl vizsgdlatara egy kivalasztott szévetben vagy daganattipus-
ban. Az (j pan-cancer dot matrix funkcié segitségével tobb gén expresszidja
hasonlithatd 0ssze egyszerre kilonb6z6 daganattipusokban. A platform tovabbi
elemzési lehetdségei kozé tartoznak a gén-gén korrelacids vizsgalatok, a génszig-
natlra-elemzések és a targetgram funkcié. A ChEMBL gyodgyszeradatbazissal vald
integracio révén a felhaszndlok azonosithatjak az adott génhez kapcsolddd, ismert
hatdéanyagokat és potencidlis gydgyszercélpontokat

NEW FEATURES OF THE -PLOTTER

FOR CANCER TRANSCRIPTOMICS
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E E Referencia: Bartha A., Gy6rffy B., TNMplot: An enhanced
platform for pharmacological target identification through
. | cross-stage and pan-cancer gene expression analysis,
E British Journal of Pharmacology, 2026,
. https://doi.org/10.1111/bph.70390

CIDER

A struktaralatlan egészségiigyi adatoktol a kutathatoé adatbazisokig

Az egészségligyi adatok jelentds része ma is szabad szoveges dokumentumokban
- korlapokban, zaréjelentésekben és patoldgiai leletekben - taldlhatd, ami megne-
heziti azok kutatasi célu felhasznalasat. A Clinical Data Extractor (CIDER) rendszer
nagy nyelvi modellek segitségével automatikusan alakitja ezeket a dokumentumo-
kat strukturalt, elemezhet6 adatokka.

A felhasznalé6 megadhatja a kinyerni kivant adatmezdket - példaul diagndziso-
kat, biomarkereket, stadiumadatokat vagy laboreredményeket —, a rendszer pedig
ezek alapjan tablazatos kimenetet készit kiilén modellbetanitas nélkil. Az eredmé-
nyek Excel-formatumban exportalhatdok tovabbi elemzéshez vagy adatbazis-épi-
téshez.

A CIDER teljes egészében intézményi infrastrukturan mikodik, igy az érzékeny
egészségligyi adatok nem hagyjak el az adott szervezet informatikai kornyezetét.

Bioinformatika LLM
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Kép: A CIDER webes felhasznaldi felllete (https://lim.gyorffylab.com/cider).
A felhasznald a bal oldali panelen valaszthatja ki az elemzendd klinikai valtozdkat,
illetve sajat adatmezOket is létrehozhat. A jobb oldalon PDF dokumentumok télt-
hetdk fel egyszerre akar nagy mennyiségben, amelyeket a rendszer parhuzamosan
dolgoz fel.

Referencia: Posta, M., Figler, A., Dobolyi Zs. & Gyorffy, B.
(2026). CIDER: A Secure, Scalable Large Language Model-
Based System for High-Throughput Clinical Data Extraction
from Medical Reports in a Retrospective Validation Study.
Journal of Medical I nternet Research.
https://doi.org/10.2196 /95780




Az ELI XIR Magyarorszag altal
tamogatott projektek

Az ELI XIR-Magyarorszag kozos
projektjei masELI XIR csomoépontokkal

HCEMM Galaxy szerver

A HCEMM-ben Dr. Jodo Sequeira szakmai vezetésével és Dr. Pongor Lo6rinc koz-
remlkodésével megkezd6dott egy helyi Galaxy szerver bevezetése, amely a bioin-
formatikai és adatelemzési munkafolyamatok reprodukalhatésagat, skalazhatdsa-
gat és hozzaférhet6ségét tamogatja.

A platform a PULI szerveren mi{ikddé SLURM (temezérendszerrel integralva
teszi lehetdvé a bioinformatikai pipeline-ok nagy ateresztoképességl futtatasat és
a szamitdsi erbforrasok hatékony kihasznaldasat. Az aktualis Galaxy példany a
HCEMM Galaxy Server cimen érhet6 el.

Szia!l Welcome to HCEMM's Galaxy server!

Take an interactive tour: GalaxyUI  History ~ Window Manager = Deferred Datasets

e qudun®
E ||||||l|ll ll“ﬁ ﬁ
! -.I-.I.i:-l-! v -mn'n | 1'Hlll'llliii'iil

AU A TRTRAEA ERUIERN W

galaxy.hcemm.eu

HCEMM's Headquarters hosts the PULI supercomputer, where this Galaxy instance is running.

A Magyar Genomika és Bioinformatika Kozpont
szerepe a precizios orvoslas fejlesztésében

A Magyar Genomika és Bioinformatika K6zpont a Pécsi Tudomanyegyetem Szent-
agothai Janos Kutatékézpontjaban mikodik, és a hazai genomikai és bioinformatikai
kutatdsok egyik meghatarozd szerepléje. A kozpont vezet6je Dr. Gyenesei
Attila, aki egyben a Genomika és Bioinformatika Kutatécsoport vezet6je és a Core
Facility rendszer koordinatora is. A kozpont korszer(i genomikai, molekularis diag-
nosztikai és bioinformatikai infrastrukturaval tdmogatja az egészségiigyi, biotech-
nolégiai és kutatas-fejlesztési tevékenységeket.

Az intézmény az Ujgeneracids szekvenalasi technoldgi-
ak teljes spektrumat kinalja, amelyet fejlett bioinformatikai
és biostatisztikai elemzések egészitenek ki. A genomikai
adatok feldolgozdsa kiemelt szerepet jatszik a precizids
orvoslasban, kiléndsen a daganatos és ritka genetikai
betegségek diagnosztikdjaban és a személyre szabott
terapiak kivalasztasaban. A kézpont emellett aktivan hoz-
zajarul a hazai és nemzetkozi kutatasok tamogatasahoz,
valamint a Magyar Nemzeti Genom Program céljainak
megvaldsitasahoz.

- l

Proteomics projekt

A HU-2021 PROTEOMICS projekt az ELIXIR Community Led Implementation Study
(CLS) program részeként indult azzal a céllal, hogy ndvelje a nyilvanos proteomikai
adatkészletek Ujrafelhasznalhatdsagat és transzlacids értékét. A projekt a proteo-
mikai mérések egységes metaadat-leirdsara és automatizalt Ujraelemzésére féku-
szalt. A kezdeményezésben 12 eurdpai orszag 13 kutatdcsoportja vett részt, a
magyar részvételt pedig a Debreceni Egyetem Proteomika Szolgaltatd Laboratériuma
biztositotta Prof. Dr. Csész Eva vezetésével.

A projekt egyik legfontosabb eredménye az SDRF (Sample and Data Relationship
Format) metaadat-szabvany alkalmazasa és fejlesztése volt, amely lehetdvé teszi
a proteomikai adatok strukturdlt és géppel feldolgozhatd leirdsat. Az egységes
annotacid el6segiti a FAIR elvek megvaldsitasat, a reprodukalhatd kutatast, vala-
mint Uj biomarkerek és klinikai 6sszefliggések azonositasat.

A rendezetlen fehérjék szerkezeti és funkcionalis
ontoldégiainak fejlesztése

A projekt célja olyan 0j bioinformatikai rendszerek fejlesztése, amelyek képesek
leirni a fehérjék dinamikus szerkezeti valtozasait és funkciondlis atmeneteit.
Dr. Erdos Gabor és munkatarsai olyan modszereket dolgoznak ki, amelyek a
fehérjék alakvaltozasainak kinetikai jellemzéit is rogzitik, szoros egyittmikodésben
nemzetkdzi adatbazisokkal és a Human Proteome Organization szakembereivel.

A projekt egyik fontos eredménye egy egységes fajlformatum létrehozasa
lehet, amely el6segqiti a fehérjék szerkezeti atmeneteinek egységes leirasat, vala-
mint a kutatdsi adatok megosztasat és Ujrafelhasznalasat.

FRET-IDP Community Resource

A projekt célja a rendezetlen fehérjék FRET-alapu kisérleti adatainak egységesité-
se és hozzaférhetévé tétele. Dr. Erdos Gabor és munkatarsai egy, a FAIR elvek-
nek megfeleld nyilvanos adatregisztert fejlesztenek, amely a FRET-adatok kdzpon-
ti tarolasat és mas ELIXIR—er6forrésokkaI példaul a DisProt és a MobiDB adatba-

7.

A kezdeményezés masik fontos eleme a ,MIADE-FRET” jelentési szabvany
kidolgozasa, amely tamogatja a kisérleti eredmények reprodukalhatésagat és ujra-
felhasznalhatdsagat.




Evente meghirdetett egyetemi

bioinformatika'Kurzusok

EGYETEM KURZUS CI'ME KURZUSVEZETO
Allatorvostudomanyi Genomikai praktikum I-II. Dr. Solymosi
Egyetem Norbert

E6tvés Lorand
Tudomanyegyetem

Bioinformatics L

Dr. Ari Eszter

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Bioinformatics PR

Dr. Ari Eszter

Debreceni Egyetem

Bioinformatika

Dr. Barta Endre

Debreceni Egyetem

Bioinformatics

Dr. Barta Endre

Eotvos Lorand
Tudomanyegyetem

Computational Biology
Algorithms PR

Dr. Dosztanyi
Zsuzsanna

Debreceni Egyetem

Biostatistics

Dr. Tokolyi Jacint

Debreceni Egyetem

Databases

Dr. Ban Miklés

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Computer modelling
in biology PR

Dr. Muller Viktor

Debreceni Egyetem

Genome annotation

Jordan Sandor

Debreceni Egyetem

Genome assembly

Jordan Sandor

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Halado statisztika
és modellezés

Dr. Palla Gergely

Debreceni Egyetem

Genomi bioinformatika

Dr. Barta Endre

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Introduction to UNIX systems
for biologists L+PR

Dr. Dosztanyi
Zsuzsanna

Debreceni Egyetem

Genomic bioinformatics

Dr. Barta Endre

Debreceni Egyetem

Geoinformatics

Dr. Ban Miklds,
Dr. Szabd Gergely

Eotvos Lorand
Tudomanyegyetem

Phylogenetics L+PR

Dr. Sz6ll6si Gergely

Debreceni Egyetem

Image processing

Dr. Ban Miklés

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

PYTHON programming for
biologists PR

Dr. Kun Adam

Debreceni Egyetem

Introduction to bioinformatics

Dr. Sramko6 Gabor

Debreceni Egyetem

Linux commandline

Dr. Ban Miklés

Eétvos Lorand
Tudomanyegyetem

Reconstructing evolutionary
history from molecular
sequences L

Dr. Sz6lldsi Gergely

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Seminars in bioinformatics

Dr. Dosztanyi
Zsuzsanna

Debreceni Egyetem Machine learning Olah Gergd

Debreceni Egyetem Phylogenomics Dr. Sramko Gabor

Debreceni Egyetem Python programming Olah Gergd

Debreceni Egyetem R programming Prof. Dr. Barta Zoltan,
Olah Gergd

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Structural bioinformatics
L+PR

Prof. Dr. Gaspari
Zoltan

Debreceni Egyetem

Transcriptomics

Jordan Sandor

Eotvos Lorand
Tudomanyegyetem

Tudomanyos modellezés
szamitégépes laboratérium

Dr. Pollner Péter

Debreceni Egyetem

Web tools

Dr. Ban Miklés

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Adatbanyaszat
és gépi tanulas

Prof. Dr. Csabai Istvan

Magyar Agrar-
és Elettudomanyi
Egyetem

Bioinformatics

Dr. Posta Katalin,
Dr. Barta Endre

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Adatexploracié
és vizualizacio

Dr. Visontai David

Magyar Agrar-
és Elettudomanyi
Egyetem

Bioinformatika

Dr. Posta Ke)talin,
Dr. Juhasz Akos

Eotvos Lorand
Tudomanyegyetem

Adatmodellek és adatbazisok
a tudomanyban

Dr. Pollner Péter

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Basics of Bioinformatics

Dr. Juhasz Janos

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Adattudomany szamitégépes
laboratérium

Dr. Visontai David

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Bioinformatika MSc
(mesterszak)

Prof. Dr. Gaspari
Zoltan

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Advanced R programming
for biologists

Dr. Ari Eszter

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Biomolecular data analysis
(szakirdnyl tovabbképzés)

Prof. Dr. Gaspari
Zoltan

Eotvos Lorand
Tudomanyegyetem

Analysis of Omics Data PR

Dr. Ari Eszter

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Az 6regedés és megfiatalodas
bioinformatikai aspektusai

Dr. Kerepesi Csaba

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Biostatistics

Dr. Juhasz Janos

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Data Analysis in Molecular
Diagnostics

Dr. Ligeti Balazs




Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Data Visualization
in Bioinformatics
and Systems Biology

Prof. Dr. Pongor Sandor

PhD képzés

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Integrated Structural
Bioinformatics

Prof. Dr. Gaspari Zoltan

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Introduction
to Bioinformatics

Prof. Dr. Pongor Sandor

Nyitott!PhD témak

Témavezeto/Intézmény/
Kapcsolat

Téma

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Introduction to Scientific
Communication

Prof. Dr. Pongor Sandor

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Quantitative Modelling
and Control of Nonlinear
Molecular Processes

Dr. Szederkényi Gabor

Prof. Dr. Harrach Balazs/
Dr. Kajan Gy6zo
Allatorvostudomanyi Egyetem,
Budapest
harrach.balazs@vmri.hu

Madarak metagenomikai szlrése
virusokra; dsszehasonlitdé virusgenomikai
vizsgalatok

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Systems Bioinformatics

Dr.

Ligeti Balazs

Dr. Balint Balint Laszlo
Debreceni Egyetem
balintblaszlo@gmail.com

Daganatok génexpresszidja és klinikai
tulajdonsagai kozotti 6sszefiiggések

komplex elemzése és validalasa nagy-
méretd genomikai adatbazisok alapjan

Pazmany Péter

Systems Biology: a Bionics

Prof. Dr. Csikasz-Nagy

Dr. Barta Endre
Debreceni Egyetem
barta.endre@unideb.hu

Genome-wide functional genomic studies
of the gene expression regulation

Katolikus Egyetem Perspective Attila
Pazmany Péter Szamitdgépes Prof. Dr. Csikasz-Nagy
Katolikus Egyetem Rendszerbioldgia I. Attila
Pazmany Péter Szamitdgépes Prof. Dr. Csikasz-Nagy
Katolikus Egyetem Rendszerbioldgia II. Attila

Dr. Barta Endre
Debreceni Egyetem
barta.endre@unideb.hu

Variation based binding affinity analysis
of the human and mouse transcription
factors

Pécsi Tudomany-
egyetem

Bioinformatika

Prof. Dr. Gy6rffy Balazs

Semmelweis
Egyetem

Alkalmazott bioinformatika
az onkoldgiaban

Prof. Dr. Gyérffy Balazs

Dr. Sramké Gabor
Debreceni Egyetem
sramko.gabor@science.unideb.hu

Molekularis filogenetikai és filogeografiai
vizsgalatok hazai ndvényfajokon

Semmelweis
Egyetem

Klinikai Bioinformatika

Prof. Dr. Gy6rffy Balazs

Semmelweis
Egyetem

Mesterséges intelligencia -
halado szinten (Advanced AI)

Dr.

Fekete Janos Tibor

Dr. Sramké Gabor
Debreceni Egyetem
sramko.gabor@science.unideb.hu

Molekularis filogenetikai vizsgalatok
novény- és allatfajok kérében

Semmelweis
Egyetem

A practical guide (with
international experts)

to using and develoing
problem-focused, innovative,
data-driven bioinformatics
methodologies

Dr.

Petschner Péter

Dr. Sramké Gabor
Debreceni Egyetem
sramko.gabor@science.unideb.hu

Novények és allatok molekularis
filogenetikaja

Dr. Sramké Gabor
Debreceni Egyetem
sramko.gabor@science.unideb.hu

Veszélyeztetett allat- és névényfajok
konzervaciogenetikaja

Szegedi Tudomany-
egyetem

Bioinformatics

Dr.

Kos Péter

Dr. Virag Eszter
Debreceni Egyetem
virag.eszter@science.unideb.hu

A szbja novény viragzas genetikai szaba-
lyozasanak vizsgalata

Szegedi Tudomany-
egyetem

Bioinformatics practicals

Dr.
Dr.

Kds Péter,
Laczi Krisztian

Szegedi Tudomany-
egyetem

Bioinformatika

Dr.

Kos Péter

Dr. Virag Eszter
Debreceni Egyetem
virag.eszter@science.unideb.hu

Identification of new transcription factors
and promoter binding sites of floral genes
in Arabidopsis thaliana

Szegedi Tudomany-
egyetem

Bioinformatika gyakorlat

Dr.
Dr.

Kds Péter,
Laczi Krisztian

Dr. Virag Eszter
Debreceni Egyetem
virag.eszter@science.unideb.hu

Liposzoma-formulalt gyégynovény
kivonatok biostimulans hatasanak
vizsgalata jelent6s szantéfoldi
kultirakban




Dr. Virag Eszter
Debreceni Egyetem
virag.eszter@science.unideb.hu

Transcriptomic effect of high
phytohormone-containing herbal extracts
on Fusarium species

Dr. Ari Eszter
E6tvos Lorand Tudomanyegyetem
virag.eszter@science.unideb.hu

Az antibiotikum rezisztencia és
virulencia gének evollcids vizsgdlata
patogén baktériumokban

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Semmelweis Egyetem

és Pécsi Tudomanyegyetem
gyorffy.balazs@yahoo.com

Multi-omikai vizsgalatok
onkoldgiaban

Dr. Dosztanyi Zsuzsanna
E6tvos Lorand Tudomanyegyetem
zsuzsanna.dosztanyi@ttk.elte.hu

Fehérje degradacids szignalok
feltérképezése

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Semmelweis Egyetem

és Pécsi Tudomanyegyetem
gyorffy.balazs@yahoo.com

NGS kiértékelés beteg-
diagnosztikahoz

Dr. Dosztanyi Zsuzsanna
E6tvos Lorand Tudomanyegyetem
zsuzsanna.dosztanyi@ttk.elte.hu

Rendezetlen fehérjék jellemzése
bioinformatikai és mélytanulasos
modszerekkel

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Semmelweis Egyetem

és Pécsi Tudomanyegyetem
gyorffy.balazs@yahoo.com

Platform fejlesztése kovetkezd generacios
szekvenalasi adatok alapjan térténd
automatizalt betegdiagnosztikahoz

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

Transzmembran fehérjék bioinformatikai
vizsgalata

Dr. Alpar Donat
Semmelweis Egyetem
alpar.donat@ semmelweis.hu

Malignus hemopoetikus betegségek
heterogenitasa és evolucidja

Dr. Monostory Katalin
Természettudomanyi
Kutatékodzpont
monostory.katalin@ttk.hu

Metabolikus gydgyszer-kdlcsénhatasok
vizsgalata

Prof. Dr. Bodor Csaba
Semmelweis Egyetem
bodor.csabal1 @semmelweis.hu

Lymphomak és leukaemiak genetikai
és epigenetikai hatterének vizsgalata

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

Bioldgiai szabalyoz6 haldzatok dinamikai
modellezése

Dr. Fekete Janos Tibor
Semmelweis Egyetem
fekete.janos.tibor@semmelweis.hu

Prediktiv biomarkerek az onkoldgiaban

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

Szinaptikus jelatvitelben részt vevo fehér-
jék kapcsolatrendszerének szerkezeti és
rendszerbioldgiai modellezése

Dr. Menyhart Otilia
Semmelweis Egyetem
menyhart.otilia@semmelweis.hu

Diagnosztikai eszk6zok fejlesztése
betegektdl szarmazé mérések adatainak
felhasznalasaval

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

A nem kissejtes tlidérak (NSCLC) miRNS
NGS alapu expresszios profilozasa
bioinformatikai elemzéssel és biomarker-
kutatas a pontosabb diagnosztika

és prognozis segitése érdekében

Dr. Petschner Péter
Semmelweis Egyetem
petschner.peter@semmelweis.hu

A depresszié és a migrén hatterének
genomikai, transzkriptomikai és
mesterséges intelligencia algoritmusokkal
torténd kutatasa

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Semmelweis Egyetem

és Pécsi Tudomanyegyetem
gyorffy.balazs@yahoo.com

Gépi tanuldsos mdédszerek alkalmazasa
emlétumoros betegek varhato tulélésének
kiszamitasahoz és a legjobb

gyogyszeres terapia kivalasztasahoz

Dr. Szasz Attila Marcell
Semmelweis Egyetem
szasz.a.marcell@semmelweis.hu

Biomarkerek szolid daganatokban

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

A nagy szllészeti kérképek
patomechanizmusai, korai predikcidja
és diagndzisa

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Semmelweis Egyetem

és Pécsi Tudomanyegyetem
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PhD-hallgaték

Altziebler Daniel

E6tvos Lorand Tudomanyegyetem,
BDI Szerkezeti bioldogia program,
Budapest

Balazs Samuel

Semmelweis Egyetem Doktori I skola,
Gyogyszertudomanyok Doktori Tagozat,
Természettudomanyi Kutatékézpont, Molekularis
Elettudomanyi Intézet, Budapest

Kutatasi terlilet: Transzmembran fehérjék bioinformatikai vizsgalata
mesterséges intelligencia alkalmazasaval

Témavezetd: Dr. Tusnady Gabor

A transzmembran fehérjék vizsgdlata sajatos szerkezetiik miatt nehéz és koltsé-
ges, ezért bioldgiai jelentéséglik ellenére alulreprezentaltak a szerkezeti adatbazi-
sokban. A kutatas célja a transzmembran fehérjék bioinformatikai vizsgalata, 3D
szerkezetilk mesterséges intelligencian alapuld modellezése és kolcsonhatasaik
elérejelzése.

Kutatasi terllet: A terapias immunmodulacio lehet6ségeinek vizsgalata
Témavezetd: Dr. Monostory Katalin

Doktori kutatdsom egy személyre szabott daganatellenes vakcina immunmoduldlé
hatdsanak vizsgalatara iranyul. Célom az immunvalasz jellemzése és egy, az
immunaktivacio el6rejelzésére alkalmas modell kidolgozasa.

Bata Rébert

Debreceni Egyetem
Egészségtudomanyi I ntézet,
Debrecen

Agshin Sakif

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Bioldgiai Intézet,
Debrecen

Kutatasi tertlet: Haziallatok genomikaja
Témavezet6: Dr. Barta Endre

A haszonallatok egyre pontosabb referenciagenomjai lehetévé teszik a genotipus
és a fenotipus kapcsolatdnak részletesebb vizsgalatat. Kutatdsunk kézéppontjaban
a génszabalyozast érintd variaciok, kiilonésen a génexpresszidban jelentkezd allél-
egyensulyhiany hatésa all, kiemelt figyelemmel a tenyésztés szempontjabodl fontos
tulajdonsagokra.

Kutatasi terilet: Nagy mennyiségli (big data) kardiometabolikus
adat feldolgozasa

Témavezeté: Dr. Nagy Attila Csaba
A kutatas célja a klinikai adatgy(jtések soran keletkezé nagy mennyiségl kardio-
metabolikus adat elemzésre alkalmas el6készitése, valamint kilénb6z6 adatforra-

sok Osszekapcsoldsa és szlirése. A tisztitott adatok feldolgozasa sordn szovegba-
nyaszati, statisztikai és gépi tanuldsi mdédszerekkel tarunk fel 6sszefliggéseket.

Dr. Bedics Gabor

Semmelweis Egyetem,

Patoldgiai és Kisérleti Rakkutato I ntézet,
Budapest

Asboéth Andras

E6tvos Lorand Tudomanyegyetem,

Genetikai Tanszék, Budapest; Szegedi

Biologiai Kutatékozpont, Biokémiai Intézet, Szeged

Kutatdsi tertilet: Bakteriofagok genomjanak bioinformatikai vizsgalata
Témavezet6: Dr. Ari Eszter, Dr. Kintses Balint

A kutatas a bakteriofagok terapias alkalmazasat tdmogatja az antibiotikum-rezisz-
tencia jelentette egészségiigyi kihivasok kezelésében. A vizsgalatok kdzéppontja-
ban a fagok gazdaspecificitdsat meghatarozo fehérjék és immunoglobulin domének
azonositasa, valamint a fagok gazdaspecificitdsa és a baktériumok védelmi rend-
szerei kozotti kapcsolatok feltarasa all.

Kutatasi terlilet: Gyermekkori ALL genomikai és transzkriptomikai
profiljanak meghatarozasa NGS-vizsgalatok bioinformatikai
elemzésével

Témavezetd: Dr. Alpar Donat, Dr. Sebestyén Endre

Kutatasom kozéppontjaban a gyermekkori akut lymphoid leukémia genom- és
transzkriptomszintl szekvenalasi adatainak bioinformatikai elemzése all. Célunk a
diagnosztikat, rizikdbecslést és terapiavalasztast tamogatd biomarkerek, genomi
variansok és fuzios transzkriptumok azonositdsa, valamint azok biostatisztikai
értékelése.




Dr. Bek6é Anna

Semmelweis Egyetem,

Patologiai és Kisérleti Rakkutatoé I ntézet,
Budapest

Benyhe-Kis Bernadett

Szegedi Bioldgiai Kutatokozpont,
Genetikai I ntézet,

Szeged

Kutatasi tertilet: Akut leukémiakban megjeleno strukturalis variansok és
kopiaszam eltérések vizsgalata Gj-generacios citogenomikai modszerrel

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

Kutatdsom célja akut myeloid és akut lymphoblastos leukémias betegek mintai-
nak vizsgalata Optikai Genom Térképezéssel (OGM), valamint az azonositott
genetikai eltérések 6sszehasonlitdsa rutin citogenetikai mddszerek eredményei-
vel. Hosszu tava célunk az OGM technoldgia bevezetése az akut leukémidk rutin
diagnosztikajaba.

Kutatasi terllet: Genetika, Immunoldgia

Témavezetok: Dr. Czimmerer Zsolt, Dr. Honti Viktor

Kutatasaink a Drosophila melanogaster vérsejtképzésének és szabalyozasanak
vizsgalatara iranyulnak transzkriptomikai és genetikai moddszerekkel. Bulk és
single-cell RNS-szekvenadlasi adatok elemzésével tanulmanyozzuk a vérsejtek sok-
féleségét és kolcsonhatasait.

Bende Zsanett
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatikai tanszék,
Budapest

Bertalan Petra

Debreceni Egyetem AOK,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

Kutatasi terllet: Prediktiv biomarkerek az onkoldogiaban
Témavezetl: Dr. Fekete Janos Tibor

Munkam soran génexpresszio alapu adatok bioinformatikai elemzésével és predik-
tiv biomarkerek azonositasaval foglalkozom vastagbélrakos betegeknél. Kutatasom
célja, hogy molekularis mintazatok azonositdsaval hozzajaruljak a személyre sza-
bott terdpias megkozelitések fejlesztéséhez, melyek javithatjak a betegek tulélési
esélyeit és életmindségét.

Témavezetd: Prof. Dr. Cs6sz Eva

Doktori kutatasom human betegségek, koztiik az elhizds, 2-es tipusu cukorbeteg-
ség és szajlregi laphamrak proteomikai és bioinformatikai vizsgalatara iranyul.
Célom a betegségek molekularis és immunoldgiai hatterének feltarasa biomarkerek
azonositasaval.

Biro Istvan

Szegedi Tudomanyegyetem,

Interdiszciplinaris Orvostudomanyok Doktori | skola,
SZTE Szent-Gyorgyi Albert Orvostudomanyi Kar,
Rehabilitaciés Medicina Tanszék, Szeged

Bend Alexandra Agnes

Szegedi Tudomanyegyetem,

Kisérletes és Megel6z Orvostudomanyi Doktori Iskola,
Magyar Molekularis Medicina Kivalosagi Kézpont, Szeged

Kutatasi terllet: Kissejtes tiidorak fejlodésének genetikai

és epigenetikai jellemzése

Témavezets: Dr. Pongor Lorinc

Kutatasom kozéppontjaban a kissejtes tliidérak genomikai és epigenomikai hatteré-
nek vizsgalata all integralt multiomikai megkozelitéssel. Célom a tumor kialakula-
saban és progresszidjaban szerepet jatszé genetikai és epigenetikai mintazatok
azonositasa, valamint egy interaktiv omikai adatelemzd webalkalmazas fejlesztése.

Kutatasi Terllet: Rehabilitacios Medicina, Rehabilitaciéo szervezeti

felépités és fejlesztése

Témavezetd: Prof. Dr. Fazekas Gabor

Kutatasom a rehabilitacié betegkézpontl szervezésének vizsgalatara iranyul, kilo-
nos tekintettel az ellatas hatékonysagara, hozzaférhetdségére és a dontéshozatalt
tamogaté megoldasokra.

Dr. Deak Martin

Szegedi Tudomanyegyetem, Gyogyszertudomanyok
Doktori I skola, Gyogyszertechnoldgiai

és Gyogyszerfeliigyeleti I ntézet, Szeged

Kutatasi terllet: Szilard dnemulgealdé gyogyszerhordozo rendszer
fejlesztése fehérje tipust hatéanyag oralis bejuttatasa céljabol
Témavezetd: Dr. Sovany Tamas

Kutatdsom a mezopdrusos hordozok tablettazhatésaganak és porusszerkezetének
vizsgalatara iranyul fehérjetartalmi 6nemulgealé rendszerek szildrd formaba tor-
téno feldolgozasa céljabdl. Emellett az emulgens rendszerek tulajdonsagait és a
folyamatok gépi tanuldson alapuld modellezési lehetOségeit elemzem.




Diésdi Akos

Szegedi Tudomanyegyetem,
Szegedi Biologiai Kutatékozpont,
Szeged

Filop Anna Tacia

Szegedi Tudomanyegyetem, Biologia Doktori Iskola
(kutatas helyszine: Szegedi Biologiai Kutatokoézpont),
Szeged

Kutatasi tertlet: 3-dimenzids (3D) nagy ateresztoképességii rendszer
fejlesztése egysejt alapu fenotipikus analizisre és alkalmazasa személy-
re szabott rakkutatasban

Témavezetd: Dr. Horvath Péter

Kutatasunk célja 3D sejtkultura-modellek alkalmazasa a gydgyszerkutatasban,
amelyek jobban tikrozik az in vivo széveti viszonyokat, mint a hagyomanyos 2D
rendszerek. Ennek érdekében nagy ateresztbképességl moddszert fejlesztlink a
szferoidok egyseijt-szintl detektalasara és fenotipikus analizisére.

Kutatasi terlilet: Rendszerimmunolégia, adaptiv immunitas
Témavezetd: Dr. Manczinger Maté

Kutatdsunk a HLA-molekuldk peptidkétd képességének és annak betegségekkel,
kilondsen daganatokkal valé 0sszefliggéseinek bioinformatikai vizsgalatara iranyul.
Célunk a HLA-allélok mikddésének és molekularis hatterének jobb megértése.

Dobolyi Zséfia
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

Galik Bence

Pécsi Tudomanyegyetem
Szentagothai Janos Kutatékézpont,
Pécs

Kutatasi terllet: Terapias célpontok kifejez6désének vizsgalata a tumor
mikrokodrnyezetben egysejt RNS-szekvenalasi adatok alapjan

Témavezet: Dr. Menyhart Otilia

Kutatdasom soran tumoros betegek publikusan elérhetdé egysejt RNS-szekvenalasi
és klinikai adatait elemzem egyedi fejlesztés(i bioinformatikai pipeline segitségé-
vel. Célom a tumorszovet heterogenitasanak, a sejtek kdzotti kapcsolatoknak és a
potencialis terapias célpontként szolgald kulcsgéneknek az azonositasa.

Kutatasi terlilet: NGS alapu bioinformatikai applikaciok fejlesztése

a rak genomika és asszisztalt reprodukcio6 teriiletén

Témavezets: Dr. Gyenesei Attila

Munkam soran egyedi és optimalizalt bioinformatikai adatelemzd megoldasokat
fejlesztek a rakkutatds és az in vitro megtermékenyités teriletén. Kutatdsaim
k6zéppontjaban az Ujgeneracids szekvenalason alapuld precizids onkoldgiai vizs-
galatok, valamint a genetikai és epigenetikai eltérések elemzése all.

Farkas Emese Vivien

Semmelweis Egyetem Doktori I skola,

Racz Karoly Konzervativ Orvostudomanyi Tagozat —
Klinikai orvostudomanyok tudomanyag, Budapest

Gal Zsofia
Semmelweis Egyetem,
Gyobégyszerhatastani I ntézet,

Budapest

Kutatdsi terlilet: A nagy sziilészeti korképek patomechanizmusai, korai
predikcidoja és diagnoézisa

Témavezetd neve: Prof. Dr. Than Nandor Gabor

Kutatasom a placenta immunfolyamatokban és fejlddésben szereplé molekuldinak
vizsgalatara iranyul. Omikai moddszerekkel elemzem ezek valtozasait terhességi
kérképekben a molekularis hattér feltarasa érdekében.

Kutatasi terllet: A vér-agy gat szerepe depresszioban

Témavezetd: Prof. Dr. Bagdy Gyorgy, Dr. Petschner Péter

Kutatasunk a vér-agy gat m(ikodésében szerepet jatszé gének és azok polimorfiz-
musainak szerepét vizsgalja a stresszhez kapcsolédd depresszid kialakuldasaban.
Célunk a depresszié molekuldris mechanizmusainak és biomarkereinek feltardsa,
valamint a célzott terapidas megkozelitések tamogatasa.

Ghanem Amr Sayed
Debreceni Egyetem,
Egészségtudomanyi I ntézet,
Debrecen

Kutatasi terlilet: A kardiovaszkularis betegségek és a fogagybetegség
(Parodontitis) kapcsolata a magyar lakossag korében

Témavezetd: Dr. Nagy Attila Csaba

Kutatdsom a szajbetegségek, klilondsen a parodontitis, valamint a kronikus beteg-
ségek, els6sorban a kardiovaszkularis korképek kozotti kapcsolat vizsgalatara ira-
nyul. Célunk a szajbetegségek hazai el6forduldsanak és a kronikus betegségekre
gyakorolt hatasanak feltarasa.




Dr. Guban Renata

Orszagos Onkologiai I ntézet,

Nemzeti Rakregiszter és Biostatisztikai Kozpont,
Budapest

Kutatasi tertilet: A melanoma hazai karakterisztikaja
Témavezet: Dr. Kenessey Istvan

Kutatdsom célja a melanoma hazai jellemzdinek feltdrdsa az Orszagos Onkoldgiai
Intézet tobb ezer beteg adatait tartalmazé adatbazisa alapjan. Vizsgalom a prog-
nosztikus tényezOk dsszefliggéseit és azok hatasat a betegek tulélésére.

Hegediis Karoly

Semmelweis Egyetem Doktori |l skola,
Gyogyszertudomanyok Doktori Tagozat, Budapest;
Természettudomanyi Kutatéokézpont,

Molekularis Elettudomanyi Intézet, Budapest

Halasz Zsolt

Debreceni Egyetem, Egészségtudomanyi Kar,
Egy Egészség I ntézet,

Debrecen

Kutatasi terilet: RNS alapa biomarkerek fejlesztése preklinikai

és klinikai vizsgalatokhoz

Témavezetd: Dr. Monostory Katalin

PhD kutatdsom célja Uj RNS-alapu biomarkerek fejlesztése és validalasa gyogy-
szerbiztonsagi és klinikai alkalmazasokhoz. miRNS-ek és mRNS-ek vizsgalataval
toxikoldgiai eltérések, szervkarosodasok és a kalcineurin inhibitorok optimalis
dozirozasat segité biomarkerek azonositasara torekszink.

Kutatasi tertlet: Kérnyezeti mintakbol izolalt bakteriofagok
bioinformatikai elemzésének optimalizacidja

Témavezetd: Dr. Laczko Levente

Kutatasom célja egy felhasznaldbarat, helyben futtathatd bioinformatikai pipeline
fejlesztése Oxford Nanopore technoldgiaval szekvenalt bakteriofag genomok elem-
zésére. A rendszer a fagkutatdsban megkoénnyiti az adatok feldolgozasat, valamint
javitja az eredmények reprodukalhatésagat és dsszehasonlithatésagat.

Hanza Richard

Semmelweis Egyetem,

|I. sz. Patoldgiai és Rakkutatoé I ntézet,
Budapest

Kutatasi terllet: Rizikdbecslést és terapia tervezést segitéo biomarkerek
azonositasa B-sejtes limfomakban

Témavezet6: Prof. Dr. Bodor Csaba, Dr. Batai Bence

Kutatasunk a follikularis limfémaban el6forduld EZH2 mutacidk és az intratumoralis
heterogenitas prognosztikai szerepének vizsgalatara iranyul. Célunk a betegek
tulélésének és a genetikai eltérések kapcsolatanak feltarasa, valamint 4j prediktiv
és prognosztikus markerek azonositasa Ujgeneraciés szekvenaldsi adatok alapjan.

Hirling Dominik

Szegedi Tudomanyegyetem, I nformatikai I ntézet,
Szegedi Biologiai Kutatékozpont,

Szeged

Kutatasi terllet: Gépi tanulasi és matematikai modellek a bioldgiai
képfeldolgozasban

Témavezetd: Dr. Horvath Péter

Kutatdsom célja automatikus sejtszegmentalasi mdédszerek fejlesztése mikroszko-
pos képek elemzésére. Ennek keretében matematikailag megalapozott tanitohal-
maz-generald eljarast és olyan mélytanuld algoritmust dolgozok ki, amely konvo-
[Ucids neuralis haldzatok és geometriai jellemzdk felhasznalasaval javitja a sejtek
felismerését.

Hunya Agoston

: E6étvos Lorand Tudomanyegyetem, Genetikai Tanszék,
Y Budapest; Szegedi Biologiai Kutatokozpont,

~  Biokémiai Intézet, Szeged

R 1>

Kutatasi terlilet: Bakterialis genomika

Témavezeto neve: Dr. Ari Eszter, Dr. Papp Balazs

Kutatasom a baktériumok rezisztencia- és virulenciagénjei kozotti evolucids kap-
csolatok feltarasara iranyul. Nagyléptékld genomikai elemzésekkel vizsgadlom a
rezisztencia és virulencia 6sszefiiggéseit, valamint a klinikailag jelentds, hiper-
virulens multirezisztens baktériumok kialakuldsanak megel6zési lehetOségeit.




Jakab Borbala

Pazmany Péter Katolikus Egyetem,
Informacioés Technoldgiai és Bionikai Kar,
Budapest

Kiss Csaba

TTK, Molekularis Elettudomanyi I ntézet,
Epigenetika és Genomszerkesztés Kutatécsoport,
Budapest

Kutatasi tertilet: Fehérjék biologiailag fontos bels6 mozgasainak
egységes keretben torténo bioinformatikai elemzése

Témavezetl: Prof. Dr. Gaspari Zoltan

Kutatasom a fehérjék bels6 dinamikajanak és annak bioldgiai funkcidkra gyakorolt
hatasanak vizsgalatara iranyul. Célom annak feltarasa, hogy a fehérjeszerkezet
altal meghatarozott mozgdsmintazatok és a stabilizalé kdlcsonhatdsok hogyan
befolyasoljak a fehérjék mikoddését és kdlcsonhatasi képességét.

Kutatasi terlilet: Nem-kodolo genetikai variansok vizsgalata vastagbélrak-
ban egysejtes multiomikai adatokkal

Témavezetd: Dr. Spisak Sandor

Kutatdsom a vastagbélrak kialakuldsaban szerepet jatsz6 nem kodold genetikai
variansok funkcionalis vizsgdlatara iranyul. Egysejtes multiomikai adatok és gépi
tanuldsi médszerek segitségével célom a génszabalyozast befolydsold varidansok
azonositdsa és a tumor genetikai hatterének jobb megértése.

Karadocsev Eva
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatikai tanszék,
Budapest

Kutatasi terlilet: A hepatocellularis karcinémara jellemzo
génvaltozasok azonositasa

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Kutatasi célom olyan target gének prognosztikus szerepének vizsgalata a Bioinfor-
matika Tanszék OnkoBankjaban gy(jtott hepatocellularis carcinoma mintaiban,
amelyek a rosszindulatl daganat metabolizmus hallmarkkal 6sszefliggenek. A gén-
expresszids valtozasokat Ujgeneracidés szekvenalassal és qPCR-ral szeretném in
vitro bizonyitani HCC sejtvonalakon.

Kiss Luca

Semmelweis Egyetem,
Bioinformatikai tanszék,
Budapest

Kutatasi terllet: A cukorbetegség, illetve a tumoros megbetegedések
ko6zotti 6sszefliggések

Témavezets: Dr. Menyhart Otilia

Kutatdsom a cukorbetegség és a daganatos megbetegedések kapcsolatanak vizs-
galatdra irdnyul. Ujgeneracids szekvenalasi és bioinformatikai mddszerekkel kere-
sek a tumorsejtek metabolizmusat befolyasolé géneltéréseket és biomarkereket.

Kardos Balazs

Semmelweis Egyetem,

Patologiai és Kisérleti Rakkutato I ntézet,
Budapest

Koppany Gergely

Szegedi Tudomanyegyetem,
Természettudomanyi és I nformatikai Kar,
Szegedi Bioldgiai Kutatokozpont, Szeged

Kutatasi tertlet: Myeloma multiplex integrativ omikai elemzése
Témavezetd: Prof. Dr. Bodor Csaba

Kutatdsom a myeloma multiplex genomikai és transzkriptomikai hatterének vizs-
galatara iranyul. Célunk (j biomarkerek, genetikai eltérések és evollciéos mintak
azonositdsa, valamint ctDNS-alapl monitorozd rendszer fejlesztése a betegség
pontosabb kdvetése és a személyre szabott terapia tdmogatasa érdekében.

Kutatasi terlilet: Tumor Immunolégia, Bioinformatika

Témavezets: Dr. Manczinger Maté

Kutatdasom a HLA-II molekulak promiszkuitdasa és a tumoros betegek immuntera-
pidra adott valasza kozotti kapcsolat vizsgalatara irdnyul. Célom annak feltarasa,
hogy a HLA-II altal prezentalt epitopok sokfélesége hogyan befolydsolja az immun-
valasz hatékonysagat és az immunterapiak eredményességét.

Dr. Kothalawala William Jayasekara
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatikai tanszék,

Budapest

Kutatasi terllet: Egyes sejtes transzkriptomikai adathalmazok integralt
elemzése vastagbél- és emlodaganatokban

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Kutatdsom nyilt hozzaférés( single-cell RNS-szekvenalasi adatok feldolgozasara és
integraldsara iranyul. Célom eml6- és vastagbéltumorok nagy mintaszamu sejtes
atlaszanak létrehozasa, amely tdmogatja a sejttipusok és génexpresszidos minta-
zatok 6sszehasonlité vizsgalatat.




Kovacs I stvan

Debreceni Egyetem,

Evollciés Allattani és Humanbiolégia Tanszék,
Juhasz Nagy Pal Doktori I skola, Debrecen

Laczko-Albert Laura
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatikai tanszék,
Budapest

Kutatasi terllet: Elterjedés modellezés, allomany becslés és élohely
hasznalat madar monitoring programok adatai alapjan

Témavezet6: Prof. Dr. Barta Zoltan, Dr. Ban Miklds
Kutatasunk célja romaniai madarfajok elterjedésének és allomanyvaltozasainak
vizsgalata nagy mennyiség( biodiverzitasi adat és korszer( statisztikai modellek
segitségével. Vizsgaljuk a fajok abundancidjat befolyasold biotikus és abiotikus
tényezbket, valamint az allomanyok idObeli valtozasait.

Kuffa Katalin Rita

E6tvos Lorand Tudomanyegyetem,
Biologia Doktori Iskola,

Budapest

Kutatasi terlilet: Nagy atereszto képességi kisérleti moédszerek
fejlesztése transzmembran fehérjék vizsgalatara

Témavezetd: Dr. Tusnady Gabor

Kutatdsom célja nagy atereszt6képességli mddszerek fejlesztése sejtfelszini fehér-
jék vizsgalatara tomegspektrometriai és bioinformatikai eszk6zokkel. Az eredmé-
nyek hozzajarulhatnak a fehérjék szerkezetének, modosuldsainak és szerepének
feltdrasahoz, valamint betegségek molekularis hatterének és diagnosztikai lehet6-
ségeinek megértéséhez.

Kutatasi terilet: Biomarker azonositas Gjgeneracios szekvenalassal
nyert adatokbodl a szolid tumorok személyre szabott terapias
dontéstamogatasaeért

Témavezetd: Dr. Fekete Janos Tibor

Kutatdsom petefészekdaganatok transzkriptomikai adatainak bioinformatikai elem-
zésére iranyul. Célom prognosztikus és prediktiv biomarkerek azonositdsa a sze-
mélyre szabott terapias dontések tamogatasara.

Lisa Amalia
Debreceni Egyetem,
Debrecen

Kutatasi tertlet: Eszak-szumatrai mahseer-halak evolicidja

Témavezeté: Dr. Sramko Gabor

Kutatdsom az észak-szumadtrai mahseer-halak genomikai vizsgalatara iranyul,
kilonos tekintettel taxondmidjukra, evollcidjukra és populdciés szerkezetikre.
Célom az endemikus fajok biologiai hatterének feltarasa és olyan genomikai erd-
forrasok létrehozasa, amelyek tdmogatjak a természetvédelmi stratégidkat.

Kunkli Balazs Tibor

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

Dr. Lorant Gergo

Semmelweis Egyetem,

Patolégiai Tudomanyok Doktori I skola,
Budapest

Kutatdsi terlilet: Metabolomika, rendszerbioldgia
Témavezetd: Prof. Dr. TOzsér Jozsef

PhD kutatasom bor- és borecet metabolitok azonositdsara, valamint az ezekhez
kapcsolédé anyagcserelUtvonalak feltérképezésére iranyul témegspektrometriai,
kémiai informatikai és rendszerbioldgiai mddszerekkel. Emellett az ELIXIR Proteo-
mics Implementation Study projekt keretében SDRF fajlok Iétrehozdasaval, valida-
lasdval és elemzésével foglalkozom.

Kutatasi terlilet: Az autonom idegrendszeri miikodés jelentosége

a daganatos betegek esetében

Témavezetl: Dr. Szasz Attila Marcell

Kutatdsom a szivfrekvencia-variabilitds (HRV) és az autondm idegrendszeri m(iko-
dés vizsgadlatara irdnyul daganatos betegekben. Célom annak feltardsa, hogy a
HRV alkalmazhaté-e biomarkerként a daganatok kockazatbecslésében, progndzis-
alkotasaban és a betegkodvetésben.




Mabuse Moagi Gontse

Debreceni Egyetem AOK,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

Témavezet6: Prof. Dr. Cs6sz Eva

Doktori kutatdsom kézéppontjaban a tdmegspektrometrids proteomikahoz sziiksé-
ges FFPE (formalinban fixalt, paraffinba agyazott) fehérjeemésztési protokollok
optimalizaldsa, valamint a fliggetlen adatgyl(ijtés (DIA) adatkészleteinek feldolgo-
zasara és értékelésére szolgald, felhasznaldbarat adatelemzési folyamatok kidol-
gozasa all.

Miller Dalma
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

Mahshid Moballegh Nasery

Debreceni Egyetem AOK,

Biokémiai és Molekularis Biol6giai Intézet,
Debrecen

Kutatasi terlilet: Genomszintli DNS metilacids és transzkriptomikai

adatok elemzése tumoros, normal és metasztatikus szovetmintakban
Témavezets: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Kutatdsom a vastagbél adenokarcindma DNS-metilaciés mintazatainak vizsgalata-
ra iranyul. Célom a tumorprogressziéban szerepet jatszé metilacios valtozasok és
Uj biomarkerjeloltek azonositasa, valamint egy szoveti 6sszehasonlitast tdmogato
webes felllet fejlesztése.

Témavezeté: Prof. Dr. Cs6sz Eva

A projekt egy affinitasalapl proteomikai kutatds, amely az Olink technoldgiat
alkalmazza akut limfoblasztos leukémiaval diagnosztizalt gyermekbetegek cerebro-
spinalis folyadék-mintadin. A projekt célja potencialis biomarkerek azonositasa gépi
tanuldsi mddszerek alkalmazasaval.

Nagy Zsolt

Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

Mansi Jain

Debreceni Egyetem AOK,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

Kutatasi tertlet: Epidemiologiai referenciaértékek meghatarozasa az onko-
l6giai betegségek el6fordulasara

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Doktori kutatdsom nagylépték( egészségligyi adatok elemzésére iranyul, kilénos
tekintettel a daganatos megbetegedések el6forduldsi és haldlozasi trendjeire
Magyarorszagon. Célom egy interaktiv online felllet fejlesztése, amely tdmogatja
az epidemioldgiai adatok értelmezését és a dontéshozatalt.

Témavezets: Prof. Dr. Csész Eva

Kutatasom célja termofil organizmusok proteomikai vizsgalatdhoz szikséges lizis-
és emésztési protokollok optimalizalasa. A kilénb6z6 mddszerek 6sszehasonlitasa-
val a fehérjehozam és az emésztési hatékonysag javitadsara torekszem.

Murmu Ankita
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

Kutatasi terlilet: RNS-Seq és mesterséges intelligencia a rakkezelési
stratégiakhoz

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

Kutatdsom rakbetegek egysejtes RNS-szekvenalasi és klinikai adatainak elemzé-
sére iranyul. Célom immunterdpids célpontok és személyre szabott kezelési lehe-
t6ségeket tdmogatd prediktiv modellek azonositasa.

Nemes Kolos

Szegedi Tudomanyegyetem,

Kisérletes és Megel6z Orvostudomanyi Doktori Iskola
Magyar Molekularis Medicina Kivaléosagi Kézpont, Szeged

Kutatasi terlilet: Daganatok molekularis heterogenitasanak vizsgalata
bioinformatikai és mesterséges intelligencia alapi moédszerekkel

Témavezetd: Dr. Pongor Lérinc

Doktori kutatasom daganatok, els6sorban tiidédaganatok molekularis heterogeni-
tasanak bioinformatikai vizsgalatara iranyul. Omikai adatok, gépi tanulasi és neu-
ralis hald alapu moddszerek segitségével célom biomarkerek és prediktiv modellek
fejlesztése a pontosabb diagndzis és személyre szabott terdpids dontések tdmoga-
tasara.




Erdenetsetseg Nokhoijav

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Bioldgiai Intézet,
Debrecen

Kutatasi terllet: Proteomikai és metabolomikai analizisek nagy
populacidkat érinto betegségekben
Témavezets: Prof. Dr. Cs6sz Eva

Kutatdasom a cukorbetegség és szovédményeinek metabolomikai és proteomikai
vizsgalatara iranyul. Célom a diabéteszes retinopatiahoz kapcsolédd molekularis
mintazatok és potencialis biomarkerek azonositasa a korai felismerés és elbrejel-
zés tamogatasara.

Oravecz Orsolya

E6tvos Lorand Tudomanyegyetem,
Természettudomanyi Kutatokézpont,
Molekularis Elettudomanyi Intézet, Budapest

Nyiri Virag
Debreceni Egyetem,
Debrecen

Kutatasi terilet: Eszak-szumatrai mahseer-halak evoliciéja

Témavezet6: Dr. Sramko Gabor

Kutatdsom veszélyeztetett allatfajok populacidogenetikai, filogenetikai és filogeo-
grafiai vizsgdlatara irdnyul genomikai adatok alapjan. Célom a genetikai valtoza-

tossag feltarasa és az eredmények felhasznaldsa hatékony természetvédelmi stra-
tégidk tamogatasara.

Kutatasi terlilet: Az anyai-magzati kapcsolat sejtes és molekularis
szintd immunszabalyozasa

Témavezetok: Prof. Dr. Than Nandor Gabor, Dr. Papp-Balogh Andrea
Kutatdsom a terhességi immunoldgia teriletén a méhlepényi glikanok és galektinek
szerepének vizsgalatara iranyul. Célom ezen molekuldk immunregulacidoban és

placentacidoban bet6ltott szerepének feltardsa, valamint a terhességi kérképek
molekularis hatterének jobb megértése.

Orosz Nikolett

Debreceni Egyetem,
Egészségtudomanyi I ntézet,
Debrecen

Olah Gergo

Debreceni Egyetem,

Evollciés Allattani és Humanbiolégia Tanszék,
Debrecen

Kutatasi terllet: A Debreceni Egyetem Klinikai K6zpont vonzaskoérzetében

detektalt fert6z6 megbetegedések epidemioldgiaja

Témavezet: Dr. Nagy Attila Csaba

Kutatasunk célja a Debreceni Egyetem Klinikai Koézpont korzetében el6forduld
enteralis kérokozok, influenzavirusok és multirezisztens baktériumok okozta fertd-
zések klinikai jellemzdinek vizsgalata, valamint a kérhazi tartézkodas és halalozas
szempontjabdl legjelent6sebb betegségek azonositasa.

Kutatasi tertilet: Automatikus adatfeldolgozas biodiverzitas kutatasok
tamogatasara
Témavezetok: Dr. Ban Miklés, Dr. Harangi Balazs

Kutatasom célja korszer(l informatikai eszkdzdk fejlesztése a biodiverzitds kutatas
tamogatasara, amelyek segitik a terepi adatgyl(ijtést, az adatok feldolgozasat és
vizualizaciojat. Munkam soran mesterséges intelligencian alapulé képfeldolgozasi
és objektumfelismerési modszereket alkalmazok bioldgiai informacidok automatizalt
kinyerésére.

Pachinger-Molnar Bence
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

Kutatasi téma: Tumorsejtek metabolikus Gtvonalainak becslése egysejt
és bulk RNAseq adatok felhasznalasaval

Témavezetd: Dr. Menyhart Otilia
Kutatasom nyilvdnosan elérhetd egysejt- és bulk-RNS-adatok bioinformatikai
elemzésére iranyul. Célom egy webes alkalmazas fejlesztése, amely a tumorokat

metabolikus mintazataik alapjan csoportositja, tdmogatva (j alcsoportok és célzott
terapias lehet6ségek azonositasat.




Pal Viktor

Szegedi Tudomanyegyetem,
Bioldgia Doktori Iskola,
Szeged

Kutatasi terllet: Idegsejtek k6zotti kommunikacio mérése és fenotipi-
zalasa multi-patch clamping és mesterséges intelligencia segitségével
Témavezet: Dr. Horvath Péter

A projekt célja egy automatizalt mikroszkopian és mesterséges intelligencian ala-
puld rendszer fejlesztése tobb idegsejt egyidejl patch clamp vizsgalatara. A méd-
szer segitségével a sejtek kozotti kommunikacié és annak molekularis hatasai
vizsgalhaték nagy pontossaggal.

Dr. Panczél Andras
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

Kutatasi terllet: Prediktiv biomarkerek vizsgalata glioblastomaban
Témavezetl: Dr. Fekete Janos Tibor

Kutatasom a glioblastoma diagnosztikai, prognosztikai és prediktiv biomarkereinek
azonositasara iranyul. Ujgeneracids szekvenaldsi és bioinformatikai mddszerekkel
vizsgalom a tumor genetikai és transzkriptomikai eltéréseit a betegség heteroge-
nitdsanak jobb megértése és a személyre szabott terdpia tdmogatasa érdekében.

Posta Maté

Semmelweis Egyetem,

Természettudomanyi Kutatokézpont
Molekularis Elettudomanyi Intézet, Budapest

Kutatasi terilet: A nagy sziilészeti korképek patomechanizmusai,

korai predikcidja és diagnozisa

TémavezetOk: Prof. Dr. Papp Zoltan, Prof. Dr. Than Nandor Gabor
Kutatdsunk egészséges és patologids terhességekbdl szarmazd omikai adatok
bioinformatikai elemzésére iranyul. Célunk a preeclampsia, IUGR és vetélések
molekularis hatterének feltardsa, valamint korai diagnosztikat és el6rejelzést segi-
t6 biomarkerek azonositasa.

Sahel Kapoor

Semmelweis Egyetem,
Gyobégyszerhatastani I ntézet,
Budapest

Kutatasi tertilet: A migrén human transzkriptomikai vizsgalata
Témavezetl: Dr. Petschner Péter

Sahel Kapoor doktori kutatasa a migrén human transzkriptomikai vizsgalatara ira-
nyul. Célja a molekularis valtozasok és jelatviteli Utvonalak feltdrasa, valamint Uj
terapias lehet6ségek megalapozasa.

——

Parrag Petra

Semmelweis Egyetem,

Patoldogiai Tudomanyok Doktori Tagozat, Molekularis
és Experimentalis Onkologia Program, Budapest

Kutatasi terllet: A magyarorszagi rosszindulati daganatos betegségek
epidemioldgiai valtozasai
Témavezetd: Dr. Kenessey Istvan

Kutatasom a tlidérak, melanoma és fej-nyaki laphamsejtes daganatok hazai epi-
demioldgiai trendjeinek vizsgalatara iranyul eurdpai 6sszehasonlitasban. Elemzem
a betegjellemzdket, regionadlis eltéréseket, tulélési mintazatokat és azok kapcsola-
tat az onkoldgiai kezelésekkel.

Poscher Anna Zso6fia

Genetikai I ntézet,

Szegedi Biologiai Kutatékozpont,
Szeged

Kutatasi terlilet: Genetika, Immunolégia, Epigenetika

Témavezetl neve: Dr. Czimmerer Zsolt

Kutatasom a makrofagok mikrokdrnyezeti szignalokra adott valaszainak vizsgala-
tara irdnyul Ujgeneraciés szekvenaldsi adatok bioinformatikai elemzésével. Bulk és
single-cell RNS-szekvenalasi, valamint epigenomikai adatok segitségével tanulma-
nyozom a transzkripcids és szabdlyozasi valtozasokat.

Schiitz Oszkar

Szegedi Tudomanyegyetem,
Genetika Tanszék,

Szeged

Kutatasi terlilet: Archeogenetika

Témavezetd: Dr. Torok Tibor

Kutatasom az archeogenetikai adatok bioinformatikai elemzésére iranyul, kiilonos
tekintettel a populacidégenetikai vizsgalatokra és az adatok vizualizaciéjara. A mun-
kafolyamatok soran 6si DNS-szekvencidk feldolgozasaval és értelmezésével foglal-
kozom.

Sod-Erdene Byambadash
Debreceni Egyetem,
Debrecen

Kutatasi tertilet: A mongol szajga antilop (Saiga tatarica mongolica)
konzervaciogenomikai vizsgalata

Témavezetdé: Dr. Sramko Gabor

Kutatdsom a mongol szajga antilop konzervaciégenomikai vizsgalatara iranyul
RADseq-alapu SNP-elemzéssel. Célom a genetikai diverzitas, populacids szerkezet
és helyi adaptacié feltdrasa, valamint egy kromoszdéma-szint( referenciagenom
|étrehozasanak elOkészitése.




Somogyi Petra

Szegedi Tudomanyegyetem, Szent-Gyorgyi Albert
Orvostudomanyi Kar, TTIK Orvosi Fizikai és Orvosi
Informatikai I ntézet, Szeged

Kutatasi terllet: Az iszkémias agysériilések légzésélettani
kévetkezményei

Témavezetl: Prof. Dr. Petak Ferenc, Prof. Dr. Farkas Eszter

Kutatdsom az agyi iszkémia légzOrendszerre gyakorolt hatdsainak vizsgalatara
iranyul patkanymodellben. Célom a karosodashoz vezeté gyulladasos és metabo-
likus folyamatok feltarasa terapias lehet6ségek megalapozasa érdekében.

Ulambayar Battamir
Debreceni Egyetem,
Egészségtudomanyi I ntézet,
Debrecen

Kutatasi terlilet: Kardiometabolikus betegségek és az inzulin-
rezisztenciaval valo 6sszefliggésik

Témavezetd: Dr. Nagy Attila Csaba

Kutatasom a kardiometabolikus betegségek és az inzulinrezisztencia kapcsolata-
nak vizsgalatara iranyul. Célom egy prediktiv modell fejlesztése a korai felismerés,
a megel6zés és a célzott beavatkozasok tdmogatasara.

Dr. Szepesi Gabriella

Semmelweis Egyetem,

Patologiai és Kisérleti Rakkutato I ntézet,
Budapest

Varadi Alex

Debreceni Egyetem,
Metagenomikai I ntézet,
Debrecen

Kutatasi terilet: A follikularis limféma csontvel6i érintettségének
vizsgalata térbeli transzkriptomikai és proteomikai modszerekkel

Témavezet6: Prof. Dr. Bodor Csaba

Kutatasunk a follikularis limféma csontvel6-érintettségének térbeli transzkriptomikai
és proteomikai vizsgalatara iranyul. Célunk (j terapids célpontok és biomarkerek
azonositdsa a betegség pontosabb felismerése és kezelése érdekében.

Sziics Balazs

Szegedi Tudomanyegyetem, Természettudomanyi

és Informatikai Kar, Szegedi Bioldgiai Kutatokozpont,
Biokémia Tanszék, Szeged

Kutatdsi terlilet: Genomi bioinformatikai médszerek hatékonysaganak
vizsgalata mikrobioldgiai kutatasokban

Témavezetd: Dr. Laczkd Levente

Kutatdsom a mikrobidlis genomok pontos rekonstrukciéjat vizsgalja ujgeneracios
szekvenalasi és bioinformatikai modszerekkel. Célom a genomdosszeadllitds mindsé-
gét befolyasolé tényezOk feltarasa, gyakorlati ajanlasok kidolgozasa és Uj elemz6-
eszkozok fejlesztése.

Kutatasi tertilet: A HIV immun-elkeriilést el6segito mutacidinak

vizsgalata az immunoldgiai hasonlésag vonatkozasaban

Témavezeté: Dr. Manczinger Maté

Kutatasom a HIV adaptiv immunrendszer kijatszasat lehetdové tevé mutaciok vizs-
galatara iranyul. Bioinformatikai elemzésekkel, R programozasi koérnyezetben

elemzem a virusvariaciokat és klinikai adatokat az immunelkertilés mechanizmu-
sainak feltarasara.

Varga Luca

Semmelweis Egyetem,

Patologiai és Kisérleti Rakkutato I ntézet,
Budapest

Kutatasi terllet: DiffGz nagy B-sejtes limféoma genetikai klasszifikacidja
Témavezetd: Prof. Dr. Bodor Csaba
Kutatdsom a diffuz nagy B-sejtes limféma (DLBCL) genetikai klasszifikaciéjara és
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azonositasa, valamint a ctDNS-alapu monitorozas lehetéségének feltarasa a beteg-
ség kovetésében.

Takacs Bertalan

Szegedi Biologiai Kutatékozpont,
Genetika I ntézet,

Szeged

Veres-Szaszka Judit

Debreceni Egyetem,
Juhasz-Nagy Pal Doktori I skola,
Debrecen

Kutatasi tertilet: Metagenomika, human mikrobiom

Témavezet: Dr. Haracska Lajos

Kutatdasom a human, els6sorban bélmikrobiom bioinformatikai elemzésére iranyul
Ujgeneracios szekvenalasi adatok alapjan. Gépi tanulasi és statisztikai modszerek-
kel vizsgalom a betegségekhez kapcsolédd mikrobidlis valtozasokat, valamint egy
pontosabb mikroba-azonositd szoftver fejlesztésén dolgozom.

Kutatasi terlilet: Hossza tava tajléptéki valtozasok hatasai

a romaniai madardiverzitasra

Témavezetok: Prof. Dr. Barta Zoltan, Dr. Ban Miklds

Kutatdsunk a romaniai tajhasznalat és klimavaltozas madarallomanyokra gyakorolt
hatasat vizsgalja miholdas adatok, mesterséges intelligencia és monitoringadatok

segitségével. Célunk az éléhelyvaltozasok és az észlelési valdszinliség valtozasai-
nak feltarasa.




TeSS - ELI XI'R képzésiportal

Az ELIXIR képzési e-tdmogatd rendszere, a TeSS (Training

o eSupport System), az élettudomanyi és bioinformatikai képzési

E” ]I  er6forrasok kézponti eurdpai gy(ijtéplatformja. Célja, hogy egyet-

len kereshet6 fellleten tegye elérhetévé az ELIXIR csomdépontok

TeSs és mas szolgaltatok képzési eseményeit, tananyagait és oktatasi

forrasait, tdmogatva a kutatdk, oktatok és hallgatdk bioinformatikai
kompetencidinak fejlesztését.

A folyamatosan bévil6 adatbazis konferencidkat, workshopokat, online és sze-
mélyes képzéseket, webinariumokat, tananyagokat és képzési intézményeket foglal
magaban. A felhaszndlok szakterilet, kompetenciaszint vagy képzési forma szerint
kereshetnek, valamint személyre szabott tanulasi Utvonalakat alakithatnak ki.

A TeSS mas bioinformatikai infrastruktirakkal, példaul a bio.tools és a FAIR-
sharing rendszerekkel is 6sszekapcsolhato, eldésegitve a FAIR adatkezelési elvek és
a nyilt tudomanyos egylttm(kodések elterjedését.

A TeSS igy nem csupan képzési eseménynaptar, hanem az élettudomanyi
k6zosség folyamatos szakmai fejl6dését tamogatd integralt tuddsmenedzsment-
rendszer.
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Egyetlen keresGfelllst Személyre szabott Integriicié veretd Tudiismegosztis Digitilis kompetenciik Elethosszlg tartd
a relevins képzések tanuldsi utak bioinformatikai és kizi feil és FAIR tanulds timogatdsa
Byors és erdfi gy minden szinten

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

Training SPLASH - Oj europai tudasplatform
a bioinformatikai képzések tamogatasara

TRAINING (ﬂ Az élettudomanyi kutatas és a bioinformatika
SPLASH QJ gyors fejlédése folyamatos kompetenciafejlesz-

tést tesz szlkségessé. Ennek tamogatasara
hozta létre az ELIXIR Europe a Training SPLASH (Skills, Professional Development,
Learning Assessment, Support and Help) online tudasplatformot, amely a bioinfor-
matikai és élettudomanyi képzések tervezését, fejlesztését és értékelését tamo-
gatja eurdpai szinten.

A platform uUtmutatdkkal, sablonokkal, oktatdsmodszertani ajanlasokkal és
mindségbiztositasi eszkdzokkel segiti a képzések teljes életciklusat, kilonods hang-
sulyt helyezve a Train-the-Trainer programokra, a FAIR adatkezelési szemléletre,
valamint az online és hibrid oktatasi formakra.

A Training SPLASH hozzajarul az eurdpai
bioinformatikai képzési Okoszisztéma egy-
ségesitéséhez, a j6 gyakorlatok megoszta-
sahoz és az oktatasi anyagok Ujrafelhaszna-
lasdhoz, mikoézben erdsiti az ELIXIR-tagor-
szagok kozotti szakmai egyuttmikodéseket
és tudasmegosztast. Az ELIXIR Hungary
szamara a platform lehet6séget teremt a
hazai bioinformatikai képzések nemzetkozi

beagyazottsaganak er0sitésére, valamint a )
magyar kutatok és oktatok aktivabb bekap- Deliver \/
Develop

Training Lifecycle

Explore good practices and helpful resources.

Evaluate Plan

/

csoléddsara az eurodpai tudaskézosségbe.

Uj ELIXIR Magyarorszag kapcsolattarto
a Szegedi Tudomanyegyetemen

2025. januar 1-jétél a Szegedi Tudomanyegyetem képviseletében
Dr. Sinka Rita tanszékvezet6 egyetemi docens latja el az ELIXIR
Magyarorszaggal valé kapcsolattartasi feladatokat. Kutatasai a ge-
nomikai és transzkriptomikai adatok bioinformatikai elemzésére,
o Valamint ezek evolucids és reprodukcidbioldgiai jelentéségének vizs-
) galatdra irdnyulnak.

A Szegedi Tudomanyegyetemen folyé archeogenetikai kutatasok
archaikus DNS-adatok elemzésével tarjak fel egykori emberi populacidok genetikai
kapcsolatait és torténetét. A Gametogenezis Kutatdécsoport emellett az ivarsejtfej-
|6dés genetikai szabalyozasat vizsgalja modern transzkriptomikai és bioinformatikai
modszerekkel, kiilonos tekintettel az evollcidsan konzervalt ivarsejtfaktorok és (j
reprodukcios biomarkerek azonositasara.




Az ELIXIR Magyarorszag vezetd/kutatéi

Két Gj vezeto kutaté csatlakozott az ELIXIR Magyarorszag szakmai
kozosségéhez: Dr. Petschner Péter és Dr. Pongor Lorinc.

2025-ben Dr. Petschner Péter, a Semmelweis Egyetem Gyodgy-
szerhatdstani Intézetének munkatarsa vezeté kutatoként (Principal
Investigator) csatlakozott az ELIXIR Magyarorszag haldzatahoz.

. Kutatécsoportja a bioinformatika, a mesterséges intelligencia és

| a transzlacids orvosbioldgiai kutatasok metszéspontjan végez kuta-
tasokat. Munkajuk kodzéppontjaban a gyakori, multifaktorialis pszi-
chiatriai és neuroldgiai betegségek genetikai és molekularis hatteré-
nek feltdrasa all, amelyhez nagymeéret( bioldgiai adatbazisok integ-
ralt elemzését, valamint korszer(i gépi tanuldsi moddszereket alkalmaznak.
Kutatasaik célja a betegségek patomechanizmusanak mélyebb megértése és Uj
terapias célpontok azonositasanak eldsegitése.

Dr. Petschner Péter csatlakozasa tovabb erdsiti az ELIXIR Magyarorszag szak-
mai kompetencidjat az adatvezérelt élettudomanyi kutatasok és a transzlacios
medicina teriletén.

2025-ben Dr. Pongor Lorinc, a HCEMM Cancer Genomics and
Epigenetics kutatdcsoportjanak vezetbje vezetd kutatdként csatlako-
zott az ELIXIR Magyarorszag haldzatahoz.

Kutatécsoportja a rakgenomika, az epigenetika és a bioinformatika
metszéspontjan végez adatvezérelt orvosbioldgiai kutatasokat.
Munkajuk kozéppontjaban els6sorban a daganatok genetikai és
' epigenetikaiheterogenitasanakfeltarasa, valamintatranszkriptomikai,
kromatin-hozzaférhet6ségi, DNS-metilacidos és folyadékbiopszias
adatok integralt elemzése all. A csoport kilénds hangsulyt fektet a tid6é neuro-
endokrin daganatainak, koztlik a kissejtes tiidéraknak a molekularis jellemzésére,
valamint olyan bioinformatikai megkdzelitések fejlesztésére, amelyek eldsegithetik
a daganatok alcsoportjainak azonositasat és klinikai-transzlaciés értelmezését.

Dr. Pongor Ldrinc csatlakozdsa tovabb erdsiti az ELIXIR Magyarorszag szakmai
kompetenciajat a bioinformatika, a rakgenomika, az epigenomikai adatelemzés és
a transzlaciés orvosbioldgiai kutatasok tertletén.

Dr. Ari Eszter

E6tvos Lorand Tudomanyegyetem, Genetikai
Intézet, Budapest; Szegedi Biologiai
Kutatokozpont, Biokémiai Intézet, Szeged

Kutatasi teriiletek: evollciobiologia, bakterialis genomika,
transzkripcionalis szabalyozas

Kutatécsoportunk a bioinformatika tébb tertiletén végez kutatasokat, kiemelten az
antibiotikum-rezisztencia és a bakteridlis virulencia evollucidjanak vizsgalataban.
Munkank kozéppontjaban a baktériumok kozotti horizontalis géntranszfer szere-
pe all, amelyet nagyléptékli géncsere-halézatok elemzésével tanulmanyozunk hu-
man mikrobiomhoz kapcsol6dd és patogén baktériumokban. Emellett fejlesztjik és
fenntartjuk a TLink adatbazist, valamint a funkcionalis dusulasvizsgalatot tdmogatd
mulea és muleaData R csomagokat.

Prof. Dr. Bagdy Gyorgy

Semmelweis Egyetem, Gyoégyszerhatastani
Intézet, Neuropszichofarmakoldgiai
Kutatocsoport, Budapest

Kutatasi terliletek: a gyakori, komplex pszichiatriai és neurologiai
betegségek kialakulasaban szerepet jatszo orokletes és kérnyezeti
faktorok, valamint biologiai Gtvonalak azonositasa Gj gyogyszercélpontok
és terapias lehetéségek azonositasara

Kutatasaink kozéppontjaban olyan komplex betegségek allnak, amelyek kialaku-
lasdban az orokletes és kornyezeti tényez6k egyarant fontos szerepet jatszanak.
Ezek vizsgalatahoz részletes adatokra, komplex statisztikai modellekre, valamint
hagyomanyos bioinformatikai és mesterséges intelligencian alapulé maddszerekre
tamaszkodunk. 2022 6ta elsOsorban a depresszid és a migrén molekularis hatterét
kutatjuk, kulonos figyelmet forditva a betegségek kialakulasaban szerepet jatszo
bioldgiai Utvonalak azonositasara és 6sszehasonlitdsara.

Dr. Balint Balint Laszlé6

Debreceni Egyetem, Biokémiai és Molekularis
Biol6giai Intézet, vendégkutato,

Debrecen

DEBRECENI
EGYETEM

Kutatasi terllet: epigenetika, funkcionalis genomika

Az epigenetikai oroklédés fizikai hordozoi a kromatin szerkezetén keresztll szaba-
lyozzadk a gének kifejezOdését. Kutatasaim célja a génexpresszido kromatin szint(
szabalyozasanak megértése és annak feltardsa, hogy ezek a folyamatok miként
jarulnak hozza az onkoldgiai betegségek kialakulasahoz és kezeléséhez. Daganatos
és izogenikus sejtek vizsgalataval elemzem a génszabdlyozas kulcsszereplbit, vala-
mint multiomikai adatok integraldsaval azonositom a kritikus szabalyozo6 elemeket.




Dr. Barta Endre

Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem, Geneti-
ka és Biotechnoldgia Intézet, Debreceni Egyetem,
Biokémiai és Molekularis Bioldgiai Intézet
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Prof. Dr. Csabai I stvan

E6tvos Lorand Tudomanyegyetem,
TTK Fizikai I ntézet,

Budapest

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

Kutatocsoportjaink munkajanak kozéppontjaban a haziadllatok genomikaja és a
génszabalyozas vizsgalata all. Meghatdroztuk a hazai mangalica fajtak genomjait,
valamint els6ként Magyarorszagon de novo Osszeallitottuk a gimszarvas referen-
cia-genomjat. Populacidgenomikai mddszerekkel vizsgaljuk a nyulféléket, illetve az
ERGA projekt keretében az aranysakal genomjat is elemezzik. Emellett nagylép-
ték(i ChIP-seq adatok feldolgozasaval kutatjuk a génszabdlyozads mechanizmusait,
eredményeinket a ChIPSummitDB adatbazisban tessziik elérhetévé.

ELIXIR részvétel: Biodiversity Community

Kutatasi terliletek: genomika, big data, mesterséges intelligencia

Kutatécsoportunk tevékenységének kdzéppontjaban az adatintenziv bioinformatikai
kutatasok allnak. Hazai és eurdpai projektek keretében rakgenetikai, metageno-
mikai, molekularis oregedéskutatdsi és jarvanygenetikai vizsgalatokban vesziink
részt. Munkank soran a legkorszeri(ibb bioinformatikai elemz6eszktzoket és gépi
tanulasi mddszereket alkalmazzuk, célunk pedig az alapkutatasi eredmények mi-
el6bbi klinikai és egészségligyi hasznositasa.

ELIXIR részvétel: Platforms, BY-COVID
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%= Prof. Dr. Barta Zoltan

Debreceni Egyetem, TTK Evollciés Allattani
és Humanbioldgiai Tanszék,

Debrecen

DEBRECENI
EGYETEM

Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila

Pazmany Péter Katolikus Egyetem,
Informacioés Technoldgiai és Bionikai Kar,
Budapest

Kutatasi terlletek: utédgondozas genetikai hatterének vizsgalata
bogarakban; természetvédelmi adatok okoinformatikai elemzése

Kutatasaink egyik f6 terilete a szilldi gondozas soran kialakuld evollcios érdekel-
lentétek molekularis hatterének vizsgalata genomikai és transzkriptomikai médsze-
rekkel egy Uj bogarmodellben, a nagyfejl csajkdban. Emellett a természetvédelmi
monitoring soran keletkez6 nagymennyiségd, térinformatikai adatok elemzésével
foglalkozunk, korszer( adatbanyaszati és prediktiv mddszerek alkalmazasaval. Cé-
lunk olyan bioinformatikai eszk6zok fejlesztése, amelyek tdAmogatjak a biodiverzitas
kutatasat és a természetvédelmi dontéshozatalt.

FO kutatasi terliletek: rendszerbiolégia, molekularis halézatok

szimulacidja, adatintegracio

A Molekularis és Celluldris Haldzatok Rendszerbioldgidja Kutatdcsoportban a sej-
ten bellli és sejtek kozotti kdlcsonhatasok térbeli és idébeli dinamikajat vizsgaljuk
szamitogépes modellezési és kisérletes mddszerek kombinalasaval. A molekularis
interakcios haldézatokat matematikai modellekké alakitjuk, hogy feltarjuk a sejt-
novekedés és sejtosztddas szabdlyozasanak mechanizmusait. Munkank soran el-
sOsorban proteomikai és multiomikai adatokat hasznalunk, eredményeinket pedig
sajat kisérletes rendszereinkben és egylttm{kodo laboratéoriumokban validaljuk.

Prof. Dr. Bodor Csaba
& Semmelweis Egyetem, Patologiai és Kisérleti
Rakkutato Intézet Budapest, HCEMM-SE Molekularis
Onkohematolégia Kutatécsoport, Budapest

Prof. Dr. Cs6sz Eva

Debreceni Egyetem AOK,

Biokémiai és Molekularis Bioldgiai Intézet,
Debrecen

Kutatdsi terlletek: molekularis onkohematoldogia, daganatgenomika

A Molekuldris Onkohematoldgia Kutatdcsoport kilonb6zd lymphomak és leukémi-
ak genomikai és transzkriptomikai vizsgalataval foglalkozik, valamint diagnosztikai
fejlesztéseket végez korszerld Ujgeneracids szekvenalasi és bioinformatikai maod-
szerekkel. Kutatasaink célja a betegségek lefolyasaval és a célzott terapidkra adott
valasszal 6sszefliggd biomarkerek azonositasa, tovabba a terdpids szelekcid hata-
sara kialakulod klonalis evolucio id6beli és térbeli folyamatainak feltarasa.

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

Kutatocsoportunk a nem invaziv modon gyljtheté testfolyadékok, példaul a
konny, a nyal és a verejték proteomikai és metabolomikai vizsgalataval foglalkozik
biomarkerek azonositadsa céljabol. Ehhez (j analitikai mddszereket fejlesztiink és
alkalmazunk, a kapott adatokat pedig haldzatalapu és rendszerbioldgiai megkoze-
litéssel elemezziik. Részt vesziink az ELIXIR Proteomics nemzetkdzi projektjében
is, amely a proteomikai adatok Ujrahasznositasat tdmogatja, emellett kiemelt sze-
repet kap a PhD- és TDK-hallgaték képzése is.

ELIXIR részvétel: Képzési koordinator, Proteomics




Dr. Dosztanyi Zsuzsanna

E6étvos Lorand Tudomanyegyetem,
TTK Biokémia Tanszék,

Budapest

Dr. Fekete Janos Tibor
Természettudomanyi Kutatéokézpont,
Molekularis Elettudomanyi I ntézet,

'} / Budapest

Kutatasi terlletek: fehérje szekvencia predikcio, gépi tanulas,
rendezetlen fehérjék, fehérje-fehérje kdélcsénhatas

2014 oOta vezetem az ELTE TTK Biokémia Tanszékén mikoédd Bioinformatikai Ku-
tatécsoportot, amely az eredendben rendezetlen fehérjék vizsgalataval foglalkozik
bioinformatikai és mélytanuldsos modszerek alkalmazdasdaval. Kutatasaink soran
predikcios eszkozoket és adatbazisokat fejlesztlink annak megértésére, hogy ezek
a fehérjék miként latjak el bioldgiai funkcidikat, illetve hogyan jarulnak hozza ki-
I6nb6z6 betegségek, példaul daganatos és neurodegenerativ kérképek kialakula-
sahoz. Munkdank hosszu tavu célja Uj gyogyszercélpontok és terapias lehetdségek
azonositasa.

ELIXIR Community részvétel: Intrinsically Disordered Protein,
Training Platform

Kutatasi teriilet: transzkriptom alap prediktiv biomarkerek
szolid tumorokban

Kutatasaim kozéppontjaban a prediktiv biomarkerek azonositasa all. A ROC-Plotter
projekt célja olyan Osszefiiggések feltarasa, amelyek egyes gének expresszidja és
a terapids valasz kdzott mutatkoznak kilonb6zd daganattipusokban. Az altalunk
fejlesztett webalkalmazas eml6-, méhnyak-, vastagbél- és agydaganatos betegek
génexpresszids adatait hasznalja biomarker-jeldltek validalasara. A rendszer lehe-
t0séget biztosit a kutatok szamara sajat adataik gyors ROC-analizisére és kisérle-
tes eredményeik fliggetlen kiils6 megerdsitésére is.

ELIXIR részvétel: GALAXY Platform

Dr. Erd6s Gabor

E6tvos Lorand Tudomanyegyetem,
Biokémia Intézet,

Budapest

Dr. Garamszegi Laszlé Zsolt

Okolégiai Kutatokézpont,

Okolégiai és Botanikai Intézet,

Evollciés Okolégia Kutatéocsoport, Budapest
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OKOLOGIAI
KUTATOKOZPONT

Kutatasi terliletek: Rendezetlen Rendezetlen fehérjék, neuralis halok,
energiafiiggvény rendszerek, rendezetlen koto régiok

2023 o6ta vezetem az ELIXIR Intrinsically Disordered Proteins (IDP) kdzdsségét,
amely az ELIXIR egyik legaktivabb szakmai kdz0ssége. Kutatasaim kdzéppontja-
ban olyan bioinformatikai és mélytanulds-alapu mddszerek fejlesztése all, amelyek
az eredendben rendezetlen fehérjék szerkezeti és funkcionadlis tulajdonsagainak
vizsgalatat tdmogatjak. Az altalam fejlesztett predikcids eszkozok lehetévé teszik
a rendezetlen régiok, funkcionalis kétéhelyek és konformacids sajatossagok pontos
azonositasat, hozzajarulva e fehérjék bioldgiai szerepének mélyebb megértéséhez.
ELIXIR részvétel: ELIXIR IDP Community

T

Kutatasi terlletek: klimavaltozas és ((jonnan) felbukkané betegségek -
citizen science: www.szunyogmonitor.hu; akusztikus kommunikacio
és a kulturalis evolucio

Kutatdsaink soran a tarsadalom széles kor(i bevondsaval és innovativ technolé-
giak, példaul mobilalkalmazasok segitségével gyljtiink nagymennyiségl adatot az
orszag egész terlletérdl. A beérkezd informaciokat bioinformatikai és gépi tanulasi
modszerekkel elemezziik, hogy nyomon kévethessiik az Ujonnan megjelen6 kér-
okozdk terjedését. Emellett az 6rvos légykapd mint modellfaj hosszu tavu vizsga-
lataval kutatjuk a madarének szerepét az ivari szelekcidoban, valamint a populacidk
térbeli és idGbeli valtozasait.

Prof. Dr. Gaspari Zoltan

Pazmany Péter Katolikus Egyetem,
Informacioés Technoldgiai és Bionikai Kar,
Budapest

Kutatdsi terlletek: fehérjeszerkezet, szerkezet-dinamika kdélcsonhatas

Kutatasaink kozéppontjaban a fehérjék bels6 dinamikajanak és szerkezeti sok-
féleségének vizsgalata all, els6sorban NMR-spektroszkdpiai adatok felhasznala-
saval. A fehérjeszerkezeti sokasagok elemzése mellett fibrillaris szerkezeti mo-
tivumok tanulmanyozdsaval is foglalkozunk. Funkcionalis szempontbdl kiemelt
érdeklOdési terlletlink a szinaptikus jelatvitelben részt vevé fehérjék, kilondsen
a posztszinaptikus denzitds komponenseinek szerkezeti és dinamikai jellemzése,
valamint kdlcsonhatasaik modellezése.

ELIXIR részvétel: Képzési koordinator




Dr. Gyenesei Attila

Pécsi Tudomanyegyetem
Szentagothai Janos Kutatékézpont,
Pécs

Kutatasi terililetek: biomarker azonositas, big data, biostatisztika

A Bioinformatikai Kutatdcsoport és a Genomika és Bioinformatika Core Facility ku-
tatasainak kdzéppontjaban a modern biotechnoldgiai mddszerek altal |étrehozott
nagymennyiség( bioldgiai és orvosi adat elemzése all. Korszer( bioinformatikai,
adatbanyaszati és mesterséges intelligencian alapulé eljarasokat alkalmazunk a
molekularis folyamatok jobb megértése és azok orvosi, ipari és mezdgazdasagi
hasznositasa érdekében. Emellett kiemelt célunk a bioinformatika és biostatisztika
fejlesztése a Pécsi Tudomanyegyetemen, valamint a kutatdi egylttm(ikodések és
infrastruktira tdmogatasa.

ELIXIR részvétel: Technikai koordinator

Prof. Dr. Harrach Balazs
Allatorvostudomanyi Kutatéintézet,
Molekularis Virolégia témacsoport,
Budapest

+ATKI

Allatorvostudomanyi
Kutatdintézet

Kutatasi terliletek: hazi és vadallatok virusai, virusgenetika,
filogenetikai szamitasok, virustaxonomia

Kutatécsoportunk vizsgalja a gazdasagi, kedvenc és vadallatok virusainak diverzi-
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a vadon él6 allatok (pl. denevérek, majmok) potenciadlisan embert és haziallatokat
fert6zd virusait. A vadallatmintakat Dél-Amerikatdl Uj-zZélandig terjedéen kaldik.
Eredményeinket a Nemzetk6zi Virusrendszertani Bizottsagban végzett munkaban
forditjuk hivatalos taxondmiava.

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Természettudomanyi
Kutatokozpont, Molekularis
Elettudomanyi I ntézet, Onkolégiai
Biomarker kutatécsoport, Budapest

Dr. Horvath Péter

Szegedi Biologiai Kutatékozpont,
Biokémiai Intézet,

Szeged

Kutatasi terililet: az onkolégiai betegségekben a varhato klinikai
lefolyast elore jelzo G4j molekularis markerek azonositasa, valamint
a terapiaval szembeni rezisztencia biomarkereinek vizsgalata

Az onkoldgiai bioinformatika terén a kutatdocsoportunk tobb mint tiz kilfoldi egye-
temmel folytat egylttm(ikodést, koztik a Yale, Stanford, John Hopkins Egyete-
mekkel (USA), valamint az Imperial College, pekingi, berlini, lyoni, calabriai, bar-
celonai egyetemek kutatodival, aminek eredményeként szamos kozlemény jelent
mar meg nivos tudomanyos lapokban (Nature Medicine, Cancer Discovery, Nature
Communications, Cell Metabolism, PNAS, EMBO, Cancer Research stb.). A csoport
innovativ szemléletének készénhetden szamos szabadon elérhet6 online adatelem-
z6 rendszer kerilt publikadlasra (pl. SC-plotter, cancerhallmarks, EpigenPlot, KM-
plotter, TNM-plotter, ROC-plotter, scientometrics.org).

ELIXIR részvétel: az ELIXIR magyarorszagi csomopontjanak a vezetéje

Kutatasi terliletek: molekularis biolégia, rendszermikroszkopia

Kutatécsoportjaimat a Szegedi Bioldgiai Kutatokdzpontban és a Helsinki Egyetem
FIMM intézetében vezetem, ahol nagy felbontasu sejtvizsgalati modszerek fejleszté-
sével foglalkozunk. A BIOMAG kutatécsoportokban rendszermikroszkdpiat és fejlett
képfeldolgozé algoritmusokat alkalmazunk bioldgiai folyamatok feltarasara. Mun-
kank a szamitdgépes sejtbioldgia, a mesterséges intelligencia és a bioinformatika
eszkozeit 6tvozi, eredményeinket vezetd nemzetko6zi folydiratok kozlik, és tébbek
kozott a fert6zo betegségek kutatasaban is hasznositjuk.

Dr. Kenessey I stvan
Orszagos Onkologiai I ntézet,
Budapest

Kutatasi terliletek: onkologia, epidemioldgia, minoségbiztositas

A Nemzeti Rakregiszter és Biostatisztikai Kozpont a hazai daganatos betegek ada-
tainak gy(jtésével és feldolgozasaval foglalkozik. Célunk az onkoldgiai betegségek
epidemiolégiai helyzetének bemutatasa, valamint visszajelzés nyujtasa az egész-
ségigyi ellatéknak és dontéshozoknak az ellatds mindségének javitdsa és az on-
koldgiai halozat fejlesztése érdekében. Kutatdsaink kozéppontjaban a daganatos
megbetegedések eléforduldsanak és tulélési trendjeinek vizsgalata, valamint a val-
tozasok hatterében allé tényezdk feltarasa all.




ERTIARD,

Dr. Kos Péter

Szegedi Tudomanyegyetem,
Biotechnoldgiai Tanszék,
Szeged
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Dr. Menyhart Otilia

Pécsi Tudomanyegyetem,
Transzdiszciplinaris Kutatasok I ntézete,
Pécs

Kutatasi terliletek: molekularis diagnosztika, mikrobialis genetika,
metagenomika, mesterséges intelligencia

A bioinformatika oktatasa a Szegedi Tudomanyegyetemen a 2000-es évek elején
indult, és azota a molekularis evollucid, az omikai tudomanyok és az informatika
terlleteivel bovilve bioinformatikai szakirany kialakitasdhoz vezetett. Az ELIXIR
Magyarorszaghoz valé csatlakozas célja az orszagos oktatasi és kutatasi egyuttm-
kodések erdsitése. Bioinformatikai modszereinket els6sorban a molekularis diag-
nosztika, a mikrobidlis genetika és a metagenomika teriletén alkalmazzuk, mikoz-
ben egy korszer(, integralt szegedi bioinformatikai kézpont kialakitasan dolgozunk.

Kutatasi terllet: diagnosztikai eszkozok fejlesztése betegektol
szarmazo mérések adatainak felhasznalasaval

A klinikai vizsgalatok sordn minden paciensrél nagymeéret(i, tobb szaz paramétert
tartalmazé heterogén adathalmaz keletkezik, amelyekbdl kdvetkeztetni lehet a kli-
nikai kimenetelre és a tulélésre. Ezen adatok értelmezése méretiik miatt 6sszetett
feladat, azonban megfeleld bioinformatikai eszk6zdkkel diagnosztikai és prognosz-
tikai célokra hasznosithatdk. Kutatdsainkban els6sorban onkoldgiai adatokon vég-
zlink mesterséges intelligencian alapuld elemzéseket.

Dr. Laczkd Levente

Debreceni Egyetem, Egészségtudomanyi Kar,
Egy Egészség Intézet, Bioinformatikai
munkacsoport, Debrecen
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. Dr. Monostory Katalin
L Természettudomanyi Kutatokézpont,
A Molekularis Elettudomanyi I ntézet,

Budapest

Kutatasi teriilet: genomika, bioinformatika

Munkacsoportunk célja a modern szamitdégépes moddszerek alkalmazasa bioldgiai
adatok - példaul DNS-, RNS- és fehérjeszekvencidk — elemzésére és az adatfeldolgo-
zas hatékonysaganak ndvelésére. Kutatasainkban masodik és harmadik generacids
szekvenaldsi adatok bioinformatikai és statisztikai elemzését végezzitk genomikai,
transzkriptomikai és metagenomikai projektekben. Emellett Uj bioinformatikai esz-
kozoket fejlesztlink a bakterialis genomok és az antibiotikum-rezisztencia vizsgala-
tara, valamint bakteriofagok és mikrobakozosségek kutatasara.

Dr. Ligeti Balazs

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

Kutatasi terliletek: gyogyszer-metabolizaléo enzimek genetikai polimorfiz-
musa (’single nucleotide polymorphisms’ és kopiaszam-valtozasok) és
fenotipusos megjelenése, SNP- és CNV-meghatarozasi metodikak fejlesz-
tése, SNP- és allélgyakorisag a magyar populacioban, kopiaszam-valto-
zas daganatos sejtekben

Kutatdsaink a gyogyszermetabolizmusban részt vevdé enzimek genetikai és nem
genetikai tényezdk altal befolyasolt mikodésének vizsgalatara iranyulnak. PCR-
alapu modszerekkel azonositjuk a gyégyszerlebontd képességet modositd SNP- és
CNV-eltéréseket, valamint vizsgdljuk a citokrom P450 enzimek varidnsainak gya-
korisagat a magyar populacidban. Célunk a terapiahatékonysagot és rezisztenciat
befolyasold genetikai tényezOk feltarasa, ezaltal a személyre szabott kezelések
fejlesztésének tamogatasa.

ELIXIR Community részvétel: Platforms

Kutatasi teriilet: neuralis bioinformatika, mikrobiom, genomikai-
nyelvmodellek

Kutatdcsoportunk a nagymeéretli genomikai nyelvmodellek és szekvencia-reprezen-
taciok fejlesztésével foglalkozik. Célunk olyan Uj neurdlis és pangenomikai maod-
szerek kidolgozasa, amelyek képesek a mikroorganizmusok nagy mennyiség(, he-
terogén genomikai adatainak hatékony elemzésére, Uj mintazatok feltdrasara és
bioldgiai folyamatok eldrejelzésére. Kutatasaink hozzajarulhatnak tébbek kdzott az
antimikrobialis rezisztencia, az Uj patogének megjelenése és mas globalis bioldgiai
kihivasok jobb megértéséhez.

Dr. Nagy Attila Csaba

Debreceni Egyetem, Egészségtudomanyi I ntézet,
Egészséglgyi I nformatikai Tanszék,

Debrecen
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Kutatasi terlletek: biostatisztika, epidemioldgia, big data

Munkacsoportunk népegészségiigyi jelentéségl megbetegedések adatbazisainak
biostatisztikai feldolgozasaval és értékelésével foglalkozik. Kutatasaink soran az
Osszefiiggések feltarasa mellett a nagy mennyiségd, értékes strukturalatlan adatok
hasznositasara, valamint szabad széveges adatokbdl torténd informacidkinyerésre
is térekszunk.




Dr. Patthy Laszlé

'\ Természettudomanyi Kutatékdzpont,
% Molekularis Elettudomanyi I ntézet,
"V Budapest

Prof. Dr. Pongor Sandor
Pazmany Péter Katolikus Egyetem,
Budapest

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

Az altalam vezetett kutatdcsoport els6sorban a genomevollcidval, genomanno-
tacioval, valamint a fehérjekddold gének szerkezetének és a fehérjék funkcioja-
nak predikcidjaval foglalkozik. A bioinformatikai elemzések mellett néhany, orvos-
bioldgiai szempontbdl jelentds fehérje - példaul az izomfejlédés szabalyozasaban
szerepet jatszd WFIKKN1 és WFIKKN2 - szerkezetét és mikddését kisérletes mod-
szerekkel is vizsgaljuk.

Dr. Petschner Péter
Semmelweis Egyetem,
Gyogyszerhatastani I ntézet,

Budapest
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matikai vizsgalataval, genomszekvencidk dsszehasonlitd elemzésével és kdzosségi
modellezéssel foglalkozott. Jelenlegi fokuszunk a bioinformatika korszer(i oktatasa-
nak fejlesztése, amely harom pillérre épll: adatok el6feldolgozasa, adatvizualizacio,
valamint az eredmények tudomanyos kommunikacidja. Kidolgoztuk az ,, Introduction
to scientific communication” kurzust, amely a hipotézisalkotds, eredményértelme-
zés és tudomanyos kozlés gyakorlati alapjait foglalja 6ssze.

Pongor Sandor a Magyar Bioinformatikai Tarsasag és az MTA Bioinformatikai Osz-
talykdzi Tudomanyos Bizottsdganak elndke, az Academia Europaea és az MTA tagja.

Kutatasi terllet: gyakori, multifaktorialis pszichiatriai és neurolégiai kor-
képek vizsgalata bioinformatikai és gépi tanulason alapulé médszerekkel

Kutatasaink soran a gyakori, kérnyezeti és genetikai tényezOk altal egyarant be-
folyasolt pszichiatriai és neuroldgiai betegségek hatterében allé folyamatokat azo-
nositjuk és modellezzik. Célunk e komplex korképek mélyebb megértése révén Uj
terapias lehet6ségek megalapozasa. Munkank soran nagyméret(i adatbazisokat és
azok elemzését lehetdveé tevd korszerli modszereket alkalmazunk és fejlesztiink.

Dr. Solymosi Norbert
If\llatorvostudoményi Egyetem
Bioinformatikai Kozpont,
Budapest

Dr. Pongor Lérinc

Magyar Molekularis Medicina
Kivalésagi Kézpont (HCEMM),
Szeged

Kutatasi terlletek: epidemiolégia, genomika

A Bioinformatikai K6zpont az Allatorvostudomanyi Egyetemen elsésorban a mikro-
bidlis genomika oktatasara jott Iétre. Ehhez kapcsoldédodan tdbb fert6zd allatbe-
tegség — példaul az afrikai sertéspestis és a PRRS - orszagos mentesitési prog-
ramjaban végzink genomikai elemzéseket és valods idejli kockazatbecslést. Sajat
kutatasaink kézéppontjaban a klinikai metagenomika, ezen bellil a mikrobiom- és
rezisztdmvizsgalatok allnak. Hazai és nemzetkozi egylttmikodésekben transz-
kriptomikai és epigenetikai adatelemzésekben is részt veszink.

Kutatasi terlletek: tumorbioinformatika, epigenomika, funkcionalis
genomika, multi-omikai adatintegracio, tiido neuroendokrin daganatok

A HCEMM Tumor Genomika és Epigenetika Kutatdcsoport a tliidé neuroendokrin
daganatok molekularis heterogenitasat, fenotipusvaltasat és terapias rezisztenci-
ajat vizsgalja. Nagy léptékl transzkriptomikai, epigenomikai és proteomikai ada-
halézatokat. Bioinformatikai, statisztikai és gépi tanuldsi mddszerekkel prediktiv
biomarkereket, molekularis alcsoportokat és Uj terapias célpontokat azonositunk.
Fejlesztéslink a SurvSig webes platform, amely génexpresszids szignaturak alap-
jan tamogatja daganatos kohorszok elemzését.

Dr. Sramké Gabor

Debreceni Egyetem, TTK Novénytani Tanszék,
Evoliciés Genomikai Kutatécsoport,
Debrecen

DEBRECENI
EGYETEM

Kutatasi terliletek: molekularis filogenetika és filogenomika, populacioé-
genetika és populaciogenomika

Kutatocsoportunk f6 érdekldodési teriilete biogeografiai szempontbdl jelentds nem
modell él6lények filogenetikai, filogeografiai és populacidogenetikai vizsgalata. Kuta-
tasainkban genomikai megkozelitéseket, példaul RAD-seq és alacsony lefedettség
Ujraszekvenalasi modszereket alkalmazunk természetvédelmi jelent6ségl fajok
genetikai valtozatossaganak feltarasara. Emellett nem modell szervezetek de novo
genomadsszeallitdsat végezziik PacBio HiFi és Hi-C adatok felhasznalasaval, kiilonos
tekintettel a sztyeppei fajok evollcids torténetére.

ELIXIR Platform részvétel: Tools, Training




Dr. Szasz Attila Marcell
Belgyogyaszati és Onkoldgiai Klinika,
Budapest

Prof. Dr. Tozsér Jozsef

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Bioldgiai Intézet,
Debrecen
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Kutatasi terilet: szolid tumorok, kiilonésen a malignus melanéma

és emlorak, ezekben a tumor-host kélcsonhatasok vizsgalata

az immunreakciok tikrében

Kutatasi megkozelitésiinkben erds klinikai alapokra és széveti morfoldgiai jellem-
zOkre épitve elemezzilk a DNS-, RNS- és fehérjeszint(i adatok O0sszefliggéseit, va-
lamint azok térbeli és id6beli heterogenitasat egyedi betegmintakban. Fokuszunk
a betegen bellli valtozatossag feltarasa és olyan tényezdk azonositasa, amelyek
hozzajarulhatnak a tumoros folyamatok jobb megértéséhez, valamint Gj diagnosz-
tikai és terapids lehetdségek fejlesztéséhez.

ELIXIR Community részvétel: Proteomics;
részvétel a European Cancer Moonshot Programban

Prof. Dr. Széll Marta

Szegedi Tudomanyegyetem,

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

Kutatasi teriiletek: ritka betegségek, genotipus-fenotipus vizsgalat

Az Intézet vezetdjeként klinikai genetikai diagnosztikai tevékenységet és az ehhez
kapcsolédd kutatasokat iranyitom. Kutatdsaink ritka, genetikailag meghatarozott
betegségekre - tobbek kozott genodermatdzisokra és neurogenetikai kdrképekre -
fokuszalnak. Vizsgaljuk a genotipus-fenotipus 6sszefliggéseket, valamint az Ujon-
nan azonositott genetikai variansok funkcionalis hatasait. Kiemelt projektiinkben a
Pécsi Tudomanyegyetemmel egyittmikddésben a COVID-19 lefolyasat befolyasold
genetikai tényezoket kutatjuk.

Prof. Dr. Than Nandor Gabor
Természettudomanyi

Kutatokoézpont, Molekularis Elettudomanyi
Intézet, Budapest
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Kutatasi terililetek: perinatologia, reproduktiv bioldgia,

immunoldgia, rendszerbioldgia

Kutatocsoportommal a vetélések és terhességi kérképek kialakuldasaban szerepet
jatszd kérfolyamatok rendszerbioldgiai vizsgalatat végzem. A téma kiemelt jelentd-
ségli, mert a terhességek 70%-a, a klinikailag felismert terhességek 15%-a végz6-
dik vetéléssel, és a varanddsok 25%-anal |ép fel az anya és/ vagy magzata életét
és egészségét veszélyeztet6 terhességi korkép. Célunk a kérfolyamatok molekula-
ris Utvonalainak, szabalyozasi halézatainak leirdsa, biomarkerek és gydgyszer-ha-
taspontok azonositasa.
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Kutatasi teriletek: retroviralis biokémia, viralis protedom, viralis fert6zés
hatasa a cellularis proteémra és transzkriptomra, fermentlevek,

tej omikai elemzése

Az altalam vezetett Retrovirdlis Biokémiai Kutatd Laboratorium f6 kutatasi tertlete
a virusok életciklusanak és gazdasejttel valdé kolcsénhatdsainak vizsgalata. Szer-
kezeti bioldgiai, proteomikai, transzkriptomikai és bioinformatikai modszerekkel
tanulmanyozzuk tobbek kozoétt a HIV és SARS-CoV-2 fert6zések soran kialakuld
molekularis valtozasokat. Emellett metabolomikai és bioinformatikai elemzéseket
végzlink élelmiszeripari alkalmazasokhoz kapcsolédd kutatdsokban, példaul borok,
borecetek és funkcionalis élelmiszerek vizsgalataban.

Dr. Tusnady Gabor
Természettudomanyi Kutatokézpont,
Molekularis Elettudomanyi I ntézet,
Budapest

Kutatasi terililetek: bioinformatika, transzmembran fehérjék, adatbazisok

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

Dr. Virag Eszter

Debreceni Egyetem, Egészségtudomanyi Kar,
Egy Egészség I ntézet,

,Plant Dromics’ munkacsoport, Debrecen
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Kutatasi terliletek: névényi transzkriptomika, génszabalyozas,
képfeldolgozas, lipid alapi gyogyszerhordozé rendszerek fejlesztése
Munkacsoportunk fenntarthatd novényvédelem szempontjabdl jelentds biostimu-
latorok, peszticidek és priming anyagok hatdsait vizsgalja Arabidopsis thaliana
modellnévényen és gazdasagilag fontos kulturnévényeken. Kutatdsaink kozép-
pontjaban a névényi anyagcsere- és génszabalyozasi folyamatok transzkriptomikai
elemzése, valamint a novény-patogén kdélcsénhatasok soran aktivalodo védelmi
mechanizmusok feltarasa all. Bioinformatikai mdédszerekkel génexpresszids és Gt-
vonalelemzéseket végziink, tovabba transzkripcids faktorok és szabalyozd haldza-
tok azonositasara torekszink.




Bioinformatikai témaji MTA vedesek

Dr. Dosztanyi Zsuzsanna

Dr. Dosztanyi Zsuzsanna akadémiai doktori értekezésében az ere-
dendben rendezetlen fehérjék bioinformatikai vizsgalata terén elért
eredményeit foglalta Ossze. Kozel két évtizedes kutatdmunkaja
soran tobb, nemzetkodzileg is széles korben alkalmazott predikcids
modszert fejlesztett ki a rendezetlen régiok és koétéhelyeik azonosi-
" tasara aminosav-szekvencidk alapjan.

Kutatdsai hozzajarultak a rendezetlen fehérjék haldzatbioldgiai
szerepének, szerkezeti sajatossagainak és betegségekben, klilondsen a daganatok
kialakuldsaban betoltott funkcidjanak jobb megértéséhez. Az altala kidolgozott
moddszerek és eredmények alapvetden formaltdk a fehérjeszerkezet és -mikddés
kapcsolatardl alkotott jelenlegi szemléletet.

Prof. Dr. Gaspari Zoltan

Prof. Dr. Gaspari Zoltan akadémiai doktori munkaja a szerkezeti bioinformatika
és a fehérjék molekuldris m(ikodésének vizsgalatdhoz jarult hozza. Kutatasai a
fehérjék szerkezeti-funkcionalis 6sszefliggéseire, valamint a fehérje-fehérje kol-
csonhatasok molekularis mechanizmusaira fokuszaltak, szamitdogépes modellezési,
bioinformatikai és kisérletes mddszerek integralasaval.

A szerkezeti bioinformatika kulcsszerepet jatszik a molekuldris diagnosztika, a
gyogyszerfejlesztés és a precizidos orvoslas fejlédésében, igy az eredmények Uj
terapias megkozelitések alapjait is tamogathatjak.

Gaspari Zoltan akadémiai doktori nyilvanos vitdjara 2025. aprilis 15-én kertilt sor.

Konferenciak, kurzusok
az ELI XIR Magyarorszag tamogatasaval

Gratuldlunk Dr. Ari Eszternek (ELTE TTK, SZBK), aki elnyerte a
Magyar Tudoményos Akadémia rangos Bolyai Jdnos Kutatdsi Osztén-
dijat.

Kutatasi programja azt vizsgalja, hogy milyen evollciés folyama-
tok vezetnek egyes baktériumkldnok multirezisztencidjanak kialaku-
lasdhoz. A nagy lépték(l filogenomikai elemzések célja az antibioti-
kum-rezisztencia genetikai hatterének és evollciés mechanizmusai-
nak feltarasa, elésegitve a multirezisztens kérokozok jobb megérté-
sét és eldrejelzését.

ELIXIR Bioinformatikai Nyari Egyetem

2026. junius 8-12. koOzo6tt rendeztik meg az ELIXIR Bioinformatikai Nyari
Egyetemet az ELIXIR Magyarorszag szervezésében. A kurzus irant idén is nagy
érdekl6dés mutatkozott: kozel 70 résztvevl érkezett hazai egyetemekrdl és kuta-
tointézetekbdl.

A program szakmai vezet6je Dr. Albert I stvan volt, mig a szervezési felada-
tokat az ELIXIR Magyarorszag csapata koordinalta. A gyakorlatorientalt képzés
célja a korszer(i bioinformatikai ismeretek ataddsa és azok kutatasi gyakorlatba
torténd beépitésének tamogatasa volt.

A résztvevOok megismerkedtek a reprodukalhatd kutatas alapelveivel, a Linux-
alapl munkakornyezettel, valamint a genomikai és transzkriptomikai adatok fel-
dolgozasanak legfontosabb lépéseivel, az adattisztitastol és mindségellenbrzéstdl
egészen az eredmények értelmezéséig és vizualizacidjaig.

A magas részvételi arany ismét megerdsitette, hogy jelentds igény mutatkozik
a magas szinvonall, gyakorlati bioinformatikai képzések irant Magyarorszagon.

Bioinformatikai

Nyari Egyetem
résztvevoi a Pécsi
Tudomanyegyetemen,
s illetve az ELTE-n

Bioinformatika konferencia

A bioinformatika sokszinlisége a mesterséges intelligenciatoél
a preciziés orvoslasig

A Magyar Bioinformatikai Tarsasag, az MTA Bioinformatikai Osztalykdzi Tudomanyos
Bizottsaga és az ELIXIR Hungary szervezésében 2025. november 14-én rendezték
meg a Bioinformatika 2025 konferenciat a Természettudomanyi Kutatokdézpontban,
a Magyar Tudomany Unnepe programsorozat részeként. Az eseményen mintegy
120 résztvevd vett részt.

A konferencian négy tematikus szekcidoban 23 el6adas mutatta be a hazai bio-
informatikai kutatdsok legljabb eredményeit, a szerkezeti bioinformatikatol és




genomikai nyelvmodellektdl az archeogenomikan, rendszerbioldgian és proteomikan
at az orvosi alkalmazasokig.

Kiemelt szerepet kaptak a mesterséges intelligencia bioinformatikai alkalmaza-
sai, a precizibs medicina, a daganatgenomika és a multiomikai adatintegracio.
A rendezvény ismét bizonyitotta a hazai bioinformatikai k6z6sség nemzetkdzi ver-
senyképességét, és fontos forumot teremtett az egyittmiikddések erdsitésére.

B 2025. szeptember 2-5. kozott Sze-
geden, a Szent-Gyorgyi Albert Ago-
\ raban rendezték meg a Magyar

Elettani Tarsasdg, a Magyar Bio-
® + © == W AILERRE fizikai Tarsasag, a Magyar Mikrocir-
' kulaciés és Vaszkularis Bioldgiai
Tarsasag, valamint a Magyar Bioinformatikai Tarsasag kdzos konferenciajat. A ren-
dezvényen tdbb vilaghird kutatd - koztilk Roska Botond, Pardi Norbert és Stefan
Hell - mellett szamos ELIXIR kutatd is el6adott.

A konferencia kiemelt bioinformatikai programjat a Magyar Bioinformatikai
Tarsasag altal szervezett Big Bioinformatics I-II. szekcidk jelentették. Az el6ada-
sok a bioinformatika legaktuadlisabb tertleteit dlelték fel, az 6koldgiai genomikatdl
és az egysejt-analizistdl a fehérjeszerkezet-modellezésen at a daganatgenomikaig
és a mesterséges intelligencia orvosbioldgiai alkalmazasaiig.

A nemzetkdzi meghivott el6addk kozott szerepelt Robert Kofler és Szallasi
Zoltan, mig hazai kutatok Uj eredményeket mutattak be tébbek kozott a mélyta-
nulas, a klinikai bioinformatika, a varianshatds-predikcid és a novényi genomika
tertletérdl.

A Big Bioinformatics szekcidk jol szemléltették a bioinformatika meghatarozo
szerepét a modern élettudomanyi kutatasokban, és hozzajarultak a magyar bioin-
formatikai kdz6sség nemzetkézi lathatésaganak erdsitéséhez.

MET-MBFT-MMVBT-MABIT

2025. J0INT CONFERENCE

ELI XIR Magyarorszag ismeételnyerte
a Kivalo Kutatasi Infrastruktira minositést

Az ELIXIR Magyarorszag Konzorcium a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacios
Hivatal (NKFIH) dontése alapjan ismét elnyerte a Kivalé Kutatasi Infrastruktiara
(KKI) mindsitést. Az elismerés megerdsiti, hogy a hazai bioinformatikai kutatasi
infrastruktira nemzetkdzi szinten is kiemelkedd mindségben m(ikoédik, és hosszUu
tavon biztositja a korszer( kutatasi szolgaltatasok és adatinfrastrukturak elérheto-
ségét.

A KKI-mindsités a hazai kutatdsi infrastruktirak egyik legjelentésebb szakmai
elismerése, amely a tudomanyos kivaldsagot, a stratégiai jelentéséget és a fenn-
tarthatd mikodést igazolja, valamint elésegiti a nemzetkozi egytttmikodésekben
és fejlesztési palyazatokban valo részvételt.

Az értékelés soran az ELIXIR Magyarorszag harom kategériaban ,kivaléan
megfelelt”, tovabbi kettdben pedig ,megfelelt” mindsitést kapott. A mindsités
ismételt elnyerése megerdsiti a konzorcium meghatarozé szerepét a hazai élettu-
domanyi és bioinformatikai kutatdasok tdmogatasaban, valamint az eurdpai kutata-
si infrastruktlra-halézatban betoltott aktiv szerepét.

Clinical Bioinformatics kurzus

2026 marciusaban sikeresen elindult a Clinical Bioinformatics kurzus, amely a kli-
nikai és transzlacids kutatasokban alkalmazott korszer(i bioinformatikai és adattu-
domanyi mddszerek bemutatasat tlzte ki célul. A képzés a precizids orvoslas, a
genomikai adatelemzés és a mesterséges intelligencian alapuldé déntéstamogatas
bioinformatikai alkalmazasaira fékuszalt.

A résztvevok betekintést kaptak a klinikai genomika és a multiomikai megko-
zelitések szerepébe, valamint a statisztikai és gépi tanuldsi médszerek orvosbioldgiai
alkalmazasaiba. Az elméleti és gyakorlati elemeket 6tv6zd program valds kutatasi
példakon és klinikai eseteken keresztiil fejlesztette a résztvevok gyakorlati kom-
petenciait.

A kurzus hozzajarult az ELIXIR Hungary oktatasi és tudastranszfer-tevékenysé-
géhez, valamint a bioinformatikai mddszerek klinikai alkalmazasanak szélesebb
kord elterjesztéséhez.




Angol nyelvii bioinformatika-oktatas
aPécsi Tudomanyegyetemen

2025 tavaszan kertlt sor a Bioinformatika cim(, angol nyelv(i kurzus témbdsitett
oktatasara a Pécsi Tudomanyegyetem Biofizikai Intézetében. A képzésen orvostan-
hallgatdk és PhD-hallgatok vettek részt, akik a bioinformatika korszer(i mddszerei-
vel és alkalmazasi lehetdségeivel ismerkedhettek meg. A kurzus oktatdsdban az
ELIXIR Magyarorszag Konzorcium tobb vezet6 kutatdja is kdzrem(kodott:
Dr. Balint Balint Laszld, Prof. Dr. Gyorffy Balazs, az ELIXIR Magyarorszag
csomopontvezetbje, valamint Dr. Menyhart Otilia és Dr. Fekete Janos Tibor.
A vezetd kutatok aktiv szerepvallaldsa jol példazza az ELIXIR Magyarorszag elko-
telezettségét a magas szinvonall bioinformatikai oktatas, a korszer(i modszertani
ismeretek atadasa és a fiatal kutatok képzésének tdmogatasa irant.

Nemzetkozi bioinformatikai nyari kurzus az ELTE
Budapest Summer University keretében

2026. julius 7-17. kodzott kerilt megrendezésre az Analysis of Omics Data PR
cimdl, angol nyelv(, intenziv bioinformatikai nyari kurzus az ELTE Budapest
Summer University program részeként, . A gyakorlatorientalt képzést Dr. Ari
Eszter (ELTE TTK, SZBK), Pipek Orsolya (ELTE TTK), Marco Trevisan-Herraz (New-
castle University) és Hunya Agoston (ELTE TTK, SZBK) oktattak.

A kurzus célja, hogy a nemzetkézi hallgatdk atfogd elméleti ismereteket és kor-
szerl gyakorlati készségeket szerezzenek a nagy ateresztoképességli omikai ada-
tok elemzésében. A résztvevOk megismerkedtek tobbek kozott a genomikai,
transzkriptomikai, ChIP-seq, funkcionalis dusuldsi, valamint 16S rRNS-alapi meta-
genomikai adatok let6ltésének, feldolgozasanak, elemzésének, vizualizacidjanak
és bioldgiai értelmezésének mddszereivel.

A képzés kiemelten a gyakorlati készségek fejlesztésére épilt: a hallgaték valds
adatkészleteken dolgoztak Linux/Unix kdrnyezetben, széles kdrben alkalmazott
nyilt forraskédu bioinformatikai eszkozokkel és R-alapu elemzési mddszerekkel.
A kurzus emellett hangsulyt fektetett a reprodukalhaté bioinformatikai munkafo-
lyamatok kialakitasara és alkalmazasara is.

A képzés helyszine az ELTE Természettudomanyi Kar Bioldgiai Intézete volt.

https://www.elte.hu/en/analysis-of-omics-data-pr

ELI XIR kutatok a Healthy Living Symposium konferencian

A budapesti Healthy Living Symposium nemzetkozi konferencia az éregedésbiolé-
gia, a precizids orvoslas, a genetika és az adattudomany legUjabb eredményeit
allitotta a kézéppontba. A rendezvényen az ELIXIR Hungary kutatdja, Dr. Kerepesi
Csaba el6adoként vett részt.

Az ,Al in Medicine” szekcidban olyan bioinformatikai és mesterséges intelligen-
cia alapu moddszereket mutattak be, amelyek nagymeéret(i egészségligyi adathal-
mazok elemzésével tamogatjak a betegségek kockazatbecslését, a bioldgiai 6rege-
dés modellezését és a precizids orvoslast.

Az ELIXIR Hungary részvétele hozzajarult a hazai bioinformatikai kompetenciak
nemzetkdzi bemutatdsahoz és Uj szakmai egylttmikodések kialakitasahoz.
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Nemzetkozi konferenciakon mutattak be az LLM-alapa
metaadat-standardizalasi fejlesztést

Dr. Ari Eszter 2026 tavaszan két rangos nemzetkdzi konferencian mutatta be
kutatdcsoportjuk eredményeit, amelyek a nagy nyelvi modellek (LLM-ek) alkalma-
zasat vizsgaljak a genomszekvenaldsi metaadatok automatikus kurdldsaban és
standardizalasaban.

A kutatast el6adas formajaban ismertette a EMBO | EMBL Symposium: AI and
Biology rendezvényen Heidelbergben, mig az eredményeket poszterként a Anti-
microbial Resistance: Genomes, Big Data and Emerging Technologies konferencian
is bemutattédk Hinxtonban.

A projekt kdzéppontjaban az ESKAPEE kdrokozok genomszekvenalasi meta-
adatainak LLM-alapu egységesitése all, amely hozzajarulhat a nagyméretl geno-
mikai adatbazisok min6ségének és Ujrafelhasznalhatdésaganak javitasahoz. A fej-
lesztésben kiemelt szerepet vallalt Kada Norbert és Papp Balazs is. Az eredmények
a BACCURATE platformon érhetdk el.

TE
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AZ-ELMULT EV KIEMELT KUTATASI e Prof. Dr. Bagdy Gydrgy

EREDMENYEI A ketamin enantiomereinek eltéro elektrofiziologiai hatasai - ij eredmeé-
nyek az antidepressziv hatasmechanizmus megértésében
e Dr. Ari Eszter Bagdy Gydrgy és munkatarsai a ketamin két enantiomerjének - az (S)- és

L i L. . . (R)-ketaminnak - az agyi elektromos aktivitasra gyakorolt hatasait vizsgaltak

A C > U mutaciok immunvalaszt kivalto peptidek kepzodeset allatkisérletes EEG-mérésekkel. A kutatds kozéppontjdban a ,gamma-delta

eredményezik a SARS-CoV-2-ben shift” jelenség allt, amely a ketamin antidepressziv hatdsanak egyik lehetsé-
A Nature Communications folydiratban megijelent C > U mutations generate ges neurofizioldgiai biomarkere.

immunogenic peptides in SARS-CoV-2 cim( tanulmany azt vizsgalta, hogy a

> nuir : . ! Az eredmények szerint az (S)-ketamin jelent6sen modositotta az EEG-
SARS-CoV-2 genomjaban gyakori C—U mutaciok mikent befolyasoljak a

aktivitast, fokozta a gamma-hulldmok jelenlétét és kivaltotta a gamma-delta

T-sejtes immunvalaszt. A kutatasban tébb magyar kutaté mellett Ari Eszter is
tarsszerzéként vett részt.

A vizsgalat kimutatta, hogy ezek a mutacidk gyakran fokozzak a viruspep-
tidek HLA-I molekuldkhoz vald két6dését, ezaltal névelhetik a fert6zott sejtek

eltolodast, mig az (R)-ketamin hatdsa gyengébbnek vagy eltérd jelleglinek
bizonyult. A vizsgalat Uj adatokat szolgaltat a ketamin hatdsmechanizmusanak
megértéséhez, és hozzajarulhat a terapias valasz elGrejelzését segité biomar-
kerek, valamint Uj antidepressziv stratégiak fejlesztéséhez.

felismerhet6ségét a citotoxikus T-sejtek szamara. A tdbb ezer virusgenom

bioinformatikai elemzésére és immunoldgiai kisérletekre épll6 eredmények e WAKE REMSLEEP  NON-REM SLEEP
arra utalnak, hogy egyes virusmutéacidk nem az immunrendszer elkeriilését, 50 0] I:l — S
hanem éppen az immunoldgiai felismerés erOsitését segithetik eld. e || e qEEC
A tanulmany (j megvildgitasba helyezi a virus—gazdaszervezet kdlcsdénha-
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il Kép: A ketamin enantiomerjeinek 0sszehasonlitasa EEG-vizsgalatok alapjan. Az
il T e D (S)-ketamin jellegzetes ,gamma-delta shift” mintazatot valt ki, amely potencialis
° A R biomarkerként szolgalhat a gyors antidepressziv hatas kimutatdsaban, mig az
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i R on) l.. Referencia: Koncz Sz., Pothorszki D., Papp N., Pal D.,
wel 4 Rwerce -l = = Bagdy G., Differential effects of ketamine enantiomers on EEG

il W Tan® B parameters including the gamma-delta shift phenomenon,
British Journal of Pharmacology, 2026,

Kép: Az abra bemutatja, hogy a virus evollciéja soran hogyan valtozik a HLA-I https://doi.org/10.1111/bph.70399

molekuldkhoz kotdd6 peptidek mennyisége, valamint hogy ezek a valtozasok fold-
rajzi régiénként és kilonb6z6 HLA-variansok esetén eltéré mértékiek lehetnek.

Referencia: Balogh G. M., ... Ari E., ... Manczinger M.,

C > U mutations generate immunogenic peptides in SARS-CoV-2,
Nature Communications, 2025,
https://doi.org/10.1038/s41467-025-65251-8




e Dr. Balint Balint \Laszlo

e Dr. Barta Endre

A PARP2 szerepe az antioxidans gének szabalyozasaban: az NRF2
szubcellularis lokalizaciéjanak és PARilaciéjanak jelentésége
A PARP2 a PARP enzimcsalad tagja, amely a DNS-helyreallitds mellett a mito-
kondridlis mikddés és a lipidanyagcsere szabdlyozasaban is fontos szerepet
tolt be. Hianya fokozott oxidativ stresszhez és a mitokondriumok mikodésé-
nek zavarahoz vezethet, valamint befolydsolhatja a PARP-gatld terapidk mel-
lékhatasait.

A kutatds feltarta, hogy a PARP2 az NRF2, az antioxidans védekezés egyik
kulcsfontossagu szabdlyozdjanak miikodését is befolyasolja. A PARP2 hidnya
nem az NRF2 mennyiségét, hanem sejten belili elhelyezkedését modositotta,
csokkentve annak aktiv, sejtmagban taldlhatdé formajat. A vizsgalatok azt is
igazoltdk, hogy az NRF2 PARilacidja PARP2-fliggd folyamat.

Az eredmények Uj Osszefliggéseket tarnak fel a PARP2-NRF2 szabalyozasi
haldzatban, és hozzajarulhatnak az oxidativ stresszel és mitokondrialis m(iko-
dészavarokkal kapcsolatos betegségek molekuldris mechanizmusainak jobb
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Kép: A PARP2 elnémitasa jelentésen mddositja az antioxidans gének expresszios
mintazatat. Az antioxidans védekezésben szerepet jatszé gének valtozasait C2C12
és HepG2 sejtvonalakban vizsgaltdk scPARP2 és shPARP2 mintak Ujraelemzésével.
A differencialisan expresszalédd redoxszabalyozé géneket microarray-adatok alap-
jan csoportositottak és Venn-diagramokkal abrazoltak. Az dbran az NRF2-fliggetlen,
illetve az eltérd és hasonld expressziés mintazatot mutatdé NRF2-fliggd gének sze-
repelnek.

Referencia: Janké L., ... Balint L. Balint, PARP2 poly(ADP-ribosyl)ates
nuclear factor erythroid 2-related factor 2 (NRF2) affecting NRF2
subcellular localization, Scientific Reports, 2023,
https://doi.org/10.1038/s41598-023-35076-w

Uj genetikai modszer segitheti a hismindség javitasat

az allattenyésztésben
A genetikai alapu szelekcid Uj lehetdségeket kinal az allattenyésztésben a
gazdasagilag fontos tulajdonsagok, igy a husminbség és hushozam genetikai
hatterének pontosabb megértésére. A Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egye-
tem kutatoi olyan Uj vizsgalati mddszert fejlesztettek ki, amely az allél-speci-
fikus génkifejez6dés feltérképezésével segitheti a célzott tenyésztési stratégi-
ak kialakitasat.

A kutatds soran egy husnyul- és egy hobbi nyulfajta keresztezésébdl szar-
mazod csalad genetikai és génexpresszids mintazatait elemezték RNS-szek-
gént azonositottak, amelyeknél az anyai és apai eredet( allélok eltéré miko-
dést mutattak. Ezek kozil tobb az izomfejlddéssel, a zsiranyagcserével és a
sejtnovekedéssel kapcsolatos.

Az Uj csaladalapu elemzési megkozelités lehetévé teszi a génmiikodést
szabalyoz6 genetikai tényezOk pontosabb feltarasat, és nagy allatpopulacidk
vizsgalata nélkil is hozzajarulhat a modern, hatékony genetikai szelekcio fej-
lesztéséhez.
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Kép: A vizsgalat tobbféle génexpresszids 6roklddési mintazatot azonositott: egyes
gének esetében az utédok kodztes vagy valamelyik szildre jellemz6 génkifejezédést

mutattak, mig mas esetekben rejtett orokldédési eltérések jelentkeztek. Szamos
génnél nem volt kimutathatd kilénbség a csaladtagok kozott.

Referencia: Alnajjar M, Fekete Z, Nagy T, Német Z, Sakif A, Ninausz N,
Fehér P, Stéger V, Barta E. A New Family-Based Approach for Detecting
Allele-Specific Expression and for Mapping Possible eQTLs. Animals.
2025;15(18):2766. d0i:10.3390/ani15182766.




e Prof:-'Dr. Barta Zoltan e Prof. Dr. Bodor Csaba

Két foldibagolyfaj genomjanak feltérképezése Gj lehetoségeket nyit A rezisztenciamechanizmusok és a klonalis dinamika vizsgalata
az evollcios és természetvédelmi kutatasokban szekvencialis BTKi és venetoklax terapiaval kezelt kopenysejtes

Barta Zoltén professzor és munkatdrsai elséként allitottdk 6ssze két csajkofaj, limfomaban

a hazai nagyfejl csajkd (Lethrus apterus) és a kdzép-azsiai Lethrus scoparius
vazlatos genomjat. A korszer(i szekvenalasi és bioinformatikai mddszerekkel
|étrehozott genetikai erdforrasok lehetévé teszik e klilonleges, répképtelen
bogarak evollcios, dkoldgiai és természetvédelmi vizsgalatat.

A kutatas jol példazza a genomikai technoldgidk és a klasszikus zoolégiai
megkozelitések 0sszekapcsolasat, Uj lehetéségeket teremtve a fajok genetikai

A kopenysejtes limfoma (mantle cell ymphoma, MCL) a non-Hodgkin limfomak
ritka, agressziv altipusa, amelyben a célzott terapidak — koztik a BTK-inhibito-
rok és a venetoclax - jelent6s el6relépést hoztak, ugyanakkor a gydgyszer-
rezisztencia tovabbra is komoly klinikai kihivast jelent.

A The Journal of Pathology folydiratban megjelent tanulmany - Bodor
Csaba kozrem(kodésével - olyan betegek mintadit elemezte, akik egymast

diverzitasanak és alkalmazkodasi folyamatainak feltarasaban. kévetden BTK-gatld és venetoclax kezelésben részesiltek. A kutatok alacsony

lefedettségl teljesgenom-szekvenaldssal és célzott genetikai vizsgalatokkal

s101 vizsgaltdk a daganatok klondlis evollcidjat és a rezisztencidhoz kapcsoldodd
molekularis valtozasokat.

Az eredmények azt mutattak, hogy a kezelések utan fokozddott a dagana-
tok genetikai komplexitdsa, kilondsen a kromoszomalis eltérések szamanak
novekedése révén. A kutatds ravilagitott arra, hogy a terapias rezisztencia
nem egyetlen genetikai esemény, hanem tobb, parhuzamosan fejlddé tumor-
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Kép: Az abra a Lethrus scoparius és a Lethrus apterus genomjainak ortolég gén-
csoport-alapu 6sszehasonlitdsat mutatja. A felsé panel a kbézbs és fajspecifikus
géncsoportok szamat, mig az alsé panel az ezekhez tartozé gének genomonkénti
aranyat szemlélteti.

Referencia: Nagy NA., Laczkd L., Freytag C., BOkényiné Téth R.,
Nagy SV., Sramké G., Barta Z., Draft genomes of two Lethrus
species, Scientific Data, 2026,
https://doi.org/10.1038/s41597-026-06978-x

Kép: A vizsgalatban szerepl6 kopenysejtes limfoma (MCL) mintdk képiaszam-elté-
réseinek (CNA) Osszesitett profilja. A hétérképhez kapcsolédd felsé panel a bete-
gek klinikopatoldgiai jellemzdit, mig a jobb oldalon a mintak legaldbb 35%-aban
képiaszam-valtozast mutatdé genomi régidk génjei lathatok.

Referencia: Laszl6 T., Pinczés LI., Batai B., Varga L., ... Bodor C.,
Resistance mechanisms and clonal dynamics in mantle cell lymphoma
treated with sequential BTKi and venetoclax therapy, J Pathol, 2025,
https://doi.org/10.1002/path.6434




e Prof:-'Dr. Csabai' Istvan

e Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila

A tuberkuloézis diagnosztikajanak korszerlisitése mesterséges
intelligencia segitségével

A tuberkuldzis (TB) diagnosztikaja vildgszerte jelentds kihivast jelent, kilono-
sen az alacsony és kozepes jovedelm( régidkban. A mesterséges intelligencia
alapu médszerek Uj lehet6séget kinalnak a gyorsabb és megbizhatdbb felisme-
rés tdmogatasara.

A Streamlining tuberculosis detection with foundation model-based weakly
supervised transformer cim{ tanulmanyban a kutatdk olyan gyengén felligyelt
gépi tanulasi modellt fejlesztettek ki, amely mikroszkdpos képek alapjan képes
felismerni a Mycobacterium tuberculosis jelenlétét. A mddszer eldnye, hogy
nem igényel idGigényes, részletes képi annotaciokat, elegendd a mintak szint-
jén megadott informacio.

A fejlesztés egy nagyméretl, el6re betanitott mesterségesintelligencia-
modellre (foundation model) épll6 Transformer architekturat alkalmazott,
amely tobb fliggetlen tesztkészleten is nagy pontossagot ért el. Az eredmé-
nyek azt mutatjak, hogy a megkozelités hozzajarulhat a tuberkuldzis diag-
nosztikai folyamatainak automatizaldsahoz és a szlirés elérhet6ségének javi-
tasahoz.

A kutatdsban Bed6hazi Zsolt és Biricz Andras is jelentds szerepet vallaltak.
Munkajuk jol példazza a mesterséges intelligencia, az adatelemzés és az orvo-
si diagnosztika 6sszekapcsolasanak lehet0ségeit a modern egészségligyi kuta-
tasokban.
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Kép: Az Optuna Bayes-féle optimalizaldsanak hiperparaméter-optimalizalasi ered-
ményei. A parhuzamos koordinatadiagram a tanitdsi és Transformer encoder
hiperparaméterek, valamint a PR-AUC érték kapcsolatat mutatja. Az 1000 préba-

val,

haromszoros keresztvalidaciéval végzett optimalizaldas alapjan az encoder

rétegek szama és a batch méret gyakorolta a legnagyobb hatast a modell teljesit-

meényére.

Referencia: Bed6hazi Zs., Biricz A., Foster N., Lin Y. E., Csabai I .,
Streamlining tuberculosis detection with foundation model-based weakly
supervised transformer, Computers in Biology and Medicine, 2025,
https://doi.org/10.1016/j.compbiomed.2025.110554

Digitalis ikermodell a gyégyszermellékhatasok elorejelzésére

A gyogyszerfejlesztés egyik legnagyobb kihivdsa a nem kivant mellékhatasok
korai felismerése. A Digital twin approaches for interpretable side effect
prediction in drug discovery cim(i tanulmanyban Csikdsz-Nagy Attila és mun-
katarsai olyan megkozelitést mutatnak be, amely a mesterséges intelligenciat
és a rendszerszint( bioldgiai modellezést 6tvozi a gydgyszerek mellékhatasai-
nak el6rejelzésére.

A kutatas kozponti eleme egy sejtszintl digitalis ikermodell, amely a fehér-
jekdlcsdnhatasokat, jelatviteli atvonalakat és nem kivant (,off-target”) mole-
kularis hatasokat is figyelembe veszi. A modell nem csupan elbrejelzi a lehet-
séges mellékhatdsokat, hanem bioldgiailag értelmezheté magyarazatot is ad
azok hatterére.

Az eredmények ramutatnak, hogy a rendszerbioldgiai modellekre épul6
mesterséges intelligencia hozzajarulhat a biztonsagosabb gydgyszerjeldltek
kivalasztasahoz, a fejlesztési folyamat hatékonysaganak néveléséhez és a sze-
mélyre szabott terapiak jovébeli kialakitasahoz.
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Kép: A Cytocast modell interpretdlhatdésaga: a SHAP-elemzés feltarja, hogy mely
célfehérjék, fehérjekomplexek és jelatviteli Utvonalak jarulnak hozza leginkabb az
egyes gyogyszermellékhatasok elOrejelzéséhez.

Referencia: Ecker A., Szab6 G., Szalma J., Ficho E., Reguly I., Csikasz-
Nagy A., Digital twin approaches for interpretable side effect prediction
in drug discovery, Drug Discovery Today, 2026,
https://doi.org/10.1016/j.drudis.2026.104637




e Prof: Dr. Cs6sz Eva

Felhasznaldbarat adatértékelés a modern proteomikaban

A proteomika és a tomegspektrometrias alapu fehérjeelemzés napjaink orvos-
bioldgiai kutatdsanak meghatarozo teriletei, ugyanakkor az igy keletkezd
nagymeéretl adatok feldolgozasa gyakran jelentOs informatikai kihivast jelent.

A DIA-NN EasyFilter Workflow for the Fast and User-Friendly Critical
Assessment and Visualization of DIA-NN Proteomics Analysis Outcome cim(i
tanulményban Csész Eva és munkatarsai egy Uj, felhasznaldbarat bioinformatikai
munkafolyamatot mutatnak be. A DIA-NN EasyFilter (DEF) egy KNIME-alapu
eszkdz, amely programozasi ismeretek nélkil teszi lehetévé a DIA proteomikai
adatok szlrését, vizualizacidjat és mindségellendrzését.

A tébb nyilvanos adathalmazon tesztelt mddszer robusztusan alkalmazhato
kilonb6z6 mérési kdrnyezetekben, és hozzajarulhat a proteomikai elemzések
gyorsitasahoz, a reprodukalhatésag javitdsahoz, valamint a nagyméret( biold-
giai adatok szélesebb kord hasznositasahoz.
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Kép: Az abra réviden azt mutatja be, hogy a DEF munkafolyamat mennyire meg-
bizhatéan képes fehérjéket azonositani és mennyiségileg elemezni kilénb6z6 min-
takban. Az elsé panelek a fehérjék jelenlétét vagy hianyat, a kozépsdk azok relativ
mennyiségét, mig az utolsdk a megbizhatdéan kvantifikalhaté fehérjék aranyat
szemléltetik két eltérd elemzési stratégia alkalmazasaval.

Referencia: Moagi G. M., Ferreira T. F,, Kristof E., Arda A. G., Arianti R,,
Horvatovich P., CsOsz é., DIA-NN EasyFilter Workflow for the Fast and
User-Friendly Critical Assessment and Visualization of DIA-NN Proteomics
Analysis Outcome, Journal of Proteome Research, 2026,
https://doi.org/10.1021/acs.jproteome.5c01278

e Dr. Erdés Gabor

AIUPred-Binding: Energiabeagyazas a rendezetlen
fehérje-kotohelyek azonositasara

A fehérjék jelentds része tartalmaz Ugynevezett intrinszikusan rendezetlen
régiokat (IDR-eket), amelyek stabil térszerkezet hidanyaban is kulcsszerepet
toltenek be a sejten bellili szabdlyozasi folyamatokban. Ezek a szakaszok
gyakran fehérje-fehérje kdlcsonhatasok révén fejtik ki funkcidjukat, és koto-
dés soran részben vagy teljesen rendezett szerkezetet vesznek fel. Az ilyen
funkcionalis két6éhelyek megbizhatd azonositdsa a bioinformatika egyik fontos
kihivasa, mivel a hagyomanyos szerkezetalapu predikciés modszerek korlato-
zottan alkalmazhatdk a rendezetlen fehérjerégidkra.

Az Erdds Gabor, Deutsch Norbert és Dosztanyi Zsuzsanna altal fejlesztett
AIUPred-Binding mddszer egy Uj, mesterséges intelligenciara épilé megkoze-
litést alkalmaz a rendezetlen kotérégiok eldrejelzésére. A modszer alapja az
ugynevezett ,energy embedding” stratégia, amely a fehérjeszekvenciakbdl
szarmaztatott energetikai jellemzdket mélytanuldsi modellek szamara értel-
mezhetd formaban reprezentdlja. Ennek segitségével a rendszer képes felis-
merni azokat a szekvenciaszakaszokat, amelyek nagy valdszinliséggel részt
vesznek koélcsonhatadsok kialakitdsaban, mikdzben megérzik rendezetlen jelle-
guket.

A tanulmany eredményei azt mutatjak, hogy az AIUPred-Binding szamos
referencia-adathalmazon feliilmulja a korabbi predikciés eljarasokat, és pon-
tosabban azonositja a funkciondlis rendezetlen kotéhelyeket. A fejlesztés
jelentOs el6relépést jelent a fehérjefunkcidk feltarasaban, kilondsen azoknal a
szabalyozé fehérjéknél, amelyek mikodése nagymértékben fiigg a dinamikus,
szerkezetileg flexibilis régidktol. A mddszer varhatdéan hasznos eszkozzé valik
a fehérjehaldzatok vizsgalatdaban, a molekuldris kélcsénhatasok feltérképezé-
sében, valamint a gydgyszerkutatasban is, ahol egyre nagyobb figyelem ira-
nyul a rendezetlen fehérjerégidk célzott befolyasolasara.
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Kép: AIUPred-binding elemzés a human p27 fehérjében. A rendezetlenséget
(piros) és a kotédési hajlamot (kék) jelzd gorbék pontosan azonositjak a fé funk-
cionalis két6helyeket, koztik a ciklin—-CDK régiot, valamint egy degron motivumot
a 185. poziciénal.

Referencia: Erdés G., Deutsch N., Dosztanyi Z. (2025). AIUPred-
Binding: Energy Embedding to Identify Disordered Binding Regions.
Journal of Molecular Biology, 437(15), 169071.
https://doi.org/10.1016/j.jmb.2025.169071




e Dr..Garamszegi'Laszlo Zsolt e Prof. Dr. Gaspari Zoltan

A varosiasodas hatasa az énekesmadarak kommunikaciéjara — Eurdépa- A Drebrin kiterjesztett egyetlen a-hélixében zajlo lokalis aminosav-
szintli 6sszehasonlité vizsgalat Garamszegi Laszl6é Zsolt vezetésével kolcsonhatasok dinamikus atrendezdodése.

Jablonszky Moénika és Garamszegi Laszl6 Zsolt, a Okoldgiai Kutatékézpont
kutatdi 65 eurdpai énekesmadarfaj tobb mint 13 ezer hangfelvételének elem-
zésével vizsgaltak a varosi kornyezet hangadasra gyakorolt hatasat.

Az eredmények szerint a varosiasodas nem okoz egységes valtozast a ma-
darénekben: bar egyes fajoknal mddosulhatnak a frekvenciajellemzdék, altala-
nos alkalmazkodasi mintazat nem volt kimutathatd. A kutatas ravilagit arra,
hogy a kommunikaciés valtozasok 6nmagukban nem meghatarozdak a varosi
él6helyekhez valé sikeres alkalmazkodasban.
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Kép: A kbézepes mértékl urbanizacidval jellemezhetd él6helyeken a madarének
atlagos domindns frekvenciatartomanya szlkebbnek bizonyult, azonban ez az
Osszefliggés a vizsgalt egyéb Okoldgiai és viselkedési valtozédk esetében nem
mutatott statisztikailag igazolhaté kapcsolatot.

Referencia: Jablonszky M., Garamszegi L. Z., Urbanization-
related vocal variation in passerines: a comparative study,
Proceedings of the Royal Society B, 2026,
https://doi.org/10.1098/rspb.2026.0487

A maganyos alfa-hélixek (single alpha-helices, SAH) alacsony komplexitasu,
mégis stabil fehérjerégidk, amelyek funkciéja a korabban feltételezett mecha-
nikai szerepnél 6sszetettebb lehet. A kutatdk a Drebrin fehérje egy korabban
coiled-coil régidként azonositott szakaszat vizsgaltak, és bioinformatikai, vala-
mint kisérletes modszerekkel igazoltak annak SAH jellegét.

A szamitdégépes modellezés és szerkezeti mérések alapjan I|étrehozott
modell egy stabil, de dinamikus, részben hajlékony alfa-hélixet mutatott,
amelyben valtozd kdlcsdnhatasok és Uj tipusu szerkezeti elemek is megfigyel-
hetok. Az eredmények hozzdjarulnak a SAH régiok funkcionalis szerepének
jobb megértéséhez.

Rg: 2.47 nm

Rg: 3.30 nm &, \
End-to-end —
distance: 11.01 nm 4

End-to-end
distance: 5.36 nm

f
N \r/_‘(J\N'\‘
model 7 model 59 model 5

Rg: 2.17 nm

End-to-end
distance: 6.18 nm

Kép: A drebrin SAH-régio szerkezeti jellemzése. Az abra a masodlagos szerkezeti
valdszinliségeket, a 60 konformerbdl allé szerkezeti egyittest, valamint a legkom-
paktabb és legnyujtottabb konformacidk példait mutatja be, szemléltetve az egy-
részes a-hélix (SAH) szerkezeti valtozatossagat.

Referencia: Varga S., Péterfia B. F., Dudola D., Farkas V., Jeffries C. M.,
Permi P., Gaspari Z., Dynamic interchange of local residue-residue
interactions in the largely extended single alpha-helix in Drebrin,
Biochemical Journal, 2025,
https://doi.org/10.1042/BCJ20253036




e Prof: Dr. Gyorffy Balazs

e Prof. Dr. Harrach Balazs

A mediterran étrend szerepe a kognitiv hanyatlas, a demencia
és az Alzheimer-kor megel6zésében

A demencia és a kognitiv hanyatlas megel6zésében egyre nagyobb figyelem
iranyul az életmodbeli tényezdkre, kiléndsen a taplalkozasra. Egy 2025-ben
publikalt metaanalizis 23 tanulmany eredményeit Osszegezve vizsgalta a
mediterran étrend és a kognitiv egészség kapcsolatat.

Az eredmények szerint a mediterran étrendet kdvetdknél 18%-kal alacso-
nyabb volt a kognitiv karosodas, 11%-kal a demencia, és mintegy 30%-kal az
Alzheimer-kér kialakuldsanak kockazata. A kedvez6 hatasok hatterében az
antioxidansokban, telitetlen zsirsavakban és gyulladascsokkent6 tapanyagok-
ban gazdag étrend idegrendszeri és érrendszeri védémechanizmusai allhat-
nak. A kutatas eredményei meger0sitik, hogy a mediterran étrend az egész-
séges agyi Oregedést tamogatd fontos életmoddbeli tényezd lehet.

A) Hazard Ratio Hazard Ratio
Study logHR  SE Weight IV, Random, 95% CI IV, Random, 95% CI
Haring et al. 2016 -0.1983 0.1680 4.4%  0.82[0.59; 1.14] .

Tsivgoulis et al. 2013 -0.1372 0.0700 10.8% 0.87 [0.76; 1.00]
Roberts et al. 2010 -0.2930 0.2467 24% 0.75[0.46; 1.21]
Scarmeas et al. 2009  -0.3270 0.1668 4.4% 0.72[0.52; 1.00]
Olsson et al. 2015 -0.1910 0.1223 6.6% 0.83 [0.65; 1.05]
Trichopoulou et al. 2015 -0.7628 0.3181  1.5% 0.47 [0.25; 0.87]
Bhushan et al. 2018 -0.4428 0.0791 10.0% 0.64 [0.55; 0.75]
Chanetal. Male 2013 -0.1057 0.2329 2.6% 0.90 [0.57; 1.42]
Chan et al. Female 2013 -0.1181 0.2356 2.6% 0.89 [0.56; 1.41]
Gardener et al. 2012 -0.1438 0.0734 10.5% 0.87 [0.75; 1.00]
Talhaoui et al. 2023 -0.0736 0.0575 12.1% 0.93 [0.83; 1.04]
Godos et al. 2023 -1.6848 0.7827 0.3%  0.19 [0.04; 0.86]
Tor-Rocaet al. 1.2024 -0.1116 0.0569 12.1%  0.89 [0.80; 1.00]
Tor-Roca et al. 2. 2024 -0.0882 0.0501 12.8% 0.92 [0.83; 1.01]

Fenget al. 2024 -0.4046 0.1175 6.9% 0.67 [0.53; 0.84)
Total (95% CI) 100.0% 0.82 [0.75; 0.89]
Prediction interval [0.64; 1.04]
Heterogeneity: Tau® = 0.0108; Chi® = 31.17, df = 14 (P < 0.01); I = 55% T =% 1
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Kép: A mediterran étrend és az Alzheimer-kér incidencidja kozotti 6sszefliggés.
A mediterran étrend 30%-kal csdokkent Alzheimer-kockazattal tarsult (A). A funnel
plot aszimmetridt mutat (B), a TSA elemzés szerint a minta elegend6 a végs6
kovetkeztetésekhez (C). SE: standard hiba; CI: konfidenciaintervallum; IV: inverz
variancia; APIS: a priori informaciéos méret; AIS: tényleges informaciés méret;
RRR: relativ kockazatcsdkkenés.

Referencia: Fekete M., Varga P., Ungvari Z., Gyorffy B., et al., The role
of the Mediterranean diet in reducing the risk of cognitive impairment,
dementia, and Alzheimer’s disease: a meta-analysis, Geroscience,
2025, https://doi.org/10.1007/s11357-024-01488-3

Ujonnan azonositott ragcsalé adenovirusok filogenetikai elemzése
és az 0si gazdavaltasok evolicids jelentéosége

Az adenovirusok széles korben elterjedt, kett6s szall DNS-virusok, amelyek
evolucios diverzitasa kiilondsen kevéssé ismert a ragcsalok kdrében. Vidovszky
és munkatdrsai 2025-ben megjelent tanulmanyukban G(jonnan azonositott
ragcsaloé adenovirusok filogenetikai és evollcids vizsgalatat végezték el.

A kutatds soran mintegy 400, kil6nb6z6 ragcsaléfajokbdl szarmazd mintat
elemeztek PCR-alapi mddszerekkel. Osszesen 28 adenovirus-szekvenciat azo-
nositottak 17 ragcsalofajban, amelyek kozil 20 korabban nem ismert virusnak
bizonyult. A filogenetikai elemzések alapjan az (j virusok a Mastadenovirus
nemzetségbe tartoznak, ugyanakkor tobb, egymastdl elkllonild evollcios
vonalat alkotnak, ami arra utal, hogy kialakuldsukban az Gsi gazdavaltasi ese-
mények és a hosszU tavlu virus—gazda koevollcié egyarant szerepet jatsz-
hatott.

A kutatads egyik kiemelked6 eredménye egy kengurupatkanybdl (Dipodomys
ordii) szarmazd (j adenovirus-genom azonositasa és annotalasa volt. A kan-
garoo rat adenovirus 1 (KRAdV-1) a rovid genommal rendelkez6é emlds adeno-
virusok ko6zé tartozik, és egyedi genetikai jellemz6i alapjan (j virusfajként
kerllt elfogadasra.

A tanulmany jelentdsen bdviti a ragcsalé adenovirusok ismert genetikai
sokféleségét, és hozzajarul a virusok evolucids térténetének, valamint a vadon
él6 emlIBsok virusdiverzitasanak pontosabb megértéséhez.
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Kép: Az dbra a feltételezett kengurupatkany-adenovirus (KRAdV-1) genom-
janak szerkezetét mutatja be. A gének és nyitott leolvasasi keretek (ORF-ek) ara-
nyos méret(i nyilakkal szerepelnek, feltiintetve a genom f6bb régidit. A virus
genomja tdobb szokatlan sajatossagot mutat, példaul két gén (22K és 33K) nem
rendelkezik hagyomanyos kezd6 kodonnal (ATG), valamint a protein IX gén helyén
egy feltételezett Uj gén (E1B ORFA) taldlhatd, ami egyedi evollcids jellemzdkre
utalhat.

Referencia: Vidovszky MZ., Kajan GL., Boszérményi KP., Harrach B.,
et al., Comprehensive phylogenetic analysis of newly detected rodent
adenoviruses sheds light on ancient host-switches,

Molecular Phylogenetics and Evolution, 2025,
https://doi.org/10.1016/j.ympev.2025.108287




e Dr. Horvath Péter e Dr. Kenessey Istvan

Uj generacios képi adatbazis a sejtoszt6das mesterséges Elettablak szerepe a daganatos tilélés becslésében - médszertani
intelligenciaval tamogatott kévetéséhez tanulsagok a Magyar Nemzeti Rakregiszter adatai alapjan

A sejtosztddas pontos felismerése kiemelt jelent6ségl a daganatbioldgiai és
gyogyszerkutatasi vizsgalatokban, ugyanakkor a mesterségesintelligencia-ala-
pu képelemz6 rendszerek fejlesztését gyakran korlatozza a megfelel6 min6sé-
gl tanitéadatok hidnya. Ennek kezelésére kutatok két Uj referencia-adatkész-
letet hoztak létre: az stMIDOG+ + a mitotikus sejtek fazisspecifikus osztalyo-

« 7.

megkozelitést human tidé adenokarcindma mintakra terjeszti ki.

Az Uj adatbazisok lehet6séget biztositanak a gépi tanuldsi algoritmusok
standardizalt fejlesztésére és 6sszehasonlitdsara, ezaltal tdmogatva a digitalis
patoldgiai rendszerek fejlddését. Az eredmények hozzajarulhatnak a sejtciklus
szabalyozasanak, a daganatos proliferacio mechanizmusainak és a precizios
onkoldgiai biomarkerek jobb megértéséhez
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Kép: A javasolt kétlépcs6s modszer attekintése. Az elsd |épésben egy ConvNeXt
encoderre épllé Mask R-CNN modell azonositja a potencidlis mitotikus sejteket,
majd a masodik |épésben egy EfficientNet alapu osztalyozd pontositja azok beso-
rolasat.

Dr. Kenessey Istvan és munkatarsai a daganatos betegek tulélési becsléseinek
moddszertani kérdéseit vizsgaltdk a Magyar Nemzeti Rakregiszter mintegy
50 000 emld-, méhnyak- és petefészekrakos betegének adatai alapjan. A kuta-
tas azt elemezte, hogy a nettd tulélés szamitdsahoz alkalmazott kiilonb6z6
élettdbla-modellek milyen hatassal vannak az eredményekre.

Az elemzés ramutatott, hogy bar az eltér6é mddszerek tobbnyire csak kisebb
kilonbségeket eredményeznek, bizonyos daganattipusok esetében szamotte-
vO eltérések is kialakulhatnak. A tanulmany hangsulyozza az egységes és
atlathato statisztikai mddszertan jelent6ségét a tulélési adatok pontos értéke-
lésében, amely alapvetd az onkoldgiai ellatds mindségének kovetéséhez és
a rakellenes stratégiak tervezéséhez.

Kép: A magyar nok tulélési gérbéje (Ix), kiemelve az egyes évek median életko-
rat. Az Ix érték az adott életkort megélé n6k aranyat mutatja a magyar népesség-
Referencia: Ivan ZZ., Hirling D., Grexa I., Horvath P., et al,, ben. Forras: Human Mortality Database.
A Subphase-Labeled Mitotic Dataset for AI-powered Cell Division
Analysis, Scientific Data, 2026,
https://doi.org/10.1038/s41597-026-07007-7

Referencia: Wéber A., Voké Z., Kiss Z., Szatmari 1., Dobozi M., Parrag P,,
Fabian I., Rokszin G., Nagy P., Polgar C., Kenessey |., et al., The impact
of life tables on age standardized net survival of real-life example
databases, BMC Medical Research Methodology, 2025,
https://doi.org/10.1186/s12874-025-02600-7




e Dr..Laczké Levente e Dr. Ligeti Balazs

Frissitett referencia-genom a kévi csik (Barbatula barbatula) természet- ProkBERT PhaStyle: mesterséges intelligencia a bakteriofagok
védelmi genetikai kutatasainak szolgalataban életmédjanak pontos elérejelzésére

A kovi csik (Barbatula barbatula) Eurdpa-szerte elterjedt, fenéklakd halfaj, A bakteriofagok életmédjanak - litikus vagy lizogén miikédésének — pontos

amely elsGsorban a hegy- és dombvideki vizfolyasok kavicsos, koves meder- meghatérozasa alapvetd jelentdségli a mikrobidlis okoldgiai kutatasokban és a
szakaszain fordul elo. Termeszetvedelmi szempontbol a populaciok fennmara- fagterdpia fejlesztésében. A ProkBERT PhaStyle egy Uj, mélytanuldson alapuld
dasanak fo fenyegetd tenyezlbi a folyohalozatok feldarabolodasa, az elohelyek bioinformatikai médszer, amely elére betanitott genomi nyelvi modellek segit-

étglakulélsa. Iés a v_izn_win_c’iség romlésa, ami egyre ?agyob.bl fig.ye”Im,et”irényl't a segeével, kdzvetlenll a DNS-szekvenciak alapjan képes osztalyozni a bakterio-
faj populacidogenetikai vizsgalatara. Ennek alapfeltétele a jé6 mindségu referen- fagokat.

cia-genom elérhetdsége. Laczkd Levente és munkatarsai 2025-ben publikalt A kutatok tébb nyilvénos adathalmazon igazolték, hogy a médszer pontos-
tanulmanyukban a koévicsik jelentésen tovabbfejlesztett referencia-genomjat . e e s - ) ; L . , .
saga es altalanosithatosaga meghaladja szamos korabbi algoritmuset. A fej-

mutattak be. A kutatdk hosszu leolvasdsokat hasznalva szerelték 6ssze a faj A . c - , o
. iy 2 . ” . . . lesztes kilon elonye, hogy nem igenyel elore meghatarozott genetikai marke-

vazlatos genomjat és az elérhetd kromoszomamodellt hasznalva rekonstrualtk P g . Lo
reket, igy ujonnan felfedezett vagy kevesse ismert fagok elemzesére is alkal-

: m?sgszs nr;ﬁi;;;gst)eégjzl}lsrszﬁg:éatagennaomoté):tr::;gnEk Z;idn:;igiszizréfgr;/k:AZE: mazhatd. A ProkBERT PhaStyle hozzajarulhat a nagylépték( viromikai vizsga-
9y P » Nagy p gu g latokhoz és a biztonsdgosabb fagterapias megkozelitések kialakitasahoz.

rudltak. A genom teljességét méré BUSCO-érték 96,7%-ot ért el, ami kivald
mindséget jelez a gerinces genomok kdzott. A kutatds soran ésszesen 23 270
fehérjekddold gént azonositottak és részletes funkcionalis annotaciot is végez-
tek. A munka tovabbi fontos eredménye a mikroszatellita-markerek feltérké-
pezése volt. Ezek a révid ismétlddé DNS-szakaszok kulcsszerepet jatszanak a
populaciok genetikai diverzitasanak vizsgalataban. Az Uj genomikai adatforras
lehetdvé teszi olyan molekularis markerek fejlesztését, amelyek segitségével
pontosabban nyomon kévethetdk a kévi csik allomanyainak genetikai valtoza-
sai és a vizfolyasok dkoldgiai 6sszekottetései. A publikacid jelentds hozzajaru-
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2.5kb DNS-szekvenciait kisebb szakaszokra bontjak, amelyeket a ProkBERT genomi nyel-
vi modell elemez. Az egyes szegmensek virulens vagy mérsékelt (temperalt) élet-
modra vonatkozd valdszin(iségeinek Osszesitésével a rendszer meghatarozza a

teljes fag életmadjat.

Kép: A nyilvanosan elérhetd és az Ujonnan (de novo) Osszedllitott kovi csik
(Barbatula barbatula) mitokondriadlis genomjanak szerkezeti 6sszehasonlitasa. Az
abra a clinker szoftverrel készllt, majd az attekinthet6ség javitasa érdekében
Inkscape programmal szerkesztették tovabb. Referencia: Juhasz J., Ligeti-Nagy N., Bodnar B., Juhdsz J., Pongor S.,
Ligeti B., ProkBERT PhaStyle: accurate phage lifestyle prediction with
pretrained genomic language models, Bioinformatics, 2025,
https://doi.org/10.1093/bioadv/vbaf188

Referencia: Laczké L., Nagy N. A., Nagy A., Maroda A., Saly P,,

An updated reference genome of Barbatula barbatula (Linnaeus, 1758),
Scientific Data, 2025,
https://doi.org/10.1038/s41597-025-04469-z




e Dr.Menyhart Otilia

A daganat-hallmarkok egységes génalapu vizsgalata
és klinikai alkalmazhatésaga

A tanulmany egy integralt bioinformatikai megkozelitést mutat be, amely a
»~cancer hallmarks” koncepcié alapjan 6763, daganatbiolégidhoz kapcsolédd
gént rendszerezett 10 funkcionalis kategoridba. Az igy létrehozott génkészlet
lehetové teszi kilonb6zé tumortipusok molekuldris jellemz6inek egységes
0sszehasonlitasat.

Az elemzések eltéré hallmark-mintdzatokat tartak fel a daganatok kozott:
mig egyes tumorokban az invazio és attétképzés, masokban a genominstabilitas
bizonyult meghatarozé folyamatnak. A kutatdk egy online elemzdplatformot is
fejlesztettek, amely tamogatja génlistak funkcionalis értelmezését és Uj tera-
pids célpontok azonositasat. A mddszer hozzajarulhat a daganatbioldgiai ada-
tok rendszerszint( elemzéséhez és a precizidés onkoldgiai kutatasokhoz.
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Kép: A kedvezltlen prognodzissal tarsult gének daganat-hallmark dusuldasa 10
tumortipusban. A piros vonal az FDR-korrigalt szignifikanciaszintet (p < 0,05) jel6-
li. LUAD: tudo adenokarcindma; LUSC: tiidd laphamsejtes karcindma.

Referencia: Menyhart O., Kothalawala W. J., Gyorffy B., A gene set
enrichment analysis for cancer hallmarks, Journal of Pharmaceutical
Analysis, 2025, https://doi.org/10.1016/j.jpha.2024.101065

e Dr. Monostory Katalin

A CYP1A2 enzim genetikai valtozatossaga és klinikai jelentosége

A CYP1A2 enzim szamos gyakran alkalmazott gyogyszer és egyéb vegyiilet
lebontasaban vesz részt, aktivitdsat pedig genetikai és kornyezeti tényezok
egyarant befolyasoljak. Monostory Katalin és munkatarsai (PharmVar)
GeneFocus tanulmanyukban a CYP1A2 genetikai valtozatossagat elemezték,
és Uj, egységes nevezéktani rendszert dolgoztak ki a génvariansok pontosabb
leirasara.

A kutatds kiemelt eredménye a korabban CYP1A21F allélt meghatarozdé
-163C>A varians Ujraértelmezése, amely a PharmVar rendszerében CYP1A230
allélcsoportként szerepel. A szerzdk tdbb, kombinalt genetikai eltérést tartal-
mazd Uj allélt is azonositottak, amelyek pontosabb képet adhatnak az enzim
m(ikodésének egyéni kilonbségeirdl. Az Uj kataldgus hozzdjarulhat a farma-
kogenetikai vizsgalatok 6sszehangolasahoz és a személyre szabott gydgysze-
res terdpidk fejlesztéséhez.
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Kép: A CYP1A2 diplotipusok oroklodés alapjan tortén6 meghatarozasa egy
Coriell csaladi trioban. Az 6rokl6dési mintadzatok segitségével azonositottak a
CYP1A222 és CYP1A223 allélokat, amelyek a gyermekben a szil6ktdl szarmazo
variansok kombinacidjaként jelentek meg. Mindkét allél koézos jellemzbje a
—163C>A varians jelenléte tovabbi nemszinonim SNV-kkel egyditt.

Referencia: Monostory K, Villapalos Garcia G., Koller D., Adams S.,
Bousman CA., Tsermpini EE., Whirl-Carrillo M., Turner AJ., Lauschke VM.,
Nagy M., et al., PharmVar GeneFocus: CYP1A2—Clinical Impact, Genetic
Variation, and Updated Nomenclature, Clinical Pharmacology &
Therapeutics, 2026, https://doi.org/10.1002/cpt.70286




e Dr..Nagy Attila Csaba

A kréonikus derékfajas tarsadalmi-gazdasagi és egészségi
kockazati tényez6i Magyarorszagon az EHIS felmérések
alapjan (2009, 2014, 2019)

A kronikus derékfajas a mozgdasszervi betegségek egyik leggyakoribb formaja,
amely vildgszerte a rokkantsag vezet6 okai kozé tartozik, és jelent6s terhet ré
az egészségigyi ellatérendszerekre. Magyarorszagon a probléma kiilondsen
hangsulyos, mivel a lakossag kérében magas prevalencia és kedvezétlen tren-
dek figyelhet6k meg. Lukacs és munkatarsai a 2009-es, 2014-es és 2019-es
Eurdpai Lakossagi Egészségfelmérés (ELEF) adatainak elemzésével vizsgaltak
a krénikus derékfajas eloforduldsat és annak meghatarozé tényezoit, tébb
mint 16 000 feln6tt reprezentativ mintajan.

Az eredmények alapjan a kronikus derékfajas el6forduldsa névekvd tenden-
ciat mutatott az egymast kovetd felmérések soran. A kockazat szignifikdnsan
magasabb volt idésebb életkorban, kilondsen a 65 év feletti populaciéban.
Emellett a kedvezétlen tarsadalmi-gazdasagi helyzet, az alacsonyabb iskolai
végzettség, a tulsuly és elhizds, a dohanyzas, valamint az Onértékelt rossz
egészségi allapot mind jelentds rizikéfaktornak bizonyultak. A krénikus derék-
fajas gyakran tarsult mas kronikus betegségekkel, klilonésen mozgasszervi
kérképekkel, példaul arthrosissal, valamint kardiometabolikus és neurolégiai
komorbiditasokkal.

A szerz6k hangsulyozzak, hogy a krénikus derékfajas kialakuldasa komplex,
tobbtényezds folyamat, amelyben bioldgiai, életmodbeli és tarsadalmi deter-
minansok egyarant szerepet jatszanak. Ennek megfelel6éen a megel6zés és
kezelés nem korlatozédhat kizardlag klinikai intervencidkra, hanem integralt
népegészségligyi megkozelitést igényel, amely figyelembe veszi a tarsadalmi
egyenlOtlenségeket és az életmddbeli kockazatokat is.

Referencia: Lukacs B, Ghanem AS, Molnar ], Veres-Balajti I, Nagy AC.
Factors associated with chronic low back pain in Hungary based on the
European Health Interview Surveys conducted in 2009, 2014, and 2019:
a repeated cross-sectional study. Healthcare. 2026;14(9):1159.

https://pmc.ncbi.nlm.nih.gov/articles/PMC13164128/

e Dr. Petschner Péter

A migrén molekularis hatterének Gj feltérképezése
transzkriptomikai modszerekkel

A The Journal of Headache and Pain folydiratban megjelent tanulmanyban Petschner
Péter és munkatarsai elkészitették az aura nélkili migrén elsé reprodukalhaté
transzkriptomikai térképét. A 22 migrénes beteg és 30 egészséges kontroll vérmin-
tain végzett RNS-szekvenalds 88, migrénhez kapcsoléddan megvaltozott bioldgiai
utvonalat azonositott, amelyek féként az anyagcsere, immunvalasz, kardiovaszku-
laris szabalyozas és oxidativ stressz folyamataihoz kapcsolodtak.

A legjelentOsebb eltérést a CYP26B1 gén csokkent expresszidja jelentette, amely
az A-vitaminhoz kapcsol6do retinsav-jelpalya szabalyozéja. Az LRP1 gén variansai
genetikai kapcsolatot mutattak a migrénnel, ami a retinoidszignalizacid lehetséges
szerepére utal a betegség kialakulasaban. A kutatds mesterséges intelligenciaval
tamogatott molekularis elemzése tdbb potencialis terapias célpontot is azonositott,
hozzdjarulva a személyre szabott migrénkezelési stratégidk fejlesztéséhez
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Kép: Az LRP1 génvariansok hatdsa az A-vitamin-jelpalyara és a migrén kialakula-
sara. Az abra bemutatja, hogy az LRP1 m(ikédésének valtozasa miként befolyasol-
hatja a retinol felvételét, a CYP26B1 expresszidjat és a migrénhez kapcsolodo
molekularis folyamatokat. A vastag bet(vel jeldlt elemek a vizsgalatban kozvetlendl
mért valtozasokat jelolik.

Referencia: Petschner P, Kumar S., Nguyen DA., et al., The interictal
transcriptomic map of migraine without aura, The Journal of Headache
and Pain, 2025, https://doi.org/10.1186/s10194-025-02033-z




e Dr.Pongor'Lorinc

SurvSig: Gj bioinformatikai eszk6z a tiidé neuroendokrin
daganatok vizsgalatara

Pongor Lorinc vezetésével nemzetkozi kutatécsoport fejlesztette ki a SurvSig
(Survival Signature Explorer) bioinformatikai platformot, amely a tudé
neuroendokrin daganatok génexpressziés adatainak elemzését és tuléléssel
0sszefliggé molekularis mintazatok azonositasat teszi lehetévé.

A tobb szaz beteg adatain alapuld rendszer segitségével kimutattak, hogy a
komplex génexpresszios szignatlrak pontosabban jelezhetik a betegek kime-
netelét, mint az egyedi biomarkerek. A platform hozzajarulhat Gj prognosztikai
markerek azonositdsahoz, a daganatok molekularis osztalyozasahoz és a sze-
mélyre szabott onkoldgiai kezelések fejlesztéséhez.
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Kép: A karcinoid daganatok génexpressziés mintazatai alapjan jél elkilonithetdk a
tipikus (TC) és atipusos (AC) alcsoportok. A molekularis klaszterek és a G1 génszig-
natura aktivitdsa szoros Osszefliggést mutat a betegek tulélésével.

Referencia: Nemes K., Mihalekné Fir G., Bend A., Schultz C. W.,
Topolcsanyi P., Magé E., Desai P., Takahashi N., Aladjem M. I., Reinhold
W., Pommier Y., Thomas A., Pongor L. S., SurvSig: Harnessing Gene
Expression Signatures to Uncover Heterogeneity in Lung Neuroendocrine
Neoplasms, Computational and Structural Biotechnology Journal,
2025, DOI: 10.1016/j.csbj.2025.06.010

e Dr. Solymosi Norbert

Antimikrobialis rezisztencia potencial komplex mikrobiolégiai
mintakban - metagenomikai megkodzelitések és klinikai értelmezés

Az antimikrobialis rezisztencia (AMR) vilagszerte komoly kézegészségigyi kihi-
vas, amely Uj diagnosztikai megkdzelitéseket igényel. A vizsgalt tanulmany azt
elemezte, hogy a metagenomikai Uton azonositott antimikrobidlis rezisztencia-
gének (ARG-k) mennyire pontosan jelzik el6re a fenotipusos antibiotikum-
érzékenységet.

A kutatdk 574 Escherichia coli torzs adatait vizsgaltak, és megallapitottak,
hogy az ARG-alapu elGrejelzések az antibiotikumok jelentds részénél magas
megbizhatdsagot mutattak. A genotipusos adatok kiilondsen a fenotipusosan
érzékeny torzsek azonositdsaban bizonyultak pontosnak, és tobb esetben kli-
nikailag relevans pontossaggal jelezték a rezisztenciat is.

Az eredmények azt mutatjdk, hogy a metagenomikai rezisztenciaprofilok
hozzajarulhatnak a preciziés antibiotikum-terapia fejlesztéséhez, kilondsen
olyan komplex mikrobidlis kézésségekben, ahol a hagyomanyos tenyésztéses
maodszerek korlatozott informaciot nyudjtanak. A megkozelités Uj lehetéséget
teremthet a gyorsabb és célzottabb terapias dontéshozatalban.
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Kép: A kutya kilsé halléjarat-gyulladasaboél szarmazé metagenomban azonositott
antibiotikum-rezisztencia gének (ARG-k). A vizszintes oszlopok az egyes antibioti-
kum-hatdéanyagokkal szembeni rezisztenciagéneket hordozd szekvencidk szamat
mutatjak, az oszlopok szine pedig az adott antibiotikum gydgyszerészeti osztalyat
jeloli.

Referencia: Solymosi N., Téth A. G., Nagy S. A., Csabai |., Feczkd C.,
Reibling T., Németh T., Clinical considerations on antimicrobial resistance
potential of complex microbiological samples, Peerd, 2025,
https://doi.org/10.7717 /peerj.18802




e Dr.Sramko Gabor

e Dr. Szasz Attila Marcell

A pusztai farontd lepke (Paracossulus thrips) mitokondrialis genomjanak
feltarasa és evollcios jelentosége

Dr. Sramko6 Gabor vezetésével a Debreceni Egyetem és a Konzervacidbioldgiai
Kutatécsoport munkatarsai elséként hataroztak meg teljes egészében a fokozott
természetvédelmi jelent6ségl pusztai farontd lepke (Paracossulus thrips) mito-
kondridlis genomjat. A kutatds célja a faj genetikai sajatossagainak feltarasa,
valamint rokonsdagi kapcsolatainak pontosabb meghatdrozasa volt modern
genomikai modszerek alkalmazasaval.

A vizsgalatok soran a kutatdk nagy atereszt6képességli szekvenalasi tech-
nolégidk segitségével allitottdk 6ssze és elemezték a mitokondridlis genom
teljes nukleotidsorrendjét. Az eredmények igazoltak, hogy a genom szerkeze-
te megfelel a lepkékre altaldnosan jellemzd felépitésnek, ugyanakkor tébb
olyan sajatossagot is azonositottak, amelyek hozzajarulnak a Cossidae csalad
evolucids torténetének jobb megértéséhez. A génkészlet és a génelrendez6dés
részletes elemzése lehetdvé tette a faj filogenetikai helyzetének pontosabb
meghatarozasat, valamint a kdzeli rokon taxonokkal valé 6sszehasonlitasat.

A kutatas kiemelkedd jelent6ségl a természetvédelmi genetika szempont-
jabdl is. A teljes mitokondrialis genom referenciaadatbazisként szolgalhat a
jovebeni populaciégenetikai, biodiverzitasi és természetvédelmi vizsgalatok
szamara. Az eredmények hozzajarulnak a veszélyeztetett lepkefajok genetikai
er6forrasainak megdbrzéséhez, valamint a molekularis alapu fajazonositas és
evollcios kutatasok fejlesztéséhez.

A munka jol példazza, hogy a korszerli genomikai technolégidk miként
segithetik a biolégiai sokféleség feltarasat és a természetvédelmi dontéshoza-
tal tudomanyos megalapozasat.
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Modulalt elektrohipertermia (mEHT) alkalmazasa
elérehaladott cervix- és ovariumcarcinomaban: pilot vizsgalat
és metaanalizis eredményei

A tanulmany a moduldlt elektrohipertermia (mEHT) kiegészité kezelésének
hatdsat vizsgalta elérehaladott cervix- és ovariumcarcinomaban. A retrospek-
tiv beteganyag-elemzés és metaanalizis alapjan a standard terapidk mellett
alkalmazott mEHT cervixcarcinomaban kedvezdbb tulélési eredményekkel tar-
sult, mig ovariumdaganat esetén az adatok korlatozottabbak voltak.

A Semmelweis Egyetem és az Orszagos Onkoldgiai Intézet beteganyaga
alapjan a kezelés jél tolerdlhatéonak bizonyult, a mellékhatdsok enyhék és
foként lokalis jellegliek voltak. A feltételezett hatasmechanizmusok kozé tar-
tozik a tumorsejtek histressz-indukalt karositasa és az immunvalasz fokozasa.
Az eredmények alapjan a modszer igéretes kiegészitd terapias lehetfség lehet,
ugyanakkor alkalmazasanak megerdsitéséhez tovabbi prospektiv klinikai vizs-
galatok szlikségesek.

Author Nalivesyear Miotal Survivalrate 95% Cl  Weight
Lee etal. (2017) 16 18 - 0.89 [0.65;0.99] 29.0%
Minnaar et al. (2022) 73 100 —%&— | 0.73 [0.63; 0.81] 34.0%
Lee et al. (2023) 42 42 P — 1.00 [0.92;1.00] 37.1%
Random effects model 160 —-——_——-— 0.88 [0.71; 1.00] 100.0%
| | I 1 | 1 ] |
0.650.70.750.80.850.90.95 1
Survival rate (95% CI)
Heterogeneity: /2 = 94.1%, t° = 0.0184, p < 0.0001

Kép: Ovarium carcinomaban szenvedd betegek tulélési aranyai mEHT-val kombi-
nalt kezelés mellett 1 és 2 éves kovetésben 45% és 33% voltak. CI: konfidencia-
intervallum; log(HR): a hazard rata logaritmikus értéke; n: betegszam; SE: stan-
dard hiba; [22-26].
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Kép: A Cossoidea Oregcsalad fajainak mitokondridlis génjei alapjan rekonstrualt
filogenetikai torzsfaja, amely bemutatja az egyes alcsaladok, csaladok és a teljes
csoport evolucidos rokonsagi viszonyait. Az elemzés megerdsitette a pusztai faron-
to lepke (Paracossulus thrips) rendszertani helyzetét, valamint a vizsgalt taxonok
kozotti leszarmazasi kapcsolatokat.

Referencia: Jordan S., Laczkd L., Pdliska Sz., Korompai T., Sramké G.,
The mitochondrial genome of the steppe carpenter moth (Paracossulus
thrips Hibner, 1818): Structural analysis and phylogenetic implications,
Scientific Reports, 2025,
https://doi.org/10.1038/s41598-025-93646-6

Referencia: Panczel 1., Herold M., Borbényi E., Horanyi D., Novak Z.,
Dank M., Szasz A. M., Herold Z., Survival Difference in Advanced-Stage
Cervical and Ovarian Cancer Patients Treated with Concomitant
Modulated Electro-Hyperthermia in Comparison to Classic Treatment
Modalities: Results of a Pilot Study and Meta-Analysis, Medical
Sciences, 2026, https://doi.org/10.3390/medsci14010105




e Prof: Dr. Széll Marta

e Prof. Dr. Than Nandor Gabor

A mesterséges intelligencia alapa betegstratifikacio és genetikai
hajlamosité tényezok azonositasa COVID-19 sulyos lefolyasaban

A tanulmany magyar populacidban vizsgalta a sulyos COVID-19 kialakulasaval
0sszefliggd genetikai tényezbket teljes exom szekvenalasi (WES) adatok és
gépi tanuldsi modszerek integralasaval. A kutaték egy 30 génbdl allé minima-
lizalt génpanelt azonositottak, amely a vizsgalt kohorszban hatékonyan jelezte
eldre a betegség sulyossaganak kockazatat.

Az eredmények hozzajarulnak a COVID-19 immunoldgiai és gyulladdsos
hatterének jobb megértéséhez, valamint ramutatnak a genetikai rizikoprofilok
lehetséges szerepére a precizios betegstratifikaciéban. A modell klinikai alkal-
mazhatdésdaganak megerdsitéséhez tovabbi, fliggetlen populacidkon végzett
validacioé szilikséges.
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Kép: A fogékonysagi és védd hatasu SNP-k aranyanak 0sszehasonlitasa a vizsgalt
csoportokban. A dobozdiagramok igazoljak, hogy a génkategorizalas iranya egyéni

szinten is megmarad: a fiatal ndi kontrollokban magasabb, mig az id6s néi kont-
rollokban alacsonyabb a fogékonysagi SNP-k aranya a véd6 SNP-khez viszonyitva.
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Ratio (Susceptibility / Protective SNP average)

Referencia: Neller A., Bukva M., Galik B., Kun J., Nagy N., Somogyvari F.,
Endrész V., Pal M., Bokor B. A., Blazovich Z., Visnyovszky A., Bende B.,
Urban P., Kovacsné Levang Sz., Péterfi Z., Kovacs G. L., Gombos K.,
Gyenesei A., Széll M., A Unique Patient Stratification Method Combined
with a Machine Learning Approach Identifies Novel Genetic Susceptibility
and Protective Factors, I nternational Journal of Molecular Sciences,
2026, https://doi.org/10.3390/ijms27052358

A habitualis vetélések Gjonnan azonositott proteomikai
biomarkerei az anyai-magzati hatarfelileten zajlé immunoldgiai
korfolyamatokat tiikrozik

A habitualis vetélés a felismert terhességek 1-5%-aban fordul eld, azonban
kialakuldsanak molekuldris mechanizmusai még nem teljesen tisztazottak.
Vizsgalatunk célja Gj proteomikai biomarkerek azonositasa volt nagyfelbonta-
sU tomegspektrometrias modszerekkel, kilénods tekintettel az anyai-magzati
hatarfellleten zajlé immunoldgiai és élettani folyamatokra.

Eredményeink alapjan a korai (6-9. hét) és késé6i (9-13. hét) habitualis
vetélés eltéré molekularis mintazatokkal jellemezhet6. A korai forma esetében
els6sorban a placenta fejlddésének és az immunregulaciénak a zavarai domi-
naltak, mig a késdi formaban az oxidativ stresszel, a vaszkularis folyamatok-
kal és a placenta mlikodésének karosodasaval 0sszefiiggd eltérések is meg-
jelentek.

Szamos placenta-specifikus és immunmodulalé fehérjét azonositottunk,
amelyek potencidlis folyékony biopszias biomarkerként szolgdlhatnak, és a
jovOben diagnosztikai vagy akar terdpids célpontként is hasznosithatok lehet-
nek. Eredményeink hozzajarulnak a terhességi korképek rendszerszintli mole-
kularis megértéséhez és a placenta kézponti szerepének jobb megismeréséhez
az egészséges terhesség fenntartasaban.

A S ) i
[+ downreg, =]
| upreg. mﬁ‘ms
£ 20|+ non-0a Jig
i N e

Number of proteins

Kép: Proteomikai elemzés 43 eltér6éen expresszalt fehérjét azonositott habitualis
vetélésben érintett n6k vérében. A placentaeredetl fehérjék foként a placenta fej-
|6déséhez és az anyai-magzati immunszabalyozashoz kapcsolédd folyamatokban
vesznek részt.

Referencia: Toth E., Posta M., Gyorffy D., Oravecz O., Farkas E.,
Balogh A., Escher C., Bober M., Szilagyi A., Hupuczi P., Veress L.,
Torék O., Nagy S., Rinner O., Erez O., Papp Z., Acs N., Than NG.,
Novel proteomics biomarkers of recurrent pregnancy loss reflect the
dysregulation of immune interactions at the maternal-fetal interface,
Frontiers in Immunology, 2025,
https://doi.org/10.3389/fimmu.2025.1621168
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A TmDet 4.0 webes eszk6z szerepe a transzmembran fehérjék
membranbeli orientaciéjanak meghatarozasaban

Immunoldgiai és virologiai valaszok szerepe a SARS-CoV-2 korai
variansainak semlegesitésében

A Frontiers in Immunology folydiratban megjelent tanulmany a SARS-CoV-2
korai pandémias variansai elleni humoralis immunvalaszok hatékonysagat
vizsgalja, kllonos tekintettel a korai fert6zésekbdl szarmazé human szérum-

A transzmembran fehérjék szerkezetének értelmezésében kulcsfontossagu a
membranhoz viszonyitott térbeli orientacié meghatarozdsa. A TmDet 4.0 egy
Uj, webalapu bioinformatikai eszkdz, amely krio-EM-mel meghatarozott vagy

AlphaFold altal prediktalt fehérjeszerkezetek alapjan képes a membranpozicié
és topoldgia automatikus elemzésére.

Az Uj verzié mar gorbllt és kettds membranrendszereket is kezel, valamint
annotalja a transzmembran hélixeket és egyéb szerkezeti elemeket. Validacios
eredményei alapjan nagy pontossaggal hatarozza meg a membranfehérjék

a4

mintak neutralizaciés képességére. A kutatas célja annak feltérképezése volt,
hogy a kezdeti virusvaridnsokkal szemben kialakult antitestvalasz mennyiben
képes keresztvédelmet biztositani késdbbi varidnsok ellen, valamint hogyan
valtozik a neutralizacios potencial az antigénikus drift el6rehaladtaval.

A vizsgalat soran kiilénb6z6 korai SARS-CoV-2 variansokkal fertézott egyé-
nek szérummintait elemezték in vitro neutralizacids assay-k segitségével. Az
eredmények arra utalnak, hogy a korai torzsek ellen kialakult antitestvalasz
erdsen variabilis keresztneutralizacios aktivitast mutatott, amelyet jelentésen
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szercélpont-azonositasban és szerkezeti bioinformatikai elemzésekben.

li, hogy bizonyos varidnsok esetében az antitestek kotddési affinitdsa és neut-
ralizaciés hatékonysaga szignifikdnsan csokkent, ami ramutat az immunmene-
kilés (immune escape) jelenségének kulcsszerepére a jarvany dinamikajaban.

A kutatds eredményei fontos immunoldgiai és jarvanytani kovetkezmé-
nyekkel birnak, mivel hozzajarulnak annak megértéséhez, hogy a természetes
fertézés altal kivaltott immunitas milyen mértékben nyuljt védelmet az Gjon-
nan megjelend SARS-CoV-2 varidansokkal szemben. Ez az informacié kulono-
sen relevans a vakcinafejlesztési stratégiak és a jovébeli booster oltasok opti-
malizalasa szempontjabal.
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Kép: A TmDet algoritmus a fehérjeszerkezet beolvasdsa utan azonositja a ma-
sodlagos szerkezeti elemeket és a fehérje felszinét. Ezutdn meghatarozza a
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Control Sample o 500 2000x meny erdekeben.

Kép: A SARS-CoV-2 variansok SemIGQESitése az OltottSégl és korabbi fertﬁzottségl Referencia: Tusnédy G, Gerdan C., TmDet 4.0: determining membrane

StétUSZ szerint. Az ébra da WUhan—HU'l tUSkefehérJét alkalmazc’) neutraliZéCiéS orientation Of transmembrane proteins from 3D Structure, Nucleic Acids
vizsgalatok eredményeit mutatja kordbban igazoltan fert6zétt egyének mintaiban, Research, 2025,

dsszehasonlitva az immunstatusz hatasat a semlegesitd aktivitasra. https://doi.org/10.1093/nar/gkaf338

Referencia: Al-Muffti A., Mahdi M., Tozser J., et al., Retrospective
neutralization analysis of SARS-CoV-2 variants in early pandemic sera,
Frontiers in Immunology, 2026,
https://doi.org/10.3389/fimmu.2026.1797240




A Magyar Bioinformatikai Tarsasag

A 2007-ben alapitott Magyar Bioinformatikai Tarsasag
(MABIT) célja a hazai bioinformatikai kutatasok és szakmai

M egylttm(ikodések erdsitése. A bioinformatika olyan multi-
° diszciplinaris tudomanyterilet, amely a biolégia, az informa-
* tika, a matematika, a fizika, a farmakolégia és az orvostu-
B X

domany modszereit 6tvozi a bioldgiai adatok elemzésére és
értelmezésére. A Tarsasag egyik legfontosabb kildetése,
hogy kapcsolatot teremtsen e kiilonb6z6 szakteriletek kuta-
toi kozott, el6segitve az Uj kutatasi egylttmikodések kiala-
kuldsat és a korszer( bioinformatikai ismeretek terjedését.

A MABIT rendszeresen szervez tudomanyos szemindriumokat, szakmai talalko-
zdkat és konferencidkat. Legjelentésebb rendezvénye a Magyar Tudomany Unne-
péhez kapcsolédd, évente megrendezett Bioinformatika konferencia, amely féru-
mot biztosit a hazai kutatok szamara legujabb eredményeik bemutatasara. A ren-
dezvény kilénos figyelmet fordit a fiatal kutatdk és PhD-hallgatok tdmogatasara,
akik a vezet6 kutatdokkal egyitt ismertethetik munkaikat. A Tarsasag emellett
2023 6ta 6nallé szekcidval vesz részt a Hungarian Molecular Life Sciences konfe-
rencian is.

A fiatal tehetségek O6sztonzését szolgalja a 2020-ban alapitott Bioinformatika
TDK Kiléndij, amely a hazai egyetemeken készlild kiemelkedd bioinformatikai
témaju tudomanyos didkkdri munkakat ismeri el. A dijazott hallgatok lehetOséget
kapnak kutatasaik bemutatdsara a Bioinformatika konferencian, ezaltal bekapcso-
I6dhatnak a magyar bioinformatikai k6zdsség szakmai életébe. A Tarsasag fontos-
nak tartja a tudomanyos ismeretterjesztést és az eredmények széles kor(i hozza-
férhet0ségét is: rendezvényeinek el6adasai a MABIT YouTube-csatornajan szaba-
don visszanézhet6k. Ennek készdonhetdéen a Magyar Bioinformatikai Tarsasag mara
a hazai bioinformatikai kdzdsség egyik legfontosabb szakmai férumava valt.

MagyarBroinformatl'kal
Tarsasag

Magyar Bioinformatikai Tarsasag
Honlap: https://www.mabit.org.hu/
Kapcsolat: Dr. Tusnady Gabor fétitkar
E-mail: mabit@mabit.org.hu

MTA Bioinformatikai-Osztalykozi
Tudomanyos Bizottsag

Az MTA 2021-ben megalakult Bioinformatikai Osztalyk6ézi Tudomanyos Bizottsaga
a bioinformatikat 6nallé szakteriletként ismeri el, és célja a hazai bioinformatikai
k6z0sség szervezése, valamint az MTA koztestlletébe térténd integracidé tdamoga-
tasa. A Bizottsag a mindsitett kutaték mellett a fiatal kutaték, PhD-hallgatok és
hallgatdk kozosségét is dsszefogja, egyuttmikddésben a Magyar Bioinformatikai
Tarsasaggal és az ELIXIR Magyarorszag Csomoponttal.

A Bizottsag elndke Prof. Dr. Pongor Sandor bioinformatikus, a Pazmany Péter
Katolikus Egyetem professzora. A testlilet aktivan tdmogatja a bioinformatika
tudomanyos elismertségének novelését, tobbek kdzott MTA doktora cimek meg-
szerzésének elGsegitésével és a koztestlileti tagsag bovitésével.

A Bioinformatikai Osztalyko6zi Tudomanyos
Bizottsag tagjairol itt olvashat:

A tagfelvétel az MTA vonatkozd szabadlyai szerint torténik. A koztestileti tagok
- az akadémikusok kivételével - egy tudomanyos bizottsag koztestliletébe valaszt-
hatok, ahol szavazati és valaszthatdsagi joggal rendelkeznek.

Mas bizottsagban mar tagsaggal rendelkezdk atlépési szandékukat a VIII. osz-
taly titkdrdnak, Kakuszi Andrednak jelezhetik. Uj koztestiileti jelentkez8k az MTA
eljarasrendje szerint pdlyazhatnak, a bizottsagba torténd felvételrél a bizottsag
szavazassal dont.

MAGYAR
TUDOMANYOS

AKADEMIA

MTA Bioinformatikai Osztalykdzi Tudomanyos Bizottsag

Honlap: https://mta.hu/viii-osztaly/osztalykozi-tudomanyos-
bizottsagok-105594# bioinformatikai_osztalykozi_allando_bizottsag
Kapcsolat: Prof. Dr. Pongor Sandor elnok

E-mail: pongor.sandor@itk.ppke.hu




HCEMM Nonprofit Kft

HUNGARIAN

FOR MOLECULAR MEDICINE

2024-ben a HCEMM Nonprofit Kft. (Hungarian Centre of Excellence for Molecular
Medicine) csatlakozott az ELIXIR Magyarorszag infrastrukturahoz. A HCEMM-et a
Szegedi Tudomanyegyetem, a Semmelweis Egyetem és a Szegedi Bioldgiai Kutato-
kézpont hozta létre azzal a céllal, hogy nemzetkozi szinvonali molekularis medici-
na kutatasokkal tdmogassa az innovativ bioldgiai és orvosbioldgiai fejlesztéseket,
valamint a személyre szabott orvoslas el6mozditasat.

A HCEMM kutatasi infrastruktirajanak meghatarozé eleme a Scientific Computing
Advanced Core Facility (ACF), amely korszer( nagy teljesitményl szamitastechni-
kai (HPC) kornyezetet biztosit bioinformatikai és biomedicindlis kutatasokhoz.
A 2024-ben Uzembe helyezett rendszer tébb mint hisz szamitasi szervert, GPU-
gyorsitott er6forrasokat, tébb mint 11 TB memoriakapacitast és kozel 2 PB tarhe-
lyet biztosit nagyméretli genomikai, transzkriptomikai, proteomikai és egyéb
multiomikai adatok feldolgozasahoz.

Az ACF tdmogatja a teljes adatéletciklust az adatfeldolgozastdl és integraciotol
kezdve a nagy léptékd szamitasokon, gépi tanulasi elemzéseken és vizualizacion
at. A biztonsagos adatkezelést redundans tarolasi megoldasok és a nemzetkdzi
adatvédelmi kovetelményeknek megfelel6 mikodés biztositja. Az infrastruktira
bioinformatikai elemzésekhez, munkafolyamat-fejlesztéshez, statisztikai modelle-
zéshez és szamitdégépes szimuldcidkhoz is szakmai tadmogatast nyujt, igy az
ELIXIR-tagsag révén a teljes hazai kutatdi k6zosség szamara értékes erdforrast
jelent.

Dr. Jodao Sequeira, a Scientific Computing ACF vezet6jének kézremiikodésével
megkezdddott egy helyi Galaxy szerverpéldany bevezetése is, amely a PULI szer-
veren futd SLURM rendszerhez kapcsolddva tdmogatja a bioinformatikai munkafo-
lyamatok hatékonyabb és nagyobb atereszt6képességli futtatasat.

Az aktudlis szerverpéldany a galaxy.hcemm.eu cimen érhetd el. Kérjik, for-
duljanak hozzank bizalommal, amennyiben kérdésiik, javaslatuk vagy konkrét
workflow-igényik merdl fel.

https://galaxy.hcemm.eu

Szamitastechnikai
és AutomatizalasiKutatointézet

A SZTAKI csatlakozik az ELI XIR Hungary k6zosségéhez

@ SZTAKI

Magyarorszag egyik legnagyobb és legsikeresebb informatikai kutatdintézete, a
SZTAKI tébb mint hat évtizede végez vildgszinvonall kutatdsokat az informatikai
és automatizalasi modszerek tertletén. A 2026-o0s ELIXIR Hungary csatlakozas Uj
lehet6ségeket teremt a bioldgiai adatok elemzésében, az Al-alapu bioinformatikai
fejlesztésekben és a nemzetkdzi egylttmikddésekben.

A SZTAKI kiemelt kutatdsi terilete az 6regedés és megfiatalodas bioinfor-
matikdja, amelynek keretében mesterséges intelligencidara épilé epigenetikai
oregedésorak és digitalis egészségligyi megoldasok fejlesztésén dolgoznak. Ezek
a moédszerek a bioldgiai életkor pontosabb mérését, az egészséges 6regedés nyo-
mon kovetését és a személyre szabott orvoslas tamogatasat célozzak.

Az intézet aktiv szerepet vaéllal az , Al Scientist” és agentikus mesterségesin-
telligencia-rendszerek fejlesztésében is, amelyek a kutatasi folyamat szamos
lépését - az adatfeldolgozastdl a hipotézisgeneralasig — képesek tamogatni. Ezek
a technoldgidk kilonésen fontosak lehetnek a genomika, a bioinformatika és a
precizids orvoslas adatintenziv kihivasainak kezelésében.

A SZTAKI ELIXIR Hungary-hez valé csatlakozasa jelentds lépés az informatikai
innovacio és az élettudomanyi kutatdsok Osszekapcsolasaban, hozzajarulva
Magyarorszag szerepének erGsitéséhez az eurdpai bioinformatikai és digitdlis
egészségligyi okoszisztémaban.

https://sztaki.hun-ren.hu/




Publikacioink az elmult.évbol

10.

11.

12.

13.

14.

15.

16.

Acs-Szabo L, Pfliegler WP, Miklos |, Péter G, Pusztahelyi T, Pécsi I. Striking
mycotoxin tolerance and zearalenone elimination capacity of the decaying wood
associated yeast Sugiyamaella novakii (Trichomonascaceae). BMC Microbiol.
2025 Jul 7;25(1):422.

Adém E, Leitgeb B, Danis J, ... Széll M. Truncating CYLD pathogenic variants in
CYLD cutaneous syndrome distinctly influence CYLD proteostasis and NF-kB
signaling. J Invest Dermatol. 2025 Feb 7:50022-202X(25)00089-2.

Aiello LM, Vybornova A, Juhdsz S, Széll M, Bokanyi E. Urban highways are barriers
to social ties. Proc Natl Acad Sci U S A. 2025 Mar 11;122(10):e2408937122.

Albert E, Biksi I, Laczké L et al. Streptococcus hillyeri isolated from septic pleuritis
in a horse. J Vet Diagn Invest. 2025 Jan 7:10406387241306724.

Al-Muffti AS, Kiarie IW, Tdzsér ], Mahdi M. Modulation of transferrin receptor by
HIV-2. Virol J. 2025 Nov 21;22(1):382.

Alnajjar M, Fekete Z, Nagy T, ... Barta E. A New Family-Based Approach for
Detecting Allele-Specific Expression and for Mapping Possible eQTLs. Animals
(Basel). 2025 Sep 22;15(18):2766.

Andresen 1], Romero R, Westerberg AC, Than NG et al. Large-Scale Proteomics
Reveals New Candidate Biomarkers for Late-Onset Preeclampsia. Hypertension.
2025 Oct 1.

Antal R, Benyé Z, ... Gyorffy B, Kovacs KA. Recent advances in treating age-
related macular degeneration and diabetic retinopathy: Current therapies and
emerging novel approaches. Geroscience. 2025 Oct 12.

Bajtai E, Kiss C, ... Tusnady G et al. Therapy-induced senescence is a transient
drug resistance mechanism in breast cancer. Mol Cancer. 2025 May 1;24(1):128.

Baksa D, Eszlari N, Torok D, Hullam G, Bagdy Gy, Juhasz G. Evening Chronotype
Associates With Worse Physical and Mental Health and Headache-Related Disability
Among Migraine Patients. J Sleep Res. 2025 Apr 10:e70066.

Balogh GM, Koncz B, Asztalos L, Ari E, ... Manczinger M. C > U mutations generate
immunogenic peptides in SARS-CoV-2. Nat Commun. 2025 Nov 19;16(1):10156.

Barabas A, Erdei RJ, ... Nagy AC, Kiss OP, Takadcs P. Health Behavior of Young
People Aged 12-18 with Autism Spectrum Disorder and Intellectual Disabilities in
Hungary. Children (Basel). 2025 Jun 10;12(6):753.

Bartak BK, Nagy ZB, ... Csabai |, Sydo N, Csulak E, Merkely B, Takacs I, Molnar
B. Examination of Genetic and Epigenetic Characteristics of Patients with
Hyperhomocysteinemia Following High-Dose Folic Acid Consumption. Nutrients.
2025 Jun 27;17(13):2133.

Bartha A, Weltz B, ... Szasz AM, ... Gyorffy B. Melanoma Proteomics Unveiled:
Harmonizing Diverse Data Sets for Biomarker Discovery and Clinical Insights via
MEL-PLOT. J Proteome Res. 2025 May 5.

Bata R, Ghanem AS, Nagy AC. Feature Selection and Model Optimization for
Survival Prediction in Patients with Angina Pectoris. J Clin Med. 2025 Nov
16;14(22):8111.

Bata R, Ghanem AS, Vargané Faludi E, Sztanek F, Nagy AC. Association rule mining
of time-based patterns in diabetes-related comorbidities on imbalanced data: a
pre- and post-diagnosis study. BMC Med Inform Decis Mak. 2025 Sep
29;25(1):352.

17.

18.

19.

20.

21,

22,

23.

24,

25,

26.

27.

28.

29.

30.

Becsei A, Stéger ], Visontai D, Munk P, Aarestrup FM, Csabai |, Papp K. A case
study using sewage metagenomic data for assessment of text-to-SQL capabilities
in large language models. Sci Rep. 2025 Nov 22;15(1):44557.

Bed6hazi Z, Biricz A, Foster N, Lin YE, Csabai | . Streamlining tuberculosis detection
with foundation model-based weakly supervised transformer. Comput Biol Med.
2025 Sep;195:110554.

Bekken MAH, Vatne A, ... Horvath P, Bryn A, Pirk N. Carbon dynamics of a
controlled peatland rewetting experiment in the Norwegian boreal zone. Sci Rep.
2025 Dec 17.

Béres D, Felso R, Herczeg R, Gyenesei A, Bokor S, Molnar D. C-reactive protein
and metabolic syndrome in obese and normal weight Hungarian children. Ann Nutr
Metab. 2025 Mar 28:1-17.

Bertalan PM, Nokhoijav E, ... CsOsz E. Comprehensive Insights into Obesity and
Type 2 Diabetes from Protein Network, Canonical Pathway, Phosphorylation and
Antimicrobial Peptide Signatures of Human Serum. Proteomes. 2025 Dec
17;13(4):67.

Biricz A, Magyar D, ... Csabai I, Pollner P. Efficient and scalable training set
generation for automated pollen monitoring with Hirst-type samplers. Sci Rep.
2025 Dec 17.

Blondeel E, Ernst S, De Vuyst F, Diésdi A, Pinheiro C, ... Horvath P et al. Sequential
orthogonal assays for longitudinal and endpoint characterization of three-
dimensional spheroids. Nat Protoc. 2025 Apr 8.

Bokor BA, Abdolreza A, Kaptas F, Pal M, Battyani Z, Széll M, Nagy N. Novel Variants
in Medium and Low Penetrance Predisposing Genes in a Hungarian Malignant
Melanoma Cohort With Increased Risk. Pigment Cell Melanoma Res. 2025
Jan;38(1):e13214.

Bokor BA, Abdolreza A, Pal M, Battyani Z, Széll M, Nagy N. A Novel Germline
Frameshift Variant in the Tumor Suppressor Gene OBSCN in a Melanoma Patient.
Int J Mol Sci. 2025 Oct 30;26(21):10553.

Buzgd L, Kiss Z, Gébhardter D, Laczko L, Damjanova I, Kardos G, Téth A. High
Prevalence of Cefiderocol Resistance Among New Delhi Metallo-B-Lactamase
Producing Kilebsiella pneumoniae High-Risk Clones in Hungary. Antibiotics
(Basel). Bldi L, Hammer D, ... Horvath P. Anti-ceramide antibody and sphingosine-
1-phosphate as potential biomarkers of unresectable non-small cell lung cancer.
Pathol Oncol Res. 2025 Jan 6;30:1611929.

Callari M, Dugo M, Barreca M, Gyorffy B et al. Determinants of response and
molecular dynamics in HER2+ER+ breast cancers from the NA-PHER?2 trial receiving
HER2-targeted and endocrine therapies. Nat Commun. 2025 Mar 4;16(1):2195.

Caruso A, Accattatis FM, ... Gyorffy B et al. Adipocyte/Tumor cell crosstalk via
IGF-1/TXNIP axis promotes malignancy and endocrine resistance in breast cancer.
Cell Commun Signal. 2025 Jun 3;23(1):262.

Csatari-Kovacs R, Roszer T, Cs6sz E. Comparative Analysis of Omega-3, Omega-6,
and Endocannabinoid Content of Human, Cattle, Goat, and Formula Milk. Foods.
2025 May 17;14(10):1786.

Danis J, Kelemen E, Balogh F, Szabé K, Fodor GH, Adam E, Széll M. Nucleic acid-
induced chemokine expression in keratinocytes: Implications for skin inflammation.
PLoS One. 2025 Nov 20;20(11):e0336901.




31.

32.

33.

34.

35.

36.

37.

38.

39.

40.

41.

42,

43.

44,

45,

46.

Danis J, Széll M. Long Non-Coding RNAs in Psoriasis: A Comprehensive Review of
Expression Profiles, Mechanistic Insights, Genetic Associations, and Their Clinical
Implications. Noncoding RNA. 2025 Sep 19;11(5):69.

Darida M, Rubovszky G, ... Kenessey |, Wéber A et al. Improvement in breast
cancer survival across molecular subtypes in Hungary between 2011 and 2020: a
nationwide, retrospective study. Front Oncol. 2025 Mar 31;15:1465511.

Deézsi-Magyar N, Novak B, Zsidei G, Solymosi N et al. Phenotypic and genetic
changes of Crimean-Congo hemorrhagic fever virus during serial passage in
susceptible cell lines. Arch Virol. 2025 Nov 7;170(12):240.

Ding Y, Potor L, ... Csész E, Pdliska S, Patsalos A, Debus ES, Nagy L, Balla G, Balla
J. Oxidation of hemoglobin to ferryl hemoglobin contributes to remodeling of the
artery wall in abdominal aortic aneurysm. Redox Biol. 2025 Oct 28;88:103908.

Diosdi A, Piccinini F, ... Horvath P, Harmati M. Single-cell light-sheet fluorescence
3D images of tumour-stroma spheroid multicultures. Sci Data. 2025 Mar
24;12(1):492.

Diosdi A, Toth T, ... Horvath P. HCS-3DX, a next-generation Al-driven automated
3D-oid high-content screening system. Nat Commun. 2025 Oct 7;16(1):8897.

Dobai T, Baksa D, Gonda X, Juhasz G, Eszlari N, Bagdy Gy. Consumption of High-
Energy Food and Sugar Shows a Strong Positive Association with Low Mood in
Control Subjects and Depressed Patients. Nutrients. 2025 Aug 9;17(16):2594.

Dobra G, Gyukity-Sebestyen E, ... Széll M, Buzas K. Proteomic profiling of serum
small extracellular vesicles predicts post-COVID syndrome development. Clin
Immunol. 2025 May 24:110532.

Dobson L, Tusnady GE, Tompa P. Regularly updated benchmark sets for statistically
correct evaluations of AlphaFold applications. Brief Bioinform. 2025 Mar
4;26(2):bbaf104.2025 May 8;14(5):475.

Erdelyi-Hamza B, Torok D, ... Bagdy Gy, Juhasz G, Gonda X. Disentangling nature
and nurture: Exploring the genetic background of depressive symptoms in the
absence of recent stress exposure using a GWAS approach. J Affect Disord. 2025
Nov 1;388:119731.

Erdelyi-Hamza B, Torok D, Eszlari N, Bagdy Gy, Juhasz G, Gonda X. Three shades
of gloom: investigating the genetic background of current depressive symptoms
associated with different severity of current stress exposure in a general population.
Eur Neuropsychopharmacol. 2026 Jan;102:17-25.

Erdés G, Deutsch N, Dosztanyi Zs. AIUPred - Binding: Energy Embedding to
Identify Disordered Binding Regions. J Mol Biol. 2025 Mar 5:169071.

Faludi Vargané E, Ghanem AS, Nguyen CM, Pataki J, SzOll6ési G], Nagy AC.
Influencing factors on attendance in cervical cancer screening among women with
diabetes in Hungary: a cross-sectional study using European Health Interview
Surveys 2009-2019. Front Oncol. 2025 Apr 29;15:1501654.

Fekete JT, Gyorffy B. MetaAnalysisOnline.com: Web-Based Tool for the Rapid
Meta-Analysis of Clinical and Epidemiological Studies. J Med I nternet Res. 2025
Mar 6;27:e64016.

Fekete M, Varga P, Ungvari Z, Fekete JT, ... Menyhart O, ... Gyorffy B. The role
of the Mediterranean diet in reducing the risk of cognitive impairment, dementia,
and Alzheimer’s disease: a meta-analysis. Geroscience. 2025 Jan 11.

Fekete R, Simats A, Bir6 E, ... Csikasz-Nagy A et al. Microglia dysfunction,
neurovascular inflammation and focal neuropathologies are linked to IL-1- and IL-6-
related systemic inflammation in COVID-19. Nat Neurosci. 2025 Mar 6.

47.

48.

49,

50.

51.

52.

53.

54.

55.

56.

57.

58.

59.

60.

61.

Fekete Z, Német Z, Ninausz N, Fehér P, Schiller M, ... Barta E. Whole-Genome
Sequencing-Based Population Genetic Analysis of Wild and Domestic Rabbit Breeds.
Animals (Basel). 2025 Mar 9;15(6):775.

Ferenczi K, Nagy ZF, Istenes I, Eid H, Bodor Cs, Timar B, Demeter J. Successful
treatment of hairy cell leukaemia with pegylated interferon-alpha-2A. Pathol
Oncol Res. 2025 May 21;31:1612108.

Fernandes SA, Pan J, ... Széll M et al. The tumor suppressor CYLD acts as a
deubiquitinase for mTOR to constrain its activity. bioRxiv [Preprint]. 2025 Sep
2:2025.09.01.673523.

Fichd E, Pancsa R, Magyar C, ... Tusnady GE. MFIB 2.0: a major update of the
database of protein complexes formed by mutual folding of the constituting prote-
in chains. Nucleic Acids Res. 2025 Jan 6;53(D1):D487-D494.

Firsova AB, Marco Salas S, ... Horvath P et al. Spatial single-cell atlas reveals
regional variations in healthy and diseased human lung. Nat Commun. 2025 Nov
5;16(1):9745.

Forré B, Kajtar B, ... Gyenesei A, Kosztolanyi S, Kehl D, Jaksdé P. Multiparameter
flow cytometric and transcriptional analysis of CD20 positive T-cells in bone marrow
in patients of multiple myeloma and monoclonal gammopathy of undetermined
significance. Front Immunol. 2025 Feb 26;16:1464940.

Gafko C, Hollandi R, ... Horvath P, Kutay U. Establishment of an imaging-based
screening pipeline for the identification of human ribosome biogenesis inhibitors.
BMC Biol. 2025 Oct 21;23(1):315.

Gaspari Z, Kalman ZE, Santa A. Deep learning-assisted tools to understand the
structural biology of the synapse. Biomed Eng Lett. 2025 Oct 21;15(6):1051-
1064.

Ghanem AS, Bata R, Kovacs N, Nagy AC. Sociodemographic inequalities in the
global burden trends and machine learning-based projections of periodontitis from
1990 to 2030 across different development levels. Front Oral Health. 2025 Jun
17;6:1609961.

Ghanem AS, Faludi EV, Bata R, ... Nagy AC. Cancer prevalence and its determinants
in Hungary: Analyzing data from the 2009, 2014, and 2019 European Health
Interview Surveys. PLoS One. 2025 Feb 13;20(2):e0315689.

Ghanem AS, Hajzer ZE, ... Nagy AC, Toéth A. Associations Between Diverse
Beverage Consumption Patterns and Oral Health: Evidence from a National Survey
in Hungary. Nutrients. 2025 Aug 7;17(15):2572.

Ghanem AS, Méré M, Nagy AC. Analysis of Molecular Aspects of Periodontitis as a
Risk Factor for Neurodegenerative Diseases: A Single-Center 10-Year Retrospective
Cohort Study. Int J Mol Sci. 2025 Mar 7;26(6):2382.

Ghanem AS, Sipos K, Téth A, Nagy AC. Inflammatory Biomarkers and Oral Health
Disorders as Predictors of Head and Neck Cancer: A Retrospective Longitudinal
Study. Int J Mol Sci. 2025 Mar 4;26(5):2279.

Ghanem AS, Téth A, Nagy AC. Socio-demographic disparities in global trends of lip
and oral cavity neoplasms from 1990 to 2021. Sci Rep. 2025 Feb 4;15(1):4230.
Ghanem AS, Téth A, Takacs P, Ulambayar B, Méré M, Nagy AC. Flexible Parametric
Survival Modeling of Transaminases as Predictive Biomarkers for Non-Alcoholic
Fatty Liver Disease: A Retrospective Longitudinal Study (2012-2022). Int J Mol
Sci. 2025 May 24;26(11):5057.




62.

63.

64.

65.

66.

67.

68.

69.

70.

71.

72.

73.

74.

75.

76.

77.

Ghanem AS, Trefan L, Marton I, Fadgyas-Freyler P, Nagy AC, Méré M. Oral cancer
in Hungary: An epidemiological profile (2015-2019). PLoS One. 2025 Jul
3;20(7):e0327566.

Guban R, Parrag P, Kispal MT, Czirbesz K, Danyi T, Kenessey I, Liszkay G.
Characterization of Melanoma in Hungary Based on a Retrospective Single-Center
Study Between 2001 and 2018. Cancers (Basel). 2025 Jun 27;17(13):2171.

Guedes ], Szadai L, ... Szasz AM, Vereb Z et al. The melanoma MEGA-study:
Integrating proteogenomics, digital pathology, and Al-analytics for precision
oncology. J Proteomics. 2025 Aug 15;319:105482.

Guedes J, Woldmar N, Szasz AM, Wieslander E, Pawtowski K, et al. A perspective
on integrating digital pathology, proteomics, clinical data and AI analytics in cancer
research. J Proteomics. 2025 Jul 16;320:105493.

Gyanyi S, Szabolcsi R, Varga PJ, Horvath G, Horvath P, Wihrl T. Micro-Vibrations
Analysis in LEO CubeSats Using MEMS Accelerometers. Sensors (Basel). 2025
Sep 22;25(18):5917.
Habenicht L, Hassan N, ... Gyorffy B et al. The Role of the Cell Surface Heparan
Sulfate Proteoglycan Syndecan-3 in Breast Cancer Pathophysiology. Cells. 2025
Oct 17;14(20):1612.

Hegedis B, SahuN, ... Gyenesei A, Freitag M, Grigoriev IV, Nagy LG. Morphogenesis,
starvation, and light responses in a mushroom-forming fungus revealed by long-
read sequencing and extensive expression profiling. Cell Genom. 2025 Apr
17:100853.

Herold Z, Herold M, ... Szasz AM, Dank M. Are Calculated Immune Markers with
or Without Comorbidities Good Predictors of Colorectal Cancer Survival? The
Results of a Longitudinal Study. Med Sci (Basel). 2025 Aug 1;13(3):108.

Horvath P, Coscia F. Spatial proteomics in translational and clinical research. Mol
Syst Biol. 2025 Apr 14.

Hrubi E, Toth F, Nagy G, Tézsér J, Heged(is C. Evaluation of Human Dental Pulp
Stem Cells Expressing BMP2/7 Heterodimers in a Doxycycline-Inducible Manner.
Biomolecules. 2025 Dec 6;15(12):1704.

Jablonszky M, Laczi M, Nagy G, Téth Z, Zseb6k S, Garamszegi LZ. Close Males
Sing With Dissimilar Minimum Frequency and Repertoire Size in a Wild Passerine.
Ecol Evol. 2025 Apr 15;15(4):e71044.

Jorda A, Ensle D, Eser H, Glotzl F, Riedl B, Széll M et al. Real-world effectiveness
of nirmatrelvir-ritonavir and molnupiravir in non-hospitalized adults with COVID-
19: a population-based, retrospective cohort study. Clin Microbiol I nfect. 2025
Mar;31(3):451-458.

Jordan S, Laczko L, Péliska S, Korompai T, Sramké G. The mitochondrial genome
of the steppe carpenter moth (Paracossulus thrips Hibner, 1818): Structural
analysis and phylogenetic implications. Sci Rep. 2025 Mar 11;15(1):8393.
Juhasz J, Ligeti-Nagy N, ... Pongor S, Ligeti B. ProkBERT PhaStyle: accurate phage
lifestyle prediction with pretrained genomic language models. Bioinform Adv.
2025 Nov 9;5(1):vbaf188.

Juhasz J, Ligeti-Nagy N, Bodnar B, Juhasz J, Pongor S, Ligeti B. ProkBERT PhaStyle:
accurate phage lifestyle prediction with pretrained genomic language models.
Bioinform Adv. 2025 Nov 9;5(1):vbaf188.

Kalman ZE, Czajlik A, ... Gaspari Z, Péterfia B. Structural Modeling and Dynamics
of the Full-Length Homer1 Multimer. Proteins. 2025 Nov 21.

78.

79.

80.

81.

82.

83.

84.

85.

86.

87.

88.

89.

90.

91.

92.

Karteszi J, Nagy N, Széll M et al. Timely recognition of a probably life-threatening
genodermatosis: familial case report of hereditary leiomyomatosis and renal cell
cancer. Pathol Oncol Res. 2025 Apr 8;31:1612086.

Kaya F, Bewicke-Copley F, ... Bodor Cs et al. DEK::NUP214 acts as an XPO1-
dependent transcriptional activator of essential leukemia genes. Leukemia. 2025
Apr 9.

Kelemen H, Balla Gy, ... Bodor Cs et al. Inflammatory mechanisms contribute to
long-term cognitive deficits induced by perinatal asphyxia via interleukin-1.
Neuropsychopharmacology. 2025 Oct 2.

Keller J, Danis J, ... Széll M et al. LL37 complexed to double-stranded RNA induces
RIG-I-like receptor signalling and Gasdermin E activation facilitating IL-36y release
from keratinocytes. Cell Death Dis. 2025 Mar 22;16(1):198.

Kemény A, Horvath S, ... Gyenesei A et al. TRPA1 ion channel activation context-
dependently regulates gene expression in normal and psoriatic human skin. Br J
Pharmacol. 2025 Aug 6.

Kenéz B, Koplanyi G, Decsi B, Molnar Z, Horvath P, Katona G, Balogh GT, Balogh-
Weiser D. Development of a Novel Human Serum Albumin-Based Tool for Effective
Drug Discovery: The Investigation of Protein Quality and Immobilization. J Med
Chem. 2025 Jan 15.

Keskitalo S, Zambo B, ... Dosztanyi Zs, Varjosalo M, Gogl G. The non-catalytic
DNA polymerase € subunit is an NPF motif recognition protein. Nat Commun.
2025 Dec 13.

Keve G, Téth AG, ... Solymosi N. First record of Argulus japonicus infestation on
Cyprinus carpio in Hungary, and the first description of Argulus japonicus europaeus
subsp. nov. Keve, 2025. Parasit Vectors. 2025 Nov 21;18(1):480.

Kilim O, Olar A, Biricz A, Madaras L, Pollner P, Szallasi Z, Sztupinszki Z, Csabai I.
Histopathology and proteomics are synergistic for high-grade serous ovarian cancer
platinum response prediction. NPJ Precis Oncol. 2025 Jan 26;9(1):27.

Kim Y, Doma V, ... Szasz AM et al. Mitochondrial proteome landscape unveils key
insights into melanoma severity and treatment strategies. Cancer. 2025 Jul
1;131(13):e35897.

Kiss Z, Berki TL, ... Kenessey | et al. Overall Survival of Hungarian Cancer Patients
Diagnosed Between 2011 and 2019, Based on the Health Insurance Fund Database.
Cancers (Basel). 2025 May 15;17(10):1670.

Kiss Z, Maraz A, ... Kenessey | et al. Improvements in cancer survival in Hungary:
a nationwide epidemiology study between 2011-2019 based on a health insurance
fund database. Front Oncol. 2025 Apr 3;15:1446611.

Kleiner D, Haghverdi F, ... Monostory K et al. How to manage the overwhelming
amount of database-detected interactions? A focus group meeting study on the
management of database-detected risks of drug interactions. Eur J Hosp Pharm.
2025 Jul 8.

Koopmans M, Csabai |, Remondini D, Snary E, Aarestrup F. Artificial intelligence
and One Health: potential for spillover prediction? Lancet I nfect Dis. 2025 Sep
16.

Kotowska D, Baldi A, Dobosy P, Felfoéldi T, Garamszegi LZ et al. Aligning land use

with sustainability: Context-sensitive pathways forward. J Environ Manage. 2025
Sep 16;394:127252,




93.

94,

95.

96.

97.

98.

99.

100.

101.

102.

103.

104.

105.

106.

107.

108.

Kovacs KA, Kerepesi C, ... Szasz AM, Kulka ], T6ékés AM. Machine learning
prediction of breast cancer local recurrence localization, and distant metastasis
after local recurrences. Sci Rep. 2025 Feb 10;15(1):4868.

Kovacs SA, Kovacs T, ... Fekete JT, Gyorffy B. Unlocking the power of immune
checkpoint inhibitors: Targeting YAP1 reduces anti-PD1 resistance in skin cutaneous
melanoma. Br J Pharmacol. 2025 May 5.

Kraberger S, Custer JM, ... Harrach B, McGraw KJ, Varsani A. Incidence and
diversity of circoviruses, polyomaviruses, and adenoviruses in exotic free-roaming
rosy-faced lovebirds from Phoenix, Arizona, USA. Virology. 2025 Oct;611:110640.

Krajsovszky G, Piros L,... Horvath P, Mandity IM. Synthesis of Novel Anion
Recognition Molecules as Quinazoline Precursors. Int J Mol Sci. 2025 Dec
12;26(24):11975.

Krause S, Torok D, Bagdy Gy, Juhasz G, Gonda X. Genome-wide by trait interaction
analyses with neuroticism reveal chronic pain-associated depression as a distinct
genetic subtype. Transl Psychiatry. 2025 Mar 29;15(1):108.

Krenhardt K, Jablonszky M, Barta KA, Laczi M, Nagy G, Zseb6k S, Garamszegi LZ.
Birdsong as an Indicator of Habitat Structure and Quality. Ecol Evol. 2025 Jun
4;15(6):e71510.

Krishnan SV, Anaswara PA, ... Miklés |, Kirdly S, Pécsi I, Pusztahelyi T. Unveiling
the Perspective on Weissella confusa as a Promising Biocontrol Agent Against
Fusaria. Microorganisms. 2025 Mar 15;13(3):666.

Kuffa K, Langd T, Czirék A, Tarnoki-Zach J, B6sze S, Tusnady GE, Szabd Z.
Optimization of Methods for the Quantitative Analysis of Global Cell Surface
Proteome and Cell Surface Polarization. IntJ Mol Sci. 2025 Nov 28;26(23):11570.

Kuras M, Betancourt LH, Hong R, ... Szasz AM et al. Proteogenomic Profiling of
Treatment-Naive Metastatic Malignant Melanoma. Cancers (Basel). 2025 Feb
27;17(5):832.

Laczké L, Nagy NA, Nagy A, Maroda A, Saly P. An updated reference genome of
Barbatula barbatula (Linnaeus, 1758). Sci Data. 2025 Jan 22;12(1):137.

Lan A, Torok D, Einat H, Bagdy Gy, Juhasz G, Gonda X. Chronotypes are
significantly associated with emotional well-being in a general population cohort in
Hungary. Sci Rep. 2025 May 8;15(1):16054.

Laszl6é T, Pinczés LI, Batai B, Varga L, ... Bodor Cs. Resistance mechanisms and
clonal dynamics in mantle cell lymphoma treated with sequential BTKi and
venetoclax therapy. J Pathol. 2025 May 15.

Lehoczki A, Menyhart O, Andrikovics H, Fekete M, Kiss C, Mikala G, Ungvari Z,
Gyorffy B. Prognostic impact of a senescence gene signature in multiple myeloma.
Geroscience. 2025 Mar 25.

Leprince A, Lefrancois J, ... Horvath P et al. Strengthening phage resistance of
Streptococcus thermophilus by leveraging complementary defense systems. Nat
Commun. 2025 Aug 4;16(1):7142.

Lonardi A, Széll M, De Bacco C. Cohesive urban bicycle infrastructure design
through optimal transport routing in multilayer networks. J R Soc I nterface. 2025
Feb;22(223):20240532.

Lopez-Cade I, Gomez-Sanz A, ... Gyorffy B, Ocana A, de la Hoya M, Garcia-
Barberan V. Comparative Evaluation of Mutect2, Strelka2, and FreeBayes for
Somatic SNV Detection in Synthetic and Clinical Whole-Exome Sequencing Data.
Biomolecules. 2025 Oct 30;15(11):1532.

109.

110.

111.

112,

113.

114.

115.

116.

117.

118.

1109.

120.

121.

122.

123.

124,

Mahdi M, Kiarie IW, Métyan JA, Hoffka G, Al-Muffti AS, Toth A, Tozsér J. Receptor
Binding for the Entry Mechanisms of SARS-CoV-2: Insights from the Original Strain
and Emerging Variants. Viruses. 2025 May 10;17(5):691.

Majcher A, Karsai G, ... Horvath P et al. Very long-chain fatty acids drive
1-deoxySphingolipid toxicity. Nat Commun. 2025 Nov 26;16(1):11650.

Major E, Lin KH, Lee SC, Kaldi K, Gyorffy B, Tigyi GJ, Benyé Z. LPA suppresses
HLA-DR expression in human melanoma cells: a potential immune escape
mechanism involving LPAR1 and DR6-mediated release of IL-10. Acta Pharmacol
Sin. 2025 Jan;46(1):222-230.

Martiny HM, Munk P, ... Csabai | , Aarestrup FM. Geographics and bacterial networks
differently shape the acquired and latent global sewage resistomes. Nat Commun.
2025 Nov 21;16(1):10278.

Meinhardt G, Waldhdusl H, ... Than NG et al. The multifaceted roles of the
transcriptional coactivator TAZ in extravillous trophoblast development of the
human placenta. Proc Natl Acad SciUS A. 2025 Apr 22;122(16):€2426385122.

Menus A, Kiss A, Csukly G, Bitter I, Monostory K, M Réthely J. Association of
propranolol with treatment-emergent akathisia during aripiprazole treatment.
Ideggyogy Sz. 2025 Nov 30;78(11-12):395-404.

Menyhart O, Gyorffy B. Multiplicity corrections in life sciences: challenges and
consequences. Int J Epidemiol. 2025 Jun 11;54(4):dyaf098.

Menyhart O, Kothalawala W], Gyorffy B. A gene set enrichment analysis for
cancer hallmarks. J Pharm Anal. 2025 May;15(5):101065.

Mester B, Liptak Z, ... Bodor Cs, Kovacs A, Merkely B, Szlics A. Inherited
Hypertrabeculation? Genetic and Clinical Insights in Blood Relatives of Genetically
Affected Left Ventricular Excessive Trabeculation Patients. Life (Basel). 2025 Jan
22;15(2):150.

Meyer EH, Pavlova A, ... Miklés D, Rezvani A, Shiraz P, Sidana S, Shizuru J, Weng
WK, Agrawal V, Putnam A, Fernhoff N, Tamarisis J, Lu Y, Pawar RD, McClellan JS,
Lowsky R, Negrin RS. Donor regulatory T-cell therapy to prevent graft-versus-host
disease. Blood. 2025 May 1;145(18):2012-2024.

Mohamed FA, Timmer B, ... Gyenesei A, Sonnevend A. Hypervirulent Klebsiella
pneumoniae causing bloodstream infections in Hungary. Microbiol Spectr. 2025
Sep 2;13(9):e0003125.

Métyan JA, Nagy T, Nagyné Veres A, Golda M, Mahdi M, Tézsér J. Identification of
SARS-CoV-2 Main Protease Cleavage Sites in Bovine B-Casein. I nt J Mol Sci. 2025
Jun 18;26(12):5829.

Métyan JA, Veres AN, Tézsér J. Characterization of the E26H Mutant Schistosoma
japonicum Glutathione S-Transferase. Proteins. 2025 May;93(5):1054-1066.
Munkdacsy Gy, Santarpia L, Gyorffy B. Exploring immune activation patterns in
HER2-low and HER2-ultralow breast cancer subtypes. Oncologist. 2025 Jun
4;30(6):0yaf081.

Muranyi M, Domoszlai A, Nagy AC, Flaské T. Comparing functional outcomes of
glansectomy with or without glans reconstruction. Can J Urol. 2025 Apr
30;32(2):119-127.

Murmu A, Gyorffy B. Targeting the HMGB1-IL32 pathway to alleviate T cell
exhaustion in epithelial ovarian cancer. Geroscience. 2025 Nov 15.




125.

126.

127.

128.

129.

130.

131.

132.

133.

134.

135.

136.

137.

138.

139.

Miller D, Gyorffy B. EpigenPlot: An interactive web platform for DNA methylation-
based biomarker and drug target discovery in colorectal cancer. Br J Pharmacol.
2025 Apr;182(7):1452-1465.

Nagy N, Abdolreza A, Pal M, ... Széll M. Oculocutaneous albinism type 1B associated
with allelic combination of a risk haplotype. J Dermatol Sci. 2025 Apr 17:S0923-
1811(25)00061-1.

Nagy N, Szalenko-T8kés A, ... Széll M. Novel Pathogenic Variant of the TRRAP Gene
Detected in a Hungarian Family with Autosomal Dominant Non-Syndromic Hearing
Loss. Int J Mol Sci. 2025 Feb 13;26(4):1583.

Nagy SA, Csabai I, Varga T, Poth-Szebenyi B, Gébor G, Solymosi N. Neural
Network-Aided Milk Somatic Cell Count Increase Prediction. Vet Sci. 2025 Apr
29;12(5):420.

Nagy-Kanta E, Kélman ZE, ... Gaspari Z, Permi P, Péterfia B. Residual flexibility in
the topologically constrained multivalent complex between the GKAP scaffold and
LC8 hub proteins. FEBS J. 2025 Aug 22.

Nagy-Kanta E, Santa A, Kalman ZE, Li JA, Permi P, Gaspari Z, Péterfia B. 1H, 13C,
and 15N resonance assignment of the C terminal region of the disordered
postsynaptic scaffold protein GKAP. Biomol NMR Assign. 2025 Nov 5;20(1):2.

Németh A, Gecse K, ... Bagdy Gy, Juhasz G. Hypothalamic connectivity strength is
decreasing with polygenic risk in migraine without aura patients. Eur J Pharm Sci.
2025 Jul 1;210:107123.

Németh K, Mezei E, Voros J, Borka K, Pesti A, Kenessey |, Kiss A, Budai A.
Subtype-associated complexity and prognostic significance of the NLRP3
infllrmmasome landscape in pancreatic neoplasms. J Pathol Clin Res. 2025
Mar;11(2):e70019.

Nieto-Jiménez C, Garcia-Lorenzo E, ... Munkacsy Gy, Gyorffy B et al. In silico
evaluation of the immunogenic profile of lung cancers with SMARCA4 genetic
alterations. Sci Rep. 2025 May 22;15(1):17832.

Nieto-Jiménez C, Paniagua-Herranz L, ... Gyorffy B, Alonso-Moreno C, Bianchini G,
Ocana A. Understanding the Chemical Characteristics of Payloads and the Expression
of Tumor-Associated Antigens of ADCs in Clinical Development. ACS Omega. 2025
Nov 14;10(46):55126-55136.

NIHR Global Health Research Group on Environmentally Sustainable Hospitals in
Low- and Middle-income Countries. Global anaesthesia practice using inguinal
hernia surgery as a tracer condition: a secondary analysis of an international
prospective cohort study. Anaesthesia. 2025 Sep 9.

Novak J, Takacs T, ... Than NG, Buday L, Balogh A, Vas V. The sweet and the bitter
sides of galectin-1 in immunity: its role in immune cell functions, apoptosis, and
immunotherapies for cancer with a focus on T cells. Semin Immunopathol. 2025
Apr 3;47(1):24.

Nugnes MV, Bouhraoua KEA, ... DisProt Consortium et al. DisProt in 2026: enhancing
intrinsically disordered proteins accessibility, deposition, and annotation. Nucleic
Acids Res. 2025 Nov 17:gkaf1175.

Ocana A, Pandiella A, Privat C, Bravo I, Luengo-Oroz M, Amir E, Gyorffy B.
Integrating artificial intelligence in drug discovery and early drug development: a
transformative approach. Biomark Res. 2025 Mar 14;13(1):45.

Oravecz O, Xie Y, ... Than NG, Blois SM. Maternal and placental galectins: key

players in the feto-maternal symbiotic tango. Semin Immunopathol. 2025 Aug
21;47(1):35.

140.

141

142,

143.

144,

145.

146.

147.

148.

149,

150.

151.

152,

153.

154.

Oskolas H, Nogueira FCN, ... Szasz AM et al. Comprehensive biobanking strategy
with clinical impact at the European Cancer Moonshot Lund Center. J Proteomics.
2025 May 30;316:105442.

. Pedregal M, Morafraile EC, ... Gyorffy B et al. Prolonged survival in a patient with

pbrm1 mutated metastatic cholangiocarcinoma receiving tazemetostat. NPJ Precis
Oncol. 2025 Oct 24;9(1):331.

Péterffy B, Krizsan S, ... Bodor Cs, Alpar D. Molecular profiling reveals novel gene
fusions and genetic markers for refined patient stratification in pediatric acute
lymphoblastic leukemia. Mod Pathol. 2025 Feb 24:100741.

Piernitzki N, Gao N, ... Gyoérffy B, Mann S, Staufer O. Self-assembly of hybrid 3D
cultures by integrating living and synthetic cells. Nat Commun. 2025 Dec
10;16(1):11073.

Pla I, Szabolcs BL, ... Bartha A, ... Gyorffy B, Szasz AM et al. Unbiased Drug
Target Prediction Reveals Sensitivity to Ferroptosis Inducers, HDAC and RTK
Inhibitors in Melanoma Subtypes. Int J Dermatol. 2025 May;64(5):870-881.

Polcz P, Reguly IZ, ... Pongor S, Csikasz-Nagy A, Szederkényi G. Smart epidemic
control: A hybrid model blending ODEs and agent-based simulations for optimal,
real-worldinterventionplanning. PLoS ComputBiol. 2025 May8;21(5):e1013028.

Posta M, Gyorffy B. Pathway-level mutational signatures predict breast cancer
outcomesandrevealtherapeutictargets. BrJPharmacol.2025Dec;182(23):5734-
5747.

Raab M, Gasimli K, Gyorffy B, Pefa-Llopis S, Becker S, Sanhaji M, Strebhardt K.
Truncated DAPK Variants Restore Tumor Suppressor Activity and Synergize with
Standard Therapies in High-Grade Serous Ovarian Cancer. Cancers (Basel). 2025
Jun 8;17(12):1910.

Raab M, Gyorffy B, Pefa-Llopis S, Fietz D et al. Targeted reactivation of the novel
tumor suppressor DAPK1, an upstream regulator of p53, in high-grade serous
ovarian cancer by mRNA liposomes reduces viability and enhances drug sensitivity
in preclinical models. Cancer Commun (Lond). 2025 May 20.

Robillard PY, Than NG et al. A 2025-update of ,historical evolution of ideas on
eclampsia/preeclampsia” (2017, workshop reunion 2016). J Reprod Immunol.
2025 Sep 6;172:104639.

Ruppert Z, Sarkoézy M, ... Horvath P et al. Overexpression of the human heat
shock protein Bl alters obesity-related metabolic changes in a sex-dependent
manner in a mouse model of metabolic syndrome. Biol Sex Differ. 2025 Aug
25;16(1):65.

Salman ND, Hanker LC, Gyérffy B, Bartha A, Proppe L, Gotte M. The Prognostic
Value of the Hedgehog Signaling Pathway in Ovarian Cancer. Int J Mol Sci. 2025
Jun 19;26(12):5888.

Saroff MJ, Haile AA, Baniel A, Kraberger S, Regney M, Harrach B et al. Early-life
infection dynamics and genomic diversity of adenoviruses in a wild primate
(Theropithecus gelada). Microb Genom. 2025 Dec;11(12):001595.

Sawada Y, Kikugawa T, ... Gyorffy B et al. CTHRC1 promotes bone metastasis in
prostate cancer. Int J Cancer. 2025 Jun 21.

Schmalz D, Krabéth Z, Czoma V, Urban P, Gyenesei A et al. Comprehensive
Genomic Profiling of Small-Cell Lung Cancer Reveals Frequent Potentially Targetable
Alterations. Int J Mol Sci. 2025 Nov 27;26(23):11512.




155.

156.

157.

158.

159.

160

161.

162

163.

164.

165.

166.

167.

168.

169.

170.

Simon B, Koteles I, Kovacs R, Kraszni M, Horvath P, Hosztafi S, Mazak K. Synthesis
and physicochemical characterization of new potential haptens and their precursors
with morphine skeleton. Eur J Pharm Sci. 2025 Jun 1;209:107089.

Sipos K, Marton I, M6ré M, Nagy AC, Kiss C. Assessing the factors affecting the
accessibility of primary dental care for people with haemophilia. Haemophilia.
2025 Jan;31(1):69-77.

Sipos K, Marton I, Méré M, Nagy AC, Kiss C. The attitudes and treatment practices
of Hungarian primary care dentists regarding dental care for patients with
haemophilia. Sci Rep. 2025 Jul 19;15(1):26261.

Smith CJ, Goyal A, ... Miklos D, Bharadwaj S. Lisocabtagene Maraleucel for Richter’s
Transformation-A Case Series. EJHaem. 2025 Mar 10;6(2):e270011.
Solymosi N, Téth AG, Nagy SA, Csabai |, Feczké C, Reibling T, Németh T. Clinical
considerations on antimicrobial resistance potential of complex microbiological
samples. Peer]. 2025 Jan 28;13:e18802.

. Sonkodi B, Nagy ZF, Keller-Pintér A, Klivényi P, Molnar MJ, Széll M. Genetic Variants

in SDC3, KCNA2, KCNK1, KCNK16, and Heat Shock Transcription Factor-1 Genes:
An Exploratory Analysis Supporting the Piezo2 Channelopathy Hypothesis in
Amyotrophic Lateral Sclerosis Onset. Int J Mol Sci. 2025.

Szabé AL, Nagy-Kanta E, ... Gaspari Z. Diffusion-based size determination of
solute particles: a method adapted for postsynaptic proteins. FEBS Open Bio. 2025
Sep 1.

.Szabé ], Maréti G, Solymosi N et al. Effects of Glucose and Fructose on Production

Traits, Organ Weights and Metabolomic Indices in Rats on Different Energy and
Nutrient Dense Diets. Nutrients. 2025 Aug 25;17(17):2746.

Szabé KM, Téth A, ... Nagy AC, Raduly AP, Borbély A, Barta ], Csanadi Z.
Comparable Benefits in Heart Failure Hospitalization and Survival with Sacubitril/
Valsartan Therapy in CRT Nonresponders and HFrEF Patients Without CRT Indication.
J Clin Med. 2025 Aug 28;14(17):6098.

Szeitz B, Hagemeijer YP, ... Szasz AM et al. Distant metastases of melanoma
exhibit varying extent of intrapatient proteogenomic heterogeneity. Clin Transl
Med. 2025 Oct;15(10):e70477.

Széles A, Scholl K, Hirka G, Monostory K, Renkecz T. Toxicokinetic Characterization
of Isopropyl Glycidyl Ether in Rat by a Validated LC-APCI-MS/MS Method Using
In-Source Derivatization. Chem Res Toxicol. 2025 Mar 17;38(3):380-391.

Széles A, Scholl K, Hirka G, Monostory K, Renkecz T. Validation and sample
bioanalysis of protoporphyrin IX in rat plasma by the surrogate matrix approach. J
Chromatogr B Analyt Technol Biomed Life Sci. 2025 Sep 22;1267:124799.

Szentivanyi T, V Gonzalez L, Klein A, Soltész Z, Garamszegi LZ. Complementing
community science with xenomonitoring: Understanding the eco-epidemiology of
Dirofilaria immitis infection in dogs and mosquitoes. Parasit Vectors. 2025 Jun
20;18(1):233.

Szojka ZI, Kunkli B, ... Tézsér J, Mahdi M. Transcriptomic Analysis Reveals Key
Pathways Influenced by HIV-2 Vpx. Int J Mol Sci. 2025 Apr 8;26(8):3460.

Sz6ke P, Sztankovics D, ... Bodor Cs, Sebestyén A, Dezs6 K, Scheich B. EZH2
overexpression is associated with aggressive behavior and promotes cell proliferation
in CNS WHO grade 3 meningiomas. Neurooncol Adv. 2025 Jun 5;7(1):vdaf112.
Sztanek F, Pet6 A, ... Nagy AC. Sex Differences in Cardiovascular Risk and Diabetic
Polyneuropathy: A Single-Center Retrospective Study in North-eastern Hungary.
J Clin Med. 2025 Aug 15;14(16):5780.

171.

172.

173.

174.

175.

176.

177.

178.

179.

180.

181.

182.

183.

184.

185.

186.

Sztupinszki Z, Fiam R, Pipek O, Diossy M, Borcsok J, Prosz A, Csabai |, Szallasi Z.
Polymerase theta expression is correlated with proliferative capacity but not with
DNA repair deficiency status in solid tumors. NPJ Precis Oncol. 2025 Jun
20;9(1):200.

Teszak T, Barcziova T, Bodor Cs et al. Donor-Derived Cell-Free DNA Versus Left
Ventricular Longitudinal Strain and Strain-Derived Myocardial Work Indices for
Identification of Heart Transplant Injury. Biomedicines. 2025 Apr 1;13(4):841.

Tian L, Jiao X, Wang C, ... Gyorffy B et al. PPARy acetylation governs mammary
adenocarcinoma tumor growth via acetylated residues that determine DNA
sequence-specific binding. Oncogene. 2025 Sep;44(37):3476-3492.

Tompa M, Urban P, ... Gyenesei A, Kalman B. A new diagnostic service for rare
(neurologic) diseases in West-Hungary. ldeggyogy Sz. 2025 Sep 30;78(9-
10):331-337.

Torok D, Hegedus K, Varga H, Gonda X, Bagdy Gy, Petschner P. Neuroinflammation
and Mood: Dissecting the Role of Eotaxin-1 in Depression. Neuropsychopharmacol
Hung. 2025 Jun;27(2):115-120.

Torok D, Krause S, ... Bagdy Gy, Gonda X, Juhasz G, Petschner P. Interaction of
early life stress and NAD+/SIRT1 pathway genetic risk promotes depression.
Transl Psychiatry. 2025 Nov 12;15(1):509.

Téth AG, Nagy SA, Lakatos I, Solymosi N et al. Impact of mycotoxins and
glyphosate residue on the gut microbiome and resistome of European fallow deer.
iScience. 2025 Sep 16;28(10):113539.

Téth AG, Solymosi N, Tenk M, Kaldy Z, Németh T. First Animal Source Metagenome
Assembly of Lawsonella clevelandensis from Canine External Otitis. Pathogens.
2025 May 10;14(5):465.

Téth AG, Téth DL, Remport L, Téth I, ... Solymosi N. A One Health Approach
Metagenomic Study on Antimicrobial Resistance Traits of Canine Saliva. Antibiotics
(Basel). 2025 Apr 25;14(5):433.

Téth BB, Heged(s G, Virag E, Peth6 GT, Laczkd L, Fésls L. In silico analysis of UCP
promoters predicts conserved and human specific regulators of adipocyte
thermogenesis. iScience. 2025 Jun 21;28(7):112969.

Téth E, Posta M, ... Than NG. Novel proteomics biomarkers of recurrent pregnancy
loss reflect the dysregulation of immune interactions at the maternal-fetal interface.
Front Immunol. 2025 Aug 28;16:1621168.

Téth LI, Harsanyi A, ... Nagy AC, Paragh G, Harangi M, Sztanek F. Semaglutide
Improves Lipid Subfraction Profiles in Type 2 Diabetes: Insights from a One-Year
Follow-Up Study. Int J Mol Sci. 2025 Jun 20;26(13):5951.

Tusnady GE, Gerdan C. TmDet 4.0: determining membrane orientation of trans-
membraneproteinsfrom 3Dstructure.NucleicAcidsRes.2025;53(W1):W542-W546.

Ulambayar B, Ghanem AS, Nagy AC. Effect of Anti-Diabetic Medication Use on
Sepsis Risk in Type 2 Diabetes Mellitus: A Multivariate Analysis. Geriatrics (Basel).
2025 Aug 7;10(4):108.

Ulambayar B, Ghanem AS, Nagy AC. Overnutrition in the Elderly Population: Socio-
Demographic and Behavioral Risk Factors in Hungary. Nutrients. 2025 Jun
8;17(12):1954.

Ulambayar B, Ghanem AS, Téth A, Nagy AC. Impact of Physical Activity and
Dietary Habits on Mental Well-Being in Patients with Diabetes Mellitus. Nutrients.
2025 Mar 16;17(6):1042.




187.

188.

189.

190.

191.

192.

193.

194,

195.

196.

197.

198.

199,

200.

201.

202.

Ulambayar B, Méré M, Nagy AC. Artificial Sweetener Use in Hungary: A Cross-
Sectional Study on Socioeconomic and Health Disparities from a Public Health
Perspective. Nutrients. 2025 Jul 17;17(14):2352.

Ulambayar B, Nagy AC. Artificial Sweeteners and Cardiovascular Risk in Hungary:
Beyond Traditional Risk Factors. J Clin Med. 2025 Jun 30;14(13):4641.

Ungvari Z, Bartha A, Ungvari A, Fekete M, Bianchini G, Gyorffy B. Prognostic
impact of glucagon-like peptide-1 receptor (GLP1R) expression on cancer survival
and its implications for GLP-1R agonist therapy: an integrative analysis across
multiple tumor types. Geroscience. 2025 Jan 8.

Ungvari Z, Fekete JT, ... Gyorffy B. Mortality, functional outcome, and bleeding
risk after early versus delayed thrombectomy. Geroscience. 2025 Oct 16.

Ungvari Z, Fekete M, ... Gyorffy B. Depression increases cancer mortality by
23-83%: a meta-analysis of 65 studies across five major cancer types. Geroscience.
2025 May 2.

Ungvari Z, Fekete M, ... Munkacsy Gy, Fekete JT, ... Gyorffy B. Association
between red and processed meat consumption and colorectal cancer risk: a
comprehensive meta-analysis of prospective studies. Geroscience. 2025 Apr 10.

Ungvari Z, Fekete M, Buda A, Lehoczki A, Fekete JT, Munkacsy Gy, Varga P,
Ungvari A, Gyorffy B. No detectable impact of short-term treatment delays on lung
cancer survival. Geroscience. 2025 May 7.

Ungvari Z, Fekete M, Buda A, Lehoczki A, Munkacsy Gy, Scaffidi P, Bonaldi T, Feke-
te JT, Bianchini G, Varga P, Ungvari A, Gyorffy B. Quantifying the impact of
treatment delays on breast cancer survival outcomes: a comprehensive meta-
analysis. Geroscience. 2025 Jun 10.

Ungvari Z, Fekete M, Fekete JT, ... Munkacsy Gy, Varga P, Ungvari A, Gyorffy B.
Treatment delay significantly increases mortality in colorectal cancer: a meta-
analysis. Geroscience. 2025 Apr 8.

Ungvari Z, Fekete M, Fekete JT, Grosso G, Ungvari A, Gyorffy B. Adherence to
the Mediterranean diet and its protective effects against colorectal cancer: a meta-
analysis of 26 studies with 2,217,404 participants. Geroscience. 2025;47(1):1105-
1121.

Ungvari Z, Fekete M, Lehoczki A, Munkacsy Gy, Fekete JT, ... Gyorffy B.
Inadequate sleep increases stroke risk: evidence from a comprehensive meta-
analysis of incidence and mortality. Geroscience. 2025 Mar 12.

Ungvari Z, Fekete M, Lehoczki A, Munkacsy Gy, Fekete JT, ... Gyorffy B. Sleep
disorders increase the risk of dementia, Alzheimer’s disease, and cognitive decline:
a meta-analysis. Geroscience. 2025 Apr 11.

Ungvari Z, Fekete M, Varga P, Fekete JT, ... Gyorffy B. Imbalanced sleep increases
mortality risk by 14-34%: a meta-analysis. Geroscience. 2025 Mar 12.

Ungvari Z, Fekete M, Varga P, Munkacsy Gy, Fekete JT, ... Gyorffy B. Impact of
adherence to the Mediterranean diet on stroke risk.Geroscience. 2025 Jan 7.

Ungvari Z, Fekete M, Varga P, Munkacsy Gy, Fekete JT, ... Gyorffy B. Exercise and
survival benefit in cancer patients: evidence from a comprehensive meta-analysis.
Geroscience. 2025 Apr 12.

Ungvari Z, Menyhart O, Lehoczki A, Fekete M, Bianchini G, Gyorffy B. PCSK9
expression and cancer survival: a prognostic biomarker at the intersection of
oncology and geroscience. Geroscience. 2025 Jun 27.

203.

204.

205.

206.

207.

208.

209.

210.

211,

212.

213.

214,

215.

216.

217.

Ungvari Z, Menyhart O, Lehoczki A, Fekete M, Fazekas-Pongor V, Ocana A, Varga
P, Gyorffy B. NRF2 pathway activation predicts poor prognosis in lung cancer: a
cautionary note on antioxidant interventions. Geroscience. 2025 Jun 19.

Ungvari Z, Menyhart O, Ocana A, Fekete M, Lehoczki A, Gyorffy B. Senescence-
associated gene sighatures predict survival in lung cancer: a multi-cohort analysis.
Geroscience. 2025 Sep 27.

Varga S, Kaasen JM, Gaspari Z, Péterfia BF, Mulder FAA. Resonance assignment of
the intrinsically disordered actin-binding region of Drebrin. Biomol NMR Assign.
2025 Jun 14.

Varga S, Péterfia BF, Dudola D, Farkas V, Jeffries CM, Permi P, Gaspari Z. Dynamic
Interchange of Local Residue-Residue Interactions in the Largely Extended Single
Alpha-Helix in Drebrin. Biochem J. 2025 Apr 1.

Vesterdal Tjessem I, Horvath P, Fglling Volden IK, Eindride Naas A, Torma M, Bryn
A. A century of treeline and forest line data for Betula pubescens subsp. czerepanovii
across high elevations in Norway. Biodivers Data J. 2025 Nov 10;13:e160358.

Vidovszky MZ, Kajan GL, Boszérményi KP, Harrach B. Comprehensive
phylogenetic analysis of newly detected rodent adenoviruses sheds light on ancient
host-switches. Mol Phylogenet Evol. 2025 Jan 16;204:108287.

Virag E, Heged(is G, Nagy A, Pallos JP, Kutasy B. Temporal Shifts in Hormone-
Signaling Networks Orchestrate Soybean Floral Development Under Field Conditions:
An RNA-Seq Study. Int J Mol Sci. 2025 Jul 4;26(13):6455.

Wéber A, Bray F, ... Kenessey |, Polgar C. Half a century of cancer transition in
Hungary: A visualization and assessment of mortality dynamics in the Lexis diag-
ram, 1970-2020. Cancer Epidemiol. 2025 Sep 11;99:102925.

Wéber A, Vokd Z, Kiss Z, Szatmari I, ... Kenessey |. The impact of life tables on
age standardized net survival of real-life example databases. BMC Med Res
Methodol. 2025 May 26;25(1):145.

Wolf H, Vierg AR, Széll M. CoolWalks for active mobility in urban street networks.
Sci Rep. 2025 Apr 28;15(1):14911.

Worp N, Nieuwenhuijse DF, Izquierdo-Lara RW, Schapendonk CME, Brinch C, Jensen
EEB, Munk P, Hendriksen RS; Global Sewage Surveillance Consortium; Aarestrup F,
Oude Munnink BB, Koopmans MPG, de Graaf M. Unveiling the global urban virome
through wastewater metagenomics. Nat Commun. 2025 Nov 28;16(1):10707.

Xiao SA, Chen CC, Horvath P et al. Concerted actions of distinct serotonin neurons
orchestrate female pup care behavior. bioRxiv [Preprint]. 2025 Aug 1.

Yamazaki H, Csire G, ... Gy6rffy B, Takagi H, Ujfalussy B. Quantum Size Effects on
Andreev Transport in Nb/Au/Nb Josephson Junctions: A Combined Ab Initio and
Experimental Study. Phys Rev Lett. 2025 May 16;134(19):196002.

Zdarsky B, Edtmayer S, ... Gyorffy B, Moriggl R, Stoiber D. Loss of STAT3 in acute
myeloid leukemia favors tissue infiltration linked to CXCR4 signaling. Blood
Neoplasia. 2025 Aug 4;2(4):100158.

Zsichla L, Adravecz L, ... Ari E et al. Molecular epidemiology of HIV-1 in Hungary:
an evolving contact zone of colliding virus subtypes. Front Microbiol. 2025 Dec
16;16:1732254.




ELEXIR AH Hands 2026

Az ELIXIR All Hands az ELIXIR-k6z0sség éves kiemelt szakmai rendezvénye, amely
az europai nemzeti csomodpontok, partnerintézmények és kapcsolddd szervezetek
képvisel6it hozza O6ssze. A talalkozé célja az elmult idészak eredményeinek atte-
kintése, a tapasztalatok megosztasa, valamint az élettudomanyi adatkezelés és
bioinformatikai infrastruktirak jovobeli fejlesztési irdnyainak meghatarozasa.

A rendezvény fontos szerepet tolt be az ELIXIR-halézaton bellli tudomanyos és
technoldgiai egylttmikodések erlsitésében. A program soran bemutatasra kertl-
nek a kozosség fejlesztései a bioinformatikai szolgaltatasok, képzési programok,
adatkezelési szabvanyok, eszkdzfejlesztések és nyilt tudomanyos kezdeményezé-
sek tertletén. Az All Hands egyben stratégiai férumként is szolgal az egységes,
interoperabilis eurdpai élettudomanyi adatinfrastruktura kialakitadsanak tamogata-
sara.

A 12. ELIXIR All Hands taldlkozét 2026. junius 8-10. kozott rendezték meg a
franciaorszagi Lyonban. Az eseményen az ELIXIR nemzeti csomodpontjainak és
partnerintézményeinek képviselGi az elmult idészak eredményeit, a folyamatban
lévo fejlesztéseket, valamint a 2027-2029 kozotti stratégiai célokat vitattak meg.

Intézményiinket Prof. Dr. Gaspari Zoltan és Dr. Barta Endre képviselte, akik
aktivan részt vettek a plenaris el6adasokon, szakmai szekciokon és workshopokon.
A kiemelt témak kozott szerepelt az ELIXIR jovobeli mikodési stratégidja, a nem-
zeti csomopontok szerepének er@sitése, az oktatasi és képzési programok fejlesz-
tése, valamint az értékelési és visszajelzési rendszerek tovabbfejlesztése.

A szakmai program hangsulyosan foglalkozott a FAIR adatkezelési alapelvek
gyakorlati megvaldsitdsaval, az adatbiztonsaggal, valamint a mesterséges intelli-
gencia megbizhaté alkalmazasanak lehetdségeivel az élettudomanyi kutatasok-
ban. Kiemelt figyelmet kaptak tovabba a genomikai infrastrukturak fejlesztései,
tébbek kozott az Integrated Genome Database (IGD), az 1+ Million Genomes
(1+MG) kezdeményezés és az European Open Science Cloud (EOSC) szerepe.

Az ELIXIR All Hands talalkozé Lyonban, 2026 juniusaban

A talalkozé egyik fontos eseménye volt Prof. Dr. Tim Hubbard, az ELIXIR leko-
szOn6 elnokének bucsuztatasa, akinek a kozosség az elmult években végzett mun-
kajat méltatta. A konferencia zarasanak kiemelkedd pillanataként Prof. Dr.
Gaspari Zoltan bejelentette, hogy a 2027-es ELIXIR All Hands konferencia hazi-
gazdaja Budapest lesz.

A rendezvény jelent6sen hozzajarult a magyar bioinformatikai k6z6sség nem-
zetkozi kapcsolatainak erdsitéséhez, valamint ahhoz, hogy kutatéink naprakész
ismereteket szerezzenek az eurdpai bioinformatikai infrastruktirak fejlodésérdl és
a jovobeli egylttm(ikodési lehet6ségekrol.

ELI XIR All Hands 2027 - Budapest
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All Hands 4
Meeting =
Budapest /&

e%‘r'

A 13. ELIXIR All Hands konferencia 2027-ben Magyarorszagon, Budapesten kerdl
megrendezésre 2027. junius 7-10. kozott. Az ELIXIR kdz0sség kiemelt nemzetkd-
zi eseménye évente biztosit forumot az eurdpai élettudomanyi és bioinformatikai
infrastruktirdk, kutatdk és szakmai partnerek szamara az egyuttmikddések eré-
sitésére, az eredmények bemutatasara és a jovobeli fejlesztési iranyok megvitata-
sara. A budapesti helyszin jelentés mérfoldké az ELIXIR Magyarorszag szamara,
amely tovabb er0siti hazank szerepét a nemzetkdzi bioinformatikai és élettudoma-
nyi egylttmikodésekben. A konferenciaval kapcsolatos részletes informacidk lesz-
nek elérhetbek.
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Prof. Dr. Gaspari Zoltan a 2026-os All Hands Konferencian bejelenti,
hogy Budapest ad helyszint a 2027-es All Hands konferencianak

https://elixir-europe.org/events/all-hands




Svajci-magyar egyiittmikodés a biomedicinalis
kutatasi infrastruktarak fejlesztéséeért

Intézményi-kapcsolattartok

VIO RVRVIRS %% SZECHENYI

Svijei-Magyar Egyiittmikiidési Program p*q P R 0 G R A M l R 0 D A

Résztvevok: Prof. Dr. Gyorffy Balazs, Dr. Menyhart Otilia,

Prof. Dr. Than Nandor Gabor, Dr. Barta Endre, Dr. Erdos Gabor,

Dr. Gyenesei Attila, Prof. Dr. Christophe Dessimoz, Dr. Mark I bberson,
Dr. Etienne de Rham, valamint PhD-hallgatéik

A Természettudomanyi Kutatékdzpont vezetésével, a Debreceni Egyetem, a
Pécsi Tudomanyegyetem, a Semmelweis Egyetem, az E6tvos Lorand Tudomany-
egyetem, valamint svajci partnerek bevondsaval jelentés nemzetkozi egyutt-
mUikédés indult a hazai és svajci kutatasi infrastrukturak dsszekapcsolasanak,
valamint a magyar biomedicindlis adatinfrastruktira fejlesztésének tamogata-
sara. A FAIRways-HU projekt a Svajci-Magyar Egylttm(ikodési Program kere-
tében nyert finanszirozast.

A 2028 végeig tartd program célja olyan szabvanyositott, interoperabilis és
federalt molekularis, valamint klinikai adatszolgaltatasi rendszerek kialakitasa,
és Ujrafelhasznalasat. A fejlesztések a FAIR (Findable, Accessible, Interoperable,
Reusable) adatkezelési elvekre éplilnek, tdmogatva az adatvezérelt biome-
dicinalis kutatasok fejl6dését, a precizids orvoslas el6retdrését, valamint a koz-
egészségligyi dontéshozatal tudomanyos megalapozasat.

A projekt kiemelt jelent6ségli a hazai kutatdsi infrastrukturak integracidja
szempontjabodl, mivel egységes keretrendszert teremt a kilénb6zé intézmé-
nyekben keletkez6é molekuldris és klinikai adatok harmonizalt kezelésére és
0sszekapcsoladsara. Az egylttm(ikodés hozzajarul a magyar kutaték nemzetko-
zi lathatdésaganak noveléséhez, erbsiti az eurdpai kutatasi halézatokban valé
részvételt, és el6segiti a tudas- és technoldgiatranszfert a svajci és magyar
partnerek kozott.

A FAIRways-HU kezdeményezés fontos mérfoldkdvet jelent a hazai élettu-
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tavon hozzdjarul Magyarorszag nemzetkozi versenyképességének erdsitéséhez
a biomedicinalis kutatasok tertletén.
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