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MARAY Tamas

HPC Kompetencia Kézpont szakmai vezetd
Kormanyzati Informatikai Fejlesztési Ugynokség

Sok szé esik mostanaban arrdl, hogy a szuperszamitastechnika nélkilozhetetlen eszkoze lett a modern tudomanyos tevékenységnek.
Szokas a szuperszamitogépeket a 21. szazad laboratdriumainak is hivni. A természet bonyolult jelenségeinek és folyamatainak egyre
pontosabb matematikai leirasat és feldolgozasat lehetvé tévé szupergépek nélkiil sok esetben esély sem lenne Uj felfedezésekre,
az 6sszefliggések megértésére és az ismeretek elmélyitésére. Ezen eredmények nélkil azonban megallna a fejlédés és a remé-
nye is elveszne annak, hogy valaha sikeriil megoldani az emberiség néha kisebb de néha nagyon nagy problémait: megsziintetni
az éhezést, visszaszoritani a jarvanyokat, gyogyitani korabban gydgyithatatlannak vélt betegségeket, megérteni a klimavaltozas
folyamatait, megallitani a felmelegedést, fenntarthatdva és kornyezetbaratta alakitani az energia termelést, a mez6gazdasagi és
ipari tevékenységet, elére jelezni természeti katasztrofakat hogy csdkkenthessiik a hatasukat és sorolhatnank még hosszan. a szu-
perszamitdogépek minden problémat nem oldanak meg — marad még béven — de nagyon sokat igen. Ehhez sok és kitarté munkara
van szlikség. Lépésrél-lépésre kell haladni és apranként gyarapitani a tuddst. De minden |épésre sziikség van, minden tégla a helyére
kerul és — legylink optimistak — az emberiség javat szolgélja. A HPC Kompetencia Kdzpont éves kiadvanyaban az elmult idészak
szaznal is tobb — a szuperszamitdogépeinket hasznald — tudomanyos projektjébdl valogattunk néhanyat, hogy bemutassuk milyen
sokféle médon lehet jora, hasznosra forditani ezt a nagyszer( eszkozt.
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KEREDI:
Kémiai reakciok
dinamikaja

Kutatémunkank soran kémiai reakcidok dinamikajat és mecha-
nizmusait vizsgaljuk szamitdgépek segitségével. A kémiai atala-
kuldsok atomi szintli megértése a modern kémia egyik alapvetd
feladata. A reakcidédinamikai szimulacidk soran [épésrél [épésre
kovetjlik az atomok mozgasat egy kémiai reakcid soran, ezaltal
megfigyelhetjik hogyan bomlanak fel és alakulnak ki kémiai
kotések és milyen Gton juthatunk a reaktansoktél a terméke-
kig. Egy kémiai reakcio elméleti modellezéséhez le kell irnunk
az elektronok és az atommagok mozgasat. Az el6bbit a kvantum-
mechanika torvényei irdnyitjak, mig az utébbit a Newton-féle
klasszikus mechanikaval is megfelel pontossaggal le tudjuk irni.
A fizikai torvényei altal diktalt matematikai egyenletek viszont
analitikusan nem megoldhatdak, ezért a szuperszamitogépek
segitségét vesszik igénybe a numerikus megoldasi mddszerek
soran szlikséges milliardnyi matematikai muivelet elvégzéséhez.
A reakciodinamikai szamitasok egyik elsé lépése egy un. poten-
cialisenergia-feliilet fejlesztése, amelyen az atomok mozognak,
akar csak a turistak egy dimbes-dombos vidéken.

1. dbra Reakciédinamika: atomok és molekuldk mozognak a potenci-
dlisenergia-feliileten

Az atomok és molekuldak néha vélgyekben id&znek, aztan
pedig hegyeket masznak meg, hogy eljussanak a termékekhez.
Szimulacidink megmutatjak, hogy melyek a legkedvezébb és
leggyakoribb reakcioutak, milyen termékek képz6dhetnek és
milyen ardnyban, illetve a reakcio korilményeinek milyen hatasa
van a végkimenetelre.

A potencidlisenergia-feliileteken végzett szimulacidk alapjan

CZAKO Gabor

Czakd Gdbor, Junior Prima dijas elméleti kémikus, egyetemi
docens, az MTA doktora és az MTA-SZTE Lendlilet ElIméleti
Reakciodinamika Kutatocsoport vezetdje. A PhD fokozatat
az ELTE-n szerezte 2007-ben, posztdoktori kutato az Egyesiilt
Allamokban az Emory University-n (2008-2011), tudomdnyos
munkatdrs az ELTE-n (2011-2015), 2015-t6l az SZTE Fizikai
Kémiai és Anyagtudomdnyi Tanszékének egyetemi adjunktusa,
majd 2019-tél egyetemi docense.

2015-ben felfedeztik a szerves kémia egyik legfontosabb reak-
cidcsaladjanak, a bimolekuldris nukleofil szubsztiticionak (S 2)
egy Uj reakcidutjat, ami a dupla inverziés mechanizmus nevet
kapta [1].

Egy innsbrucki kisérleti csoporttal egylittm(ikodve pedig a ta-
voz6 csoport hatdsat vizsgéltuk S, 2 reakcidk soran, illetve minden
korabbinal jobb egyezést kaptunk az elméleti és kisérleti ered-
mények 6sszehasonlitdsakor [2]. Ez a munka vezetett egy Ujszer(i
el6lrél tamadasos komplex vizsgalatdhoz, amely eredményeink
alapjan kulcsszerepet jétszik a S, 2 reakcidk dinamikéjaban [3].

2. dbra Az Uj reakcidut: a S, 2 reakcidk dupla inverziés mechanizmusa

A'S 2 reakciok mellett 2017-ben a Cl + metén rendszer esetén
sikerlilt meghatarozni a reakcidgat alakjat egy tajvani kisérleti
csoporttal egyuttm(ikédve [4].

2020-ban publikaltuk a ROBOSURFER nev{i programcsomagot
[5], ami automatikus potencidlisenergia-felilet fejlesztést tesz
lehet6vé.



A ROBOSURFER programnak készénhet&en kutatécsoportunk
szamos feliiletet fejlesztett az elmult évben, amelyek segit-
ségével még részletesebb betekintést nyerhetiink alapvetd
kémiai reakciok dinamikajaba. Vizsgaltuk példaul a klératom és
a fluoratom reakcidjat az etén (C,H ) molekuldval [6,7]. a munka
jelentGségét akkor érthetjik meg, ha felidézziik, hogy az elméleti
reakciddinamika a 70-es években indult 3-atomos rendszerek
vizsgélatdval, majd 2011-re jutott el a 6-atomos Cl + CH, reak-
cié pontos leirdsaig [8]. Mi pedig az elmult évtizedben Ujabb 3

3. dbra ROBOSURFER: automata potencidlisenergia-feliilet fejleszté
programcsomag

atomot léptiink elSre, igy most mar a 9-atomos Cl és F + C H,
reakciok is hasonlé pontossaggal vizsgalhatdak, mint tiz évvel
ezel6tt a 6-atomos rendszerek. A Cl + C,H, esetén egy olyan ki-
sérleti eredményt sikerlt reprodukalni, ami mar tobb évtizede
megoldhatatlan feladat elé allitotta az elIméleti kémikusokat [6].
Az S 2 reakciok esetén is sikerllt Uj utakat nyitnunk, tovébbd
elkezdtlk az 6sszetettebb nukleofilek és molekuldk reakcidinak
vizsgalatat [9]. Ezen a terlileten szdmos izgalmas eredmény
publikalasa a 2021-es évben varhato.

Osszefoglalva elmondhatd, hogy mara a szamitégépes kémia,
azon beliil is az elméleti reakciddinamika kdzponti szerepet jatszik
a kémidban. A reakciédinamikai szimulacidk elengedhetetlenek
a kisérleti megfigyelések értelmezéséhez, sét Uj reakcidutakra
tehetnek javaslatot és szamos esetben mélyebb és pontosabb
betekintést adnak egy kémiai folyamat atomi szint( lefolydsaba,
mint a kisérleti technikak.
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Szinkronizacios
jelenségek elektromos
és agyhalozatokban

Aramkimaradasi kaszkadkatasztréfa-jelenségek modellezése

Az Energiatudomanyi Kutaté Kézpont kiemelt kutatasi pro-
jektje keretében Odor Géza Hartmann Balinttal egyiittm(ikddve
kifejlesztett egy a korabbiaknal joval redlisabb, valtéaramu
(AC)-s modellt, amivel az energiahalézatok kaszkad-hibaterjedési
kieséseit modellezték. Ez egyfelSl a MAVIR adatbazisbdl nyert
nagyfesziiltségli halézati topoldgidkat, masrészt energiaterme-
I6kbél és fogyasztokbdl osszetett csomdpontok teljesitmény- és
tehetetlenségadatait is tartalmazza. A masodrendd Kuramoto
differencial-egyenletrendszer megoldasa kézben, ami az AC villa-
mos teljesitmény aramldsat irja le, egy T kiiszobértékkel az élek
tulterheltségének lehetdségét is figyelembe vették, ami felett
a grafélek kiesnek a szamolasbdl. igy egy olyan hibakaszkad dina-
mikus szimulaciét hoztak |étre, ami a korabbi egyendramd (DC)-s
kiiszobmodellek ad hoc egyenletes terheléseloszlasa helyett
az AC-s haldzatokat valdsan leiré mozgasegyenleteken alapul.

A kereslet-kinalat versenyében a szinkronizacids kritikus pont-
hoz 6nszervez6d6en hangolddnak a villamos haldzatok, de igaza-
bol mar szubkritikus allapotban is megfigyelhet&ek vastagfarku,
skalamentes eseményeloszlasok, ami a korreldlt rendszerekben
jellemzd. Kiterjedt dinamikus szimulacidkkal megmutattdk, hogy
a valods kiesésekhez hasonld, hatvanyeloszlasu fazisdeszinkroni-
zacios statisztikakat lehet generalni mind a MAVIR-es, mind a su-
lyozatlan, USA nagyfesziiltségli elektromos haldzatokat hasznalva
alapul. Azt is megmutattak, hogy a Gaussi helyett exponencialis
eloszlasu, generator sajatfrekvencia-fluktudcidkat feltételezve
— ami a megujuld energiaforrasokra jellemzd — a katasztrofael-
oszlasok exponensei nem valtoznak. Egy azonnali visszacsatolas
tag szimulacidjat is elkezdték és megmutattak, hogy ez hogyan
stabilizalja a villamos rendszert. Az eredményeket 2D-s racsz-
szimulacidkkal 6sszehasonlitva rangos nemzetkozi folydiratban
(Entropy 22 (2020) 666), és a Conference on Complex systems
2020 Power-grid szatellitkonferencian is publikaltak.

A kutatdécsoport

Odor Géza az MTA doktora, a KFKI kutatdja; jelenleg az MTA-EK
MFA tudomdnyos tandcsaddja, a Komplex Rendszerek osztadly
vezetdje, tobb nemzetkézi projekt tagja. F6 kutatdsi teriilete
a nemegyenstlyi rendszerek statisztikus fizikdja a rendezetlen
és univerzdlis viselkedések vizsgdlata.

Hartmann Balint a BME Villamos Energetika Tanszék docense,
az Energiatudomdnyi Kutatokézpont tudomdnyos munkatdrsa.
Kutatdsi teriiletei az energiatdrolds villamosenergia-rend-
szerben betoltott szerepe, az eloszto halozatok szamitégépes
modellezése és szimuldcidja, illetve az idodjdrdsfiiggé megujulo
energiaforrdsok rendszerintegrdcioja.

Prof. Gustavo Deco argentin-olasz fizikus és agykutato. Jelenleg
a barcelonai Pompeu Fabra egyetem professzora és a Center of
Brain and Cognition és a Computational Neuroscience csoport
igazgatoja. 2001-ben a Siemens ,Inventor of the Year” dijat
nyerte el a statisztikus tanulds és vizudlis érzékeléshez valo
hozzdjaruldasdért, valamint az fMRI alapu neuropszicholdgiai
betegségek kutatdsdeért.

Jeffrey Kelling fizikus 2012 éta a Helmholtz-Zentrum Dresden
- Rossendorf (HZDR) kutatdja, jelenleg a Computer Science
laboratériumban dolgozik. Szdmos nemzetkézi, koztiik a magyar
GPU-s konferencidn volt meghivott el6add.

1. dbra: 418 csomdpontos magyarorszagi nagyfesziltségi
villamos halézat, a MAVIR adatbazisbdl, amit a szimulacidkban
hasznaltak. Kék: (120 kV), zold (220 kV), piros (400 kV), bibor
(750 kV).

2. abra: Elektromos haldzati kiesési valdszintiségeloszlasok.
Valds atskalazott MAVIR adatok fekete: kiesett idg, piros: kiesett
energia. Z0ld: hatvanyfiggvény-illesztés. Modellszimulaciok
(rézsaszin, narancs, ibolya) kiilonb6z6 (T) kiiszobok és expo-
nencidlis valdszinliségeloszlasu generatoringadozasok esetén
mutatja egy csomoépont kiesése utan a hibakaszkadban kiesett
vonalak szamat. A ,,4 *Exp” négyszeres szorasu eloszlast jelol. Bar
a megUjuld energiaforrasok csokkentették a fazisszinkronizacid
mértékét, az eloszlas alakjat nem valtoztattak meg.



Frusztralt szinkronizacios kritikussag agyhalézatoknal

A kritikus agy hipotézist az 6nallé neuronok oszcillalé jel-
kibocsajtéd tulajdonsagaival Gsszevetve par éve azt kutatjak,
hogy egy nyugalmi allapotu agyhalézat hogyan miikodik egy
szinkronizacios kritikus pont kérnyékén. A modellezésére Odor
Géza és tarsai az els6rend(i Kuramoto-egyenletet hasznaltak,
és egy nagy emberi Un. connectom agyhalézaton modellezték
annak dinamikus viselkedését. A kritikus pont alatt, kontrollpa-
raméter-fliggd hatvanyfarok-idGeloszlasok jelennek meg az ugy-
nevezett Chimera-fazisban, melyek exponensei jél egyeznek a
human kisérletekével. Egylttm(ikodve a barcelonai agykutatd
kdzpont vezetbjével Prof. Gustavo Decoval és Jeffrey Kellinggel,
a drezdai HZDR-bdl, a sztochasztikus zaj, valamint a valds agyi
frekvenciaeloszldsok hatdsat vizsgaltak, és bemutattdk ezek
irrelevanciajat a skdlaviselkedések szempontjabdl.

A Runge-Kutta 4 differencialegyenlet megoldd programot
GPU-ra parhuzamositott algoritmus végzi tgy, hogy 1db 3GHz-
es Xeon CPU maghoz képest kb. szazszoros gyorsulast lehetett
mérni a debreceni Leo Nvidia K40X GPU-kartyain. igy sok kar-
tyat hasznalva tudtak megfelel§ statisztikakat generalni ezen
a nagyméretli rendszeren, elkerllve ezzel a véges méretleva-
gasi, kerekitési torzitasokat. Eredményeiket eddig elfogadta
a J. Neurocomputing, ami megjelenés alatt all (preprint: ar-
Xiv:1912.06018), valamint a Braincriticalty online konferencian
is bemutattak.

1. dbra: A vizsgalt 804 092 csomdpontos, 41 523 908 sulyozott
éllel 6sszekotott nagy emberi connectom agyhalézat moduljai.
A pottyok a modul méreteivel aranyosak. A modulokat felépité
csomopontok MRI technikaval és grafikus képfeldolgozé algo-
ritmussal lettek meghatarozva, a linkek a fehérallomany rost-
jait irjak le. A csomdpontok 6nmagukban is tébb ezer neuront
tartalmaznak.

2. dbra: Deszinkronizacids lavinaeloszlasok kiilonb6z6 0.05-6s
szorasu Gaussi eloszlasu zajos és zajtalan Kuramoto-egyenletbdl

szamolva kiilonb6z6 A numerikus pontossaggal. JAl lathatdak
az eseménylavindk hatvanyfuggvényfarkai, melyek a kritikus
szinkronizacids pont alatt: K = 1.4<Kc = 1.7-nél jelennek meg a
frusztralt szinkronizacids, un. Chimera-fazisban. A numerikusan
fittelt hatvanyfliggvény-exponens: t=1.95 j6l egyezik az emberi
agykisérleteknél mért relaxacioés idé exponensével.



Az ABCG2
multidrog
transzporter
szabalyozasa
és miikodése

Az ABC (ATP Binding Cassette) fehérjecsalad tobbsége a memb-
rant tobbszorosen ativel§ transzmembranfehérje. Szamos, igen
fontos sejtélettani folyamatban jatszanak szerepet, mint pél-
daul lipidek és hormonok transzportja, kloridionok atjuttatasa
lipid kettGsrétegen, kdrokozdkbdl szarmazé peptidek széllitasa
azimmunrendszer fehérjéi szamara, tovabba mérgezd anyagok
felismerése és eltavolitasa a sejtbdl. Ebbdl kifolydlag, ha meg-
valtozik termel&dési és mikodési szintjiik, az szervezetlinkben
koros folyamatokat indit el.

Az egyik legismertebb 6rokl6dé betegségben, a cisztas fib-
rozisban, az ABCC7 fehérje mutacioi okoznak csokkent ABCC7
mennyiséget és miikodési fokot. Az ABC fehérjék masik jelent8s
tagja, az ABCG2 fehérje, szamos eltérd kémiai szerkezet( vegyilet
felismerésére és sejtbdl torténd kipumpalasara képes, ami fontos
és hasznos a szervezetiinkben keletkez& vagy a kornyezetiinkbdl
érkez6 mérgez6, idegen molekuldk eltavolitdsaban. Azonban
a gyogyszermolekuldk is idegennek minGsiilnek az ABCG2 fehérje
szamara, ezért szamos gyogyszer felszivodasat, szervezeten beldli
eloszlasat és hatékonysagat karosan befolydsolja. Tobbek kozott
az agyi erek sejtjeinek membranjaban mikodve csokkenti vagy
teljesen megakadalyozza szamos, a kozponti idegrendszerben
hato gydgyszer bejutasat az agyba. Emiatt fontos annak atomi
szintl megértése, hogy miképpen ismer fel és tavolit el a sejt-
bél vegyuleteket. Ezek ismerete olyan gydgyszermolekulak
tervezését teszi lehet6vé, amelyek hatékonysagara az ABCG2
fehérje nincs hatassal.

A membranfehérjék és gydgyszermolekulak kdlcsénhatasa
atomi szinten nehezen vizsgalhato, ezért megismerésikhoz
szamitasos moddszereket (molekuladinamikai szimulacidkat) al-
kalmaztunk. A szimulacidk sordn kiszamoljuk az atomok kozotti
kdlcsonhatasokat (pl. taszitd és vonzod) és azt, hogy ezek hogyan
hatnak az atomok mozgdasara. Mivel egy membranfehérje és
az azt korbevevd molekulak (viz, ionok és lipid) szama nagyon
nagy, a kdlcsonhatdsokat altaldban tobb szazezer atom esetében
kell kiszamolni, aminek nagy az eréforrasigénye. Ahhoz, hogy
kiszamoljuk az ABCG2 fehérje 1 us alatt bekdvetkezé mozgasa-
it, a szimulacids program harom hétig fut grafikus kartyakkal
gyorsitott szuperszamitogép-klaszteren (HPC).

A szamitasokhoz a fehérje szerkezetét membranba helyeztiik
(A panel; szurke: transzmembran (TM) domének; piros: a két

csoport

Csoportunk gydgydszati szempontbdl fontos membrdnfehérjék
szerkezetét, dinamikdjat és miikédését vizsgdlja. Dr. Tordai
Hedvig, Dr. Paddnyi Rita, Lor Krisztina és Berta Blanka (szakdol-
gozo, BME) elsGsorban kisérletes, mig Csizmadia Georgina (PhD
hallgatd, SE), Farkas Bianka (PhD hallgatd, PPKE ITK), Golarits
Agnes (szakdolgozé, BME-ELTE) és Téth Péter (szakdolgozé, BME)
szdmitdsos modszereket alkalmaz kérdéseink megvdlaszoldsara.
Munkdnkat tdmogatjak: NKFIH (K 127961), Cisztds Fibrozis
Alapitvany (HEGEDUZ2010), Semmelweis Egyetem (Kellermayer
M. és STIA), KIFU, Barnaféldi G. (Wigner GPU laboratérium),
H. Grubmiiller (Max Planck Intézet, Németorszdg), Lukdcs G.
(McGill Egyetem, Monteral, Kanada).

URL:http://www.hegelab.org

kozponti TM-hélix; zold: ATP-k6t6 domének; szaggatott vonal-
lal a membran hatarait szimbolizaljuk és a vizmolekuldkat sem
mutatjuk, mert elfednék az abran a fehérjét). Mivel kisérletekbdl
ismert, hogy az ABCG2 fehérje hatékony m(ikodéséhez koleszte-
rinre van sziikség, ezért megvizsgaltuk, hogyan mozog a fehérje
csak foszfatidil-kolint, illetve foszfatidil-kolin és koleszterin
keverékét tartalmazé membranban.



Azt figyeltik meg, hogy koleszterint tartalmazé lipid ket-
tésrétegben az ABCG2 két kdzponti TM-hélixe 6sszezarddik
a sejten belili oldalon, a vegylletkoté zseb alatt, ezéltal mintegy
kipréselheti a vegyliletet a sejten kivili térbe (B panel; fekete
+: a TM-hélixek sejten belili végének helye a kiindulasi szerke-
zetben; piros +: a kozéptengely felé mozduld két hélix kiindulasi
helye; sarga és piros foltok: a hélixek eléforduldsi gyakorisaga
a szimulacid soran). A transzportfolyamat jellemzésére higysav
jelenlétében végeztiink szimulacidkat, amelyek megmutattak,
hogy az ABCG2 fehérje mely részeivel Iép ez a vegyiilet kdlcson-
hatdsba. A kbzponti kdt6zsebbél a kiils6 térbe torténd kilépést
gyorsitott szimulacidkkal vizsgaltuk (C panel; sziirke: hélixek;
szinnel a hugysavmolekulat jeloltik, ahogy az idé mulasaval
egyre kintebb kerdl).

C

Eredményeink alapjan a koleszterin el6mozditja az ATP-k6t6
domének és a transzmembrdanhélixek sejten beliili végeinek
zardddasat, igy segitve a transzportfolyamatot. Szimuldcidink
ramutatnak, hogy az ABCG2 transzport pontosabb megismeré-
séhez, valamint a fehérje és gydgyszermolekula-jeloltek kdzotti
kolcsonhatas jéslasdhoz nem elég a kozponti két6zseb tanul-
manyozdsa, hanem a teljes transzportutvonal vizsgélatara van
sziikség.




A nagyfejii csajké
génexpresszidjanak
vizsgalata az utédgondozo
viselkedés szempontjabol

Az dllati — és igy az emberi — viselkedés funkcidjanak és evo-
Iucidjanak jobb megértéséhez szilkséges a hasonld viselkedési
mintazatokat produkald, de egymastdl a torzsfejlédés soran
régota elvalt fajok viselkedésének és a viselkedésszabalyoza-
sanak vizsgalata. Kutatocsoportunk a nagyfejl csajkd (Lethrus
apterus Laxmann, 1770) utdodgondozd viselkedését, illetve annak
genetikai és hormondlis hatterét vizsgalja. A nagyfejl csajkd
az alganéjturd-félék csalddjaba tartozd 2-4 cm testméret(i bogar,
amelynek him példanyai agyarszer(i képletet viselnek ragdik
alsé felén. a faj kulonlegessége a fejlett kétszllds utdédgondo-
zasaban rejlik.

1. dbra: Harcold himek (fent) és levélgydijté néstény (lent).

A kifejlett bogarak marcius eleje-kozepe téjan jonnek a fel-
szinre, majd parkeresés utan a himek és a ndstények kozosen
nekilatnak foldalatti fészkeik kialakitasanak. Ezek a fészkek egy
kdzponti jaratbdl, és az ebbdl elagazd 6-11 bolcsjaratbol alinak.
Abdlcsbjaratok egy-egy kolt6kamraban végzddnek, ezek végébe
a nGstény egy-egy tojast rak. Az utddgondozas soran a sziilék
kozott j6l meghatarozott munkamegosztas figyelhetd meg: mikoz-
ben a néstények friss novényi hajtasokat gyljtenek, amelyeket

A kutatok

Nagy Nikoletta Andrea és Barta Zoltdn a Debreceni Egyetem
Evolucids Allattani és Humdnbioldgiai Tanszékén taldlhatd
MTA-DE Viselkedésdkoldgiai Kutatocsoport kutatoi.

a kolt6kamrakban labdaccsa formazva halmoznak fel, a himek
védelmezik a fészket a behatoldktdl, mind a ragadozdktél, mind
a konkurens himektdl (1. dbra). A tojas lerakasa utan a bolcsé-
kamrakat a nGstény egyesével tolti meg novényi taplalékkal,
majd a kamrat lezarja és a kovetkezGvel folytatja. Nyar elején,
a szaporodasi szezon végén a felnGttek elvermelnek a talajba és
csak kovetkez6 tavasszal jonnek Ujra a felszinre. A kikeld larvak
a felhalmozott névényi anyaggal taplalkoznak, majd bebabo-
zédnak. A szeptemberre teljesen kifejl6dott utdédok szintén a
talajban telelnek at, és kovetkez6 tavasszal jonnek a felszinre.

Az utddgondozo viselkedés szabalyozasdban részt vevs gé-
nek azonositasdnak érdekében a szaporodasi id6szak soran
Ot idépontban négy him és négy ndstény egyedbdl vettiink
mintat. A mintakbdl Ujgenerdcids szekvenalas Gtjan kaptuk meg
a transzkriptomot, azaz a mintavétel id6pontjaban RNS formaja-
ban kifejez8dott 6sszes gén nukleotidsorrendjét. A szekvenalasbdl
szarmazo olvasatokat (readeket) minGségellenGrzést és -sz(irést
kovetGen a Miskolc UV 2000 szuperszamitogép segitségével
dolgoztuk fel. A sz(irt olvasatokat elGszér a nagyfejli csajkd
genomjahoz illesztettiik, majd az illesztés alapjan csoportositott
olvasatokbdl és a genomannotacio alapjan osszeszereltiik az RNS-
szekvenciadkat. Ennek soran az annotalt genomban azonositott
génstrukturakat alapul véve tudjuk prediktalni a kifejez6dott
RNS-molekulak szekvencidit. A génexpresszids analizishez sziik-
séges expresszids értékeket minden egyes mintaban az egyes
RNS-szekvencidk hossza, az ezekre illeszkedd olvasatok szama,
valamint az olvasatok hossza alapjan hataroztuk meg.

A differencidlis génexpresszids analizis soran azokat a géneket
kerestuk, amelyek kifejez6dése a szezon soran valtozast mutat,
tehat 6sszefliggésbe hozhatd a szezon soran bekdvetkez§ visel-
kedésbeli valtozasokkal, a parvalasztasrdl az utédgondozasra
vald attéréssel. A vizsgalt csoportok kozotti kiilonbségeket kiilon
teszteltik a himekre és a nGstényekre. A nGstények esetében ez
5814, a himek esetében 4962 olyan gént eredményezett, melynek
expresszidja a szezon soran szignifikansan valtozott. Ezek kozott
2728 gént taldltunk, amely mindkét ivarban differencialisan
expresszalddott. Ezt kbvetSen az expresszids mintazat alapjan
csoportositottuk a géneket, és keressiik azokat, amelyek a két
ivarban hasonlé mintazatot mutattak, mivel ezen gének kozott
talalhatjuk a szlil6k kozotti kapcsolat fenntartasaért, illetve
az utédgondozasért felelds géneket (2. dbra). Ezen felil az iva-
rokban eltérg, specifikus mintazatu expressziét mutatd géneket
is vizsgaljuk az utddgondozas soran mutatott munkamegosztast
meghatdrozo gének azonositasa céljabdl. Végll, a kivalasztott
gének funkcidit annotdcid soran hatarozzuk meg.



2. abra: A mindkét ivarban névekedd expressziot mutaté csoportba
tartozo 374 gén expresszios mintdzata néstény (balra), illetve him
(jobbra) mintdkban.




Kémiai evolucio
és racionalis
anyagtervezes

Szamokkal kifejezhet6 kémiai tulajdonsagok fizikai-kémi-
ai modellek alapjan is kiszamithatok. A mérési eredmények
megbecslésén tal, modellszamitasokkal olyan informaciot is
nyerhetiink nagy pontossaggal, ami sok esetben nem ismerhetd
meg a jelenlegi mérési vizsgalatokkal. A szamitasi eredmények
alapjan a jelenségek molekulak szintjén értelmezhetévé valnak,
segitségukkel célzott kisérletek tervezheték, ezaltal a draga
mérések szama és a kisérleti kockazat is csokkenthetd.

A Miskolci Egyetem Kémiai Intézetének Szamitasos Kémia
Kutatdcsoportjaban harom doktorandusz munkatarssal egyitt
ilyen modellszamitasokat végzlnk, egyittmiikodve kanadai, fran-
cia, cseh, szaudi és vietndmi kutatotarsakkal. Amig a szoftverbe
csomagolt kvantumkémiai és molekulaszimulacidos modellek
az altalanos mérési elveket rogzitik, addig a szimulacié mérémda-
szerei — sajat klaszteriinkén tul — a KIFU szuperszamitdgépei.
A kutatdsaink alapvet8en harom témateriiletet 6lelnek fel: a
kémiai evoluciot, raciondlis anyagtervezést és annak kornyezeti
vonatkoz3sait.

1. dbra: Propilén-oxid adszorpcidja jégen

A csillagkozi molekulafelhd belsé régidjat ionizald sugérzas
jelenléte, és szélsGséges slirliség- és hGmérsékletviszonyok
jellemzik. Ahogy azt a meteoritok kémiai analizise is mutatja,
még a vilaglr kilonleges kdrnyezetében is olyan, az élethez
sziikséges épitéelemek biomonomerek képzédnek, mint lipi-
dek, cukrok, aminosavak, szerves foszfatok és nitrogénbazisok.
a csillagkozi molekulafelhében lejatszodo kémiai evollcid egyik
legkritikusabb lépése a kis s(iriség melletti molekulaasszociacidk
kialakulasa, ami elengedhetetlen az emlitett biomonomerek ke-
letkezéséhez. Munkank soran részletesen vizsgéljuk a vilaglrben

Miskolci Egyetem Szamitasos

Kémia Kutatdcsoport

A Szdmitdsos Kémia Kutatocsoport Széri Mildn vezetésével
2016-ban jétt létre a Miskolci Egyetemen. A kémiai evolu-
cios kutatdsokat Kiss Bdlint, a kvantumkémiai szamitdsokat
Ravikumar Thangaraj végzi. Rozsa Zsofia Borbdla a vegyipari
folyamatok molekuldris hdtterének és kérnyezeti vonatkoza-
sainak hatterét kutatja.

megtaldlhatd kismolekulak jégfeliileten valé megkot6désének
(adszorpcid) lehetdségét, ami képes lehetévé tenni a kismole-
kuldk osszeallasat biomonomerekké. A kutatdsi eredményeink
segitségével megallapithato, hogy a molekulafelhékben taldlhato
kismolekuldk, mint a cianamin vagy a propilén-oxid hogyan,
mekkora mennyiségben és milyen energiaval képesek a feliile-
teken megkotddni, ezéltal a reakcidkhoz sziikséges talalkozasi
pontot kialakitani. Az ilyen irdnyu kutatdsok segitik a nehezen
kivitelezhetd asztrokémiai kisérletek értelmezését, és ralatast
nyujthatnak a vilaglirben megtaldlhaté szerves molekulak ke-
letkezésére, az élet kialakulasara.

A kémiai evolucié évmillidk alatt 6nvezérl6 mddon hozza létre
afenntarthatdsagahoz szlikséges anyagokat, jellemzGen nagysza-
mu probdlgatéssal. Az emberiség modern anyagainak kialakitasara
néhany kivalasztott szempont figyelembevételével, iranyitottan
tesz kisérletet, amit racionalis anyagtervezésnek hivunk.

Araciondlis anyagtervezés egyik hagyomanyos dga a biomasz-
sza-alapu energiatdrolds, ugyanis energiat nemcsak elektroké-
miai Uton akkumulatorokban lehetséges tarolni, hanem magas
energias(iriség(, biomassza-alapu vegyuletek kémiai kotéseiben
is (mint pl.: biolizemanyagok). igy a biomassza-alapt vegydiletek
lebomlasa soran a melléktermékek nem a lassu, kérnyezetkaro-
sitd szénkorforgashoz kapcsolddnak, hanem a keletkezd gazok
képesek a fotoszintézisbe bekapcsolddva gyorsan megujulni, nem
terhelve a kornyezetet. A biomassza felhasznalasaval a fosszilis
energiahordozdk ily mdédon helyettesithet6k, azonban ehhez

2. dbra: Ciklohexadiének hidroxilgydkés oxidacioja



tiszta égetésre van szlikséglink. Ahhoz, hogy megértsiik az Ujon-
nan létrejott, nagy energias(ir(iségl anyagok égési és lebomlasi
folyamatat, meg kell ismerniink az elemi reakcidlépéseket,
beleértve a melléktermékek keletkezését is. Kvantumkémiai
szamitasokkal a termékmolekuldk aranya, a reakcio sebessége,
illetve a reakcio soran lejatszédo lépések kozben megjelend
melléktermékek is meghatarozhatok.

Egy masik raciondlis anyagtervezési kutatasi iranyunk a vegy-
ipari folyamatok molekularis hatterének és kornyezeti vonatko-
zasainak vizsgalata. A butadién szamos polimer termék nyers-
anyaga. Szuperkritikus koriilmények kézotti alkalmazasa tovabbi
termék elGallitasara nydjthat lehetdséget. Ezen folyamatok
modellezéséhez olyan butadién molekulamodellt fejlesztettlink
ki, amely képes kell6en nagy pontossaggal, széles nyomas és
hémérséklettartomanyban leirni a butadién fizikai-kémiai tu-
lajdonsagait és fazisdiagramjat.

3. dbra: Butadién gbz-folyadék megoszidsa kiilénbézé hé-
mérsékleteken

Kutatdcsoportunk emberi tevékenységgel |étrejovd potencialis
szennyez8 molekuldk kélcsénhatasait vizsgalja sejtmembranok-
kal, molekuladinamikai szimulacidk segitségével. A kutatasunk
soran bemutattuk, hogy kisméretd, gydr(it tartalmazé mole-
kuldk szamara a sejtek membranjai konnyen atjarhatdk, ezaltal
potencialis veszélyt jelenthetnek az él6 szervezetekre. Jelenleg
egy potencidlis bioldgiailag lebomld, poliészter monomert és
elGallitasi melléktermékeit vizsgéljuk (sejt)membranon vald
atjutasuk szempontjabal.

4. dbra: Szennyezé molekuldk membrdnkézelben

Tématerileteink széles spektruma jol mutatja, hogy a kémia
szamos teruletén szolgalnak értékes informacidkkal a szuper-
szamitdgépekkel tdmogatott modellszamitasok.



Onrendez6dé B-peptidekbdl
éplild hierarchikus
szerkezetek, mint
lehetséges uj-generacios
gyogyszerhordozok

A peptidek a fehérjékhez hasonld, de jellemz8en révidebb és
kevésbé bonyolult térbeli szerkezettel rendelkezé molekuldk,
amik a fehérjékkel egyitt az él6 szervezet fontos épitékovei.
Természetes vegytileteik jellemzden 10-50 a-aminosavbol épil-
nek fel, és fontos szereplik van tobbek kozott azimmunrendszer
egyes védelmi mechanizmusaiban vagy példaul a sejtek kozotti
kommunikaciéban. Valtozatos szerkezetiik és hatdasmechanizmu-
saik révén szintetikus valtozataik a gyogyszerfejlesztés, valamint
egyéb orvostechnoldgiai alkalmazasok kutatasanak kozkedvelt
célpontjai is. Ezen kutatasok célja legtobbszor valamilyen sze-
lektiv hatast (pl. antibakteridlis) kifejts, vagy egy jellemzd me-
chanizmust modellezd természetes aminosavakbol allé peptidek
fejlesztése, vagy olyan, ugynevezett peptidmimetikumok Iétreho-
zasa, melyek rendelkeznek a peptidek kedvezd tulajdonsagaival
amellett, hogy kikiszobolik a természetes aminosavakbdl allé
valtozataik bizonyos hatranyait, példaul az id6 el6tti biokémiai
lebomlasra (biodegradacidra) vald érzékenységet.

A peptidmimetikumok kozott is kiemelt jelent6sége van a
B-aminosavakbdl felépulé B-peptideknek. Ezek a fent emlitett
természetes peptidekhez nagyon hasonldak, azonban példaul a
biodegradacidval szemben sokkal ellenallébbak. Kutatdsunkban
mi is ilyen peptidek szerkezeti tulajdonsagait, hatasmechaniz-
musait, valamint lehetséges alkalmazasi lehet8ségeit vizsgaltuk
kisérleti és szamitdgépes maddszerekkel, kiillonos tekintettel egy
jellemzd tulajdonsagukra, az 6nszervezGdésre. Az 6nszervez&dés
folyamataban az egyedi molekuldk spontdan médon, adott szaba-
lyoknak megfelelGen nagyobb, stabil csoportokba (asszociatu-
mok, aggregatumok, oligomerek) allnak dssze. A természetben
e jelenségnek példaul az Alzheimer-kért okozd, toxikus amiloid
oligomerektdl a normal sejtm(ikodésekhez nélkilozhetetlen
ioncsatornak képz6désén at szamos élettani folyamatban van
szerepe. Célunk, hogy olyan, nem természetes aminosavakbol
allé peptideket hozzunk Iétre, melyek iranyitott 6nszervezddésiik
révén képesek kdlcsonhatdsba Iépni a sejtek membranjaval, és
igy valtozatos alkalmazasok, példaul gyogyszerhordozok fejlesz-
tésének kiindulasi alapja lehet.

Kisérleti biofizikai mddszerekkel — mint példaul infravoros
spektroszkdpia, fluoreszcens spektroszkdpia vagy transzmisszids
elektronmikroszkopia — végzett kisérleteink alapjan tobb, altalunk
tervezett és szintetizalt, rovid (5-7 épit6kébdl alld) B-peptid is
nagy hajlanddsagot mutatott elsdlegesen kisszamu molekulabdl
allé oligomer képzddésre, Onszervez6désre. Az dnszervezGdés

A kutatdécsoport

A Természettudomdnyi Kutatokézpont Biomolekuldris
Onszervezédés Kutatdécsoportja 2015-ben alakult dr.
Beke-Somfai Tamds vezetésével. A kutatocsoport munkdjat
elsGsorban olyan bioldgiailag relevans molekuldkra fokuszdlja,
melyek makromolekuldris komplexeket, vagy fontos intermole-
kuldris kapcsolatokat alakitanak ki kiilénb6z6 bioldgiai funkciok
eléréséhez. A csoport a fentieken beliil a membrdnaktiv anyagok
molekuldris szintli szerkezet-hatdsmechanizmus és funkcio
k6zotti kapcsolatok megértését vizsgalja. Hosszutavu céljaik
kozott szerepel olyan természetes és a természeteshez hasonlé
komplexképzd rendszerek tervezése, melyek orvosbioldgiai
potencidllal is rendelkeznek és képesek szelektiven kélcsénhatni
a kiilénbézé organizmusokban taldlhaté biomembrdnokkal.
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mind vizes kézegben, mind lipidmolekulakbdl 4ll6 mesterséges
sejtmembranmodellekben is lejatszddott, s6t, a kisérletek alapjan
az asszociatumok membranaffinitassal is rendelkeznek. A leg-
tobb biofizikai médszer azonban nem képes molekularis szintd
informaciot szolgdltatni a vizsgalt rendszerrdl, igy ahhoz, hogy
megértsik, pontosan milyen szerkezet(i oligomerek képz6dtek
és azok hogyan lépnek kolcsonhatasba kilonb6zd, bioldgiai
szempontbodl fontos membranmodellekkel, molekuladinamikai
szimulacidkat végeztink.

A molekuladinamika (MD) a biofizika és biokémia teriletén
széleskorlen alkalmazott szamitégépes mddszer, melynek soran
egy részecskesokasag mozgdsat egy bizonyos, jellemz&en nano-
vagy mikroszekundum hosszuisagu idGintervallumban vizsgaljuk.
A moddszer alapjat a részecskék kozotti kolcsonhatasokat leird un.
erGtér képezi, melybdl aztdn a részecskékre hatd erdk, és igy a
részecskék mozgasa, dinamikaja kis id6lépésekben a klasszikus
newtoni mechanika egyenletei alapjan levezethetéek.

Kutatdasunkban MD-szimulacidkkal el6szor a B-peptidek spon-
tan onszervezGddését vizsgaltuk vizes kozegben. Ehhez egy élta-
lunk tervezett B-pepid 8 molekuldjat véletlenszer(i orientacidban
egy szimulacids dobozba helyeztik, majd kdlcsonhatasaikat
szimuldltuk. A kisérleti eredményekkel 6sszhangban, a molekulak
hamar egy 8 peptidbdl all6 strukturava (oktamerré) szervezddtek
egy ,szendvics” jellegli kdteget formalva (1. Abra).

1. dbra: Egy B-peptid spontdn énrendezédése oktamer kéteggé vizes
fazisban (A) feliilnézetbdl és (B) oldalnézetbdl.



Az oktamer két, egymadssal parhuzamos rétegbdl all,
melynek mindegyikében négy-négy, egymassal parhuzamosan
elhelyezkedé peptid intermolekularis hidrogénkotésekkel
tartja egyben a réteget. Megfigyelhetd tovabb3a, hogy az egyes
peptidek f6lancai viszonylag szabalyos, nyujtott, un. ,cikk-
cakk” konformdcidt vesznek fel, ezzel lehet6vé téve a peptidek
oldallancainak kedvezd elhelyezkedését. igy az egyes rétegeket
alkotd peptidek apolaris oldallancai egymas felé mutatva, a
kozottik kialakuld kedvez6 kolcsonhatasok révén, egy hidroféb
,2sebet” hoznak létre, mig a polaris oldallancok a kulsé vizes
fazis felé mutatnak. A vizfazisi MD-szimulaciék alapjan
lathato tehat, hogy a kisérletileg latott spontan 6nszervez&dés
soran feltehetdleg ilyen rendezett oligomerek jonnek létre.
A membrankdlcsénhatdsok vizsgalata soran az infravoros
spektroszkdpias kisérletek azt mutattak, hogy a vizsgalt B-peptid
képes a liposzomak, mint egyszer(i membranmodellek hidroféb
szénlancai kozé is beépiilni. E jelenség mikroszkopikus okait lipid
kettGsrétegen végzett MD-szimulaciok segitségével prébaltuk
felderiteni. Ahhoz, hogy megértsiik, vajon milyen asszocidtum
formajaban Iép kolcsonhatasba a peptid a membrannal, a
membran kdzepében elhelyezkedd egyedi peptidet (monomert),
négyes (tetramert) és nyolcas aggregatumot (oktamert) is
szimuldaltunk. Mivel a membran belsejét alkoto lipid szénlancok
apolarisak, feltételezhetd, hogy a vizes fazishoz képest
az oligomereket alkotd rétegek a kett&sréteg belsejében forditva,
apolaris oldallancaikkal a szintén apolaris lipid szénlancok felé
fognak irdnyulni, igy egy ilyen, forditott ,,szendvics” -b6l kiindulva
szimulaltuk a rendszert. Az eredmények alapjan azt talaltuk,
hogy mig a peptid monomer és tetramer spontan a membran
felszinére diffundal, az oktamer végig a membran belsejében
marad (2. Abra).

2. dabra: 8-peptidoktamer lipidmembrdnmodell belsejében. A lipidek

fejcsoportjait égszinkék gombdk, szénldncait sziirke vonalak reprezen-

taljak. A peptidoktamer szén- oxigén- és nitrogén atomjait zéld, piros
és kék szinek jel6lik.

Ezek alapjan nem valdszind, hogy a B-peptidek membran-
szénlancaiba egymastdl fliggetlenil, monomerként dgyazddnak
be, azonban egy oktamer mar elegendé ahhoz, hogy a polaros
oldallancok el tudjanak rejt6zni a belsejében a lipid-szénlancrégid
apolaros kérnyezete el6l, és ezéltal az asszociatum stabil legyen.
Kisérleteink és a szamitogépes szimulacidk eredményei alapjan
megallapithato, hogy az altalunk szintetizalt uj B-peptidek kis
tagszamu oligomer 6nszervez6dés révén képesek lehetnek mind
a hidroféb (pl. sejtmembran), mind a hidrofil (pl. sejtplazma,
sejtkozi tér, vér) kornyezethez vald alkalmazkodashoz. Ez Uj
tavlatokat nyithat meg, példaul a gyogyszerhordozdoként vald
alkalmazasban.



Az oregedés genetikai
hatterének vizsgalata
kutyakban

Minél tovabb él valaki, annal nagyobb a genetikai tényez6k
sulya az oregedésben. A legoregebb emberek és allatok (ma-
tuzsalemek) genomja halmozottan tartalmaz az élettartamot
novel6 génvaltozatokat. A legtobb ilyen gén a sejtek energiater-
melésével, 6nfenntartdsaval, a DNS-hibdk javitasaval kapcsolatos
funkciot 1at el. E gének azonositasahoz altalaban nagyon nagy
mennyiségl adat elemzésére van sziikség, mely soran kapcsolatot
keresiink az atlagnal hosszabb életkor és egyes génvariansok
el6forduldsa kozott.

Az EG6tvos Lorand Tudomanyegyetem Szenior Csaladi Kutya
Program kutatécsoportja a KIFU szuperszamitégép-rendszere
segitségével végez kutatasokat annak érdekében, hogy jobban
megértsik az 6regedés genetikai hatterét, és hogy bizonyitsuk,
a kutyak jobb modellallatok az emberi 6regedés komplex hatte-
rének modellezésére, mint a hagyomanyos laboratériumi allatok.
Jelenleg is tobb genetikai kutatast folytat a kutatécsoportunk.
Most a tavaly elvégzett elemzésekbdl szeretnénk kettSt roviden
ismertetni.

DNS-vizsgalatokkal az 6regedés nyomdaban

A kutatécsoportunk 2020-ban megjelent cikke kiilondsen
hosszu életl kutyakban azonositott és elemzett egyedi gene-
tikai varidnsokat. A tanulmany kilonlegességét az adja, hogy
a genetikai analizis két matuzsalem életkoru kutya teljes genomi
informdacidjan alapult, melyeket 850 masik, atlagos életkort
megélt kutya adataival vetettiik 6ssze — ezek harom, nemzetkozi
DNS-adatbazisbdl voltak elérheték szamunkra.

1. dbra: Buksi (b) és Kedves (j), a két extrém idds kutya, akik részt vettek
a kisérletben.

Jonds Ddvid bioinformatikus az ELTE Etoldgia Tanszékén és
tobb, mint 10 éves tapasztalattal rendelkezik a genetikai
adatok elemzésének tertiletén. A doktori értekezését a pdrizsi
AgroParisTech — Université Paris-Saclay egyetemen irta, ahol
mesterséges szelekcio és tenyészértékbecslés témdkban végzett
kutatdsokat. Ezen kiviil foglalkozott pedigré- és teljes genom
adatok elemzésével, RNS- és ChlP-szekvendldsi kisérletekkel,
géntérképezéssel és CNV-detektaldssal egyardnt. Jelenleg
az ELTE kutatéjaként az 6regedés genetikai hdtterét vizsgdlja
kutydkban, mint modelldllatokban. Jonds David a bioinforma-
tikai kutatdsok mellett 6rdkat is tart az egyetem bioinformatika
specializaciéjan.

Az 1. 3bran lathatdk a kutatds alanyai: Buksi, a 27 évet megélt
keverék kan és Kedves, a 22 éves koradig élt keverék szuka.

Gazdaik beleegyezése utan a két kutyatdl allatorvosi segit-
séggel vérmintat vettlink, mivel az alkalmazott specidlis eljaras,
a teljesgenom-szekvenalas rendkivil érzékeny technika, és
legmegbizhatdobban vérbdl izolalt DNS-b4I kivitelezhetd.

A DNS-mintdk elemzése soran mintanként 477 millié rovid
DNS szakasz szekvencidjat sikerilt meghataroznunk, melyek
rendkivil nagy mennyiség(i és jé mingség(i adatot eredmé-
nyeztek a két egyedrdl. Az elemzés soran azonositottunk 4,8
milliéd SNP-mutdaciot mind a két matuzsalem kutydban. Ezekbdl
egyedenként 40 ezer olyan Uj, kordbban ismeretlen mutacié volt,
melyek hidnyoztak a 850 atlagos koru kutya DNS-ébdél. A két
mintaban 472 génben azonositottunk 6sszesen 670 Uj, nem-szi-
nonim exoni SNP-t, melyek potencialisan hatdssal lehetnek
a fehérjék funkcidjara is. Ezek kozott volt 37 olyan génvarians,
amely mind a két egyedben megtaldlhatd volt — de a vizsgalt
850 atlagos koru kutya egyikében sem.

A tanulmany sordn a legérdekesebb kovetkeztetésiink az,
hogy kapcsolat lehet a pontosabb génexpresszid-szabalyozas és
a hosszu élet kozott. A génexpresszid-szabalyozas az a folyamat,
amely a sejtekben az egyes gének aktivitasanak szabalyozasaért,
illetve a gének be- és kikapcsolasaért is felelds. EIméletiink sze-
rint azok a kutyak, amelyek 20-27 évig is egészségesen élnek,
genetikai értelemben véve ennek a folyamatnak a szabalyoza-
saban tlinnek ki a tobbi kutya kozdl.

A kapott eredmények fontos kezdeti 1épést jelenthetnek
a kutyak egészséges oregedésének és hosszu életének gene-
tikai feltételeit feltard kutatasok szamara. Ugyanakkor az ala-
csony egyedszam miatt a kapott eredmények egyeldre elGzetes
eredményeknek tekintend&k; a csoportunk tovabbra is keresi
az extrém idés kutyakat, hogy nagyobb mintaszam segitségével
validalhassuk az eredményeinket.

Mit tudhatunk meg a kognitiv 6regedés genetikai hatte-
rérdl idds és fiatal kutyakat vizsgalva?

A kutatécsoportunk 2016-ban Iétrehozta a Kutya Agy- és
Szbvetbankot, melyben betegségben, vagy természetes okokbol



elhunyt kutydk szovetmintdit taroljuk. Ennek segitségével tud-
tuk elvégezni azt az RNS-szekvendlasi kisérletet, melyben 6
fiatal (1-4 éves) és 7 idGs (14-17 éves) kutya frontalis lebenyi
agyszovetmintdit elemeztiik, hogy jobban megértsiik a kognitiv
Oregedés genetikai jeleit. Ez a fajta RNS-en alapuld vizsgalat
lehetévé teszi, hogy kvantitativ médon meghatarozzuk min-
den gén expresszids szintjét a mintdinkban (ez minddsszesen ~
20,000 fehérjekddold gént jelent). Ezt kdvetSen a két csoportot
(id6s és fiatal) 6sszehasonlitva meg lehet hatarozni, hogy mely
gének aktivalédtak —avagy deaktivalodtak —id&s korban, illetve
mely gének expresszidja nétt vagy csokkent. Mindezt a teljes
genomon, egyidejlileg vizsgalva az 6sszes gént.

2. dbra: Tébbdimenzids skdldzds segitségével dbrdzolt nyers adatok
alapjdn elkiiléniil6 csoportok. A fiatal (piros, z61d) és id8s (kék) mintdk
jol elkiilénithetéek mdr a nyers adatok alapjan is.

Mintanként atlagosan 74 milli6 RNS-darabka szekvenciasor-
rendjét hataroztuk meg, mely tébb mint kétszerese az ENCODE
altal javasolt 30 millié szekvencianak, igy az eredményeink nagy-
foku megbizhatdsdga garantalt. A nyers adatokat tébbdimenzids
skalazas segitségével elemezve a két korcsoport nagyon szépen
elkilonithetd (2. dbra).

Erdekesség, hogy az egyik fiatal egyed, egy 4 éves német
juhdszkutya (azonosité: CL_etol, az abran zold szinnel jeldlve)
rendkivil kiildnbozik mind a tobbi fiatal, mind pedig az idds
egyedektdl.

3. dbra: Egy tipikus, eltéré expressziét mutatd gén expresszidja a fiatal
(piros) és idds (kék) csoportokban; gén: CDKN2A. A CPKM egy normalizdlt
mutatd, mely a génexpresszid abszolut értékét mutatja a két csoportban.

A korcsoportokat dsszehasonlitva — az extrém CL_etol nél-
kil — 6sszesen 3436 olyan gént taldltunk, melyek expresszidja
szignifikdnsan valtozott az életkor fliggvényében (egy tipikus
példa lathato a 3. dbran).

Ezen gének tulnyomod tébbsége, 97%-a, mind a fiatal, mind
pedig az id6s korcsoportban kifejez6dott, csupan a kifejez6dés
mértéke valtozott a korral. A génfunkcidkat tekintve szamos
olyan gén expresszidja ndvekedett az id6s kutyakban, melyek az
immunrendszerhez, illetve azimmunvalaszhoz kothet6k. Tovabbi
érdekes eredmény, hogy olyan génfunkcidkat is sikerult elkiilo-
niteniink egy génontoldgiai elemzés soran, melyek kapcsolatba
hozhatdk a génexpresszid-szabalyozassal (pl. mRNS splicing,
vagy a transzldcids szabalyozds aktivitdsa). Ez utébbi kiilondsen
érdekes eredmény az elsének bemutatott kutatasunk fényében,
ahol szintén azonositottunk tébb olyan gént a matuzsdlem
kutydkban, amelyek funkcidjuk alapjan kapcsolatba hozhaték
a génexpresszio-szabalyozassal.

Az dltalunk detektélt gének kozott volt 26 gén, amelyek exp-
resszidja mind egerekben, mind pedig az emberben hasonlé-
féleképpen valtozik a korral, mint a kutyaban.

Jonds D, Sandor S, Tatrai K, Egyed B és Kubinyi E. (2020). A
Preliminary Study to Investigate the Genetic Background of
Longevity Based on Whole-Genome Sequence Data of Two
Methuselah Dogs. Front. Genet. 11:315.

Jonds D, Sandor S, Tatrai K és Kubinyi E. (publikdlds alatt).
RNA-sequencing reveals age-related changes in the prefron-
tal cortex of dogs.




A DENOLEN
projekt

A ,,DENOLEN” projekt soran az informatika eszkdzeit, médsze-
reit, és rendelkezésre 4ll6 lehet6 legnagyobb informatikai kapaci-
tast hasznaljuk a lencse (Lens culinaris L.) genetikai informacioja
és m(ikodésének megismerése céljabol. A ,,DENOLEN” projekt
a Debreceni Egyetem MEK Agrar Genomikai és Biotechnoldgiai
Kozpont, valamint DE Agrar Kutatdintézetek és Tangazdasag
(AKIT) Nyiregyhazi Kutatdintézet kutatdinak egyuttmikodésével
valdsul meg.

Alencse régi kultarnovényink, f6ként magjaért termesztjik.
Kit(inG étkezési értéke miatt az egyik legkeresettebb élelmiszer
a hazdnkban termeszthetd hlvelyesek kozil, rdadasul az egész-
séges taplalkozas el6térbe kerlilésével napjainkban jelent&sége
felértékelddik. Ezen tul kivald takarmany, igy a terméssel egyiitt a
teljes névény hasznosithatd. Termesztésének jelent6ségét noveli,
hogy konnyedén beilleszthetd a kornyezetkimélg, fenntarthato
gazdalkodasba.

A projekt keretein beliil a lencse, de novo teljes genomszek-
venalasat végzik a DE MEK Agrar Genomikai és Biotechnoldgiai
Kozpont munkatarsai. Kutatasukhoz referenciaként télallé Gszi
lencsefajtat hasznaltak. A lencse fejl6dése soran lejatszédo
génexpresszios valtozasok feltérképezése érdekében 14 kiilon-
b6z6 fenofazisbdl begydjtott névénymintakat analizalnak, hogy
MRNS-szekvenalassal vizsgalhassak meg a gének kifejez6dését,
a genetikai informacid atirodasat. A lencse olyan 2n=14 kro-
moszémaval és korilbelll 4 Gbp genommérettel rendelkezd
diploid névény, ami az evolucid és kulturnovényként torténd
nemesitése soran szamos repetitiv szekvenciat halmozott fel a
genomjaban. A de novo teljes genomszekvenalas soran 30x-o0s
lefedettségli PacBio, 150x-es lefedettségli lllumina PE, 60x-0s
lefedettségli 10x lefedettségli Genomics és 150x-es lefedettségli
BGI PE readeket generaltak, hogy minél nagyobb és pontosabb
képet kaphassanak a lencse genomijardl (1. abra).

A magasabb lefedettségl PacBio readek miatt a teljes genom-
szekvenciak 0sszeszerelése olyan stratégia kidolgozasat igényelte,
ami négy f6 elembdl 4ll: 1. Assembly - PacBio readek illesztése
(CANU); 2. Misassembly correction/scaffolding - 10x Genomics
readekkel torténd szekvenciaillesztések javitasa (Tigmint/ARCS);
3. Gap-filling — Illumina PE, BGI PE és 10x Genomics readekkel
torténd szekvencidk kozotti ismeretlen részek javitasa és kitol-
tése (ABySS Sealer); 4. Polishing — lllumina PE, BGI PE és 10x
Genomics readekkel torténd szekvenciak lezarasa. A 2020-as év
végére sikeresen Osszeszerelték az elsé verzidjat a lencse teljes
genomjanak. Az 6sszeszerelést kovetden 4.2 Gbp teljes genom-
méretet kaptak, amely az el6zetes vizsgalatok (k-mer analizis) és
szakirodalmak is aldatdmasztanak. A 14 darab fenofazisbdl szarmazéd
MRNS-szekvenaldssal 118 197 darab gént tudtak azonositani.

A kutatdécsoport

A ,DENOLEN” projekt DE MEK Agrar Genomikai és
Biotechnoldgiai Kdézpont, valamint a DE AKIT Nyiregyhazi
Kutatdintézet kutatdcsoport tagjai (balrdl jobbra): Sipos Tamds,
Magyarné Dr. Tabori Katalin, Viranyi Palné, Gulyas Andrea, Dr.
Dobrénszki Judit, Hidvégi Norbert.

Az Agrdr Genomikai és Biotechnoldgiai K6zpont mez6gazdasdgi
genomikai és biotechnoldgiai kutatdsokat folytat. A legmoder-
nebb genomikai, z6ld biotechnoldgiai és informatikai médszerek
és eszkézok alkalmazdsdval végzett kutatdsok hozzdjdarulnak
a haszonnévények és dllatok genomikai és genetikai feltérke-
pezéséhez és biotechnoldgiai felhaszndldsdhoz. A kutatdsok
eredményei alkalmazhatdk az agadr- és élelmiszeripari, valamint
gyogyszeripari innovdciokban.

1. dbra: Lencse teljes genomjanak szekvendldsi stratégidja.



A kutatas eredményeképpen a lencse genetikai informacidja
birtokdban lehet&vé valik a molekularis genetikai szelekcidval
segitett (Marker Assisted Selection; MAS) névénynemesitési
munka végzése. Lehet&ség nyilik tovabba uj, a klimatikus valto-
zasokhoz jobban alkalmazkodd, abiotikus és biotikus stresszekkel
szemben rezisztens, illetve javitott aminosavgarnittraval rendel-
kez fajtak elGallitasara. A MAS alapu névénynemesitési munka
el6nye, hogy jelentdsen csdkkenthetd az Uj fajtdk nemesitésének
ideje és koltsége a hagyomanyos névénynemesitéshez képest.
Ehhez a jov6ben a bioinformatikai és molekuldris genetikai
vizsgalatokat szantéfoldi vizsgélatokkal egészitik ki. A DE AKIT
Nyiregyhdzi Kutatéintézet nemesité munkatarsainak segitségé-
vel térképezési populacidkat hoznak létre, bevonva téjfajtdkat
és allamilag elismert fajtakat is. A térképezési populdcidk se-
gitségével felderithetd a gének és tulajdonsagok 6roklGdése,
kapcsoltsadga, ennek ismerete pedig alapvet&en sziikséges a
sikeres ndvénynemesitési, fajtaelGallitasi munkahoz.

A lencse de novo teljes genom szekvenaldsi kutatasokat
az Innovdcios és Technoldgiai Minisztérium éltal meghirdetett
Témateruleti Kivalésagi Program (TKP2020-1KA-04) tamogatta.




Feliiletek fénysebességnél: virtua-
lis kisérletek relativisztikus feliileti
magasharmonikusok keltésére

Albert Einstein volt az els6, aki felvetette —mar 1905-ben—,
hogy a kozel fénysebességgel haladd tikorrél visszaver6dd
fény frekvenciaja felkonvertalédik. Bar a relativisztikus felli-
letek koncepcidja igéretesnek tlint, kisérleti megvaldsitasuk
a fénysebességgel haladd plazmafeliilet létrehozasara képes
nagy teljesitményd, ultrarovid lézerek (fizikai Nobel-dij, 2018)
megjelenéséig varatott magara [2].

Relativisztikus fellileti plazmakat nagy energidju, ultrarovid
lézerimpulzusok szilard felUletekre fokuszalasaval hozhatunk
|étre (tobb tera- vagy petawatt teljesitmény(i lézerrendszerekkel)
oly médon, hogy az I cstcsintenzitas az adott kicsiny fellleten
meghaladja az 10'® W/cm?2-t. Amikor egy elegend&en intenziv
fény tere kolcsonhat egy szilard feliilettel, az anyag fénysugarzast
nyel el az impulzus felszallé élén (171022 W/cm?) és ionizal dik,
aminek kovetkeztében egy nagyobb reflektivitasa sdrd plazma
keletkezik. A kdlcsdnhatas tovabbi részében (1~10%28 W/cm?)
a plazmatoltés periodikus, fény altal elGidézett dinamikdja fo-
kozatosan eléri a relativisztikus tartomanyt. Fontos kiemelniink,
hogy az el6bbi megallapitasunk két kovetkezménnyel jar: 1.) a kol-
csonhato fény tere periodikusan verédik vissza a relativisztikus
tukorrdl [3, 4], és ezzel egyidGben 2.) nagy energiaju, gyorsitott
toltéscsomagok alakulhatnak ki [5]. Az els6t relativisztikus op-
tikai célokra és attoszekundumos impulzusok keltésére [2, 3],
mig a masodikat laboratériumi méret(i lézer-plazma részecs-
kegyorsitd megvaldsitasara hasznélhatjuk. Mindkettének szamos
alkalmazasi terllete lehet az anyagtudomanytél az (irkutatdson
at a kulturdlis 6rokségvédelemig.

1. dbra: Néhdny, a nagy teljesitményd numerikus kisérletek kivitelezésére
szolgadlo eszkéz egzotikus feltételek melletti Iézer-anyag kdlcsénhatdsok
vizsgdlatdra. A szamok lézerintenzitdst (1) jel6Inek, amely mértékegysége
W/cm?. Az eltérd intenzitdsok az anyagot kiilénbéz6 jelenségeknek teszik
ki, amelyeket kiilénb6z6 eszk6zdkkel, de kvetkezetes mddon vizsgdlunk.

A kutatok

Az ELI-ALPS Feliileti Plazma Attoforrdsok Csoport tagjai: Dr.
Subhendu Kahaly (vezetd kutatd), Dr. Kwinten Nelissen (tudomd-
nyos fémunkatdrs), Dr. Sudipta Mondal (tudomdnyos munka-
tdrs), Shivani Choudhary (tudomdnyos munkatdrs), Mojtaba
Shirozhan (fiatal kutatd).

Jelenleg tobb laboratérium érdeklddik a fenti technikaval torté-
nd attoszekundumos impulzuskeltés irant vilagszerte. az ELI-ALPS
Masodlagos Forrasok Osztalyan fejlesztés alatt allé sugarforrasok
kozott két attoszekundumos sugérforras (SHHG-SYLOS és SHHG-
HF) [6, 7] is van, amelyek kihasznaljak az attoszekundumos im-
pulzusok és a feluleti plazma nagy intenzitasu kdlcsénhatdsat, és
varhatdan Uj irdnyokat jellnek ki az attoszekundumos kutatasok
és a részecskegyorsitas terlletén, valamint kisérletek végzését
teszik lehetévé kilsé felhasznaldk részére. E kutatasok jelentik
a szegedi ELI-ALPS Kutatdintézet Fellleti Plazma Attoforrasok
Csoport (Surface Plasma Attosources — SPA) kisérleti tevékeny-
ségének kozponti elemét.

Mivel az elérhet6 paramétertér nagyon széles, az optimalis
kisérleti konfiguracidk beallitasa el6zetes tudas nélkul koltséges
és célszer(tlen lenne. igy elkeriilhetetlen, hogy az ilyen jelleg(i
munkakat szamitégépes szimulaciok el6zzék meg. Nyilvanvalg,
hogy a kiilonb6z6 numerikus médszerek alkalmazasaval a fizika
kiilonboz6 teriletei valnak elérhetévé (1. dbra), a plazma kiter-
jesztés vizsgalatdra szolgald, nem-relativisztikus hidrodinamikai
kddoktdl [8] a teljesen relativisztikus, a f6 kolcsonhatést vizsgald,
két- és haromdimenzids , részecske a celldban” (particle in cell,
PIC) szimulaciokig [4]. Ez kiemelt jelent&ségli, mivel a |ézerek
egyedi specifikacidkkal birnak, igy eltérd kdlcsonhatasi régiokat
tesznek hozzaférhet6vé, tovabba alapvetd a koherens XUV sugar-
zas keltéséhez optimalis kdlcsonhatasi feltételek azonositasa. A 2.
abra a2 pslézerrel torténd kolcsdnhatas utani elektroneloszlast
mutatja, amelyet relativisztikus PIC szimulaciokbdl nyertiink.
Ebben a munkaban a révid impulzust l1ézer vékony plazmatikérrel
valé kolcsonhatasat vizsgaltuk. E kdlcsonhatast szamos tényezd
befolyasolta, példaul a besugarzasi kérilmények, a céltargy
geometridja és a plazmatikor tulajdonsagai [2]. Jelen munkaban
a plazma paramétereit és alakjat teszteltik annak érdekében,
hogy optimalizéljuk az SHHG keltésének feltételeit (spektralis,
atmeneti tulajdonsagok, maximalis energia). Az eredmények
nagyon fontosak a kozeljov6ben kialakitandd SPA sugarforras
szamdra az ELI-ALPS Kutatdéintézetben.



2. dbra. Elektroneloszlds 2 ps-mal a relativisztikus lézer kélcsénhatds
utdn. A z-tengely a terjedés irdnydt, mig az x-tengely az erre meréleges
irdnyt mutatja. A kék szin az alacsony, mig a piros a magas elektromos
teret jeléli. Az impulzus energidjat 20 J-nak vadlasztottuk, a fokuszpont
6 um, a lézerimpulzus idétartama 30fs, a céltargy vastagsdga pedig 2 um.
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Virusevolucio kutatasa
a bioinformatika
tamogatasaval

A virusok kutatdsaban egyre nagyobb szerepet kap a bioin-
formatika. Segitségével tobbek kozott vizsgalhatjuk a kiilonb6zé
virustorzsek rokonsagat, leszarmazasat, ami a jarvanytani nyo-
mozasok és az evolucids kapcsolatok feltardsa soran kap fontos
szerepet, vagy vizsgalhatjuk példaul a virusfehérjék szerkezetét
és m(ikodését. Az egyre nagyobb mennyiségli szamitdgépes
adat, illetve az egyre névekvé szamitasikapacitas-igény azonban
lassan tullépi még a nagyobb teljesitmény( asztali szamitdgépek
hatdrait is, a megnovekedett elemzési idGket pedig nehezen
viselik a tiirelmetlen kutaték. Ebben nyujt segitséget a KIFU
szuperszamitogép-szolgaltatdsa, ahol a nagyteljesitményi sza-
mitogépeken parhuzamositva, tobb szalon egyszerre futtathatok
a nagy szamitasi kapacitast igényld projektek.

Kutatdsaim altaldban a virusok, elsGsorban a baromfi- és
vadmadarvirusok evollcidjdra, besoroldsara, rendszertanara
iranyulnak. Ezek elemzéséhez, megismeréséhez legtobbszor
a virustorzsek orokitGanyaganak bdazissorrendjét, azaz
nukleinsavgenomjuk szekvenciajat hasonlitom 6ssze: feltételezve,
hogy az egy rendszertani egységbe es6, azaz ,,rokon” virustorzsek
egy kozos 6stdl szarmaznak, a genomszekvenciaikban feltarhaté
kulonbségek alapjan rekonstrualhatd a virusok evolucidja,
leszarmazasa, torzsfija.

2020 folyaman tobb allati, illetve egy human virus kutatéasa
sordn is igénybe vettem a szuperszamitogép teljesitményét.
Anna Schachnerrel, a bécsi Allatorvostudomanyi Egyetem
kutatdjaval egyuttmikodésben vizsgaltunk magyar és osztrak
tyuk-adenovirus torzseket. A 17 darab torzs mindegyike egy
fajba, a tyuk-aviadenovirusok B-jel( fajaba (Fow/ aviadenovirus B)
sorolhatd. A torzsek genomjat a bécsi egyetemen szekvenaltak,
és a mintegy 30 millié darab 2—300 bazispar méret(i darabkabdl
kellett 6sszeillesztenia 45 000 bazispar hosszisagu genomokat.
Az 6sszehasonlito torzsfa-rekonstrukcios (filogenetikai) elemzés
két leszarmazasi vonalat kulonitett el, de ezeken a vonalakon
belll a virustorzsek kevéssé voltak valtozékonyak.

Szakdolgozati témavezet6ként mindig Uj, izgalmas kuta-
tasi témakkal taldlkozhat az ember. Az Allatorvostudomanyi
Egyetem két bioldgus hallgatdja koziil Simon Zita a pingvinek,
Toth Alexandra pedig a teknGsok elkotelezett rajongdja, igy
természetesnek latszott, hogy szakdolgozati témajuk ezen al-
latcsoportok virusainak vizsgalata, a virusok sokszin(iségének,
biodiverzitasanak feltarasa lesz, igy kutatva a gazdafajok és
virusaik egyuttfejl6dését, illetve az esetleg megfigyelhetd gazda-
valtasokat. Zita sikeresen ki is mutatott egy in. CRESS DNS-virust
egy angliai dllatkertbdl szarmazé Humboldt-pingvin mintdjabal,

Dr. Kajdn Gyé6z6, dllatorvos, 2005 6ta az Allatorvos-tudomdnyi
Kutatointézet kutatdja. 2011-ben szerzett PhD fokozatot,
2013-15-ben az Umedi Egyetemen posztdoktori kutatdsokat
végzett, 2019-ben elnyerte az MTA Bolyai Jdnos Kutatdsi
Oszténdijat, 2021-t6l pedig a Nemzetkézi Virusrendszertani
Bizottsag Adenoviridae csoportjanak tagja. F6 kutatdsi teriilete
a baromfi- és vadmaddr DNS-virusok molekuldris tipizdldsa,
genom-G6sszehasonlitdsa és evollcidja.

ezzel megerdGsitve egy, a kozelmultban leirt viruscsalad egyutt-
fejl6dését a pingvinekkel. A filogenetikai elemzéseket ebben
az esetben is a KIFU rendszerén végeztem el.

Zadori Zoltannal és Olasz Ferenccel a sertések reprodukcios
zavarokkal és légzGszervi tinetekkel jard szindrémajat okozd
virust kutattuk. A 269 darab hazai virustorzs mintegy 2000 re-
ferenciatorzshoz hasonlitdsa a 20-30 processzormag szamitasi
kapacitasa nélkil végtelen hosszu id6t igényl6 feladat lett volna.
Eredményeinket az év elején rendezett Allatorvos-tudomanyi
Akadémiai Beszamoldkon mutattuk be.

Par éve volt szerencsém a svédorszagi Umeai Egyetemen két
évre elmerilni a human adenovirusok vildgaban is. Egy altalam
jellemzett virustorzsbdl nemzetkozi egylttmiikéddink virus-
vektort fejlesztettek, melyre szabadalmi védettséget is kértek
az Egyesiilt Allamokban ,Adenovirus vectors and uses thereof”
cimmel. Tovdbba egy tudomanyos publikacidt is benyujtottunk
a témadban a kézelmultban ,,Human AdV-20-42-42, a promising
novel adenoviral vector for gene therapy and vaccine product
development” cimmel. A virustorzs pontos rendszertani helyének
meghatarozasat szuperszamitogépen futtatott torzsfa-rekonst-
rukcids elemzések alapjan én végeztem, és mivel a virustorzs
egyik ismert human adenovirus genotipusba sem volt besorol-
hatd, javaslatot tettlink egy Uj genotipus megalapitasara.

Avirusok mellett barmely élGlény 6rokitéanyaga (nukleinsava)
megismerhetd és hasonléan elemezheté. igy a halparazitolégus
Eszterbauer Edittel és Sipos Déraval egyiuttm(ikodésben az un.
nyalkasporas éléskoddk egyik génjét is goresé ald vettem. a gén
megtalalhatd a parazitak gazdafajaiban és mas allatokban is,
ezért a kutatds egyik kérdése az volt, hogy a parazitdk génje
szarmazhat-e a gazdaktdl, vagy forditva. Az elemzések azonban
nem tamasztottak ald ezt a feltételezést, mivel a torzsfan elki-
I6niltek a nydlkaspdrasok a tobbi allattol.



Taldn ez ny(igoz le leginkabb ezekben a mddszerekben: segit-
ségiikkel ablakot nyithatunk a multra. Ahogy a csillagdszok tobb
millidrd évvel ezel6tti torténések fényét figyelik meg, vagy, ahogy
arégészek tarjak fel a multat, miis tobb szazmillid évvel ezel6tti
evolucids eseményekbe, kiilonb6z6 fajok kialakulasaba nyerhe-
tiink betekintést. Amint azonban beszdmoldm is mutatja, a leirt
mddszerek nem csak sokak szamara talan haszontalannak ting
megfigyelésekre alkalmazhatoék. A halparazitoldgiai kutatasok
tavlati célja példaul egy parazitaellenes kezelési modszer kifej-
lesztése, a szabadalmaztatott vektor pedig egyszer remélhetéleg
vakcinazasra lesz haszndlhatd, hasonléan a most alkalmazott
COVID-vektorvakcinakhoz.

Abrdk forrdsa:
Eszterbauer, E.; Sipos, D.; Kajan, G.L.; Szegé, D.; Fiala,
l.; Holzer, A.S.; Bartosovad-Sojkovd, P. Genetic Diversity

of Serine Protease Inhibitors in Myxozoan (Cnidaria,
Myxozoa) Fish Parasites. Microorganisms 2020, 8, 1502.
https://doi.org/10.3390/microorganisms8101502




A HPC infrastruktura felhasznalasa a szamok
tiikrében 2020-ban
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A kutatasok eredmeényeinek felhasznalasa tobbféle tudomanyos munka elkészitése soran lehetséges.
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