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KOszonto

Tisztelt Olvaso!

Az elmult év folyaman konzorciumunk tovabbi jelentls Iépéseket
tett a hazai bioinformatikai fejlesztése és nemzetkozi integracio-
ja terén. Szeretném rdviden bemutatni, milyen eredményeket
értunk el — ezekrél részletes lista talalhato kiadvanyunkban:

» Szamos hazai bioinformatikai eszkodzt és adatbazist rendszereztink és
tettink elérhetévé nemzetkodzi kutatdk szamara.

* Az ELIXIR Magyarorszag részvételével tébb nemzetkozi projekt valdsult
meg, amely lehetdové tette, hogy kutatdink kozvetlenil egyltttm(ikédjenek az
ELIXIR haldzat tagjaival Eurdpa szerte.

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

* A bioinformatikai oktatas jelent6s fejlodésen ment keresztil, jelenleg
nyolc magyar egyetemen futnak ilyen jellegl képzések, amelyek révén (j gene-
racidok csatlakozhatnak a tudomanyag fejlédéséhez.

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

» Vezetd kutatdink kozrem(ikodésével ez elmult évben tébb, mint kettdszaz
tudomanyos publikacio sziletett bioinformatikai modszerek felhasznalasaval.

Szeretném figyelmikbe ajanlani honlapunkat, amely elérhet6é a www.
bioinformatics.hu cimen, ahol folyamatosan megtaldlhatdéak a friss hirek és az
altalunk szervezett események. Amennyiben barmilyen kérdésik vagy javaslatuk
van, szivesen fogadom megkeresésiiket a hazai bioinformatikai kutatasok jovéjé-
vel kapcsolatban.

Budapest, 2026. szeptember 2.

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
az ELIXIR Magyarorszag konzorcium vezetdje,
egyetemi tanar, az MTA doktora,
az Academia Europaea tagja
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Ajanlas

I am very pleased to write in support of this publica-
tion, particularly with the announcement that ELIXIR
Hungary will host the annual ELIXIR All Hands
Meeting in 2027. This will see more than 400 par-
ticipants from across ELIXIR member states meet
face to face in Budapest for an intensive series of

: workshops, presentations and discussions. It will
also be an opportunity for ELIXIR Hungary as host to showcase its
activities as describing in this latest report. The report provides a
comprehensive picture of bioinformatics developments in Hungary
and ELIXIR Hungary>s impact in advancing the national coordination
of life science data, demonstrating the immense value such efforts
bring to both science and society. Through its coordination, ELIXIR
Hungary has fostered collaboration ensuring that Hungarian research-
ers can effectively contribute to and benefit from the broader European
bioinformatics ecosystem. We particularly welcome the contributions
ELIXIR Hungary makes to ELIXIR-wide initiatives, including ELIXIR
Communities, Commissioned Services, and EU projects under the
ELIXIR banner. Furthermore, we thank Dr Zsuzsanna Dosztanyi for
her leadership and dedication in her final year as Vice Chair of the
ELIXIR Board.

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

Az ELIXIR tevékenysége jol példazza, hogy az egye-
temek és kutatdintézetek orszagos Osszefogasara
épulé egyilttmikodései miként teremthetnek nem-
zetkozileg is versenyképes kutatasi infrastruktarat,
amely hatékonyan tdmogatja az adatvezérelt tudo-
manyt és innovaciot. A kiadvany bemutatja, hogy a
haza| kutatok és intézmények milyen jelentds eredményekkel kapcso-
l6dnak az eurdpai kutatasokhoz, mikézben hozzajarulnak a nemzeti
adatvagyon értékteremtd hasznositasahoz és a kdvetkezd generacids
digitdlis megoldasok fejlesztéséhez. Kilonésen fontosnak tartom,
hogy az ELIXIR Magyarorszag egyszerre tamogatja a nemzetkozi
tudomanyos egyittmikddéseket, a kutatoi utanpotlas képzését és az
innovacid gyakorlati hasznositdsat, ezzel kozvetlenll szolgadlva a
Tudomanyos és Technoldgiai Minisztérium Uj stratégiai célkitlizéseit.
Meggy6z6désem, hogy az ELIXIR a jovOben is meghatarozd szerepet
tolt be a modern, digitalis és innovativ Magyarorszag épitésében.

Dr. Horvath Péter
tudomanypolitikaért és innovacidért felel6s allamtitkar

Orémmel ajanlom figyelmiikbe az ELIXIR Magyar-
orszag jelen kiadvanyat, amely atfogd képet ad a
bioinformatika hazai fejlédésér6l és nemzetkozi
0sszefonodasairdl. Az ELIXIR konzorcium fontos sze-
repet jatszik abban, hogy a magyar kutaték hozza-
férjenek a legmodernebb bioinformatikai eszk&zok-

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

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

Prof. Dr. Pongor Sandor

az MTA Bioinformatikai Tudomanyos
Bizottsaganak elnoke,

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

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

Prof. Dr. Christophe Dessimoz

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

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

Az ELIXIR Hungary Konzorcium célja a bioinformatikai, genomikai és multi-
omikai kutatasok tamogatdsa, valamint a magyar élettudomanyi kutatasok nem-
l6giai adatbazisok fejlesztése és integracidja, a nagyméretl bioldgiai adathalma-
zok elemzése, a mesterséges intelligencia kutatasi alkalmazasa, a tudomanyos
adatkezelés fejlesztése, valamint a bioinformatikai oktatds és szakemberképzés
tdmogatdsa.

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

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

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

» mesterséges intelligencia alkalmazasa az élettudomanyokban

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

e eurodpai kutatasi projektekben és ELIXIR platformokban vald részvétel

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

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

Szegedi Biologiai
Kutatékizpont

e
mn'bao;.vum

Okolégiai
Kutatékezpont

DEBRECENI
EGYETEM

Debreceni
Egyetem

+ATKI

Allatorvostudomanyi
Kutatéintézet

Orszdgos Onkolégiai
Intézet




Az ELIXIR Magyarorszag vezetosége

Az ELIXIR Magyarorszag vezet0ségét a kovetkez6 tisztségvisel6k alkotjak: a Cso-
modpont vezetbje, aki a csomodpont mikodésének atfogod iranyitasaért és koordina-
tevékenységek szervezését és szakmai 0sszehangolasat végzik; valamint a Tech-
nikai koordinatorok, akik a csomoépont m(ikodéséhez sziikséges infrastruktira biz-
tositdsaban és technikai tamogatdsaban vallalnak szerepet. A kilénb6z6 csomo-
pontok vezetOségi tagjai rendszeres egyeztetések, taldlkozdk és telekonferenciak
keretében m(ikédnek egyltt, el6segitve egymas munkajat, valamint a kdzds euro-
pai célkitlizések megvaldsitasat.

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

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Csomopont vezet6
Természettudomanyi Kutatokézpont

.Q

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

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

Technikai koordinator

ELIXIR Board

Valtozas Magyarorszag ELIXIR Board képviseletében

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

Dr. Dosztanyi Zsuzsanna kiemelked0 szerepet vallalt Magyarorszag
nemzetkdzi tudomanyos képviseletében, emellett az ELIXIR Board
alelnoki tisztségét is betoltotte, hozzajarulva az eurdpai élettudo-
manyi adat-infrastruktira stratégiai fejlddéséhez.

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

Node Koordinator

Letenyei Marta — ELIXIR Magyarorszag koordinator
2004-ben végzett az Allatorvostudomanyi Egyetem zooldgus sza-
kan. Az ELIXIR Magyarorszag koordinatori feladatait 2025 decembe-

rétél latja el, hozzajarulva a hazai élettudomanyi adatkezelési és
bioinformatikai infrastruktura fejlesztéséhez.




Az ELIXIR kutatasi infrastruktaraja

Az ELIXIR kutatasi.-infrastruktira sematikus-felépitése

ELIXIR eurépai node-hédlézata

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

@ Tegorszagok (22)
@ Megfigyels orszagok (4)

Egyittmikodé partner
(EMBL-EBI)

ELIXIR HUB
EMBL-EBI

~ -
a srolgaftatisokat ‘ .
‘mig az ELDOR Hub (EMBL-EBI) &sszehangolja \ & @
a kibzts & @ i

Allapot: 2024

Az ELIXIR kozponti szervezete (Hub) az Egyesilt Kirdlysagban m(ikodik. Az infra-
struktura jelenleg 22 tagorszagot és 4 megfigyeld orszagot fog 0ssze, amelyek
nemzeti csomopontok (Node) formajaban kapcsolddnak a haldézathoz. Egy-egy
ELIXIR-csomopont tébb hazai egyetem, kutatdintézet és egyéb tudomanyos szer-
vezet egylttm(ikodésére épill. A csomdpontok feladata az ELIXIR vezetése altal
meghatarozott stratégiai célkitlizések megvaldsitasa, amelyeket kilénboz6 szak-
mai platformok és szolgaltatasi teriiletek mentén 6sszehangoltan valdsitanak meg.

A csomépontok tevékenységei 6t kilonb6zé platform koré csoportosulnak,
amelyek célja az ELIXIR jovGébeli irdanyvonalainak kidolgozasa, valamint a technikai
terlleteken végzett tevé- kenységek koordinaldsa. Ez az 6t platform a kdvetkez6:
Adatok, EszkdzoOk, Interoperabilitds, Szamitasok és Képzés. Minden platformhoz
kilonbdzd szakmai kozosségek kapcsolddnak.

-

Szamitasok

Platformok

it <
Interoperabilités Képzések

EVIXIR szakmai kozdsségek

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

Névénytudomanyok

Eredendéen
rendezetlen
fehérjék

Metabolomika

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

és a DNS 3D szerkezetét vizsgaljak.

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

Kozéppontban a bioldgiai sokféleség és

a valtozd kornyezeti nyomasra valo
reakcidjanak a megértése all.

Dr. Garamszegi Laszlo6 Zsolt, OK,

Dr. Barta Endre MATE, Dr. Sramko6 Gabor DE

Biodiverzias

Etelek és Az élelmiszer-vélasztas hatdsat vizsgalja
taplalkozas az emberi egészségre.
Galaxy El6segiti egy Galaxy kézdsség kialakulasat

Eurdpaban, Galaxy er6forrasokkal
és képzésekkel egyiitt.
Dr. Fekete Janos Tibor, SE,

Dr. Balint B. Laszl9, DE,
Dr. Pongor Lorinc HCEMM

QOIRE




Eredendden  Szabvanyokat, eszkdzoket és forrasokat dolgoz Egységes Célja hosszutavu stratégiak kidolgozasa
rendezetlen ki az IDP-k azonositasanak és jellemzésének human az érzékeny human adatok kezeléséhez
fehérjék el6segitésére. adatok és az azokhoz vald hozzaféréshez.

Dr. Dosztanyi Zsuzsa, ELTE Dr. Gyenesei Attila, PTE

Dr. Csabai Istvan, ELTE

Tengeri Fenntarthatdo metagenomikai infrastruktura Dr. Nagy Attila Csaba, DE
meta- kialakitasa a kutatas és az innovacio eldmozditasa
genomika érdekében a tengerek teruletén. Emberi Célja, hogy megkénnyitse a huméan kdpiaszam-

kopiaszam
valtozasok

valtozasok (hCNV-k) kimutatasat, annotalasat
és értelmezését.

Meta- Forrasokat, elemzési eszkdzoket Dr. Monostory Katalin, TTK
bolomika és infrastruktarat biztosit a metabolitok
azonositasahoz. Tumor Az adatok javitasa a precizids gydgyaszat
adatok szamara az adatkezelés, az interoperabilitas
és a hozzaférhetdség javitasaval.

Mikrobialis Mikrébakra és bioldgiai rendszerekre vonatkozo
biotech- célzott beavatkozasok.
nologia Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila, PPKE CSATLAKOZAS: A kozdsségekhez barki csatlakozhat, aki kap-

csolatban all az ELIXIR Magyarorszag valamelyik tagintézményé-

- — - — - * vel, és ezt jelzi az intézményi kapcsolattartonak.

Noveény- Infrastruktura kifejlesztése a ndveny- es
tudomanyok  fafajok genotipus-fenotipus elemzésének

megkdnnyitésére.

QEPOOG

Proteomika

Proteomikai eszkdzdk és adatforrasok
kifejlesztése és fenntartasa.

Prof. Dr. Cs6sz Eva, DE

https://elixir-europe.org/communities

ELIXIR nemzeti csomdépontok

’ ‘ ey  EMBL(2013) BlE UK(2013) Emm Sweden(2013) Switzerland (2013)
Egy_sejt A.Z ?g,yse']tu s te,rt?e“ c,)mlka te,rU|eten felmertlo = CzechRepublic(2013) WEE  Estonia(2013) B Norway(2014) == Netherlands (2014)
p omika kihivasok azonositasa es kezelése.
O Dr. Horvath Péter, SZBK amm Denmark(2014) —— lIsrael (2014) Bl Portugal (2014) <— Finland (2014)
BB France(2015as B B Belgium(2015) BB taly(2016) gmm Slovenia (2016)
Toxikologia Szabvanyok, eszk6zok és eréforrasok Provisional Member)
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Mivel foglalkezik a bioinformatika?

A modern élettudomany egyik legnagyobb kihivasa mar nem az adatok hianya, ha-
nem azok mennyisége és ¢sszetettsége. Az Uj generacids szekvenalasi technoldgiadk,
képalkotd rendszerek, molekularis vizsgalatok és klinikai adatok minden eddiginél
nagyobb mennyiség(i informaciot allitanak el6. Egyetlen kutatasi projekt vagy klini-
kai vizsgalat akar tobb millié adatpontot is generalhat, amelyek feldolgozasa hagyo-
manyos modszerekkel mar nem lehetséges.

Ebben jatszik kulcsszerepet a bioinformatika.

A bioinformatika olyan multidiszciplinaris tudomanytertlet, amely a biolégia, az
informatika, a matematika, a statisztika és az adattudomany eszkozeit 6tvozi an-
nak érdekében, hogy értelmezhetévé és hasznosithatdéva tegye az élettudomanyi
és orvosbioldgiai adatokat. Segitségével feltérképezhetéek a genetikai folyamatok,
azonosithatok betegségek molekularis hatterei, valamint Uj diagnosztikai és terapias
lehet6ségek fejleszthetok.

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

A bioinformatika fo6 teriiletei:

» Bioldgiai adatok kezelése és megosztasa

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

o Adatbazisok és digitalis infrastruktarak fejlesztése

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

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

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

o Alkalmazott kutatas és innovacio

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

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

Magyarorszagon fejlesztett
bioinformatikaireszk6zok

Akronim: BiSearch .
Leiras: Primer tervezo és ePCR-t készito eljaras biszulfittal ::zc 14 R
kezelt és nem kezelt DNS szekvenciakra (cDNS, genomialis -
Webcim: http://bisearch.enzim.hu

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

Akronim: Cancer Hallmarks

Leiras: A cancer hallmarkokhoz kothet6 gének dasulasanak
vizsgalatara szolgal6 online platform

Webcim: https://cancerhallmarks.com/

Referencia: Menyhart, O., Kothalawala, W.]., Gyoérffy, B.: 2024.

A gene set enrichment analysis for the cancer hallmarks. Pharm
Anal 101065, https://doi.org/10.1016/j.jpha.2024.101065

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

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

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

£y

Akronim: CCTOP Vada
Leirds: A transzmembran fehérjék topoldgiajat %%‘%@ i
és struktarajat feldolgozé eszkozok R

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

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

CCTOP: a Consensus Constrained TOPology prediction web server.

Nucleic Acids Res 43, W408-412.

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

e

HIGHLY CITED

Akronim: EpigenPlot

Leirds: Metilacidos adatok 0sszehasonlitasara szolgalé

online platform

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

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




Akronim: HMMTOP

Leirdas: Transzmembran régiok becslése az aminosav
- szekvencia alapjan
HIGHLY CITED

PAPER Webcim: http://www.enzim.hu/hmmtop
Referencia: Tusnady, G., Simon, 1., 2001. The HMMTOP trans-

membrane topology prediction server. Bioinformatics 17, 849-850.

https://doi.org/10.1093/bioinformatics/17.9.849

‘soMut

Akronim: IsoMut

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

Akronim: IUPred

Leirds: Rendezetlen fehérje régiok meghatarozasara
szolgal6 eszkoz
HIGHLY CITED

PAPER Webcim: https://iupred3.elte.hu/

Referencia: Erd0s, G., Pajkos, M., Dosztanyi, Z., 2021. IUPred3:
prediction of protein disorder enhanced with unambiguous experi-
mental annotation and visualization of evolutionary conservation.
Nucleic Acids Res 49, W297-W303.
https://doi.org/10.1093/nar/gkab408

Akronim: KmPlot

Leiras: Onkolodgiai talélés-biomarkerek validalasara
- készitett eszk6z
HIGHLY CITED

PAPER Webcim: https://kmplot.com/
Referencia: Lanczky, A., Gyorffy, B., 2021. Web-Based Survival
Analysis Tool Tailored for Medical Research (KMplot): Development

and Implementation. J Med Internet Res 23, e27633.
https://doi.org/10.2196/27633

K®@®plex

Akronim: Kooplex

Leirds: Kutatoegységek egyiittmiikodését segité virtualis
infrastruktiara halézat

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

Referencia: Visontai D., Stéger J., Szalai-Gindl J. M., Dobos L.,
Oroszlany L., Csabai 1., Kooplex: collaborative data analytics
portal for advancing sciences, Preprint.

Akronim: MemDis

Leirds: Transzmembran fehérjékben levé rendezetlen
szakaszok becslésére alkalmas eljaras

Webcim: http://memdis.ttk.hu

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

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

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

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

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

HIGHLY CITED

Akronim: Multiple Testing Correction

Leirds: Eszkoz az élettudomanyi kutatok szamara

a tobbszords hipotézisvizsgalat korrekcidjahoz
Webcim: https://multipletesting.com/

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

PAPER

Akronim: muTarget

Leiras: A génexpresszios valtozasokat és a mutacios “"L:m $$
statuszt 6sszekoto platform szolid tumorokban

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

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

Akronim: OpenBioMaps .
Leirds: Biodiverzitas kutatasi és természetvédelmi

adatkezel6 platform, szoftvergylijtemény

és szolgaltatasok az adatgylijtéstol az elemzésig

Webcim: https://openbiomaps.org

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

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

OpenBiomoPS




Akronim: PolarProtPred
Leirds: Transzmembran fehérjék polarizalt sejtekben valo

- s =7

Webcim: http://polarprotpred.ttk.hu

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

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

€

Akronim: Recurrence Online

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

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

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

b ROC-plotter

Akronim: ROC-plotter

Leirds: A génexpresszi6 alapjan prediktiv biomarkerek

i azonositasa és validalasa szolid tumorokban
HIGHLY CITED ,
e Webcim: http://www.rocplot.com

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

&SurvSig

Akronim: SurvSig

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

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

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

Akronim: TMDet

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

Webcim: http://tmdet.enzim.hu

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

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

HIGHLY CITED
PAPER

Akronim: TNMplot

Leirdas: Differencialis génexpresszios elemzés
tumoros, normalis és metasztatikus szovetekben
Webcim: https://tnmplot.com/analysis/

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

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

Magyarorszagon fejlesztett
bioinformatikai adatbazisok

Akronim: ChIPSummitDB

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

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

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

SummitDB

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

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




Akronim: META

Leirds: A hazai természetes novényzeti 6rokségunk
tudomanyos értékelésére szolgalé program

Webcim: https://novenyzetiterkep.hu/

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

Akronim: NRR, Nemzeti Rakregiszter

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

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

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

Akronim: PDBTM
Leirds: Meghatarozott térszerkezettel rendelkezo

- s = 7

adatbazisa
Webcim: https://pdbtm.unitmp.org
Referencia: Kozma, D., Simon, 1., Tusnady, G., 2013. PDBTM:

Protein Data Bank of transmembrane proteins after 8 years. Nucleic
Acids Res 41, D524-529. https://doi.org/10.1093/nar/gks1169

HIGHLY CITED
PAPER

Db
PolarProtDb

Akronim: PolarProtDb

Leiras: Polarizalt sejtekben levé transzmembran fehérjék
lokalizacidjanak és poszt-transzlaciés moédosulasainak
adatbazisa

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

Referencia: Zeke, A., Dobson, L., Szekeres, L.I., Lango, T.,
Tusnady, G., 2021. PolarProtDb: A Database of Transmembrane
and Secreted Proteins showing Apical-Basal Polarity. 3 Mol Biol 433,
166705. https://doi.org/10.1016/j.jmb.2020.11.004

Akronim: TFLink
Leirds: Transzkripcios faktor-célgén interakcios

bd FLink

és kotohely adatbazis tobb fajra
e Webcim: https:/ /tflink.net/

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

Akronim:TmAlphaFold
Leirds: AlphaFold2 eljaras altal becsult transzmembranfehérje

=z = 7

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

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

Akronim: TOPDB

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

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

Akronim: TSTMP

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

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




A legujabb bioinformatikai fejlesztések

-3Tf METAANALYSISONLINE

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

MetaAnalysisOnline.com

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

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

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

Forest plot

Experimental ‘Control

Study Events Total Events Total Risk Ratlo RR  95%-Cl Weight
Exampia, 2020 25 215 171 3088 —— 210 [1.41;3.92] 195%
Exampie2, 2021 65 588 120 1901 — 175 [1.31;233] 26.6%
Exampied, 2021 5 45 107 2478 ——=———— 252 108588 65%
26 67 1168 3403 —— 1.16 [0.86; 1.57] 25.3%
ExampieS, 2023 407 260 6256 —-— 183 [1.29;260] 22.1%
Random effects model 1323 1727 —_ 1.60 [1.21; 2.35] 100.0%
,_,_-_'_‘_ : 3.
o P e S0, T = 0.0822, p = 0.08 o2 05 1 2 5
Tt Tor overall effect 1, = 4.39 ooty
m SR plOt
g § Tine o1 no effect
& B rd . y
g by wq_zoza.Eﬂﬁ;‘!ZM { ] .“". g ‘ =
fu o -"‘Eﬂ 5 .". ,
R P 5" WIS l
P 3
5 [
0 o
|
(-]
‘Example 3 20239
T T T T L
1.0 1.5 20 25 30 35
Risk Ratio

Referencia: Fekete J. T., Gyorffy B., MetaAnalysisOnline.com: Web-
Based Tool for the Rapid Meta-Analysis of Clinical and Epidemiological
Studies, Journal of Medical Internet Research, 2025,
https://doi.org/10.2196/64016

Esl* NETMETAEASY

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

NetMetaEasy

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

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

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

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

. Palbociclib + ET

Netleague matrix

The upper triangle displays the direct comparisons.

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

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

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

PMID: 41731347.




TNMplot.com

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

NEW FEATURES OF THE -PLOTTER

FOR CANCER TRANSCRIPTOMICS

/ \

Database of progression Advanced visualization tools
_H"““:l‘“‘?a , Dot matrix Correlation matrix Gene signature
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E E Referencia: Bartha A., Gyérffy B., TNMplot: An enhanced

platform for pharmacological target identification through
« | Ccross-stage and pan-cancer gene expression analysis,
E British Journal of Pharmacology, 2026,
. https://doi.org/10.1111/bph.70390

CIDER

A struktaralatlan egészségiigyi adatoktol a kutathatoé adatbazisokig

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

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

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

Bioinformatika LLM

Drag and drop POF files here, or click  ©
ta upload {up to 10,000 Bes} H

=
Selected variables - ‘ o
Sarok 0 | No columns selacted ]
Supports The up s
not sent to third-party LLMs and iz deleted
aftet the analysis.

Howio cits

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

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




AZ ELIXIR Magyarorszag altal
tamogatott projektek

HCEMM Galaxy szerver

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

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

Szia!l Welcome to HCEMM's Galaxy server!

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

e qudun®
E ||||||l|ll ll“ﬁ ﬁ
- -I-.I-i:-l-! v lmn'll'i 1'Hlll'llli"'iil

galaxy hcemm.eu | AU A TRTRAEA ERUIERN W

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

A Magyar Genomika és Bioinformatika Kozpont
szerepe a preciziods orvoslas fejlesztésében

A Magyar Genomika és Bioinformatika K6zpont a Pécsi Tudomanyegyetem Szent-
agothai Janos Kutatékézpontjaban mikodik, és a hazai genomikai és bioinformatikai
kutatasok egyik meghatarozé szerepléje. A kozpont vezetdje Dr. Gyenesei
Attila, aki egyben a Genomika és Bioinformatika Kutatdcsoport vezetdje és a Core
Facility rendszer koordinatora is. A kozpont korszer(i genomikai, molekularis diag-
nosztikai és bioinformatikai infrastruktiraval tdmogatja az egészségligyi, biotech-
nolégiai és kutatas-fejlesztési tevékenységeket.

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

- l

Az ELIX1IR-Magyarorszag kdzos
projektjei mas ELIXIR csomopontokkal

Proteomics projekt

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

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

A rendezetlen fehérjék szerkezeti és funkcionalis
ontoldgiainak fejlesztése

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

A projekt egyik fontos eredménye egy egységes fajlformatum létrehozasa
lehet, amely el6segiti a fehérjék szerkezeti atmeneteinek egységes leirasat, vala-
mint a kutatdsi adatok megosztasat és Ujrafelhasznalasat.

FRET-IDP Community Resource

A projekt célja a rendezetlen fehérjék FRET-alapu kisérleti adatainak egységesité-
se és hozzaférhet6vé tétele. Dr. Erdos Gabor és munkatarsai egy, a FAIR elvek-
nek megfeleld nyilvanos adatregisztert fejlesztenek, amely a FRET-adatok kdzpon-
ti tarolasat és mas ELIXIR—er6forrésokkaI példaul a DisProt és a MobiDB adatba-

« 7.

A kezdeményezés masik fontos eleme a ,MIADE-FRET” jelentési szabvany
kidolgozasa, amely tamogatja a kisérleti eredmények reprodukalhatdsagat és Ujra-
felhasznalhatésagat.




Evente meghirdetett-egyetemi

bioinformatikaKurzusok

EGYETEM KURZUS CIME KURZUSVEZETO
Allatorvostudomanyi Genomikai praktikum I-II. Dr. Solymosi
Egyetem Norbert

E6tvés Lorand
Tudomanyegyetem

Bioinformatics L

Dr. Ari Eszter

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Bioinformatics PR

Dr. Ari Eszter

Debreceni Egyetem

Bioinformatika

Dr. Barta Endre

Debreceni Egyetem

Bioinformatics

Dr. Barta Endre

Eotvos Lorand
Tudomanyegyetem

Computational Biology
Algorithms PR

Dr. Dosztanyi
Zsuzsanna

Debreceni Egyetem

Biostatistics

Dr. Tokolyi Jacint

Debreceni Egyetem

Databases

Dr. Ban Miklés

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Computer modelling
in biology PR

Dr. Muller Viktor

Debreceni Egyetem

Genome annotation

Jordan Sandor

Debreceni Egyetem

Genome assembly

Jordan Sandor

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Halado statisztika
és modellezés

Dr. Palla Gergely

Debreceni Egyetem

Genomi bioinformatika

Dr. Barta Endre

Eétvos Lorand
Tudomanyegyetem

Introduction to UNIX systems
for biologists L+PR

Dr. Dosztanyi
Zsuzsanna

Debreceni Egyetem

Genomic bioinformatics

Dr. Barta Endre

Debreceni Egyetem

Geoinformatics

Dr. Ban Miklds,
Dr. Szabd Gergely

Eotvos Lorand
Tudomanyegyetem

Phylogenetics L+PR

Dr. Sz6ll6si Gergely

Debreceni Egyetem

Image processing

Dr. Ban Miklés

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

PYTHON programming for
biologists PR

Dr. Kun Adam

Debreceni Egyetem

Introduction to bioinformatics

Dr. Sramko6 Gabor

Debreceni Egyetem

Linux commandline

Dr. Ban Miklés

Eétvos Lorand
Tudomanyegyetem

Reconstructing evolutionary
history from molecular
sequences L

Dr. Sz6llosi Gergely

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Seminars in bioinformatics

Dr. Dosztanyi
Zsuzsanna

Debreceni Egyetem Machine learning Olah Gergd
Debreceni Egyetem Phylogenomics Dr. Sramko Gabor
Debreceni Egyetem Python programming Olah Gergd

Debreceni Egyetem

R programming

Prof. Dr. Barta Zoltan,

Olah Gergd

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Structural bioinformatics
L+PR

Prof. Dr. Gaspari
Zoltan

Debreceni Egyetem

Transcriptomics

Jordan Sandor

Eotvos Lorand
Tudomanyegyetem

Tudomanyos modellezés
szamitégépes laboratérium

Dr. Pollner Péter

Debreceni Egyetem

Web tools

Dr. Ban Miklés

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Adatbanyaszat
és gépi tanulas

Prof. Dr. Csabai Istvan

Magyar Agrar-
és Elettudomanyi

Bioinformatics

Dr. Posta Katalin,
Dr. Barta Endre

Eétvos Lorand
Tudomanyegyetem

Adatexploracié
és vizualizacio

Dr. Visontai David

Egyetem

Magyar Agrar- Bioinformatika Dr. Posta Katalin,
és Elettudomanyi Dr. Juhasz Akos
Egyetem

Eotvos Lorand
Tudomanyegyetem

Adatmodellek és adatbazisok
a tudomanyban

Dr. Pollner Péter

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Basics of Bioinformatics

Dr. Juhasz Janos

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Adattudomany szamitégépes
laboratérium

Dr. Visontai David

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Bioinformatika MSc
(mesterszak)

Prof. Dr. Gaspari
Zoltan

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Advanced R programming
for biologists

Dr. Ari Eszter

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Biomolecular data analysis
(szakirdnyl tovabbképzés)

Prof. Dr. Gaspari
Zoltan

Eotvos Lorand
Tudomanyegyetem

Analysis of Omics Data PR

Dr. Ari Eszter

E6tvos Lorand
Tudomanyegyetem

Az 6regedés és megfiatalodas
bioinformatikai aspektusai

Dr. Kerepesi Csaba

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Biostatistics

Dr. Juhasz Janos

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Data Analysis in Molecular
Diagnostics

Dr. Ligeti Balazs
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Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Data Visualization
in Bioinformatics
and Systems Biology

Prof. Dr. Pongor Sandor

PhD képzés

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Integrated Structural
Bioinformatics

Prof. Dr. Gaspari Zoltan

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Introduction
to Bioinformatics

Prof. Dr. Pongor Sandor

Nyitott PhD témak

Témavezeto/Intézmény/
Kapcsolat

Téma

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Introduction to Scientific
Communication

Prof. Dr. Pongor Sandor

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Quantitative Modelling
and Control of Nonlinear
Molecular Processes

Dr. Szederkényi Gabor

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

Madarak metagenomikai szlrése
virusokra; dsszehasonlitdé virusgenomikai
vizsgalatok

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Systems Bioinformatics

Dr.

Ligeti Balazs

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

Daganatok génexpresszidja és klinikai
tulajdonsagai kozotti 6sszefiiggések

komplex elemzése és validalasa nagy-
méretd genomikai adatbazisok alapjan

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Systems Biology: a Bionics
Perspective

Prof. Dr. Csikasz-Nagy
Attila

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Szamitdgépes
Rendszerbioldgia I.

Prof. Dr. Csikasz-Nagy
Attila

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

Genome-wide functional genomic studies
of the gene expression regulation

Pazmany Péter
Katolikus Egyetem

Szamitdégépes
Rendszerbioldgia II.

Prof. Dr. Csikasz-Nagy
Attila

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

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

Pécsi Tudomany-
egyetem

Bioinformatika

Prof. Dr. GyGrffy Balazs

Semmelweis
Egyetem

Alkalmazott bioinformatika
az onkoldgiaban

Prof. Dr. Gyérffy Balazs

Dr. Sramko6 Gabor
Debreceni Egyetem
sramko.gabor@science.unideb.hu

Molekularis filogenetikai és filogeografiai
vizsgalatok hazai ndvényfajokon

Semmelweis
Egyetem

Klinikai Bioinformatika

Prof. Dr. Gy6rffy Balazs

Semmelweis
Egyetem

Mesterséges intelligencia -
halado szinten (Advanced AI)

Dr.

Fekete Janos Tibor

Dr. Sramko6é Gabor
Debreceni Egyetem
sramko.gabor@science.unideb.hu

Molekularis filogenetikai vizsgalatok
novény- és allatfajok kérében

Semmelweis
Egyetem

A practical guide (with
international experts)

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

Dr.

Petschner Péter

Dr. Sramko6 Gabor
Debreceni Egyetem
sramko.gabor@science.unideb.hu

Novények és allatok molekularis
filogenetikaja

Dr. Sramko6 Gabor
Debreceni Egyetem
sramko.gabor@science.unideb.hu

Veszélyeztetett allat- és névényfajok
konzervaciogenetikaja

Szegedi Tudomany-
egyetem

Bioinformatics

Dr.

Kos Péter

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

A szdja novény virdgzas genetikai szaba-
lyozasanak vizsgalata

Szegedi Tudomany-
egyetem

Bioinformatics practicals

Dr.
Dr.

Kds Péter,
Laczi Krisztian

Szegedi Tudomany-
egyetem

Bioinformatika

Dr.

Kos Péter

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

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

Szegedi Tudomany-
egyetem

Bioinformatika gyakorlat

Dr.
Dr.

Kds Péter,
Laczi Krisztian

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

Liposzoma-formulalt gyégynovény
kivonatok biostimulans hatasanak
vizsgalata jelent6s szantéfoldi
kulturakban
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Dr. Virag Eszter
Debreceni Egyetem
virag.eszter@science.unideb.hu

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

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

Az antibiotikum rezisztencia és
virulencia gének evollcids vizsgdlata
patogén baktériumokban

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Semmelweis Egyetem

és Pécsi Tudomanyegyetem
gyorffy.balazs@yahoo.com

Multi-omikai vizsgalatok
onkoldgiaban

Dr. Dosztanyi Zsuzsanna
E6tvos Lorand Tudomanyegyetem

zsuzsanna.dosztanyi@ttk.elte.hu

Fehérje degradacids szignalok
feltérképezése

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Semmelweis Egyetem

és Pécsi Tudomanyegyetem
gyorffy.balazs@yahoo.com

NGS kiértékelés beteg-
diagnosztikahoz

Dr. Dosztanyi Zsuzsanna
E6tvos Lorand Tudomanyegyetem

zsuzsanna.dosztanyi@ttk.elte.hu

Rendezetlen fehérjék jellemzése
bioinformatikai és mélytanuldsos
modszerekkel

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Semmelweis Egyetem

és Pécsi Tudomanyegyetem
gyorffy.balazs@yahoo.com

Platform fejlesztése kdvetkezd generacios
szekvenalasi adatok alapjan térténd
automatizalt betegdiagnosztikahoz

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

Transzmembran fehérjék bioinformatikai
vizsgalata

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

Malignus hemopoetikus betegségek
heterogenitasa és evolucidja

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

Metabolikus gydgyszer-kdlcsénhatasok
vizsgalata

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

Lymphomak és leukaemiak genetikai
és epigenetikai hatterének vizsgalata

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

Bioldgiai szabalyozo6 haldzatok dinamikai
modellezése

Dr. Fekete Janos Tibor
Semmelweis Egyetem

fekete.janos.tibor@semmelweis.hu

Prediktiv biomarkerek az onkoldgiaban

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

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

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

Diagnosztikai eszk6zok fejlesztése
betegektdl szarmazdé mérések adatainak
felhasznalasaval

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

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

és prognozis segitése érdekében

Dr. Petschner Péter
Semmelweis Egyetem

petschner.peter@semmelweis.hu

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

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Semmelweis Egyetem

és Pécsi Tudomanyegyetem
gyorffy.balazs@yahoo.com

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

gyogyszeres terapia kivalasztasahoz

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

Biomarkerek szolid daganatokban

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

A nagy szllészeti kérképek
patomechanizmusai, korai predikcidja
és diagndzisa

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Semmelweis Egyetem

és Pécsi Tudomanyegyetem
gyorffy.balazs@yahoo.com

Mesterséges intelligencia algoritmusok al-
kalmazasa a korai diagnosztikaban

Dr. Tusnady Gabor
Semmelweis Egyetem
tusnady.gabor@ttk.hu

Transzmembran fehérjék kolcson-
hatasainak vizsgalata mesterséges
intelligencia alkalmazasaval

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Semmelweis Egyetem

és Pécsi Tudomanyegyetem
gyorffy.balazs@yahoo.com

Mono- és multigénes onkoldgiai
biomakerek
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PhD-hallgaték

Altziebler Daniel

E6tvos Lorand Tudomanyegyetem,
BDI Szerkezeti bioldogia program,
Budapest

Balazs Samuel

Semmelweis Egyetem Doktori Iskola,
Gyogyszertudomanyok Doktori Tagozat,
Természettudomanyi Kutatokdzpont, Molekularis
Elettudomanyi Intézet, Budapest

Kutatasi terllet: Transzmembran fehérjék bioinformatikai vizsgalata
mesterséges intelligencia alkalmazasaval

Témavezetd: Dr. Tusnady Gabor

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

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

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

Bata Rébert

Debreceni Egyetem
Egészségtudomanyi Intézet,
Debrecen

Agshin Sakif

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Bioldgiai Intézet,
Debrecen

Kutatasi terllet: Haziallatok genomikaja
Témavezet6: Dr. Barta Endre

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

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

Témavezetd: Dr. Nagy Attila Csaba
A kutatas célja a klinikai adatgy(jtések soran keletkezé nagy mennyiségl kardio-
metabolikus adat elemzésre alkalmas elokészitése, valamint kilonb6z6 adatforra-

sok 6sszekapcsoldsa és szlirése. A tisztitott adatok feldolgozasa soran szovegba-
nyaszati, statisztikai és gépi tanuldsi mdédszerekkel tarunk fel 6sszefliiggéseket.

Dr. Bedics Gabor

Semmelweis Egyetem,

Patoldgiai és Kisérleti Rakkutatd Intézet,
Budapest

Asboth Andras

EOtvos Lordnd Tudomanyegyetem,

Genetikai Tanszék, Budapest; Szegedi

Biologiai Kutatékozpont, Biokémiai Intézet, Szeged

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

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

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

Témavezetd: Dr. Alpar Donat, Dr. Sebestyén Endre

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




Dr. Bek6é Anna

Semmelweis Egyetem,

Patoldgiai és Kisérleti Rakkutato Intézet,
Budapest

Benyhe-Kis Bernadett

Szegedi Bioldgiai Kutatokozpont,
Genetikai Intézet,

Szeged

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

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

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

Kutatasi terllet: Genetika, Immunolégia

Témavezetok: Dr. Czimmerer Zsolt, Dr. Honti Viktor

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

Bende Zsanett
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatikai tanszék,
Budapest

Bertalan Petra

Debreceni Egyetem AOK,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

Kutatasi teriilet: Prediktiv biomarkerek az onkolégiaban
Témavezetd: Dr. Fekete Janos Tibor

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

Témavezetd: Prof. Dr. Cs6sz Eva

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

Bir6 Istvan

Szegedi Tudomanyegyetem,

Interdiszciplinaris Orvostudomanyok Doktori Iskola,
SZTE Szent-Gyorgyi Albert Orvostudomanyi Kar,
Rehabilitacios Medicina Tanszék, Szeged

Bend Alexandra Agnes

Szegedi Tudoméanyegyetem,

Kisérletes és Megel6z Orvostudomanyi Doktori Iskola,
Magyar Molekularis Medicina Kivalésagi Kozpont, Szeged

Kutatasi terllet: Kissejtes tiidorak fejlodésének genetikai
és epigenetikai jellemzése
Témavezets: Dr. Pongor Lorinc

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

Kutatasi Terillet: Rehabilitaciés Medicina, Rehabilitacio szervezeti

felépités és fejlesztése

Témavezetd: Prof. Dr. Fazekas Gabor

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

Dr. Deak Martin

Szegedi Tudomanyegyetem, Gyogyszertudomanyok
Doktori Iskola, Gyogyszertechnoldgiai

és Gyogyszerfelugyeleti Intézet, Szeged

Kutatasi terllet: Szilard onemulgealé gyégyszerhordozoé rendszer
fejlesztése fehérje tipusi hatéanyag oralis bejuttatasa céljabol
Témavezetd: Dr. Sovany Tamas

Kutatdsom a mezopdrusos hordozok tablettazhatdsaganak és porusszerkezetének
vizsgalatara iranyul fehérjetartalmu 6nemulgealdé rendszerek szilard formaba tor-
téno feldolgozasa céljabdl. Emellett az emulgens rendszerek tulajdonsagait és a
folyamatok gépi tanuldson alapuld modellezési lehetOségeit elemzem.




Di6sdi Akos

Szegedi Tudomanyegyetem,
Szegedi Biologiai Kutatékozpont,
Szeged

Fulop Anna Tacia

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

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

Témavezetd: Dr. Horvath Péter

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

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

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

Dobolyi Zséfia
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

Galik Bence

Pécsi Tudomanyegyetem
Szentagothai Janos Kutatokozpont,
Pécs

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

Témavezeté: Dr. Menyhart Otilia

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

Kutatasi terlilet: NGS alapu bioinformatikai applikaciok fejlesztése

a rdk genomika és asszisztalt reprodukcio teruletén

Témavezetd: Dr. Gyenesei Attila

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

Farkas Emese Vivien

Semmelweis Egyetem Doktori Iskola,

Racz Karoly Konzervativ Orvostudomanyi Tagozat —
Klinikai orvostudomanyok tudomanyag, Budapest

Gal Zsofia
Semmelweis Egyetem,
Gyogyszerhatastani Intézet,

Budapest

Kutatasi terllet: A nagy szulészeti korképek patomechanizmusai, korai
predikcidja és diagndzisa

Témavezetd neve: Prof. Dr. Than Nandor Gabor

Kutatdsom a placenta immunfolyamatokban és fejlddésben szereplé molekuldinak
vizsgalatara iranyul. Omikai maddszerekkel elemzem ezek valtozasait terhességi
koérképekben a molekularis hattér feltarasa érdekében.

Kutatasi terllet: A vér-agy gat szerepe depresszidéban

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

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

Ghanem Amr Sayed
Debreceni Egyetem,
Egészségtudomanyi Intézet,
Debrecen

Kutatasi terllet: A kardiovaszkularis betegségek és a fogagybetegség
(Parodontitis) kapcsolata a magyar lakossag koérében

Témavezetd: Dr. Nagy Attila Csaba

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




Dr. Guban Renata

Orszagos Onkoldgiai Intézet,

Nemzeti Rakregiszter és Biostatisztikai Kozpont,
Budapest

Kutatasi terlilet: A melanoma hazai karakterisztikaja
Témavezetl: Dr. Kenessey Istvan

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

Hegediis Karoly

Semmelweis Egyetem Doktori Iskola,
Gyogyszertudomanyok Doktori Tagozat, Budapest;
Természettudomanyi Kutatékdzpont,

Molekularis Elettudomanyi Intézet, Budapest

Halasz Zsolt

Debreceni Egyetem, Egészségtudomanyi Kar,
Egy Egészség Intézet,

Debrecen

Kutatasi terlilet: RNS alapu biomarkerek fejlesztése preklinikai

és klinikai vizsgalatokhoz

Témavezetdé: Dr. Monostory Katalin

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

Kutatdsi terllet: Kornyezeti mintakbol izolalt bakteriofagok
bioinformatikai elemzésének optimalizacidja

Témavezetd: Dr. Laczkd Levente

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

Hanza Richard

Semmelweis Egyetem,

I. sz. Patoldgiai és Rakkutato Intézet,
Budapest

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

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

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

Hirling Dominik

Szegedi Tudomanyegyetem, Informatikai Intézet,
Szegedi Biologiai Kutatékozpont,

Szeged

Kutatasi terilet: Gépi tanulasi és matematikai modellek a bioldgiai
képfeldolgozasban

Témavezetd: Dr. Horvath Péter

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

Hunya Agoston

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

Kutatasi terlilet: Bakterialis genomika

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

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




Jakab Borbala

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

Kiss Csaba

TTK, Molekuléris Elettudomanyi Intézet,
Epigenetika és Genomszerkesztés Kutatdcsoport,
Budapest

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

Témavezetd: Prof. Dr. Gaspari Zoltan

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

Kutatasi terlilet: Nem-kodol6 genetikai variansok vizsgalata vastagbélrak-
ban egysejtes multiomikai adatokkal

Témavezetd: Dr. Spisak Sandor

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

Karadocsev Eva
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatikai tanszék,
Budapest

Kutatasi terlilet: A hepatocellularis karcinémara jellemzo
génvaltozasok azonositasa

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

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

Kiss Luca

Semmelweis Egyetem,
Bioinformatikai tanszék,
Budapest

Kutatdsi terilet: A cukorbetegség, illetve a tumoros megbetegedések
kozotti 6sszefuggések

Témavezetd: Dr. Menyhart Otilia

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

Kardos Balazs

Semmelweis Egyetem,

Patoldgiai és Kisérleti Rakkutatd Intézet,
Budapest

Koppany Gergely

Szegedi Tudomanyegyetem,
Természettudomanyi és Informatikai Kar,
Szegedi Bioldgiai Kutatokozpont, Szeged

i\

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

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

Kutatasi terlilet: Tumor Immunolégia, Bioinformatika
Témavezetd: Dr. Manczinger Maté

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

Dr. Kothalawala William Jayasekara
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatikai tanszék,

Budapest

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

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

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




Kovéacs Istvan

Debreceni Egyetem,

Evollciés Allattani és Humanbiolégia Tanszék,
Juhéasz Nagy Pal Doktori Iskola, Debrecen

Laczko-Albert Laura
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatikai tanszék,
Budapest

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

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

Kuffa Katalin Rita

E6tvos Lorand Tudomanyegyetem,
Biologia Doktori Iskola,

Budapest

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

Témavezets: Dr. Tusnady Gabor

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

Kutatdsi terilet: Biomarker azonositas Gjgeneracios szekvenalassal
nyert adatokbdl a szolid tumorok személyre szabott terapias
dontéstamogatasaéert

Témavezetd: Dr. Fekete Janos Tibor

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

Lisa Amalia
Debreceni Egyetem,
Debrecen

Kutatasi tertlet: Eszak-szumatrai mahseer-halak evoliciéja

Témavezetd: Dr. Sramkoé Gabor

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

Kunkli Balazs Tibor

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

Dr. Lorant Gergo

Semmelweis Egyetem,

Patol6giai Tudoméanyok Doktori Iskola,
Budapest

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

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

Kutatasi terlilet: Az autonom idegrendszeri miikodés jelentésége

a daganatos betegek esetében

Témavezetd: Dr. Szasz Attila Marcell

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




Mabuse Moagi Gontse

Debreceni Egyetem AOK,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

Muller Dalma
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

Témavezet6: Prof. Dr. Cs6sz Eva

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

Mahshid Moballegh Nasery

Debreceni Egyetem AOK,

Biokémiai és Molekularis Biol6giai Intézet,
Debrecen

Kutatasi terlilet: Genomszintli DNS metilacids és transzkriptomikai

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

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

Témavezeté: Prof. Dr. Cs6sz Eva

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

Nagy Zsolt

Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

Mansi Jain

Debreceni Egyetem AOK,

Biokémiai és Molekularis Biologiai Intézet,
Debrecen

Kutatasi terllet: Epidemioldgiai referenciaértékek meghatarozasa az onko-
l6giai betegségek el6fordulasara

Témavezetd: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

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

Témavezets: Prof. Dr. Cs6sz Eva
Kutatdasom célja termofil organizmusok proteomikai vizsgalatdhoz szikséges lizis-

és emésztési protokollok optimalizalasa. A kilénb6z6 mddszerek 6sszehasonlitasa-
val a fehérjehozam és az emésztési hatékonysag javitasara torekszem.

Murmu Ankita
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

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

Témavezets: Prof. Dr. Gyorffy Balazs

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

Nemes Kolos

Szegedi Tudomanyegyetem,

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

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

Témavezetd: Dr. Pongor Lérinc

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




Erdenetsetseg Nokhoijav

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Bioldgiai Intézet,
Debrecen

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

Kutatdasom a cukorbetegség és szovédményeinek metabolomikai és proteomikai
vizsgalatara iranyul. Célom a diabéteszes retinopatiahoz kapcsolédd molekularis
mintazatok és potencialis biomarkerek azonositasa a korai felismerés és el6rejel-
zés tamogatasara.

Oravecz Orsolya

EOtvOs Lorand Tudomanyegyetem,
Természettudomanyi Kutatékézpont,
Molekularis Elettudomanyi Intézet, Budapest

Nyiri Virag
Debreceni Egyetem,
Debrecen

Kutatdsi tertlet: Eszak-szumatrai mahseer-halak evolucidja

Témavezets: Dr. Sramkoé Gabor

Kutatdsom veszélyeztetett allatfajok populaciogenetikai, filogenetikai és filogeo-
grafiai vizsgalatara irdnyul genomikai adatok alapjan. Célom a genetikai valtoza-
tossag feltarasa és az eredmények felhasznaldsa hatékony természetvédelmi stra-
tégidk tamogatasara.

Kutatasi terlilet: Az anyai-magzati kapcsolat sejtes és molekularis

szintd immunszabalyozasa

Témavezetok: Prof. Dr. Than Nandor Gabor, Dr. Papp-Balogh Andrea
Kutatdsom a terhességi immunoldgia teriletén a méhlepényi glikanok és galektinek
szerepének vizsgalatara iranyul. Célom ezen molekuldk immunregulacidoban és
placentacidoban bet6ltott szerepének feltardsa, valamint a terhességi kérképek
molekularis hatterének jobb megértése.

Orosz Nikolett

Debreceni Egyetem,
Egészségtudomanyi Intézet,
Debrecen

Olah Gergo

Debreceni Egyetem,

Evollciés Allattani és Humanbiolégia Tanszék,
Debrecen

Kutatasi terlilet: A Debreceni Egyetem Klinikai Kozpont vonzaskorzetében

detektalt fert6z6 megbetegedések epidemioldgiaja

Témavezetd: Dr. Nagy Attila Csaba

Kutatasunk célja a Debreceni Egyetem Klinikai Koézpont korzetében el6forduld
enteralis kérokozok, influenzavirusok és multirezisztens baktériumok okozta fert6-
zések klinikai jellemzdinek vizsgalata, valamint a kérhazi tartézkodas és halalozas
szempontjabdl legjelentésebb betegségek azonositasa.

Kutatasi terlilet: Automatikus adatfeldolgozas biodiverzitas kutatasok
tamogatasara
Témavezetok: Dr. Ban Miklos, Dr. Harangi Balazs

Kutatasom célja korszerl informatikai eszk6zok fejlesztése a biodiverzitds kutatas
tamogatasara, amelyek segitik a terepi adatgyl(ijtést, az adatok feldolgozasat és
vizualizacidjat. Munkam soran mesterséges intelligencian alapulé képfeldolgozasi
és objektumfelismerési modszereket alkalmazok bioldgiai informacidok automatizalt
kinyerésére.

Pachinger-Molnar Bence
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

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

Témavezetd: Dr. Menyhart Otilia
Kutatasom nyilvanosan elérhetd egysejt- és bulk-RNS-adatok bioinformatikai
elemzésére iranyul. Célom egy webes alkalmazas fejlesztése, amely a tumorokat
metabolikus mintazataik alapjan csoportositja, tdmogatva (j alcsoportok és célzott
terapias lehet6ségek azonositasat.




Pal Viktor

Szegedi Tudomanyegyetem,
Bioldgia Doktori Iskola,
Szeged

Kutatasi terllet: 1degsejtek k6zotti kommunikacié mérése és fenotipi-
zaladsa multi-patch clamping és mesterséges intelligencia segitségével
Témavezetd: Dr. Horvath Péter

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

Dr. Panczél Andras
Semmelweis Egyetem,
Bioinformatika Tanszék,
Budapest

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

Kutatasom a glioblastoma diagnosztikai, prognosztikai és prediktiv biomarkereinek
azonositasara iranyul. Ujgeneracids szekvenalasi és bioinformatikai mddszerekkel

vizsgalom a tumor genetikai és transzkriptomikai eltéréseit a betegség heteroge-
nitdsanak jobb megértése és a személyre szabott terdpia tamogatasa érdekében.

Parrag Petra

Semmelweis Egyetem,

Patoldgiai Tudoméanyok Doktori Tagozat, Molekularis
és Experimentalis Onkologia Program, Budapest

Kutatasi terlilet: A magyarorszagi rosszindulati daganatos betegségek
epidemioldgiai valtozasai
Témavezetl: Dr. Kenessey Istvan

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

Poscher Anna Zso6fia

Genetikai Intézet,

Szegedi Biologiai Kutatékozpont,
Szeged

Kutatasi terllet: Genetika, Immunoldgia, Epigenetika

Témavezet6 neve: Dr. Czimmerer Zsolt

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

Posta Maté

Semmelweis Egyetem,

Természettudomanyi Kutatokoézpont
Molekularis Elettudomanyi Intézet, Budapest

1

Kutatasi terlilet: A nagy szulészeti korképek patomechanizmusai,

korai predikcidja és diagndzisa

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

Sahel Kapoor

Semmelweis Egyetem,
Gyogyszerhatastani Intézet,
Budapest

Kutatasi terlilet: A migrén human transzkriptomikai vizsgalata
Témavezetd: Dr. Petschner Péter

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

e

Schitz Oszkar

Szegedi Tudomanyegyetem,
Genetika Tanszék,

Szeged

Kutatasi terilet: Archeogenetika

Témavezetd: Dr. Torok Tibor

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

Sod-Erdene Byambadash
Debreceni Egyetem,
Debrecen

Kutatasi tertlet: A mongol szajga antilop (Saiga tatarica mongolica)
konzervacidgenomikai vizsgalata

Témavezetd: Dr. Sramko6 Gabor

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




Somogyi Petra

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

Kutatasi terlilet: Az iszkémias agysérulések légzésélettani
koévetkezményei

Témavezet6: Prof. Dr. Petak Ferenc, Prof. Dr. Farkas Eszter

Kutatdasom az agyi iszkémia légzOrendszerre gyakorolt hatdsainak vizsgalatara
iranyul patkanymodellben. Célom a karosodashoz vezet6 gyulladasos és metabo-
likus folyamatok feltarasa terapias lehet6ségek megalapozasa érdekében.

Ulambayar Battamir
Debreceni Egyetem,

A Egészseégtudomanyi Intézet,
' ,;' Debrecen

Kutatasi terllet: Kardiometabolikus betegségek és az inzulin-
rezisztenciaval val6 6sszefliiggésuk

Témavezetd: Dr. Nagy Attila Csaba

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

Dr. Szepesi Gabriella

Semmelweis Egyetem,

Patoldgiai és Kisérleti Rakkutatd Intézet,
Budapest

Varadi Alex

Debreceni Egyetem,
Metagenomikai Intézet,
Debrecen

Kutatasi terillet: A follikularis limfoma csontvel6i érintettségének
vizsgalata térbeli transzkriptomikai és proteomikai médszerekkel

Témavezet6: Prof. Dr. Bodor Csaba

Kutatasunk a follikularis limféma csontvel6-érintettségének térbeli transzkriptomikai
és proteomikai vizsgalatara iranyul. Célunk 0j terapids célpontok és biomarkerek
azonositdsa a betegség pontosabb felismerése és kezelése érdekében.

Sziics Balazs

Szegedi Tudomanyegyetem, Természettudomanyi

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

Kutatasi terlilet: Genomi bioinformatikai médszerek hatékonysaganak
vizsgalata mikrobioldgiai kutatasokban

Témavezetd: Dr. Laczkd Levente
Kutatdsom a mikrobidlis genomok pontos rekonstrukciéjat vizsgalja ujgeneracios
szekvenaldsi és bioinformatikai mdodszerekkel. Célom a genomdsszeallitds mindsé-

gét befolyasold tényezOk feltarasa, gyakorlati ajanlasok kidolgozasa és Uj elemz6-
eszk6zok fejlesztése.

Kutatasi tertilet: A HIV immun-elkeriilést el6segitéo mutacidinak

vizsgalata az immunoldgiai hasonlésag vonatkozasaban

Témavezeté: Dr. Manczinger Maté

Kutatdsom a HIV adaptiv immunrendszer kijatszasat lehetdvé tevé mutaciok vizs-
galatara iranyul. Bioinformatikai elemzésekkel, R programozasi koérnyezetben
elemzem a virusvariaciokat és klinikai adatokat az immunelkeriilés mechanizmu-
sainak feltarasara.

Varga Luca

Semmelweis Egyetem,

Patoldgiai és Kisérleti Rakkutato Intézet,
Budapest

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

Takacs Bertalan

Szegedi Biologiai Kutatékozpont,
Genetika Intézet,

Szeged

Veres-Szaszka Judit

Debreceni Egyetem,
Juhasz-Nagy Pal Doktori Iskola,
Debrecen

Kutatasi terlilet: Metagenomika, human mikrobiom

Témavezetl: Dr. Haracska Lajos

Kutatdasom a human, els6sorban bélmikrobiom bioinformatikai elemzésére iranyul
Ujgeneracids szekvenalasi adatok alapjan. Gépi tanulasi és statisztikai modszerek-

kel vizsgalom a betegségekhez kapcsoldddé mikrobidlis valtozasokat, valamint egy
pontosabb mikroba-azonositd szoftver fejlesztésén dolgozom.

Kutatasi terlilet: Hossza tava tajléptéki valtozasok hatasai
a romaniai madardiverzitasra

Témavezetok: Prof. Dr. Barta Zoltan, Dr. Ban Miklds
Kutatasunk a romaniai tajhasznalat és klimavaltozas madarallomanyokra gyakorolt
hatasat vizsgalja mlholdas adatok, mesterséges intelligencia és monitoringadatok

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




TeSS — ELIXIR képzeésiportal

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

o eSupport System), az élettudomanyi és bioinformatikai képzési

E” ]I  er6forrdsok kézponti eurdpai gy(ijtéplatformja. Célja, hogy egyet-

len kereshet6 fellleten tegye elérhetévé az ELIXIR csomdépontok

TeSs és mas szolgaltatok képzési eseményeit, tananyagait és oktatasi

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

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

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

A TeSS igy nem csupan képzési eseménynaptar, hanem az élettudomanyi
k6zosség folyamatos szakmai fejl6dését tamogatd integralt tuddsmenedzsment-
rendszer.
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Training SPLASH - Ojeuropai tudasplatform
a bioinformatikail képzések tamogatasara

TRAINING (ﬂ Az élettudomanyi kutatas és a bioinformatika

SPLASH QJ gyors fejlédése folyamatos kompetenciafejlesz-

tést tesz szikségessé. Ennek tamogatasara

hozta létre az ELIXIR Europe a Training SPLASH (Skills, Professional Development,

Learning Assessment, Support and Help) online tudasplatformot, amely a bioinfor-

matikai és élettudomanyi képzések tervezését, fejlesztését és értékelését tamo-
gatja eurdpai szinten.

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

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

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

Training Lifecycle

Explore good practices and helpful resources.

Evaluate Plan

/

csoléddsara az eurodpai tudaskézosségbe.

Uj ELIXIR Magyarorszag kapcsolattart6
a Szegedi Tudomanyegyetemen

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

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




Az ELIXIR Magyarorszag vezetd/kutatoi

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

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

. Kutatécsoportja a bioinformatika, a mesterséges intelligencia és

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

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

2025-ben Dr. Pongor Lorinc, a HCEMM Cancer Genomics and
Epigenetics kutatdcsoportjanak vezet6je vezetd kutatdként csatlako-
zott az ELIXIR Magyarorszag haldzatahoz.

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

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

Dr. Ari Eszter

Eo6tvos Lorand Tudomanyegyetem, Genetikai
Intézet, Budapest; Szegedi Biologiai
Kutatokozpont, Biokémiai Intézet, Szeged

Kutatasi teriiletek: evollciobiologia, bakterialis genomika,
transzkripcionalis szabalyozas

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

Prof. Dr. Bagdy Gyorgy

Semmelweis Egyetem, Gydgyszerhatastani
Intézet, Neuropszichofarmakologiai
Kutatocsoport, Budapest

Kutatasi terlletek: a gyakori, komplex pszichiatriai és neuroldogiai
betegségek kialakulasaban szerepet jatszo orokletes és kdrnyezeti
faktorok, valamint biologiai Gtvonalak azonositasa Gj gyogyszercélpontok
és terapias lehetéségek azonositasara

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

Dr. Balint Balint Laszlé6

Debreceni Egyetem, Biokémiai és Molekularis
Biol6giai Intézet, vendégkutato,

Debrecen

DEBRECENI
EGYETEM

Kutatasi terllet: epigenetika, funkcionalis genomika

Az epigenetikai 6roklédeés fizikai hordozoi a kromatin szerkezetén keresztil szaba-
lyozzak a gének kifejez0dését. Kutatasaim célja a génexpressziéo kromatin szint(
szabalyozasanak megértése és annak feltardsa, hogy ezek a folyamatok miként
jarulnak hozza az onkoldgiai betegségek kialakulasahoz és kezeléséhez. Daganatos
és izogenikus sejtek vizsgalataval elemzem a génszabdlyozas kulcsszereplbit, vala-
mint multiomikai adatok integraldsaval azonositom a kritikus szabalyozo6 elemeket.




Dr. Barta Endre

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

EOtvOs Lorand Tudomanyegyetem,
TTK Fizikai Intézet,

Budapest

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

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

ELIXIR részvétel: Biodiversity Community

Kutatasi terliletek: genomika, big data, mesterséges intelligencia

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

ELIXIR részvétel: Platforms, BY-COVID

Prof. Dr. Barta Zoltan

Debreceni Egyetem, TTK Evollciés Allattani
és Humanbiolodgiai Tanszék,

Debrecen

DEBRECENI
EGYETEM

Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila

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

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

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

F6 kutatasi teriletek: rendszerbiolégia, molekularis halézatok

szimulacidja, adatintegracio

A Molekularis és Cellularis Halézatok Rendszerbioldgidja Kutatécsoportban a sej-
ten bellli és sejtek kozotti kdlcsonhatasok térbeli és id6beli dinamikajat vizsgaljuk
szamitogépes modellezési és kisérletes mddszerek kombinalasaval. A molekularis
interakcios haldzatokat matematikai modellekké alakitjuk, hogy feltarjuk a sejt-
novekedés és sejtosztddas szabalyozasanak mechanizmusait. Munkank soran el-
sOsorban proteomikai és multiomikai adatokat hasznalunk, eredményeinket pedig
sajat kisérletes rendszereinkben és egylttm{ikddo laboratoriumokban validaljuk.

Prof. Dr. Bodor Csaba

Semmelweis Egyetem, Patoldgiai és Kisérleti
Rakkutato Intézet Budapest, HCEMM-SE Molekularis
Onkohematolégia Kutatécsoport, Budapest

Prof. Dr. Cs6sz Eva

Debreceni Egyetem AOK,

Biokémiai és Molekularis Bioldgiai Intézet,
Debrecen

Kutatdsi terliletek: molekularis onkohematolégia, daganatgenomika

A Molekularis Onkohematoldgia Kutatdcsoport kilonb6zd lymphomak és leukémi-
ak genomikai és transzkriptomikai vizsgalataval foglalkozik, valamint diagnosztikai
fejlesztéseket végez korszerld Ujgeneracids szekvenaldsi és bioinformatikai mod-
szerekkel. Kutatasaink célja a betegségek lefolyasaval és a célzott terapidkra adott
valasszal 6sszefliggd biomarkerek azonositasa, tovabba a terdpids szelekcid hata-
sara kialakulod klonalis evolucio6 id6beli és térbeli folyamatainak feltarasa.

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

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

ELIXIR részvétel: Képzési koordinator, Proteomics




Dr. Dosztanyi Zsuzsanna

EOtvos Lordnd Tudomanyegyetem,
TTK Biokémia Tanszék,

Budapest

Dr. Fekete Janos Tibor
Természettudomanyi Kutatokoézpont,
Molekularis Elettudomanyi Intézet,

'} / Budapest

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

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

ELIXIR Community részvétel: Intrinsically Disordered Protein,

Training Platform

Kutatasi terilet: transzkriptom alapa prediktiv biomarkerek
szolid tumorokban

Kutatasaim kozéppontjaban a prediktiv biomarkerek azonositasa all. A ROC-Plotter
projekt célja olyan Osszefiiggések feltarasa, amelyek egyes gének expresszidja és
a terapias valasz kdzott mutatkoznak kilonb6zé daganattipusokban. Az altalunk
fejlesztett webalkalmazas eml6-, méhnyak-, vastagbél- és agydaganatos betegek
génexpresszids adatait hasznalja biomarker-jeloltek validaldsara. A rendszer lehe-
t0séget biztosit a kutatok szamara sajat adataik gyors ROC-analizisére és kisérle-
tes eredményeik fliggetlen kiils6 megerdsitésére is.

ELIXIR részvétel: GALAXY Platform

Dr. Erdds Gabor

EOtvos Lorand Tudomanyegyetem,
Biokémia Intézet,

Budapest

Dr. Garamszegi Laszl6 Zsolt

Okolégiai Kutatokozpont,

Okolégiai és Botanikai Intézet,

Evollciés Okolégia Kutatéocsoport, Budapest

OF

OKOLOGIAI
KUTATOKOZPONT

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

2023 ota vezetem az ELIXIR Intrinsically Disordered Proteins (IDP) kdzdsségét,
amely az ELIXIR egyik legaktivabb szakmai kdz0ssége. Kutatasaim kdzéppontja-
ban olyan bioinformatikai és mélytanulds-alapu mddszerek fejlesztése all, amelyek
az eredendben rendezetlen fehérjék szerkezeti és funkcionadlis tulajdonsagainak
vizsgalatat tdmogatjak. Az altalam fejlesztett predikcids eszko6zok lehetévé teszik
a rendezetlen régiok, funkcionalis kétéhelyek és konformacids sajatossagok pontos
azonositasat, hozzajarulva e fehérjék bioldgiai szerepének mélyebb megértéséhez.

ELIXIR részvétel: ELIXIR IDP Community

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

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

Prof. Dr. Gaspari Zoltan

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

Kutatasi terlletek: fehérjeszerkezet, szerkezet-dinamika kolcsonhatéas

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

ELIXIR részvétel: Képzési koordinator




Dr. Gyenesei Attila

Pécsi Tudomanyegyetem
Szentagothai Janos Kutatékoézpont,
Pécs

Kutatasi terililetek: biomarker azonositas, big data, biostatisztika

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

ELIXIR részvétel: Technikai koordinator

Prof. Dr. Harrach Balazs

4= ATKI Allatorvostudomanyi Kutatéintézet,
Allatorvostudoményi Molekularis Virolégia témacsoport,

Kutatdintézet

Budapest

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

Kutatécsoportunk vizsgalja a gazdasagi, kedvenc és vadallatok virusainak diverzi-

- s
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a vadon él6 allatok (pl. denevérek, majmok) potenciadlisan embert és haziallatokat
fert6zd virusait. A vadallatmintakat Dél-Amerikatdl Uj-zZélandig terjedéen kaldik.
Eredményeinket a Nemzetk6zi Virusrendszertani Bizottsdgban végzett munkaban
forditjuk hivatalos taxondmiava.

Prof. Dr. Gyorffy Balazs
Természettudomanyi
Kutatokozpont, Molekularis
Elettudomanyi Intézet, Onkoldgiai
Biomarker kutatécsoport, Budapest

Dr. Horvath Péter

Szegedi Biologiai Kutatékozpont,
Biokémiai Intézet,

Szeged

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

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

ELIXIR részvétel: az ELIXIR magyarorszagi csomopontjanak a vezetéje

Kutatasi terlletek: molekularis biolégia, rendszermikroszkoépia

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

Dr. Kenessey Istvan
Orszagos Onkoldgiai Intézet,
Budapest

Kutatasi terliletek: onkolégia, epidemioldgia, minoségbiztositas

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

Szegedi Tudomanyegyetem,
Biotechnoldgiai Tanszék,
Szeged
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Kutatasi terlletek: molekularis diagnosztika, mikrobidalis genetika,
metagenomika, mesterséges intelligencia

A bioinformatika oktatasa a Szegedi Tudomanyegyetemen a 2000-es évek elején
indult, és azota a molekularis evollcid, az omikai tudomanyok és az informatika
terlleteivel bovilve bioinformatikai szakirany kialakitasdhoz vezetett. Az ELIXIR
Magyarorszaghoz valé csatlakozas célja az orszagos oktatasi és kutatasi egyiattmi-
kodések erbsitése. Bioinformatikai modszereinket elsésorban a molekularis diag-
nosztika, a mikrobidlis genetika és a metagenomika teriletén alkalmazzuk, mik6z-
ben egy korszer(, integralt szegedi bioinformatikai kdzpont kialakitasan dolgozunk.

Dr. Menyhart Otilia

Pécsi Tudomanyegyetem,
Transzdiszciplinaris Kutatasok Intézete,
Pécs

Kutatasi terllet: diagnosztikai eszkozok fejlesztése betegektol
szarmazo mérések adatainak felhasznalasaval

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

Dr. Laczkd Levente

Debreceni Egyetem, Egészségtudomanyi Kar,
Egy Egészség Intézet, Bioinformatikai
munkacsoport, Debrecen
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Dr. Monostory Katalin
Természettudomanyi Kutatékdzpont,
Molekularis Elettudomanyi Intézet,
Budapest
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Kutatasi terililet: genomika, bioinformatika

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

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

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

ELIXIR Community részvétel: Platforms

I
Dr. Ligeti Balazs
Pazmany Péter Katolikus Egyetem,
Informacioés Technoldgiai és Bionikai Kar,
\ Budapest

Kutatdsi terillet: neuralis bioinformatika, mikrobiom, genomikai-
nyelvmodellek

Kutatdcsoportunk a nagymeéret(i genomikai nyelvmodellek és szekvencia-reprezen-
taciok fejlesztésével foglalkozik. Célunk olyan Uj neurdlis és pangenomikai madd-
szerek kidolgozasa, amelyek képesek a mikroorganizmusok nagy mennyiség(, he-
terogén genomikai adatainak hatékony elemzésére, Uj mintazatok feltdrasara és
bioldgiai folyamatok el6rejelzésére. Kutatasaink hozzajarulhatnak tobbek kdzott az
antimikrobialis rezisztencia, az Uj patogének megjelenése és mas globalis bioldgiai
kihivasok jobb megértéséhez.

Dr. Nagy Attila Csaba

Debreceni Egyetem, Egészségtudomanyi Intézet,
Egészségugyi Informatikai Tanszék,

Debrecen
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Kutatdsi terlletek: biostatisztika, epidemioldgia, big data

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




Dr. Patthy Laszl6

| Természettudomanyi Kutatékozpont,
% Molekularis Elettudomanyi Intézet,
"V Budapest

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

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

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

Dr. Petschner Péter
Semmelweis Egyetem,
Gyogyszerhatastani Intézet,

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

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

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

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

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

Dr. Pongor Lérinc

Magyar Molekuléris Medicina
Kivalésagi Kozpont (HCEMM),
Szeged

Kutatasi terlletek: epidemiolégia, genomika

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

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

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

Dr. Sramko Gabor

Debreceni Egyetem, TTK NOvénytani Tanszék,
Evoliciés Genomikai Kutatécsoport,
Debrecen
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Kutatasi terliletek: molekularis filogenetika és filogenomika, populacioé-
genetika és populaciogenomika

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

ELIXIR Platform részvétel: Tools, Training




Dr. Szasz Attila Marcell
Belgyogyaszati és Onkoldgiai Klinika,
Budapest

Prof. Dr. Tozsér Jozsef

Debreceni Egyetem,

Biokémiai és Molekularis Bioldgiai Intézet,
Debrecen
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Kutatasi terlilet: szolid tumorok, kiilbndsen a malignus melanéma

és emlorak, ezekben a tumor-host kélcsonhatasok vizsgalata

az immunreakcidok tukrében

Kutatasi megkozelitéslinkben erds klinikai alapokra és széveti morfoldgiai jellem-
zO6kre épitve elemezzilk a DNS-, RNS- és fehérjeszintl adatok 6sszefiiggéseit, va-
lamint azok térbeli és id6beli heterogenitasat egyedi betegmintakban. Fokuszunk
a betegen bellli valtozatossag feltarasa és olyan tényezdk azonositasa, amelyek
hozzajarulhatnak a tumoros folyamatok jobb megértéséhez, valamint Uj diagnosz-
tikai és terapids lehetdségek fejlesztéséhez.

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

Prof. Dr. Széll Marta

Szegedi Tudomanyegyetem,

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

Kutatdsi terililetek: ritka betegségek, genotipus-fenotipus vizsgalat

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

Prof. Dr. Than Nandor Gabor
Természettudomanyi

Kutatokozpont, Molekularis Elettudomanyi
Intézet, Budapest
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Kutatasi terililetek: perinatolégia, reproduktiv bioldgia,
immunoldgia, rendszerbioldgia

Kutatocsoportommal a vetélések és terhességi kérképek kialakuldsaban szerepet
jatszd kérfolyamatok rendszerbioldgiai vizsgalatat végzem. A téma kiemelt jelent6-
ségli, mert a terhességek 70%-a, a klinikailag felismert terhességek 15%-a végz6-
dik vetéléssel, és a varanddsok 25%-anal |ép fel az anya és/ vagy magzata életét
és egészségét veszélyeztet6 terhességi korkép. Célunk a kérfolyamatok molekula-
ris Utvonalainak, szabalyozasi halézatainak leirasa, biomarkerek és gydgyszer-ha-
taspontok azonositasa.
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Kutatasi teriletek: retroviralis biokémia, viralis protedm, viralis fert6zés
hatasa a cellularis proteémra és transzkriptémra, fermentlevek,

tej omikai elemzése

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

Dr. Tusnady Gabor
Természettudomanyi Kutatokdzpont,
Molekularis Elettudomanyi Intézet,
Budapest

Kutatasi terliletek: bioinformatika, transzmembran fehérjék, adatbazisok
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vizsgalata modern bioinformatikai eljarasok kifejlesztésén keresztiil (CCTOP,
TMFoldRec), valamint adatbazisok létrehozasa, amelyek a transzmembran fehér-
jék topoldgiajaval és szerkezetével kapcsolatosak (HTP, PDBTM, TOPDB, TOPDOM),
tovabba olyan nagy ateresztoképességl kisérleti mddszerek fejlesztése, amelyek
transzmembranfehérjék topoldgiai becslését és szerkezetmodellezését segitik.

ELIXIR Community részvétel: 3D-Bioinfo; a MABIT fotitkara

Dr. Virag Eszter

Debreceni Egyetem, Egészségtudomanyi Kar,
Egy Egészség Intézet,

,Plant Dromics’ munkacsoport, Debrecen
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Kutatasi teriiletek: novényi transzkriptomika, génszabalyozas,
képfeldolgozas, lipid alapi gyogyszerhordozé rendszerek fejlesztése
Munkacsoportunk fenntarthatdé novényvédelem szempontjabdl jelentds biostimu-
latorok, peszticidek és priming anyagok hatdsait vizsgalja Arabidopsis thaliana
modellnévényen és gazdasagilag fontos kulturndévényeken. Kutatdsaink ko&zép-
pontjaban a névényi anyagcsere- és génszabalyozasi folyamatok transzkriptomikai
elemzése, valamint a novény-patogén kdélcsénhatasok soran aktivalodd védelmi
mechanizmusok feltarasa all. Bioinformatikai modszerekkel génexpresszids és Ut-
vonalelemzéseket végziink, tovabba transzkripcids faktorok és szabalyozd haléza-
tok azonositasara torekszink.




Bioinformatikai témaji MTA vedesek

Dr. Dosztanyi Zsuzsanna

Dr. Dosztanyi Zsuzsanna akadémiai doktori értekezésében az ere-
dendéen rendezetlen fehérjék bioinformatikai vizsgalata terén elért
eredményeit foglalta 0Ossze. Kozel két évtizedes kutatdmunkaja
soran tobb, nemzetkodzileg is széles kdrben alkalmazott predikcids
modszert fejlesztett ki a rendezetlen régidk és koétéhelyeik azonosi-
" tasara aminosav-szekvencidk alapjan.

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

Prof. Dr. Gaspari Zoltan

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

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

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

Konferenciak, kurzusok
az ELIXIR Magyarorszag tamogatasaval

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

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

ELIXIR Bioinformatikai Nyari Egyetem

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

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

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

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

Bioinformatikai

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

Bioinformatika konferencia

A bioinformatika sokszinlisége a mesterséges intelligenciatoél
a precizids orvoslasig

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

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




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

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

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

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

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

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

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

MET-MBFT-MMVBT-MABIT

2025. J0INT CONFERENCE

ELIXIR Magyarorszag ismeéetelnyerte
a Kivalo Kutatasi Infrastruktira minositést

Az ELIXIR Magyarorszag Konzorcium a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacios
Hivatal (NKFIH) dontése alapjan ismét elnyerte a Kivalé Kutatasi Infrastruktiara
(KKI1) minésitést. Az elismerés meger0siti, hogy a hazai bioinformatikai kutatdsi
infrastruktira nemzetkdzi szinten is kiemelkedd mindségben m(ikoédik, és hosszu
tavon biztositja a korszer( kutatasi szolgaltatasok és adatinfrastrukturak elérhetd-
ségét.

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

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

Clinical Bioinformatics kurzus

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

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

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




Angol nyelvii bioinformatika-oktatas
a'Péecsi Tudomanyegyetemen

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

Nemzetkozi bioinformatikai nyari kurzus az ELTE
Budapest Summer University keretében

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

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

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

A képzés helyszine az ELTE Természettudomanyi Kar Bioldgiai Intézete volt.

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

ELIXIR kutaték a Healthy Living Symposium konferencian

A budapesti Healthy Living Symposium nemzetk6zi konferencia az 6regedésbiold-
gia, a precizids orvoslas, a genetika és az adattudomany legUjabb eredményeit
allitotta a kézéppontba. A rendezvényen az ELIXIR Hungary kutatdja, Dr. Kerepesi
Csaba el6addéként vett részt.

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

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

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

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

A projekt kdzéppontjaban az ESKAPEE koérokozék genomszekvenadlasi meta-
adatainak LLM-alapu egységesitése all, amely hozzajarulhat a nagyméretl geno-
mikai adatbazisok min6ségének és Ujrafelhasznalhatésaganak javitasahoz. A fej-
lesztésben kiemelt szerepet vallalt Kada Norbert és Papp Balazs is. Az eredmények
a BACCURATE platformon érhetdk el.
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AZ-ELMULT EV KIEMELT KUTATASI e Prof. Dr. Bagdy Gydrgy

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

felismerhet6ségét a citotoxikus T-sejtek szamara. A tdbb ezer virusgenom
bioinformatikai elemzésére és immunoldgiai kisérletekre épll6 eredmények
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e ™ 7 (S)-ketamin jellegzetes ,gamma-delta shift” mintazatot valt ki, amely potencialis
° A R biomarkerként szolgalhat a gyors antidepressziv hatas kimutatdsaban, mig az
:_: i e e - (R)-ketamin esetében ez a jelenség nem figyelheté meg.
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o i - 1> Referencia: Koncz Sz., Pothorszki D., Papp N., Pal D.,
wel 4 Rwerce i . B Bagdy G., Differential effects of ketamine enantiomers on EEG

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

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

molekuldakhoz kot6d6 peptidek mennyisége, valamint hogy ezek a valtozasok fold-
rajzi régiénként és kilonb6z6 HLA-variansok esetén eltéré mértékiek lehetnek.

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

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




e Dr. Balint Balint \Laszlo

e Dr. Barta Endre

A PARP2 szerepe az antioxidans gének szabalyozasaban: az NRF2
szubcellularis lokalizaciéjanak és PARilaciéjanak jelentésége
A PARP2 a PARP enzimcsalad tagja, amely a DNS-helyreallitds mellett a mito-
kondridlis mikddés és a lipidanyagcsere szabalyozasaban is fontos szerepet
tolt be. Hianya fokozott oxidativ stresszhez és a mitokondriumok m{ik6désé-
nek zavarahoz vezethet, valamint befolydsolhatja a PARP-gatl6 terapidk mel-
lékhatasait.

A kutatds feltarta, hogy a PARP2 az NRF2, az antioxidans védekezés egyik
kulcsfontossagu szabalyozdjanak miikodését is befolyasolja. A PARP2 hidnya
nem az NRF2 mennyiségét, hanem sejten belili elhelyezkedését modositotta,
csOkkentve annak aktiv, sejtmagban taldlhaté formajat. A vizsgalatok azt is
igazoltak, hogy az NRF2 PARilacidja PARP2-fiiggd folyamat.

Az eredmények Uj Osszefliggéseket tarnak fel a PARP2-NRF2 szabalyozasi
haldzatban, és hozzajarulhatnak az oxidativ stresszel és mitokondrialis m{iko-
dészavarokkal kapcsolatos betegségek molekuldris mechanizmusainak jobb
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Kép: A PARP2 elnémitasa jelentésen mddositja az antioxidans gének expresszios
mintazatat. Az antioxidans védekezésben szerepet jatszé gének valtozasait C2C12
és HepG2 sejtvonalakban vizsgaltdk scPARP2 és shPARP2 mintak Ujraelemzésével.
A differencialisan expresszalédé redoxszabalyozé géneket microarray-adatok alap-
jan csoportositottak és Venn-diagramokkal dbrazoltak. Az 4bran az NRF2-fliggetlen,
illetve az eltérd és hasonld expressziés mintazatot mutatdé NRF2-fliggl gének sze-
repelnek.

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

Uj genetikai modszer segitheti a hismindség javitasat

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

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

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

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

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




e Prof: Dr. Barta Zoltan

Két foldibagolyfaj genomjanak feltérképezése Gj lehetoségeket nyit

az evollcios és természetvédelmi kutatasokban
Barta Zoltan professzor és munkatarsai elséként allitottak 6ssze két csajkoéfaj,
a hazai nagyfejl csajkd (Lethrus apterus) és a kdzép-azsiai Lethrus scoparius
vazlatos genomjat. A korszer(i szekvenaldsi és bioinformatikai mddszerekkel
|étrehozott genetikai erdforrasok lehetévé teszik e klilonleges, répképtelen
bogarak evollcids, dkoldgiai és természetvédelmi vizsgalatat.

A kutatas jol példazza a genomikai technoldgidk és a klasszikus zooldgiai

megkozelitések 0sszekapcsolasat, Uj lehetéségeket teremtve a fajok genetikai
diverzitasanak és alkalmazkodasi folyamatainak feltarasaban.
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Kép: Az abra a Lethrus scoparius és a Lethrus apterus genomjainak ortolég gén-
csoport-alapu 6sszehasonlitdsat mutatja. A felsé panel a kézbs és fajspecifikus
géncsoportok szamat, mig az alsé panel az ezekhez tartozé gének genomonkénti
aranyat szemlélteti.

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

e Prof. Dr. Bodor Csaba

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

A The Journal of Pathology folydiratban megjelent tanulmany - Bodor
Csaba kozrem(kodésével - olyan betegek mintadit elemezte, akik egymast
kévetden BTK-gatld és venetoclax kezelésben részesiltek. A kutatok alacsony
Iefedettség(j teljesgenom- szekvenéléssal és célzott genetikai vizsgélatokkal

Y4

molekularis valtozasokat.

Az eredmények azt mutattak, hogy a kezelések utan fokozddott a dagana-
tok genetikai komplexitdsa, kilondsen a kromoszomalis eltérések szamanak
novekedése révén. A kutatas ravilagitott arra, hogy a terapias rezisztencia
nem egyetlen genetikai esemény, hanem tobb, parhuzamosan fejlédé tumor-

Y4

A vizsgalat hangsulyozza a longitudinalis molekuléris monitorozas jelent6-
ségét, amely hozzajarulhat a terdpids valasz el6rejelzéséhez és a személyre
szabott kezelési stratégiak fejlesztéséhez.

Copy number profile of MCL samples (n=21)
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Kép: A vizsgalatban szerepl6 kopenysejtes limfoma (MCL) mintak képiaszam-elté-
réseinek (CNA) Osszesitett profilja. A hétérképhez kapcsolédd felsé panel a bete-
gek klinikopatoldgiai jellemzdit, mig a jobb oldalon a mintak legaldbb 35%-aban
képiaszam-valtozast mutatdé genomi régidk génjei lathatok.

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




e Prof: Dr. Csabai'Istvan

e Prof. Dr. Csikasz-Nagy Attila

A tuberkuloézis diagnosztikajanak korszerlisitése mesterséges
intelligencia segitségével

A tuberkuldzis (TB) diagnosztikaja vildgszerte jelentds kihivast jelent, klilono-
sen az alacsony és kbdzepes jovedelm( régidkban. A mesterséges intelligencia
alapu médszerek Uj lehet6séget kindlnak a gyorsabb és megbizhatébb felisme-
rés tdmogatasara.

A Streamlining tuberculosis detection with foundation model-based weakly
supervised transformer cim{ tanulmanyban a kutatdk olyan gyengén felligyelt
gépi tanulasi modellt fejlesztettek ki, amely mikroszkdpos képek alapjan képes
felismerni a Mycobacterium tuberculosis jelenlétét. A mddszer elénye, hogy
nem igényel idGigényes, részletes képi annotaciokat, elegend6 a mintak szint-
jén megadott informacio.

A fejlesztés egy nagyméretl, el6re betanitott mesterségesintelligencia-
modellre (foundation model) épll6 Transformer architekturat alkalmazott,
amely tobb fliggetlen tesztkészleten is nagy pontossagot ért el. Az eredmé-
nyek azt mutatjak, hogy a megkozelités hozzajarulhat a tuberkuldzis diag-
nosztikai folyamatainak automatizaldasahoz és a szlirés elérhet0ségének javi-
tasahoz.

A kutatdsban Bed6hazi Zsolt és Biricz Andras is jelentds szerepet vallaltak.
Munkajuk jol példazza a mesterséges intelligencia, az adatelemzés és az orvo-
si diagnosztika 6sszekapcsoldsanak lehet6ségeit a modern egészségligyi kuta-

Digitalis ikermodell a gyégyszermellékhatasok eldrejelzésére

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

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

Az eredmények ramutatnak, hogy a rendszerbioldgiai modellekre épul6
mesterséges intelligencia hozzajarulhat a biztonsagosabb gydgyszerjeldltek
kivalasztasahoz, a fejlesztési folyamat hatékonysaganak néveléséhez és a sze-
mélyre szabott terapiak jovébeli kialakitasahoz.
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Kép: Az Optuna Bayes-féle optimalizalasanak hiperparaméter-optimalizalasi ered-
ményei. A parhuzamos koordinatadiagram a tanitdsi és Transformer encoder
hiperparaméterek, valamint a PR-AUC érték kapcsolatat mutatja. Az 1000 préba-
val, haromszoros keresztvalidacioval végzett optimalizalds alapjan az encoder
rétegek szama és a batch méret gyakorolta a legnagyobb hatast a modell teljesit-
ményére.

Referencia: Bed6hazi Zs., Biricz A., Foster N., Lin Y. E., Csabai 1.,
Streamlining tuberculosis detection with foundation model-based weakly
supervised transformer, Computers in Biology and Medicine, 2025,
https://doi.org/10.1016/j.compbiomed.2025.110554
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Kép: A Cytocast modell interpretalhatdésaga: a SHAP-elemzés feltarja, hogy mely
célfehérjék, fehérjekomplexek és jelatviteli Utvonalak jarulnak hozza leginkabb az
egyes gyogyszermellékhatdsok elOrejelzéséhez.

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




e Prof: Dr. Cs6sz Eva

e Dr. Erdds Gabor

Felhasznalb6barat adatértékelés a modern proteomikaban

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

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

A tdbb nyilvanos adathalmazon tesztelt mddszer robusztusan alkalmazhato
kilonb6z6 mérési kdrnyezetekben, és hozzajarulhat a proteomikai elemzések
gyorsitasahoz, a reprodukalhatdsag javitasahoz, valamint a nagyméret(i biolo-
giai adatok szélesebb kord hasznositasahoz.
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Kép: Az abra réviden azt mutatja be, hogy a DEF munkafolyamat mennyire meg-
bizhatéan képes fehérjéket azonositani és mennyiségileg elemezni kilénb6z6 min-
takban. Az els6 panelek a fehérjék jelenlétét vagy hianyat, a kozépsdk azok relativ
mennyiségét, mig az utolsdk a megbizhatdéan kvantifikalhaté fehérjék aranyat
szemléltetik két eltérd elemzési stratégia alkalmazasaval.

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

AIUPred-Binding: Energiabeagyazas a rendezetlen
fehérje-kotohelyek azonositasara

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

Az Erdds Gabor, Deutsch Norbert és Dosztanyi Zsuzsanna altal fejlesztett
AIUPred-Binding mddszer egy 0j, mesterséges intelligenciara épiilé megkoze-
litést alkalmaz a rendezetlen kotérégiok eldrejelzésére. A modszer alapja az
ugynevezett ,energy embedding” stratégia, amely a fehérjeszekvenciakbdl
szarmaztatott energetikai jellemzOket mélytanulasi modellek szamara értel-
mezhetd formaban reprezentdlja. Ennek segitségével a rendszer képes felis-
merni azokat a szekvenciaszakaszokat, amelyek nagy valdszinliséggel részt
vesznek koélcsonhatasok kialakitasaban, mikdzben megdrzik rendezetlen jelle-
guket.

A tanulmany eredményei azt mutatjak, hogy az AIUPred-Binding szamos
referencia-adathalmazon feliilmulja a korabbi predikcids eljarasokat, és pon-
tosabban azonositja a funkciondlis rendezetlen kotéhelyeket. A fejlesztés
jelentOs el6relépést jelent a fehérjefunkcidk feltarasaban, kilondsen azoknal a
szabalyozé fehérjéknél, amelyek mikodése nagymértékben fiigg a dinamikus,
szerkezetileg flexibilis régidktol. A mddszer varhatdéan hasznos eszkozzé valik
a fehérjehaldzatok vizsgalataban, a molekularis kdlcsonhatasok feltérképezé-
sében, valamint a gydgyszerkutatasban is, ahol egyre nagyobb figyelem ira-
nyul a rendezetlen fehérjerégidk célzott befolyasolasara.
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Kép: AIUPred-binding elemzés a human p27 fehérjében. A rendezetlenséget
(piros) és a kotédési hajlamot (kék) jelzé gérbék pontosan azonositjak a f6 funk-
cionalis két6helyeket, koztik a ciklin—-CDK régiot, valamint egy degron motivumot
a 185. poziciénal.

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




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

A varosiasodas hatasa az énekesmadarak kommunikaciéjara — Eurépa- A Drebrin kiterjesztett egyetlen a-hélixében zajlo lokalis aminosav-
szinti{i 6sszehasonlité vizsgalat Garamszegi Laszl6 Zsolt vezetésével kolcsonhatasok dinamikus atrendezddése.

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

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

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

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

A szamitdégépes modellezés és szerkezeti mérések alapjan I|étrehozott
modell egy stabil, de dinamikus, részben hajlékony alfa-hélixet mutatott,
amelyben valtozo kdlcsdnhatasok és Uj tipusu szerkezeti elemek is megfigyel-
hetok. Az eredmények hozzdjarulnak a SAH régiok funkcionalis szerepének
jobb megértéséhez.
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Kép: A drebrin SAH-régi6 szerkezeti jellemzése. Az abra a masodlagos szerkezeti
valdszinliségeket, a 60 konformerbdl allé szerkezeti egyittest, valamint a legkom-
paktabb és legnyujtottabb konformacidk példait mutatja be, szemléltetve az egy-
részes a-hélix (SAH) szerkezeti valtozatossagat.

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




e Prof: Dr. Gyorffy. Balazs

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

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

Az eredmények szerint a mediterran étrendet kovetéknél 18%-kal alacso-
nyabb volt a kognitiv karosodas, 11%-kal a demencia, és mintegy 30%-kal az
Alzheimer-kér kialakuldsanak kockazata. A kedvez6 hatasok hatterében az
antioxidansokban, telitetlen zsirsavakban és gyulladascstkkent6 tapanyagok-
ban gazdag étrend idegrendszeri és érrendszeri védémechanizmusai allhat-
nak. A kutatas eredményei megerositik, hogy a mediterran étrend az egész-
séges agyi Oregedést tamogatd fontos életmoddbeli tényezd lehet.

A) Hazard Ratio Hazard Ratio
Study logHR  SE Weight IV, Random, 95% Cl IV, Random, 95% CI

Haring et al. 2016 -0.1983 0.1680 4.4% 0.82[0.59; 1.14]
Tsivgoulis et al. 2013 -0.1372 0.0700 10.8% 0.87 [0.76; 1.00]
Roberts et al. 2010 -0.2930 0.2467 24% 0.75[0.46; 1.21]
Scarmeas et al. 2009  -0.3270 0.1668 4.4% 0.72[0.52; 1.00]
Olsson et al. 2015 -0.1910 0.1223 6.6% 0.83 [0.65; 1.05]
Trichopoulou et al. 2015 -0.7628 0.3181  1.5% 0.47 [0.25; 0.87]
Bhushan et al. 2018 -0.4428 0.0791 10.0% 0.64 [0.55; 0.75]
Chanetal. Male 2013 -0.1057 0.2329 2.6% 0.90 [0.57; 1.42]
Chan et al. Female 2013 -0.1181 0.2356 2.6% 0.89 [0.56; 1.41]
Gardener et al. 2012 -0.1438 0.0734 10.5% 0.87 [0.75; 1.00]
Talhaoui et al. 2023 -0.0736 0.0575 12.1% 0.93 [0.83; 1.04]
Godos et al. 2023 -1.6848 0.7827 0.3%  0.19 [0.04; 0.86]
Tor-Rocaet al. 1.2024 -0.1116 0.0569 12.1%  0.89 [0.80; 1.00]
Tor-Roca et al. 2. 2024 -0.0882 0.0501 12.8% 0.92 [0.83; 1.01]

Fenget al. 2024 -0.4046 0.1175 6.9% 0.67 [0.53; 0.84)
Total (95% CI) 100.0% 0.82 [0.75; 0.89]
Prediction interval [0.64; 1.04]
Heterogeneity: Tau® = 0.0108; Chi® = 31.17, df = 14 (P < 0.01); I = 55% T =% 1
Test for averall effect: Z = -4.86 (P < 0.01) 0.1 05 1 2 10
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Kép: A mediterran étrend és az Alzheimer-kér incidencidja kozotti 6sszefliggés.
A mediterran étrend 30%-kal csdokkent Alzheimer-kockazattal tarsult (A). A funnel
plot aszimmetridt mutat (B), a TSA elemzés szerint a minta elegend6 a végs6
kovetkeztetésekhez (C). SE: standard hiba; CI: konfidenciaintervallum; IV: inverz
variancia; APIS: a priori informaciéos méret; AIS: tényleges informaciés méret;
RRR: relativ kockazatcsdkkenés.

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

e Prof. Dr. Harrach Balazs

Ujonnan azonositott ragecsaloé adenovirusok filogenetikai elemzése
és az o0si gazdavaltasok evolicids jelentéosége

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

A kutatds soran mintegy 400, kilonb6z6 ragcsaléfajokbdl szarmazd mintat
elemeztek PCR-alapi mddszerekkel. Osszesen 28 adenovirus-szekvenciat azo-
nositottak 17 ragcsalofajban, amelyek kozil 20 korabban nem ismert virusnak
bizonyult. A filogenetikai elemzések alapjan az (j virusok a Mastadenovirus
nemzetségbe tartoznak, ugyanakkor tobb, egymastdl elkllonild evollcios
vonalat alkotnak, ami arra utal, hogy kialakulasukban az Gsi gazdavaltasi ese-
mények és a hosszU tavu virus—gazda koevollcié egyarant szerepet jatsz-
hatott.

A kutatds egyik kiemelked6 eredménye egy kengurupatkanybdl (Dipodomys
ordii) szarmazd Uj adenovirus-genom azonositasa és annotalasa volt. A kan-
garoo rat adenovirus 1 (KRAdV-1) a rovid genommal rendelkez6 emlds adeno-
virusok kozé tartozik, és egyedi genetikai jellemz6i alapjan (j virusfajként
kertlt elfogadasra.

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

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

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




e Dr. Horvath Péter e Dr. Kenessey Istvan

Uj generécios képi adatbazis a sejtosztédas mesterséges Elettablak szerepe a daganatos tilélés becslésében - médszertani
intelligenciaval tamogatott kovetéséhez tanulsdgok a Magyar Nemzeti Rakregiszter adatai alapjan

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

« 7.

megkozelitést human tidé adenokarcindma mintakra terjeszti ki.

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

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

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

rolasat. Kép: A magyar nék tulélési gorbéje (Ix), kiemelve az egyes évek median életko-

rat. Az Ix érték az adott életkort megéld nék aranyat mutatja a magyar népesség-
Referencia: Ivan ZZ., Hirling D., Grexa I., Horvath P., et al., ben. Forras: Human Mortality Database.
A Subphase-Labeled Mitotic Dataset for AI-powered Cell Division
Analysis, Scientific Data, 2026,
https://doi.org/10.1038/s41597-026-07007-7

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




e Dr..Laczké Levente e Dr. Ligeti Balazs

Frissitett referencia-genom a kovi csik (Barbatula barbatula) természet-
védelmi genetikai kutatasainak szolgalataban

A kovi csik (Barbatula barbatula) Eurdpa-szerte elterjedt, fenéklakd halfaj,
amely elsdsorban a hegy- és dombvidéki vizfolydsok kavicsos, kéves meder-
szakaszain fordul el6. Természetvédelmi szempontbdl a populacidk fennmara-
dasanak f6 fenyegetd tényezdi a folydhaldzatok feldaraboldédasa, az él6helyek
atalakulasa és a vizminGség romlasa, ami egyre nagyobb figyelmet iranyit a
faj populaciogenetikai vizsgalatara. Ennek alapfeltétele a j6 minéségl referen-
cia-genom elérhetdsége. Laczkd Levente és munkatarsai 2025-ben publikalt
tanulmanyukban a koévicsik jelentdsen tovabbfejlesztett referencia-genomjat
mutattak be. A kutatdk hosszu leolvasdsokat hasznalva szerelték 6ssze a faj
vazlatos genomjat és az elérhet6 kromoszémamodellt hasznalva rekonstrualtk
a magas mindségl referencia genomot, amelynek eredményeként egy mint-
egy 550 millid bazispar méretl, nagy pontossagu genomszekvenciat rekonst-
rudltak. A genom teljességét méré BUSCO-érték 96,7%-ot ért el, ami kivald
mindséget jelez a gerinces genomok kdzott. A kutatds soran ésszesen 23 270
fehérjekddold gént azonositottak és részletes funkcionalis annotaciot is végez-
tek. A munka tovabbi fontos eredménye a mikroszatellita-markerek feltérké-
pezése volt. Ezek a révid ismétlddé DNS-szakaszok kulcsszerepet jatszanak a
populaciok genetikai diverzitasanak vizsgalataban. Az Uj genomikai adatforras
lehetdvé teszi olyan molekularis markerek fejlesztését, amelyek segitségével
pontosabban nyomon kévethetdk a kévi csik allomanyainak genetikai valtoza-
sai és a vizfolyasok dkoldgiai 6sszekottetései. A publikacio jelentds hozzajaru-

ProkBERT PhaStyle: mesterséges intelligencia a bakteriofagok
életmodjanak pontos eldrejelzésére

A bakteriofagok életmddjanak - litikus vagy lizogén mikodésének - pontos
meghatarozasa alapvetd jelentéségli a mikrobidlis 6koldgiai kutatasokban és a
fagterapia fejlesztésében. A ProkBERT PhaStyle egy (j, mélytanulason alapuld
bioinformatikai mddszer, amely elére betanitott genomi nyelvi modellek segit-
ségével, kozvetlenll a DNS-szekvencidk alapjan képes osztalyozni a bakterio-
fagokat.

A kutatdk tébb nyilvanos adathalmazon igazoltadk, hogy a mddszer pontos-
saga és altalanosithatésaga meghaladja szamos korabbi algoritmusét. A fej-
lesztés kilon elénye, hogy nem igényel elére meghatarozott genetikai marke-
reket, igy Ujonnan felfedezett vagy kevéssé ismert fagok elemzésére is alkal-
mazhatd. A ProkBERT PhaStyle hozzajarulhat a nagylépték( viromikai vizsga-
latokhoz és a biztonsdgosabb fagterapias megkozelitések kialakitasahoz.
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2.5kb DNS-szekvenciait kisebb szakaszokra bontjak, amelyeket a ProkBERT genomi nyel-
vi modell elemez. Az egyes szegmensek virulens vagy mérsékelt (temperalt) élet-
modra vonatkozd valdszinliségeinek Osszesitésével a rendszer meghatarozza a

teljes fag életmadijat.

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

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

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




e Dr. Menyhart Otilia

A daganat-hallmarkok egységes génalapu vizsgalata
és klinikai alkalmazhat6saga

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

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

Referencia: Menyhart 0., Kothalawala W. J., Gyorffy B., A gene set
enrichment analysis for cancer hallmarks, Journal of Pharmaceutical
Analysis, 2025, https://doi.org/10.1016/j.jpha.2024.101065

e Dr. Monostory Katalin

A CYP1A2 enzim genetikai valtozatossaga és klinikai jelentosége

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

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

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




e Dr..Nagy Attila Csaba

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

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

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

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

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

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

e Dr. Petschner Péter

A migrén molekularis hatterének Gj feltérképezése
transzkriptomikai modszerekkel

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

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

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




e Dr. Pongor'Lorinc

SurvSig: Gj bioinformatikai eszk6z a tiido neuroendokrin
daganatok vizsgalatara

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

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

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

e Dr. Solymosi Norbert

Antimikrobialis rezisztencia potencial komplex mikrobioldgiai
mintakban — metagenomikai megkozelitések és klinikai értelmezés

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

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

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

Referencia: Solymosi N., Téth A. G., Nagy S. A., Csabai 1., Feczké C.,
Reibling T., Németh T., Clinical considerations on antimicrobial resistance
potential of complex microbiological samples, Peerd, 2025,
https://doi.org/10.7717 /peerj.18802




e Dr..Sramko Gabor

e Dr. Szasz Attila Marcell

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

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

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

A kutatas kiemelkedd jelent6ségl a természetvédelmi genetika szempont-
jabdl is. A teljes mitokondridlis genom referenciaadatbazisként szolgalhat a
jovébeni populaciégenetikai, biodiverzitasi és természetvédelmi vizsgalatok
szamara. Az eredmények hozzajarulnak a veszélyeztetett lepkefajok genetikai
erOforrasainak megd6rzéséhez, valamint a molekularis alapu fajazonositas és
evolucids kutatasok fejlesztéséhez.

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

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

A Semmelweis Egyetem és az Orszagos Onkoldgiai Intézet beteganyaga
alapjan a kezelés jél toleralhatdonak bizonyult, a mellékhatdsok enyhék és
foként lokalis jellegliek voltak. A feltételezett hatdsmechanizmusok kozé tar-
tozik a tumorsejtek histressz-indukalt karositasa és az immunvalasz fokozasa.
Az eredmények alapjan a modszer igéretes kiegészito terapias lehet6ség lehet,
ugyanakkor alkalmazasanak megerdsitéséhez tovabbi prospektiv klinikai vizs-
galatok szlikségesek.

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

Heterogeneity: /2 = 94.1%, t° = 0.0184, p < 0.0001

Kép: Ovarium carcinomaban szenvedd betegek tulélési aranyai mEHT-val kombi-
nalt kezelés mellett 1 és 2 éves kovetésben 45% és 33% voltak. CI: konfidencia-
intervallum; log(HR): a hazard rata logaritmikus értéke; n: betegszam; SE: stan-
dard hiba; [22-26].
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Kép: A Cossoidea Oregcsalad fajainak mitokondridlis génjei alapjan rekonstrualt
filogenetikai torzsfaja, amely bemutatja az egyes alcsaladok, csaladok és a teljes
csoport evollcids rokonsagi viszonyait. Az elemzés meger0sitette a pusztai faron-
to lepke (Paracossulus thrips) rendszertani helyzetét, valamint a vizsgalt taxonok
kozotti leszarmazasi kapcsolatokat.

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

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




e Prof: Dr. Széll Marta

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

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

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

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

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

e Prof. Dr. Than Nandor Gabor

A habitualis vetélések Gjonnan azonositott proteomikai
biomarkerei az anyai—magzati hatarfeluleten zajlé immunolodgiai
kérfolyamatokat tukrozik

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

Eredményeink alapjan a korai (6-9. hét) és késé6i (9-13. hét) habitualis
vetélés eltéré molekularis mintazatokkal jellemezhetd. A korai forma esetében
elsésorban a placenta fejlodésének és az immunregulacionak a zavarai domi-
naltak, mig a késdi formaban az oxidativ stresszel, a vaszkularis folyamatok-
kal és a placenta miikodésének karosodasaval 6sszefliggb eltérések is meg-
jelentek.

Szamos placenta-specifikus és immunmodulalé fehérjét azonositottunk,
amelyek potencidlis folyékony biopszias biomarkerként szolgdlhatnak, és a
jovOben diagnosztikai vagy akar terapias célpontként is hasznosithatok lehet-
nek. Eredményeink hozzajarulnak a terhességi korképek rendszerszintli mole-
kularis megértéséhez és a placenta kézponti szerepének jobb megismeréséhez
az egészséges terhesség fenntartasaban.
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Kép: Proteomikai elemzés 43 eltéréen expresszalt fehérjét azonositott habitualis
vetélésben érintett n6k vérében. A placentaeredet( fehérjék foként a placenta fej-
|6déséhez és az anyai-magzati immunszabalyozashoz kapcsolédd folyamatokban
vesznek részt.

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

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

A Frontiers in Immunology folydiratban megjelent tanulmany a SARS-CoV-2
korai pandémias variansai elleni humoralis immunvalaszok hatékonysagat
vizsgalja, kllonos tekintettel a korai fert6zésekbdl szarmazé human szérum-
mintak neutralizaciés képességére. A kutatas célja annak feltérképezése volt,
hogy a kezdeti virusvaridnsokkal szemben kialakult antitestvalasz mennyiben

A TmDet 4.0 webes eszk6z szerepe a transzmembran fehérjék

- s =7

A transzmembran fehérjék szerkezetének értelmezésében kulcsfontossagu a
membranhoz viszonyitott térbeli orientacié meghatarozdsa. A TmDet 4.0 egy
Uj, webalapu bioinformatikai eszkdz, amely krio-EM-mel meghatarozott vagy
AlphaFold altal prediktalt fehérjeszerkezetek alapjan képes a membranpozicié
és topoldgia automatikus elemzésére.

képes keresztvédelmet biztositani kés6bbi varidnsok e”en, valamint hogyan Az l:l_] verzio mar gorbu't és kettds membranrendszereket is keze'l valamint
valtozik a neutralizacids potencial az antigénikus drift elérehaladtaval. annotélja a transzmembran hélixeket és egyéb szerkezeti elemeket. Validacids
A vizsgalat soran kilénb6z6 korai SARS-CoV-2 variansokkal fertézott egyé- eredményei alapjan nagy pontossaggal hatarozza meg a membranfehérjék
nek szérummintait elemezték in vitro neutralizacids assay-k segitségével. Az orientacidjat, igy értékes eszkozt jelenthet funkcionalis vizsgalatokban, gydgy-
eredmények arra utalnak, hogy a korai torzsek ellen kialakult antitestvalasz szercélpont-azonositasban és szerkezeti bioinformatikai elemzésekben.

erdsen variabilis keresztneutralizacios aktivitast mutatott, amelyet jelentésen

befolydsolt a virus tiiskefehérjéjének mutacids mintazata. A tanulmany kieme- 1 o e Fragmenter ) [ )
li, hogy bizonyos variansok esetében az antitestek kétddési affinitasa és neut- ¥ ] = ‘% o
ralizaciés hatékonysaga szignifikansan csokkent, ami ramutat az immunmene- £ = = ) J
kilés (immune escape) jelenségének kulcsszerepére a jarvany dinamikajaban. - fg N (o §
c nn r =
A kutatas eredményei fontos immunoldgiai és jarvanytani koévetkezmé- g g . ’ S
nyekkel birnak, mivel hozzajarulnak annak megértéséhez, hogy a természetes 2 £ £
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fertézés altal kivaltott immunitas milyen meértékben nyujt védelmet az ujon- : ‘ g £
nan megjelen6 SARS-CoV-2 variansokkal szemben. Ez az informacié kilono- = § §
sen relevans a vakcinafejlesztési stratégiak és a jovébeli booster oltasok opti- z : §
malizalasa szempontjabal. H £ °
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3 o 8wl s Kép: A TmDet algoritmus a fehérjeszerkezet beolvasasa utan azonositja a ma-
;:m' = € f % sodlagos szerkezeti elemeket és a fehérje felszinét. Ezutdn meghatarozza a
100] —F—— = 100- membran optimalis orientaciojat, felismeri a szerkezeti elemeket, majd sziikség
P 2 = . esetén a modellszerkezetet kisebb részekre bontva kilon elemzi a pontosabb ered-
Control San‘nple 80 o 500 2000x mény érdekében.
Kép: A SARS-CoV-2 variansok SemIGQESitése az OltottSégl és korabbi fertﬁzottségl Referencia: Tusnédy G, Gerdan C., TmDet 4.0: determining membrane
StétUSZ szerint. Az ébra a Wuhan-Hu-1 tUSkefehér_]ét alkalmaZé neutraliZéCiéS orientation of transmembrane proteins from 3D Structure, Nucleic Acids
vizsgalatok eredményeit mutatja kordbban igazoltan fert6zott egyének mintdiban, Research, 2025,
dsszehasonlitva az immunstatusz hatasat a semlegesitd aktivitasra. https://doi.org/10.1093/nar/gkaf338

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




A Magyar Bioinformatikai Tarsasag

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

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

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

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

A fiatal tehetségek O6sztonzését szolgalja a 2020-ban alapitott Bioinformatika
TDK Kiléndij, amely a hazai egyetemeken készlild kiemelkedd bioinformatikai
témaju tudomanyos didkkdri munkakat ismeri el. A dijazott hallgatok lehetOséget
kapnak kutatasaik bemutatdsara a Bioinformatika konferencian, ezaltal bekapcso-
I6dhatnak a magyar bioinformatikai kd6zdsség szakmai életébe. A Tarsasag fontos-
nak tartja a tudomanyos ismeretterjesztést és az eredmények széles kor(i hozza-
férhetOségét is: rendezvényeinek el6adasai a MABIT YouTube-csatornajan szaba-
don visszanézhet6k. Ennek készdonhetéen a Magyar Bioinformatikai Tarsasag mara
a hazai bioinformatikai kdzdsség egyik legfontosabb szakmai férumava valt.

MagyarBroinformatl'kal
Tarsasag

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

MTA Bioinformatikai-Osztalykozi
Tudomanyos Bizottsag

Az MTA 2021-ben megalakult Bioinformatikai Osztalyk6ézi Tudomanyos Bizottsaga
a bioinformatikat 6nallé szakteriletként ismeri el, és célja a hazai bioinformatikai
k6zOsség szervezése, valamint az MTA koztestlletébe torténd integracié tdmoga-
tasa. A Bizottsag a mindsitett kutaték mellett a fiatal kutatdék, PhD-hallgatok és
hallgatdok kozosségét is dsszefogja, egyuttmikddésben a Magyar Bioinformatikai
Tarsasaggal és az ELIXIR Magyarorszag Csomoponttal.

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

A Bioinformatikai Osztalykozi Tudomanyos
Bizottsag tagjairol itt olvashat:

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

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

MAGYAR
TUDOMANYOS

AKADEMIA

MTA Bioinformatikai Osztalykdzi Tudomanyos Bizottsag

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

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




HCEMM Nonprofit Kft

HUNGARIAN

FOR MOLECULAR MEDICINE

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

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

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

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

Az aktualis szerverpéldany a galaxy.hcemm.eu cimen érhet6 el. Kérjlk, for-
duljanak hozzank bizalommal, amennyiben kérdésiik, javaslatuk vagy konkrét
workflow-igényik merdl fel.

https://galaxy.hcemm.eu

Szamitastechnikai
és AutomatizalasirKutatdointézet

A SZTAKI csatlakozik az ELIXIR Hungary kozosségéhez

@ SZTAKI

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

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

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

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

https://sztaki.hun-ren.hu/
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ELEXIR AH Hands 2026

Az ELIXIR All Hands az ELIXIR-k6z0sség éves kiemelt szakmai rendezvénye, amely
az europai nemzeti csomodpontok, partnerintézmények és kapcsolddd szervezetek
képvisel6it hozza Ossze. A talalkozé célja az elmult idészak eredményeinek atte-
kintése, a tapasztalatok megosztasa, valamint az élettudomanyi adatkezelés és
bioinformatikai infrastruktirak jovdbeli fejlesztési irdnyainak meghatarozasa.

A rendezvény fontos szerepet tolt be az ELIXIR-halézaton bellli tudomanyos és
technoldgiai egyltttmikodések erOsitésében. A program sordan bemutatasra kertl-
nek a kozosség fejlesztései a bioinformatikai szolgaltatasok, képzési programok,
adatkezelési szabvanyok, eszkdzfejlesztések és nyilt tudomanyos kezdeményezé-
sek terlletén. Az All Hands egyben stratégiai férumként is szolgal az egységes,
interoperabilis eurdpai élettudomanyi adatinfrastruktura kialakitasanak tamogata-
sara.

A 12. ELIXIR All Hands taldlkozét 2026. junius 8-10. kozott rendezték meg a
franciaorszagi Lyonban. Az eseményen az ELIXIR nemzeti csomodpontjainak és
partnerintézményeinek képviselGi az elmult idészak eredményeit, a folyamatban
lévo fejlesztéseket, valamint a 2027-2029 kozotti stratégiai célokat vitattak meg.

Intézményiinket Prof. Dr. Gaspari Zoltan és Dr. Barta Endre képviselte, akik
aktivan részt vettek a plenaris el6adasokon, szakmai szekciokon és workshopokon.
A kiemelt témak kozott szerepelt az ELIXIR jovobeli mikodési stratégidja, a nem-
zeti csomopontok szerepének er@sitése, az oktatasi és képzési programok fejlesz-
tése, valamint az értékelési és visszajelzési rendszerek tovabbfejlesztése.

A szakmai program hangsulyosan foglalkozott a FAIR adatkezelési alapelvek
gyakorlati megvaldsitdsaval, az adatbiztonsaggal, valamint a mesterséges intelli-
gencia megbizhaté alkalmazasanak lehetOségeivel az élettudomanyi kutatasok-
ban. Kiemelt figyelmet kaptak tovabba a genomikai infrastrukturak fejlesztései,
tébbek kozott az Integrated Genome Database (IGD), az 1+ Million Genomes
(1+MG) kezdeményezés és az European Open Science Cloud (EOSC) szerepe.

Az ELIXIR All Hands talalkozé Lyonban, 2026 juniusaban

A taldlkozé egyik fontos eseménye volt Prof. Dr. Tim Hubbard, az ELIXIR leko-
sz0n6 elnokének bucsuztatasa, akinek a kozésség az elmult években végzett mun-
kajat méltatta. A konferencia zarasanak kiemelkedd pillanataként Prof. Dr.
Gaspari Zoltan bejelentette, hogy a 2027-es ELIXIR All Hands konferencia hazi-
gazdaja Budapest lesz.

A rendezvény jelent6sen hozzajarult a magyar bioinformatikai k6z6sség nem-
zetkozi kapcsolatainak erdsitéséhez, valamint ahhoz, hogy kutatdéink naprakész
ismereteket szerezzenek az eurdpai bioinformatikai infrastrukturak fejlédésérdl és
a jovobeli egylttm(ikodési lehet6ségekrol.

ELIXIR All Hands 2027 - Budapest

2027
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A 13. ELIXIR All Hands konferencia 2027-ben Magyarorszagon, Budapesten kerdl
megrendezésre 2027. junius 7-10. ko6zott. Az ELIXIR kdzosség kiemelt nemzetko-
zi eseménye évente biztosit forumot az eurdpai élettudomanyi és bioinformatikai
infrastruktirdk, kutatdk és szakmai partnerek szamara az egylttmikoddések er6-
sitésére, az eredmények bemutatasara és a jovobeli fejlesztési iranyok megvitata-
sara. A budapesti helyszin jelentés mérfoldké az ELIXIR Magyarorszag szamara,
amely tovabb er0siti hazank szerepét a nemzetkdzi bioinformatikai és élettudoma-
nyi egylttmikodésekben. A konferenciaval kapcsolatos részletes informaciok lesz-
nek elérhetbek.
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Prof. Dr. Gaspari Zoltan a 2026-o0s All Hands Konferencian bejelenti,
hogy Budapest ad helyszint a 2027-es All Hands konferencianak

https://elixir-europe.org/events/all-hands




Svajci-magyar egyiittmiikodés a biomedicinalis
kutatasi infrastruktarak fejlesztéséeért

Intézményi-kKapcsolattartok

VIRV Y% SZECHENYI

Svijei-Magyar Egyiittmiikiidési Program O*Q P R 0 G R A M l R 0 D A

Résztvevok: Prof. Dr. Gyorffy Balazs, Dr. Menyhart Otilia,

Prof. Dr. Than Nandor Gabor, Dr. Barta Endre, Dr. Erdos Gabor,

Dr. Gyenesei Attila, Prof. Dr. Christophe Dessimoz, Dr. Mark Ibberson,
Dr. Etienne de Rham, valamint PhD-hallgatdik

A Természettudomanyi Kutatékdzpont vezetésével, a Debreceni Egyetem, a
Pécsi Tudomanyegyetem, a Semmelweis Egyetem, az E6tvos Lorand Tudomany-
egyetem, valamint svajci partnerek bevondsaval jelentés nemzetkozi egyitt-
m(ikodés indult a hazai és svajci kutatasi infrastruktlirak dsszekapcsolasanak,
valamint a magyar biomedicindlis adatinfrastruktira fejlesztésének tamogata-
sara. A FAIRways-HU projekt a Svajci-Magyar Egylttm(ikodési Program kere-
tében nyert finanszirozast.

A 2028 végeéig tartd program célja olyan szabvanyositott, interoperabilis és
federalt molekularis, valamint klinikai adatszolgaltatasi rendszerek kialakitasa,
és Ujrafelhasznalasat. A fejlesztések a FAIR (Findable, Accessible, Interoperable,
Reusable) adatkezelési elvekre éplilnek, tdmogatva az adatvezérelt biome-
dicinalis kutatasok fejl6dését, a precizids orvoslas el6retorését, valamint a koz-
egészségligyi dontéshozatal tudomanyos megalapozasat.

A projekt kiemelt jelent6ségli a hazai kutatdsi infrastrukturak integracidja
szempontjabol, mivel egységes keretrendszert teremt a kilénb6zd intézmé-
nyekben keletkezé molekuldris és klinikai adatok harmonizalt kezelésére és
0sszekapcsolasara. Az egylttm(ikdodés hozzajarul a magyar kutatok nemzetko-
zi lathatdésaganak noveléséhez, erbsiti az eurdpai kutatasi halézatokban valé
részvételt, és el6segiti a tudas- és technoldgiatranszfert a svajci és magyar
partnerek kozott.

A FAIRways-HU kezdeményezés fontos mérfoldkdvet jelent a hazai élettu-

s

tavon hozzajarul Magyarorszag nemzetk6zi versenyképességének erdsitéséhez
a biomedicinalis kutatasok teriletén.
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