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1. szekcié - Bioinformatikai algoritmusok 1
Elndk: Dr. Ari Eszter

10:00 - 10:05: K6szénté (Prof. Pongor Sandor)
10:05 - 10:20: Gerber Daniel
Bioinformatikai alkalmazasok és kihivasok az archeogenomikaban
MTA-BTK Lendiilet Biorégészet Kutatdcsoport; HUN-REN BTK Archeogenomikai Intézet
10:20 - 10:35: Balint Balazs
Annotalt genomok szennyez8déseinek érzékeny kimutatasa és eltavolitasa a
ContScout programmal
HUN-REN SZBK Biokémiai Intézet, Gomba Genomika és Evolucié Csoport
10:35 - 10:50: Dr Ari Eszter
mulea - egy tobbféle ontoldgiat és empirikus FDR-t alkalmazé dusulast vizsgalé
R csomag

HUN-REN Szegedi Biolégiai Kutatékézpont, Biokémiai Intézet; EGtvos Lordnd Tudomdnyegyetem,
Genetikai Tanszék

10:50 - 11:05: Hegedds Daniel és Juhasz Mark Hunor
Filogenetikai fak metszése
ELTE TTK, Matematikai Intézet; ELTE TTK, Bioldgiai Intézet, Genetika Tanszék
11:05 - 11:20: Juhasz Judit
Nukleotid szekvencidk kontextusanak vizsgalata pangenom és assembly
grafokban valészinldség alapu médszerekkel
Pdzmdny Péter Katolikus Eqyetem, Informdciés Technoldgiai és Bionikai Kar
11:20 - 11:35: Szuinet

2. szekcid - Bioinformatikai algoritmusok 2
EInék: Dr. Hegedis Tamas

11:35 - 11:50: Krizsan Daniel
Génexpresszi6 elbrejelzése Escherichia coli baktériumban genomikai
nyelvmodellek segitségével
Pdzmdny Péter Katolikus Egyetem, Informdcids Technolégiai és Bionikai Kar

11:50 - 12:05: Nagy Adam
Agyhullamok és Mentalis Zavarok: A Legkorabbi Jelek Feltarasa
Szegedi Tudomdnyegyetem, Szoftverfejlesztési Tanszék

12:05 - 12:20: Pogany Domonkos
Metabolit-betegség asszociaciok becslése hiperbolikus terekben

BME Mesterséges Intelligencia és Rendszertervezés Tanszéken, Mesterséges Intelligencia
Kutatdcsoport

12:20 - 12:35: Stipping Marcel
Jellemzdk terének szlirése utranagy dimenzidju tébbosztalyos adatokon

HUN-REN Wigner Fizikai Kutatékbzpont, Részecske- és Magfizikai Intézet, Komputdcids Tudomdnyok
Osztdlya



12:35 - 12:50: Zsichla Levente
Nyilt forraskédu virusgenom-osszeszereld pipeline-ok 6sszehasonlité elemzése
Biolégiai Intézet, E6tvos Lordnd Tudomdnyeqgyetem, Egészségbiztonsdg Nemzeti
Laboratérium, E6tvés Lordnd Tudomdnyegyetem

12:50 - 13:30: Sziinet

3. szekci6 - Rendszerbioldgia, Szerkezeti Bioinformatika, Orvosi Bioinformatika
EIndk: Dr. Kerepesi Csaba
13:30 - 13:45: Csendes Gerold
Poszt-perturbacids génexpressziét prediktalé gépi tanulasi modellek
kiértékelése
Turbine Kft
13:45 - 14:00: Weber Aron

Hogyan fedez fel egy sejtszimulacid uj fehérjekomplexeket?
Pdzmdny Péter Katolikus Egyetem Informdciés Technoldgiai és Bionikai Kar
14:00 - 14:15: Bruncsis Bence
Uj szimulaciés keretrendszer multivalens fehérjék és membranfehérjék kozotti
kotédés vizsgalatara
BME Mesterséges Intelligencia és Rendszertervezés Tanszéken, Mesterséges Intelligencia
Kutatdcsoport
14:15 - 14:30: Kalman Zséfia
Kdlcsdnhatasok elemzése a PSD-ben: a GKAP-LC8 példaja
Pdzmdny Péter Katolikus Egyetem Informdcids Technoldgiai és Bionikai Kar
14:30 - 14:45: Téth Adrienn Gréta

Klinikai megfontolasok az antimikrobialis rezisztenciapotencialhoz
Bioinformatikai kézpont, Allatorvostudomdnyi Eqyetem
14:45 - 15:00: Nagy Sara
Metagenomikai bepillantas egy gabonamumiaba.
Komplex rendszerek fizikdja tanszék, EOtvos Lordnd Tudomdnyegyetem
15:00 - 15:15: Szliinet

4. szekcid - Orvosi bioinformatika
EIn6k: Prof. Gyorffy Balazs

15:15 - 15:30: Stirling Tamas
Genomi monitoring és fagterapia 6sszekapcsolasa az antibiotikum-rezisztens
korokozoék elleni kizdelemben
HUN-REN Szegedi Bioldgiai Kutatékézpont; Szegedi Tudomdnyegyetem, Bioldgia Doktori Iskola
15:30 - 15:45: Dr. Buza Krisztian
Tovabbfejlesztett ROCKET algoritmus tonusos-klonusos epilepszias rohamok

felismerésére
Sapientia Erdélyi Magyar Tudomdnyegyetem, Matematika-Informatika Tanszék, Biointelligencia
Kutatdcsoport; Budapesti Gazdasdgi Egyetem, Gazdasdginformatika Tanszék

15:45 - 16:00: Szatmari Zita Eszter



A sport hatasa a bioldgiai életkor valtozasara
HUN-REN Szdmitdstechnikai és Automatizéldsi Kutatéintézet

16:00 - 16:15: Kerepesi Csaba

A legujabb 6regedés 6rak és érdekes alkalmazasaik
HUN-REN Szdmitdstechnikai és Automatizdldsi Kutatdintézet

16:15 - 16:30: Muller Dalma
Epigenetikai altipusok és génszintl metilacids valtozasok vizsgalata vastagbél
adenokarcinémaban
Semmelweis Eqgyetem, Bioinformatika Tanszék
16:30 - 16:45: Nagy Gergely
A makrofag promoterek dsszetételének vizsgalata
Debreceni Egyetem, Altaldnos Orvostudomdnyi Kar, Biokémiai és Molekuldris Bioldgiai Intézet
16:45 - 16:50: Zarsz6 (Prof. Gyorffy Balazs)



El6adasok kivonatai

1. szekcié - Bioinformatikai algoritmusok 1

Bioinformatikai alkalmazasok és kihivasok az archeogenomikaban
Gerber Daniel', Jakab Kristof', Mez6 Gyorgy” és Szécsényi-Nagy Anna’
"HUN-REN BTK Archeogenomikai Intézet

2HUN-REN CSFK, HUN-REN Wigner Fizikai Kutatékézpont

Az archeogenomika az utébbi évtizedben elért a teljes 8si genomok vizsgalatanak szintjére. A
szakteruletre specifikus, az si DNS-t ért karosodasok miatt fennallé kihivasok lekizdése mellett,
sikerrel adaptal és alkalmaz szamos modern populaciékra kidolgozott bioinformatikai és
genetikai eljarast. Az el6adas a munkacsoport aktudlis kutatasi eredményeit példanak hozva
bemutatja a HUN-REN BTK Archeogenomikai Intézetében jelenleg folyé genomikai elemzések
kihivasait és sikereit, ezek kozott kiemelt figyelmet szentelve a leszarmazasi alapon megegyez6
kromoszoma szegmensek vizsgalati mélységeinek. Az informatikai fejlesztések a HUN-REN Cloud,
Wigner DC és az MTA-BTK Lendulet Biorégészet Program tamogatasaval valésulnak meg.

Annotalt genomok szennyezédéseinek érzékeny kimutatasa és eltavolitasa a
ContScout programmal
Balint Balazs', Merényi Zsolt', Heged(is Botond', Igor V. Grigoriev*?, Zhihao Hou"*, Foldi

Csenge'” és Nagy G. LaszI6'

"HUN-REN SZBK Biokémiai Intézet, Gomba Genomika és Evoliicié Csoport

2US Department of Energy Joint Genome Institute, Lawrence Berkeley National Laboratory
*Department of Plant and Microbial Biology, University of California Berkeley

“SZTE TTIK, BiolGgia Doktori Iskola

A genomi adatok idegen szekvenciakkal szennyezettsége egyre inkabb felismert probléma, amely
jelentdsen befolyasolhatja a késébbi adatelemzési és adatértelmezési [épéseket. EI6adasunkban a
ContScout programot mutatjuk be, ami nagy pontossaggal tavolitja el a szennyez§ szekvenciakat
az annotalt genomokbdl. Szintetikus tesztek révén bemutatjuk, hogy az eszkdz kivald
érzékenységgel és specificitassal mikodik még akkor is, ha a szennyezés forrasa egy kozeli rokon
faj. Ember altal annotalt referencia adatokon demonstraljuk, hogy a ContScout pontossagban
jelentésen felulmulja a legtobb versenytars eszkozt, valamint bizonyitjuk, hogy képes
megkuldnboztetni a horizontalis génatvitelt a szennyezddéstdl. Nyilvanos adatbazisokbdl letoltodtt
844 eukaridta genom ContScout vizsgalata soran jelent6s mértékd adatbazis szennyezddést
azonositunk, melyek eredete tulnyomorészt bakterialis. Bemutatjuk, hogy a szennyezett adatokon
végzett G6si genom rekonstrukcidk irredlisan korai gén-eredeteket feltételeznek, amivel a
ténylegesnél komplexebb 6si genomokat eredményeznek, a leszarmazottakban pedig tulbecslik a
génvesztések szamat.

A ContScout-tal egy pontos és kényelmes eszkdzt biztositunk a genomi szennyezddések
azonositasara és eltavolitasara az annotalt genomokbdl. A forraskéd elérhetd a GitHubon
(h836472/ContScout), mig a Docker-konténer a docker://h836472/contscout cimrdl tolthetd le.
Tovabbi részletek a kdzleményben olvashaték: Nat. Commun., DOIL:10.1038/s41467-024-45024-5.

mulea - egy tobbféle ontolégiat és empirikus FDR-t alkalmazé dusulast vizsgalé R
csomag



Ari Eszter'?, Cezary Turek', Olbei Marton’, Stirling Tamas', Fekete Gergely', Tasnadi Ervin',

Gul Leila', Bohar Balazs', Papp Balazs' és Jurkowski Wiktor'
"HUN-REN Szegedi BiolGgiai Kutatokbzpont, Biokémiai Intézet
’E6tvés Lordnd Tudomdnyegyetem, Genetikai Tanszék

A hagyomanyos génszett dusitasi elemzések tobbnyire néhany ontoldgiara korlatozédnak, és
nem veszik figyelembe a génszettek vagy ontoldgia elemek kozotti dsszefluggéseket, igy
tulkorrigaljak a p-értékeket. Ezen két problémat kivanjuk megoldani a mulea nev(i R csomaggal,
amely atfogo funkcionalis dusulasi elemzéseket kinal. A mulea egy empirikus false discovery rate
(eFDR) algoritmust alkalmaz, amelyet kifejezetten az egymastdl nem fliggetlen bioldgiai adatokra
terveztink. A hagyomanyos p-érték korrekcids eljardsokkal szemben, az eFDR-t alkalmazva
pontosabban azonosithatjuk a felllreprezentalt ontologia kategdriakat. Az eFDR alkalmazasa
mellett, a mulea-ba 27 modellorganizmusbdl szamos ontoldgia tipust integraltunk, beleértve a
Gene Ontology-t, Utvonalakat, szabalyozd elemeket, genomi régidkat és fehérjedoméneket.
Ezaltal lehetévé valik a kutaték szamara, hogy az elemzést sajat tudomanyos kérdéseikhez
igazitsak. Az ontologidk elérhetéek standardizalt GMT formatumban, valamint a muleaData
ExperimentData Bioconductor csomag segitségével is. A mulea kulsé forrdsokbdl szarmazé GMT
fajlok integralasat is lehetévé teszi a felhasznalék szamara, ezzel bdvitve annak
alkalmazhatdsdgat kulonb6zd kutatasi tertleteken. A mulea elérhetd CRAN R csomagként:
https://cran.r-project.org/web/packages/mulea/ és a GitHub-on is: https://github.com/ELTEbio-
informatics/mulea is.

Filogenetikai fak metszése

Heged(is Daniel, Juhasz Mark Hunor' és Ari Eszter?
'ELTE TTK, Matematikai Intézet
’ELTE TTK, BiolGgiai Intézet, Genetika Tanszék

A filogenetikai fak készitéséhez hasznalt DNS- vagy fehérje-szekvenciaadatok sok hibat
tartalmazhatnak, ezeknek okai lehetnek példaul DNS szennyez8dések, rossz minéségli genom
Osszerakas vagy a taxon téves besorolasa. Bar ezek sokszor mar DNS szinten azonosithaték, a fel
nem ismert hibak gyakran tul hosszd agakat eredményeznek a filogenetikai fan. Az ilyen hibas
agak felismerése és lemetszése kulcsfontossagu a kapott fa evollcidés értelmezése
szempontjabdl. Bar a hibas szekvenciak szama a ndvekv6 szekvenalt genomok és egyéb DNS-
adatok szamaval egyutt novekszik, mostanaig csupan a TreeShrink nev(i algoritmus és szoftver
létezett publikaltan a probléma megoldasara. Azonban a TreeShrink néhany esetben nem képes a
szemmel lathatéan tul hosszu agakat levagni a farél. Az el6adas soran két Uj metszési algoritmust
mutatunk be: a "Primitive Straight-Forward Approach"-nak (PSFA) elnevezett egyszerd
algoritmust, amely csak a leghosszabb agakat tavolitja el, és a "Circular Pruning Algorithm" (CPA)
névre hallgaté komplexebb algoritmust, amely a fakat nagyjabol kor alakdra metszi. Ezeket a
modszereket kombinaljuk is, és eredményeiket 0Osszehasonlitjuk a TreeShrink szoftver
eredményeivel. A tesztelést 25 kulonb6z6 fan végeztiuk ugy, hogy datum alapu gyokereztetés
utan kiszamoltuk az egyes fak R értékeit. A tesztek jelentds részében nagy javulas tapasztalhato
ezen értékben az eredeti fahoz képest.


https://github.com/ELTEbioinformatics/mulea
https://github.com/ELTEbioinformatics/mulea

Nukleotid szekvenciak kontextusanak vizsgalata pangenom és assembly grafokban
valészinliség alapu médszerekkel

Juhasz Judit’, Réti Marton' és Dr. Ligeti Balazs'

'Pdzmdny Péter Katolikus Egyetem, Informdcids TechnolGgiai és Bionikai Kar

A tradicionalis megkozelitésben a DNS-t linearis szovegként abrazoljuk. Ez a leiras azonban
problémakat okozhat, amikor nagyobb csoportok, telepek, fajok vagy éppen jél ismert patogének,
mint pl. Klebsiella genetikai informacioit elemezzik. Egy lehetséges alternativ abrazolasi maod a
pangenom vagy szekvencia grafok lehetnek, melyek kompakt formaban tartalmazzak az egyedek
kozotti hasonlosagokat és kulonbségeket is. A kutatas célja egy sketching alapu algoritmus
kifejlesztése, amely hasonldsagi alapu keresést végez pangenom vagy assembly grafokon.

Az algoritmus modern, val6szinliség alapu mddszerekkel dolgozik, melyek kifejezetten
alkalmasak a szekvenciak kozotti hasonl6sag mértékének leirasara, valamint az id6komplexitasuk
is megfeleld.

A kifejlesztett algoritmust a long-read illesztés megoldasara létrehozott eszk6zokkel hasonlitottuk
0ssze. Az elsd tesztek alapjan az algoritmus futasid6 tekintetében teljesit a legjobban, habar
jelenleg prototipizalasi fazisban van és Pythonban lett implementalva. Tovabba a
kontextusfuiggetlensége miatt olyan mutacidék vagy 6sszeillesztési hibak esetén is megtalalja a
keresett szekvenciat, amely helyzetekben a kontextusfuggd megoldasok mar nem vezetnek
eredmeényre.

A maddszert tovabba validaltuk nem csak in-silico hanem kisérleti eredményekkel is. Azt talaltuk,
hogy az algoritmus sikeresen azonositotta a bakterialis kromészomaba beépult fagokat. Ez az
eredmény jol bizonyitja a grafbeli kontextusok kiaknazasanak fontossagat.

2. szekci6 - Bioinformatikai algoritmusok 2

Génexpresszio elérejelzése Escherichia coli baktériumban genomikai nyelvmodellek
segitségével

Krizsan Daniel', Réti Marton' és Dr. Ligeti Balazs'

'Pdzmdny Péter Katolikus Eqyetem, Informdciés TechnolGgiai és Bionikai Kar

A mikroorganizmusok alapvet§ szerepet jatszanak a bioszféraban, és szamos ipari,
biotechnolégiai és koérnyezeti alkalmazasuk ismert. A mikroorganizmusok metabolikus
folyamatairdl tobbek kozott génexpresszidos mérésekkel és mintazat elemzéssel kaphatunk
pontosabb képet, amikhez kdltséges kisérletekkel kellenek. A genomikai nyelvmodellek azonban
igéretesek lehetnek a probléma megoldasaban, mivel képesek figyelembe venni a nemkddold
szabalyozasi elemeket és a genomi kontextust.

A kiindulépont a prokBERT genomikai nyelvmodell expresszidéra specializalt valtozatanak
fejlesztése. Kutatasunk kozéppontjaban az E. coli, mint modellorganizmus all. Régdta kutatott és
nagy mennyiségben allnak rendelkezésre réla publikus adatok, igy alkalmas kiindulépont a
modell fejlesztéséhez.

Feldolgoztuk az 6sszes Sequence Read Archive-ban elérhetd E. coli transzkriptom adatot (pair-
end, Illumina, 4 colour chemistry). Ez 7216 SRA azonositohoz tartozd, nagysagrendileg dsszesen
18 terrabazisnyi E. coli RNA-seq szekvencia letoltését és tisztitasat jelenttette. A keletkezett
adatbézis alkalmas a célul kitlizétt genomikai nyelvmodell betanitidsara. A szdmitasaimat a KIFU
szuperszamitdogépén, a Komondoron végeztem, NextFlow pipeline-t épitve a skalazhatésag
érdekében.



Lehet6vé valt a genomikai nyelvmodellek alkalmazasa, ezeken keresztul a tagabb genomi
kontextus figyelembe vételére épuld predikcios eszk6zok fejlesztése. Ezaltal kdzelebb kerultink a
mikrobiomok pontosabb megértéséhez és tervezésukhoz is.

Agyhullamok és Mentalis Zavarok: A Legkorabbi Jelek Feltarasa

Nagy Adadm', Gubics Flérian?, Dombi J6zsef', Szabé Zoltan', Viharos Zsolt Janos>*, Anh Tuan
Hoang?, Bilicki Vilmos' és Szendi Istvan'

'Szegedi Tudomdnyegyetem, Szoftverfejlesztési Tanszék

’Szegedi Tudomdnyegyetem, Orvosi Genetikai Intézet, Interdiszciplindris Doktori Képzés

3HUN-REN Eurdpa Kivdlésdgi Kézpontja az informdcié-technolégia és az automatizdlds tertletén (EPIC), MTA
“Neumann Jdnos Eqyetem - Pénziigyi és Gazdasdgi Kar

A szkizofrénia és bipolaris zavar olyan mentalis betegségek, amelyek élettartam-prevalenciaja a
népesség korében 5-6%. Mindkét betegség sulyos negativ hatast gyakorol egyéni és tarsadalmi
szinten. A tUnetek valtozatossaga és atfedése, valamint az elavult diagnosztikai modszerek miatt
a diagnozis és a kezelés nehézkes, nem elég hatékony, és jelentds eréforrasokat igényel. Mindkét
betegség az idegrendszeri fejlédést érinti, igy a korai, még tunetmentes, ugynevezett
“prodromas” allapot felismerése felbecsulhetetlen jelentéséggel birhat a korai kezelés
megkezdése, vagy akar a prevencié szempontjabdl. Ezaltal a betegek életszinvonala hosszu tavon
megdrizhetd, és allapotuk nem romlik folyamatosan.

Kutatasunk célja olyan biomarkerek azonositasa, amelyek segitségével még a sulyos tunetek
megjelenése elbtt felismerhet§ a veszélyeztetett populacid. A kutatas alanyai olyan egyetemistak,
akik egészségesek, de szkizotipia vagy bipolaritas felmérd tesztek alapjan a szérasban
helyezkednek el, igy tinetmentes, prodromalis kockazati csoportba sorolhatok. Ezek mellett a
kontrollcsoportot olyan hallgatdk alkotjak, akik minden teszten negativ eredményt értek el.

A két kockazati és kontrollcsoport kérében szamos felmérést és adatgydjtést végeztink. Eddig
aktigrafia és EEG jelek feldolgozasaval foglalkoztunk, amelyekbdl biomarkereket generaltunk,
majd innovativ médszertannal vizsgaltuk, melynek alapjat tanulé algoritmusok képzik. A legjobb
eredményeket EEG biomarkerek felhasznalasaval értuk el: a bipolaris hajlamu csoportot 90%-os,
mig a szkizotipia hajlamu csoportot 80%-0s pontossaggal sikerult elkuloniteni.

A tanul6 algoritmusoknak olyan kihivasokkal kellett szembenéznituk, mint a nagy dimenzionalitas
és az alacsony mintaszam. Ezt Ugy kezeltik, hogy bizonyos metrikak alapjan potencialisan
optimalis valtozdkat csoportositottunk, igy csdkkentve a dimenzionalitast. Az igy kialakitott
csoportokat krosszvalidacidval tanitottuk, szamos modellt létrehozva. Az alacsony mintaszam
torzitdé hatasainak tovabbi minimalizaldsa érdekében modellmagyarazé metrikakat, ugynevezett
Shapley értékeket is szamoltunk. Ezek betekintést engednek a modellek bels6 mikodésébe,
megmutatva, mely biomarkerek milyen szerepet jatszanak, akar egymashoz viszonyitva is. Az
eredmények teljesebb értelmezése érdekében aggregaltuk a jol teljesité algoritmusok Shapley
értékeit, csokkentve a véletlenszer(i hatdsokat és kiemelve az esetleges anomadlidkat, ahol a
biomarkerek egymasnak ellentmondé szerepeket tolthetnek be.

Az EEG adatok elemzésével mindkét hajlamcsoport esetén sikerult jol elkuldnithetd, konzisztens
frekvencia- és téreloszlasu biomarkereket azonositani, amelyek 6sszhangban vannak a
szakirodalomban leirt kéros agyi elvaltozadsokkal. Ezen felul a két hajlamcsoport elkulonitése
soran kiemelked8, 92%-os pontossagot értink el, ami még el6rehaladott allapotu betegségek
esetén is kihivast jelenthet. Korabbi elemzéseinkben az aktigraf adatokkal kevésbé pontos
algoritmusokat kaptunk, és néha egymasnak ellentmondé biomarkereket is talaltunk. Mind az
EEG, mind az aktigrafia tovabbi, mélyebb elemzése sziikséges, hogy élesebb képet kapjunk a



betegségekrdél és azok kialakuldsardl. Ezenkivul a populaciétdl szarmazo tovabbi adatformakat is
elemezzik, mint példaul a szemmozgas-felvételek, szelfagencia, és biokémiai adatok.

Metabolit-betegség asszociaciék becslése hiperbolikus terekben

Pogany Domonkos' és Antal Péter’

"BME Mesterséges Intelligencia és Rendszertervezés Tanszéken, Mesterséges Intelligencia Kutatécsoport
A gépi tanulas és a nem-euklideszi geometriak 6tvozése napjainkban egyre népszeribb kutatasi
iranyt képvisel. A hiperbolikus geometria idedlis fak és heterogén fokszameloszlasu halézatok
modellezésére, mivel az euklideszi térrel ellentétben a negativ goérbuletd tér exponencialis
névekedést mutat.
Bioinformatikai alkalmazasokban gyakran talalkozunk ilyen strukturakkal hierarchiak és
skalafliggetlen interakciés hal6zatok formajaban, igy a hiperbolikus beagyazasok hasznalata ezen
a teruleten kulénosen elényos lehet.
Eldaddsomban a hiperbolikus geometria f6bb tulajdonsagait és a bioinformatikaban vett
alkalmazhatésagat mutatom be. Ez utdbbit egy frissen publikalt példan keresztul, egy metabolit-
betegség asszociaciés halézat modellezésére alkalmazott modszerrel szemléltetem.

Jellemzék terének sziirése utranagy dimenziéja tobbosztalyos adatokon
Marcell Stippinger', David Han&k?, Marcell T. Kurbucz'?, Olivér M. Térteli?, Agnes Chripké?,

Gergely Hanczar? és Zoltan Somogyvari'

"HUN-REN Wigner Fizikai Kutatékézpont, Részecske- és Magfizikai Intézet, Komputdcids Tudomdnyok Osztdlya
“Cursor Insight Ltd.
*Budapesti Corvinus Egyetem, Adatelemzés és Informatika Intézet

Az idGsorelemzés gyakran motivumok és szakérték altal meghatarozott jellemz8k keresésébdl all.
Ez a folyamat automatizalhaté barmely egy- vagy tébbcsatornas jel kinematikai tulajdonsagai
alapjan tobb szazezer lehetséges jellemzd szamitégépes generalasaval, majd gépi tanulasra bizva
az osztalycimkék hozzarendelését. Két kihivassal szembesulink: kevés az ilyen ultranagy
dimenzidju, tdébb osztalyt tartalmazé adathalmaz illetve kevés az ilyen adatokbol értelmes
jellemzd8ket kinyerni képes szoftvercsomag.

A jellemzdket szlrni képes szoftverek fontos szerepet jatszanak sok tudomanyterileten azaltal,
hogy kivalasztjak az eredeti jellemz6k leghasznosabb kis részhalmazat. Ezeket hasznalhatjuk az
idegtudomanyban nagy térbeli felbontasu EEG- és ECoG-felvételek mintdinak kinyerésére, de
tébbcsatornas biometrikus azonosité adatok, példaul a kézirasos alairas jellemz&inek
valogatasara is. Munkankban bemutatjuk a BiometricBlender Python-csomagot, amellyel adott
paramétereknek megfelel§ ultranagy dimenzios, tdbb osztalyu szintetikus adatok generalhatdak.
Ezutdn bemutatunk egy Uj mddszert, a véletlen erdékdn alapuld tobbkdérds szlrést (RFMS),
amelyet kifejezetten az irrelevans jellemz6k hatékony kizarasara és a binaris és magasabb rendd
jellemz8k kdlcsdnhatasainak azonositasara terveztink. A javasolt algoritmus a jellemzdk terét kis
részhalmazokra bontja, és részleges modellépitések sorozatat hajtja végre, hogy a jellemzdket
korversenyben fontossaguk szerinti sorba rendeze.



Nyilt forraskédu virusgenom-odsszeszerel6 pipeline-ok 6sszehasonlité elemzése
Levente Zsichla'? Marius Zeeb®’, David Fazekas'“, Eva Ay**, Dalma Muller'®, Karin J.

Metzner®’, Roger 4 Kouyos®’ és Viktor Muller'?

'Biolégiai Intézet, E6tvés Lordnd Tudomdnyegyetem

Egészségbiztonsdg Nemzeti Laboratérium, Eétvés Lordnd Tudomdnyegyetem

*Fert6z6 Betegségek és K6rhdzi Jarvdnyiigy Osztdlya, Ziirichi Eqyetemi Kérhdz, Ziirichi Eqyetem

‘Earlham Intézet

*Retrovirusok Nemzeti Referencia Laboratériuma, Virolégiai Laboratériumi Osztdly, Nemzeti Népegészséqgliqyi és GyGgyszerészeti
Kbézpont

*Bioinformatikai Tanszék, Semmelweis Eqyetem

’Orvosi Viroldgiai Intézet, Ziirichi Egyetem

Az Ujgeneracids szekvenalas térnyerése az orvosi diagnosztikaban és a jarvanytani vizsgalatokban
igényt teremtett a gyors, megbizhatd, automatizalt és felhasznalobarat bioinformatikai
algoritmusok fejlesztésére. A short-read szekvenalasi adatokbdl teljes virusgenom
Osszeszerelésre fejlesztett programok kozul négy széles korben alkalmazott pipeline (shiver -
amihez dshiver néven egy konténerizalt valtozatot is készitettiink, valamint SmaltAlign, viral-ngs,
V-Pipe) megbizhatdsagat és alkalmazhatdsagat vizsgaltuk meg szimulalt és empirikusan gyujtott
HIV-1 paros végul szekvenalasi eredmények segitségével.

Mind a négy vizsgalt pipeline j6 mindségld konszenzus genomokat és variansbecsléseket
eredményezett, ha a minta altipusa és az 0Osszeszereléshez hasznalt referencia szekvencia
kismértékl genetikai kiulonb6zdséget mutatott. Ugyan a shiver és a SmaltAlign megbizhato
teljesitményt nyujtott akkor is, amikor ez a genetikai tavolsag megnétt (eltérd altipusu minta és
referencia esetén), a viral-ngs és a V-Pipe teljesitménye jelent6sen lecsdokkent. Empirikus
adatokon végzett elemzések soran a SmaltAlign és a viral-ngs lényegesen kisebb futasi id6t
igényelt, mint a shiver és a V-Pipe. Ezen felul figyelembe vettik, hogy egy elemzéshez a
legmegfelel6bb pipeline kivalasztasat a szoftverek alkalmazhatésagaban mutatkozo kulonbségek
is befolyasolhatjak. Végezetul, a shiver 0j, konténerizalt valtozata konnyen alkalmazhatésaggal
egésziti ki az eredeti algoritmus megbizhato teljesitményét.

3. szekcio - Rendszerbioldgia, Szerkezeti bioinformatika, Orvosi
bioinformatika

Poszt-perturbaciés génexpressziot prediktalé gépi tanulasi modellek kiértékelése

Csendes Gerold', Szalay Kristéf' és Szalai Bence'
"Turbine Kft
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Az egészséges és beteg sejtek miikodésének megértéséhez elengedhetetlen a sejtvalaszok
pontos eldrejelzése perturbacids hatasokra. Mig a perturbacios sejt adatok idedlisak az ilyen
prediktiv modellek tanitasara, az ilyen adatforrasok sokkal szlikdsebben allnak rendelkezésre,
mint a nativ (nem-perturbalt) adatok. E limitacié enyhitésére az elmult id6szakban tébb, nagy-
nyelvi modellek (Large Language Model, LLM) altal inspiralt mddszert is fejlesztettek. Ezeket a
modelleket nagy, cimkézetlen (nativ) egy sejt RNS szekvenalasi adaton tanitjak, majd specifikus
feladatokra, mint példaul poszt-perturbaciés génexpressszio profilokra finomhangoljak (fine-
tuning). Habar ezek a modellek érik el a legjobb kiértékelési metrikakat (SOTA), az eredmények
kontextusba helyezése és benchmarkolasa jelenleg is egy megoldatlan probléma.

Munkank soran egy ilyen modell, az scGPT benchmarkolasaval foglalkoztunk és tébb egyszerd
modellel is 6sszemértik. Meglepetésinkre azt tapasztaltuk, hogy az egyszerl modelljeink jobban
teljesitettek, mint az scGPT. Tovabba, megallapitottuk, hogy a benchmark adatszetek alacsony
perturbacié-specifikus varianciat hordoznak. Emiatt csak limitaltan alkalmasak valédi modell



generalizaci6 mérésére. Az eredményeink felhivjdk a figyelmet a jelenlegi benchmarkok
limitacidéira és otleteket ad arra, hogyan érdemes a poszt-perturbaciéos génexpresszios
feladatokat kiértékelni.

Hogyan fedez fel egy sejtszimulacié Gj fehérjekomplexeket?

Weber Aron'? Kovacs Szabolcs Cselg6'?, Ecker Andrés', Noto Santiago’, Fiché Erzsébet'?,
Paccanaro Alberto® és Csikasz-Nagy Attila'?

'Cytocast Hungary Kft.

2Pdzmdny Péter Katolikus Egyetem Informdcids TechnolGgiai és Bionikai Kar
*Fundacdo Gettilio Vargas

A fehérjék jelent6s része nem Onmagaban latja el funkciéjat, hanem mas fehérjékkel
kdlcsdnhatva, makromolekularis komplexeket alkotva. Emiatt a sejt komplexomjanak, azaz
fehérjekomplexeinek &sszességének vizsgalataval potencidlisan még tébb informacioét
szerezhetunk a sejt mikodésérdl, mint ha csak a proteomaot, illetve az interaktomot vizsgalnank.
A rendelkezésre all6 irodalmi adatokat felhasznalva tobb, fehérjekomplexeket leiré adatbazis is
kifejlesztésre kertlt. Mivel azonban ezen adatbazisok adatai in vitro mérésekbdl szarmaznak, ezek
bdvitése rendkivul koltséges és idGigényes. Ezen hidnyossagok okan tobb, komplexek predikcidjat
célzd szamitasos maddszer is létrejott, mint példaul a fehérjeinterakcidkat felhasznalé ClusterOne
és hu.MAP. Munkank soran kidolgoztunk egy eljarast, mely human sejtek adatainak hasznalataval,
sejtszimulaciok eredményeibdl képes lehetséges komplexek kvalitativ el6rejelzésére. Ehhez a
Cytocast Digital Twin Cellt, egy adatvezérelt, agensalapu sejtszimulatort hasznaltunk, mely a
fehérjék kotésén, és ezek felbomlasan keresztul jelzi elére a sejt lehetséges komplexeit, és azok
mennyiségét. Sajat mddszerink kimeneteit késébb dsszehasonlitottuk a ClusterONE és a hu.MAP
predikcidival, megvizsgalva az atfedéstiket. Az egymashoz hasonlé jésolt komplexek strukturajat
ezutan az AlphaFold3 segitségével validaltuk.

Az altalunk kidolgozott mddszer robusztus moédon képes eddig ismeretlen fehérjekomplexeket
felismerni, ezzel el6segitve a sejtek mikodésének egyik alapvets épitékovének minél teljesebb
leirasat.

Uj szimulaciés keretrendszer multivalens fehérjék és membranfehérjék kozotti
kotédés vizsgalatara

Bruncsis Bence' és Antal Péter’

'BME Mesterséges Intelligencia és Rendszertervezés Tanszéken, Mesterséges Intelligencia Kutatécsoport
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Bemutatunk egy Uj szimulacios keretrendszert, amely a fehérjealapu gyodgyszerek, példaul a
bispecifikus (két eltéré antigénkotd helyet tartalmazd) antitestek és membranhoz kotott fehérjéek
kozotti kotédési interakciokat vizsgalja. A modell integralja a 3D térre jellemzd diffuzidt és
kinetikat a membranfelUleten torténd lateralis diffuzidval, valamint a multivalens fehérjekotédési
kinetikaval. Ezaltal pontosabb leirast ad olyan biolégiai rendszerekrél, ahol a korabban
alkalmazott, hagyomanyos kinetikai modellek mar nem megfelel6ek. A keresztkdtések, a
membran lateralis diffuzidja és a lokalis fehérjekoncentracié figyelembevételével a modell
hatékony eszkdzt nyujt a multispecifikus membrankotd terapias molekulak kotési affinitdsanak és
kinetikajanak el6rejelzésére, valamint szerkezeti optimalizalasara. Kilondsen fontos a bispecifikus
antitestek esetében, amelyek szerepe a modern gyogyszerfejlesztésben egyre novekszik, de
kotddési tulajdonsagaik még nem teljesen feltartak és tervezésiuk a gyakorlatban intuicién
alapszik.

Ez a keretrendszer nemcsak a kotések kinetikai leirasara alkalmas, hanem lehet6séget biztosit az
0j, hatékonyabb ligandstrukturak tervezésére is. A Minnesotai Egyetem és a Budapesti M(szaki és



Gazdasagtudomanyi Egyetem kozotti egyuttmUikddeés révén a modell hozzajarulhat a kdvetkezd
generacids terapiak tervezéséhez, amelyek el6mozditjdk a kutatasokat egy dinamikusan fejl6d6
terdleten.

Kolcsonhatasok elemzése a PSD-ben: a GKAP-LC8 példaja

Nagy-Kanta Eszter', Kdlman E. Zséfia', Helena Tossavainen?, Juhasz Tinde®, Farkas Fanni’,
Heged(is Jézsef', Keresztes Melinda', Beke-Somfai Tamas?®, Gaspari Zoltan', Perttu Permi**>
és Péterfia Balint'

'Pdzmdny Péter Katolikus Eqyetem Informdciés Technoldgiai és Bionikai Kar

’Department of Biological and Environmental Science, University of Jyvaskyla

3HUN-REN Természettudomdnyi Kutatokézpont, Anyag és Kérnyezetkémiai Intézet

“Department of Chemistry, University of Jyvéskyld
*Institute of Biotechnology, Helsinki Institute of Life Science, University of Helsinki

A posztszinaptikus denzitas (PSD) a szinapszis alapvet6 funkcionalis alegysége, amelyet korulbelul
2 000 egyedi fehérje alkot. A PSD kritikus szerepet tolt be a memaria kialakitdsaban, a tanulasi
folyamatokban, valamint az agy kognitiv funkcidinak megvaldsitasaban. Az itt expresszalodé
fehérjék mutacidit szamos neuropszichidtriai és neurolégiai rendellenességgel/allapottal
tarsitottak, tdbbek kdzott az autizmus spektrum zavarokkal, a skizofréniaval és a Parkinson-koérral.
A PSD strukturalis felépitésében tdobb fehérje jatszik szerepet, koztuk kulonds jelentGséggel
birnak az ugynevezett allvany fehérjék.

A GKAP allvanyfehérje és a dinenin konnydlanc (DYNNLL2, LC8) kdlcsonhatasanak esszencialis
szerepe van a PSD-95 komplex megfeleld lokalizacidjaban. A komplexet tobbféle kisérletes
maodszerrel, példaul NMR-spektroszkdpiaval vizsgaltuk. A rendszer jellemzéséhez ezeket a
kisérletes vizsgalatokat az AlphaFold szerkezetbecslésével és molekuladinamikai szimulaciokkal
egészitettuk ki. Ennek eredményeként leirtuk a rendszer dinamikus szerkezeti valtozasait,
emellett javaslatot tettlink a komplex sztochiometriajara. Jellemeztik a GKAP hosszu rendezetlen
bioinformatikai elemzéseket végeztiink a LC8:GKAP kdlcsénhatas kapcsan. Erdekes, hogy amig az
LC8 fehérje kotézsebe konzervalt, a GKAP fehérje kolcsdnhatast kialakité részei valtozatossagot
mutatnak kulénb6z6 eukaridta organizmusok esetében. Hasonld elvet kdvetve, a szekvencialis és
szerkezeti elemzést kiterjesztettik tdbb PSD fehérje kolcsdnhatast kialakité moduljaira is. A
jelenleg elfogadott nézet szerint az egyes fajokban mutatkozé eltéré kognitiv képességek nem a
PSD-ben talalhaté fehérje készlet dsszetételébdl adddnak, hanem az egyes fehérjék lehetséges
kdlcsdnhatasaival allnak o6sszefuggésben. Az itt bemutatott bioinformatikai maoddszerek
alkalmazasaval nagyskalasan, a teljes PSD proteomra is vizsgalni szeretnénk a kulénb6zé fajok
interakcios repertoarjanak valtozatossagat.

Klinikai megfontolasok az antimikrobialis rezisztenciapotencialhoz

T6th Adrienn Gréta'?, Solymosi Norbert'?, Nagy Sara Agnes?, Csabai Istvan? Feczké
Csongor’, Reibling Tamas' és Németh Tibor?

'Bioinformatikai Kézpont, Allatorvostudomdnyi Eqyetem

’Komplex Rendszerek Fizikdja Tanszék, E6tvés Lordnd Tudomdnyegyetem
3Sebészeti Tanszék, Allatorvostudomdnyi Eqyetem
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Az antimikrobialis rezisztencia (AMR) a jelen és a kozeljov6 egyik legnagyobb koézegészségugyi
kihivasa. Az AMR megjelenési gyakorisdgaban és terjedésében enyhtlést hozhat az
antibiotikumok célzott alkalmazasa. Ehhez a kérképeket kialakitdo korokozéd baktériumok elézetes
antibiotikum érzékenyséqi vizsgalatara van sziikség. A mai rutin diagnosztikai eljarasok soran az
antibiotikum érzékenységi vizsgalatokat csak a korképekben szerepet jatszé baktériumok



hagyomanyos maddszerekkel tenyészthetd tagjain végzik el. A masodik és harmadik generacios
szekvenalasnak koszonhetéen azonban a teljes bakteridlis életk6zosség antimikrobialis
rezisztenciagén (ARG) készlete feltérképezhet6. A komplex, sok fajbdl all6 bakteridlis
életkd6zosségek ezen tulajdonsagat antimikrobialis rezisztenciapotencialnak (AMRP) is
nevezhetjuk. Az AMRP raadasul anélkul is praktikus klinikai, kozegészségugyi jelentéséggel birhat,
hogy az egyes ARG-ket baktériumtaxonokhoz koétnénk. A fenti, genomikai alapu AMR
diagnosztikai megkodzelitési lehetéség 574 Escherichia coli torzs, valamint egy kutya kulsé
halléjaratgyulladasbol szarmazd 0Osszetett mikrobiologiai minta példajan keresztul kerdl
bemutatdsra. Az AMRP hasznalata hozzasegithet a hatékonyan alkalmazhaté antibiotikumok
gyors megvalasztasahoz, igy akar az AMR térnyerésének hatraltatasaban is szerepet jatszhat.

Metagenomikai bepillantas egy gabonamumiaba.
Nagy Sara Agnes’, Solymosi Norbert'?, Pap Bernadett?, Toth Adrienn Gréta'?, Kevély Fléra

Judit*, Maréti Gergely?, Csabai Istvan’, Kéthay Katalin* és Magyar Donat®
'Komplex rendszerek fizikdja tanszék, EGtvos Lordnd Tudomdnyegyetem

ZBioinformatikai kézpont, Allatorvostudomdnyi Eqyetem

*Névénybiolégiai Intézet, HUN-REN Szegedi BiolGgiai Kutatokézpont

‘Szépmdivészeti Mizeum, Eqyiptomi gydijtemény

*Nemzeti Népegészséqligyi és Gydqyszerészeti Kézpont

Szamos tanulmany kimutatta, hogy a metagenomika Uj dimenziét nyitott a régészeti
maradvanyok tartalmanak mint id6kapszulaknak az értelmezésében. A gabonamumiak az ékori
Egyiptomban készitett viz, fold és gabonaszemek keverékét tartalmazd embert abrazolé ritualis
targyak.

Egy nagyjabdl a Kr. e. 3. szazad masodik felébdl szarmazé gabonamumiabdl vett mintak
metagenomikai elemzését végeztuk el. Szamos egyértelmlien modern szennyezddés mellett
azonositottunk olyan organizmusokat is, amelyek esetében nem zarhaté ki, hogy torténelmi
eredetlek. A Bacillus, Coprococcus, Metabacillus, Niallia és Roseburia nemzetségekbe tartozo
baktériumszekvenciak jelent6s mennyisége mellett névények, allatok és emberek nyomait is
megtalaltuk.

A Triticum nemzetséghez rendelt szekvenciak a legnagyobb hasonlésagot az Egyiptombdl és a
Levante déli részérdl szarmazd 6si T. turgidum ssp. dicoccum példanyokkal mutattak. A Populus
nemzetségbe sorolt szekvencidk leginkabb a P. nigra genomjaval mutattak hasonlésagot. A
Lepidoptera eredet(iként azonositott fragmentumok a legnagyobb hasonlésagot a Sphingidae
genomjaival mutattak. A H. sapiens-szekvenciak haplotipus-elemzése a mitogenom és az Y-
kromoszdma alapjan az L3 és az E haplocsoportokat jeloli, amelyek a mai szubszaharai Afrikaban
két gyakori genetikai vonal.

4. szekcio - Orvosi bioinformatika

Genomi monitoring és fagterapia 6sszekapcsolasa az antibiotikum-rezisztens
kérokozék elleni kiizdelemben

Mihaly Koncz'**, Tamas Stirling™***°, Hiba Hadj Mehdi"***, Orsolya Méhi'*°, Balint Eszenyi',
Andrés Asb6th'**, Gabor Apjok’, Akos Téth®, Laszl6 Orosz®, Balint Mark Vasarhelyi', Eszter
Ari'*’ Lejla Daruka', Tamas Ferenc Polgar®®, Gyorgy Schneider', Sif Aldin Zalokh', Ménika
Szamel', Gergely Fekete'”, Bal4zs Bohar""", Karolina Nagy Varga', Addm Visnyovszki'*'?, Edit



Székely'*", Monica-Sorina Licker'®"’, Oana Izmendi, Carmen Costache', Ina Gajic*®, Bojana
Lukovic*', Szabolcs Molnar®?, Uzonka Orsolya Szocs-Gazdi®, Csilla Bozai*, Marina Indreas®,
Katalin Krist6f*®, Charles Van der Henst*”*®, Anke Breine**®, Csaba Pal', Balazs Papp'’*° é

es
Balint Kintses"**'
"HUN-REN Szegedi BiolGgiai Kutatékézpont, Biokémiai Intézet, Biotechnolégia Nemzeti Laboratérium, Szintetikus és Rendszer-
bioldgiai Egység
2HCEMM-SZBK Transzldcios Mikrobiolégia Laboratérium, Szeged
Szegedi Tudomdnyegyetem, Biolégia Doktori Iskola
*E6tvos Lordnd Tudomdnyegyetem, Genetika Tanszék, Budapest
*Nemzeti Népegészséqligyi és Gydgyszerészeti Kozpont, Budapest
SSzegedi Tudomdnyegyetem, Szent-Gy6rqyi Albert Orvostudomdnyi Kar, Orvosi Mikrobioldgiai Intézet
"HCEMM-SZBK Metabolikus RendszerbiolGgia Kutatcsoport, Szeged
8HUN-REN Szegedi Bioldgiai Kutatékézpont, Biofizikai Intézet
°Szegedi Tudomdnyegyetem, Elméleti Orvostudomdnyok Doktori Iskola
"°Pécsi Tudomdnyegyetem, Altaldnos Orvostudomdnyi Kar, Orvosi Mikrobiolégiai és Immunitdstani Intézet
""Faculty of Medicine, Department of Metabolism, Digestion and Reproduction, Imperial College London, London, UK
"2Dél-Pesti Centrumkorhdz, Orszdgos HematolGgiai és Infektoldgiai Intézet
'3Szegedi Tudomdnyegyetem, Interdiszciplindris Orvostudomdnyok Doktori Iskola
"“George Emil Palade University of Medicine, Pharmacy, Science and Technology of Targu Mures, Targu Mures, Romania
"*County Emergency Clinical Hospital of Targu Mures, Targu Mures, Romania
"®Microbiology Department, Multidisciplinary Research Center on Antimicrobial Resistance, Victor Babes University of Medicine and
Pharmacy, Timisoara, Romania
""Microbiology Laboratory, Pius Branzeu Emergency Clinical County Hospital, Timisoara, Romania
"8Doctoral School, Victor Babes University of Medicine and Pharmacy, Timisoara, Romania
"*Department of Microbiology, University of Medicine and Pharmacy Iuliu Hatieganu Cluj-Napoca, Cluj-Napoca, Romania
“Institute of Microbiology and Immunology, Faculty of Medicine, University of Belgrade, Belgrade, Serbia
“"Academy of Applied Studies Belgrade, College of Health Sciences, Belgrade, Serbia
“Fmergency County Hospital Miercurea-Ciuc, Miercurea Ciuc, Romania
“County Hospital Odorheiu-Secuiesc, Odorheiu-Secuiesc, Romania
*County Emergency Hospital Satu Mare, Satu Mare, Romania
“Bacau County Emergency Hospital, Bacau, Romania
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Az antibiotikum-rezisztens korhazi fert6zések elleni kizdelemben egyre nagyobb az érdeklédés a
fagterapia irant. A bakteriofagok szlik gazdaspecifitasa ugyanakkor hatraltatja a széles
hatasspektrumu fag készitmények fejlesztését és precizios megoldasokat tesz szukségessé,
amelyek nehezen skalazhatok. Jelen munkaban o6tvozziuk a baktériumok nagy volumen(
filogeografiai elemzését és a fagérzékenység nagy atereszt6képességu vizsgalatat, hogy célzott
fagkoktélokat fejlesszink egy kritikus koérokoz6, a karbapenem rezisztens Acinetobacter
baumannii ellen. Elemzésunk ravilagit arra, hogy egy-egy vilagrégidban a fert6zéseket minddssze
néhany torzstipus dominalja, és ezek fdldrajzi eloszlasa 6 éven keresztul stabil. Kelet-Eurdpa
példajan bemutatjuk, hogy a baktérium populdcio tér- és idébeli valtozasai alapjan el6re lathatéva
valik, hogy milyen tipusu fagokra van szukség a leggyakrabban el6forduld helyi fertézések
kezelésére. A gyakori torzstipusok ellen fagkoktélokat fejlesztettiink, majd ezek hatékonysagat in
vitro és allati fert6zéses modelleken igazoltuk. Munkank megmutatja, hogy a genomi monitoring
segitségével vilagszerte azonosithatok azok a betegek, akik ugyannazzal a fagkészitménnyel
kezelhetdk, igy a precizios fagterapia hatékonysaga jelent8sen noévelhetd.
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Tovabbfejlesztett ROCKET algoritmus ténusos-klénusos epilepszias rohamok
felismerésére

Buza Krisztidn'?, Alexandros Nanopoulos' és Varga Noémi Agnes'

'Sapientia Erdélyi Magyar Tudomdnyegyetem, Matematika-Informatika Tanszék, Biointelligencia Kutatécsoport
Budapesti Gazdasdgi Eqyetem, Gazdasdginformatika Tanszék

A tonusos-klonusos epilepszias rohamok mindennapi életben térténd automatizalt felismerése
viselhet6 eszkozokbdl szarmazd gyorsuldsmérds adatok alapjan el6segitené az epilepszias
betegek diagnosztikajat és nyomonkodvetését. Az el6adasban bemutatunk egy algoritmust, amely
hozzajarulhat a ténusos-klénusos epilepszias rohamok felismeréséhez gyorsulasmérés adatok
alapjan, amelyeket mobil- és viselhetd eszk6zokbdl lehet begydjteni. Ezt a feladatot tébbvaltozds
id6sor-osztalyozasi problémaként kezeljuk. Az ilyen problémdk megoldasanak élvonalbeli
megkozelitései gépi tanulasi technikakon alapulnak, mint példaul a Random Convolutional Kernel
Transform (ROCKET). A ROCKET-et tovabbfejlesztjuk azzal, hogy a hagyomanyos konvolulciét
dinamikus konvoluciéval helyettesitjuk. A dinamikus konvolucié eredetileg egyvaltozés
id8sorokhoz lett definidlva, ezért kiterjesztjuk tobbvaltozds idGsorokra. Kisérleteket végzunk
nyilvdnosan elérhet6, tonusos-klonusos rohamokhoz kapcsolddé valds gyorsulasmérés adatokon.
A kisérleti eredmények azt mutatjak, hogy a ROCKET algoritmus javasolt fejlesztései az atlagos
osztalyozasi hibat kozel egy nagysagrenddel csékkentik, konkrétan 1,74%-r6l akar 0,18%-ra.
Raadasul a megoldasunk felulmul mas id&sor-osztalyozdokat, beleértve szamos, az idGsorok
osztalyozasa teruletén gyakran hasznalt mély neuralis halét. Implementacionk nyilvanosan
elérhet6 a kdvetkezé cimen: https://github.com/kr7/ROCKET-DTW.

A sport hatasa a bioldgiai életkor valtozasara

Torma Ferenc', Szatmari Eszter Zita®, Kerepesi Csaba®, J6kai Matyas' és Radak Zsolt'
"Magyar Testnevelési és Sporttudomdnyi Eqyetem
’HUN-REN Szdmitdstechnikai és Automatizdldsi Kutatéintézet

Az el6adasomban Prof. Radak Zsolt (TF) kutatécsoportja altal vezetett és mért fél éven at tartd
edzésprogram adatainak bioinformatikai elemzését mutatom be. A kutatdsom soran
rendszeresen sportolé egyének adatait elemeztem, a fizikai aktivitas 6regedésre gyakorolt
hatasara fokuszalva. A kutatasban résztvevd személyeknél vérmintak alltak rendelkezésre a
program elején és végén, hogy megvizsgalhassuk, milyen hatassal van a rendszeres testmozgas a
biolégiai életkorra, és tapasztalunk-e lassulast az 6éregedés folyamataban. A bioldgiai életkort a
kulonbdz8 oOregedési 6Orak segitségével hataroztuk meg, hogy altaldnos 0Osszefuggéseket
talalhassunk. Ezen fellil elemeztem a fizikai teljesitmény két fontos mutatéjat is: a szoritoeroét,
amely az izomer6 mérdszama, valamint a VO2max értéket, amely a sziv- és érrendszer maximalis
oxigénfelvevd képességét mutatja. A kutatas célja annak felderitése volt, hogy van-e dsszefliggés
a bioldgiai életkor valtozasa és a fizikai teljesitmény javulasa kézott. Az eredmények alapjan arra
kerestem valaszt, hogy a rendszeres sportolas valéban lassitja-e az 6éregedést, valamint, hogy a
szoritderd és a VO2max értékek dsszefiggnek-e a bioldgiai életkor valtozasaval.

A legujabb 6regedés 6rak és érdekes alkalmazasaik

Kerepesi Csaba’

"HUN-REN Szdmitdstechnikai és Automatizdldsi Kutatdintézet
Az oOregedés jelentd8s hatassal van az egészségre, a gazdasagra és a tarsadalomra, de a
kézelmultig nem volt lehetséges az 6regedési folyamat olyan pontossagy mérése, hogy az
gyakorlati alkalmazasokban is felhasznalhaté legyen. A bioldgiai életkor eltér a koronoldgiai
életkortdl: egy egyénnek lehet gyorsult vagy lassult éregedése, melynek mérésére jelenleg az
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életkort el6rejelz6 gépi tanulasi modellek ("6regedés 6rak") a legalkalmasabbnak. Az el6adasban
bemutatom a kutatdcsoportunk legfrissebb eredményeit, amelyekben a biologiai életkor
kulonféle aspektusait kozelitettik meg gépi tanuldsi eszkozokkel, példaul vérképekbdl,
arcfotékbol, betegségkddokbdl, transzkripomikai és epigenetikai adatokbdl kiindulva.

Epigenetikai altipusok és génszint(i metilaciés valtozasok vizsgalata vastagbél
adenokarcinémaban

Mduller Dalma’ és Gyorffy Balazs'?
'Semmelweis Egyetem, Bioinformatika Tanszék
Természettudomdnyi Kutatékézpont, Molekuldris Elettudomdnyi Intézet, Onkolégiai Biomarker Kutatécsoport

Bevezetés A metilaciés mintazat atalakulasa szolid tumorokban évtizedek 6ta kutatott folyamat.
A vastagbélrak heterogén betegség, melynek a CpG-sziget metilator fenotipusa (CIMP) sajatos
klinikopatolégiai jellemz&khoz kapcsolhatd. A metilaciét teljes genom szinten vizsgalé mddszerek
kézul az Illumina Human Methylation array-alapu platformjai a legnépszer(ibb, nagy
mintaszammal foglalkozé tanulmanyok szamara alkalmas platform. Kutatasunk célja a globalis
metilacid vizsgalata vastagbél adenokarcindmaban, illetve egy ezt el6segitd felhasznaldbarat
webplatform létrehozasa volt.

Médszerek Létrehoztunk egy normal vastagbél, adenoma és adenokarcindma mintak Illumina
HumanMethylation450K és EPIC microarray-alapu metilacids adatait 6sszegz86 adatbazist. Az
adatokat 20 nyilvanosan elérhet6 tanulmanybdl gydjtottuk ossze. A metilacidt gén és gén régio
szinten tanulmanyoztuk Mann-Whitney teszt és ROC elemzés segitségével. A CIMP fenotipust és a
mismatch hibajavité rendszer rendellenes mukodését génszintd metilaciés adatok alapjan
becsultuk meg.

Eredmények A |étrehozott adatbazis 2646 mintat tartalmaz. Teljes genom szinten, a metilacio
csokkenése adenokarcindma szovetekben és prekancer6zus mintakban egyarant megfigyelhetd
volt. A hipermetildcié a proximalis promoéterek kdzelében elhelyezkedd régidkra volt jellemzé. Az
dsszesitett adatokon végzett elemzés alapjan a C1orf70, a PITX1, IRX5, IGFL1, és az LRRC4 gének
metilaciéja bizonyult a legjobban teljesité biomarkernek. Az HM450K array adatok alapjan
elkiléonulé CIMP adatszett a mintak 14,8%-at (277 minta), az EPIC array adatok koz6tt azonositott
pedig a mintak 5,44%-at (36 minta) alkotta. A kulénb6z6 CIMP epigenotipusu mintak
szignifikansan hipermetilalt gén régidi atlagosan 12,3 és 16,4%-ban (HM450K és EPIC) mutattak
atfedést. Az atfedés tartalmazta a ROC elemzés altal azonositott legjobb 20 biomarker jeldltet.
Kévetkeztetés Publikus adatok felhasznalasaval Iétrehoztunk egy adatbazist és egy
webplatformot, mely kiindulépontja lehet Uj DNS-metilaciés biomarkerek azonositasanak
vastagbél daganatban. A platform az epigenplot.com webcimen érhetd el.

A makrofag promoéterek dsszetételének vizsgalata
Dr. Nagy Gergely'

"Debreceni Egyetem, Altaldnos Orvostudomdnyi Kar, Biokémiai és Molekuldris Biolégiai Intézet
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Az eml8s promotereket az Oket felépit6 elemek kombinacidinak és elrendezddésének a
sokfélesége teszi egyedivé. Ez az egyediség biztositia a kulénb6zd sejttipusok kilonbdzé
korulmények kozott szikséges promotereinek, ill. transzkript valtozatainak a kivalasztasat. A
promoéterek kdzvetlen DNS-transzkripcidés faktor (TF) kdlcsonhatasai azonban nagyrészt
ismeretlenek. Az egér csontvel6i makrofag (BMDM) egy széles kdrben hasznalt sejttipus a
génexpresszid szabdlyozasanak tanulmanyozasara. Ez a makrofdag modell kulénféle NGS
adatszettek, pl. nagyszamu TF cisztrém forrasaul is szolgalt és szolgal. Munkam soran a BMDM-
ekbdl rendelkezésre all6 epigenomikai és transzkriptomikai adatok feldolgozasaval és
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integralasaval jellemeztem a makrofagokban megfigyelhet6 kézvetlen DNS-TF kélcsdnhatasokat,
kulonos tekintettel a promoterekre jellemzGekre.

Elemzéseim soran azt taldltam, hogy mig a makrofagokban aktiv promoéterek gazdagok
metilalhato, tehat CG-t tartalmazé elemekben, nagyobb részik nem-metilalhaté és prototipikusan
prométer-disztalis elemeket is magaban foglal. Erdekes médon nagyjabél minden hetedik
promoter kizardlag ez utébbi elemekbdl tevédik 6ssze, melyek a makrofagokra jellemz8 TF-ok
altal biztositjdk a sejttipus-specifikus génszabalyozast. A CG-ben gazdag promoterekhez
hasonléan ezek is tartalmaznak jelent6s részben demetilalt CG helyeket, és magas polimeraz
aktivitast mutatnak. Feltételezhetd, hogy mas sejtekben is mikoédnek hasonld jellegU, sejttipus-
meghatarozé promoéter osztalyok.



