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KUTATÁSI TERÜLET BEMUTATÁSA

Kutatásaim középpontjában az evolúciós genomikai 
megközelítéseket alkalmazó bioinformatikai módszer­
tannal megválaszolható rendszerbiológiai kérdések állnak. 
Ilyen terület a kórokozó baktériumok evolúciójának, az 
antibiotikum-rezisztencia és a virulencia kialakulása és 
terjedésének vizsgálata és megértése. Az Escherichia 
coli és más baktériumok teljes genetikai állományának 
(genomjának) elemzésével vizsgálom, hogy miként hatnak 
az egyes genetikai elemek vagy a környezet az evolúciós 
folyamatokra. Filogenetikai módszertannal kutatom a 
horizontális géntranszfer szerepét a gének terjedésében, 
illetve rendszerbiológiai szemlélettel vizsgálom az egyes 
kórokozók terjedését időben és térben. 
A biológiai kutatásokhoz ma már elképesztő mennyiségű 
(petabájtos nagyságrendű), bárki számára hozzáférhető 
adathalmaz (pl. megszekvenált genomok) áll a rendelke­
zésünkre. Azonban ezek az adatok sokszor nem rendezet­
tek megfelelően ahhoz, hogy könnyen biológiai 
tudássá konvertáljuk őket. Célom, hogy bioinformatikai 
eszközök segítségével nagy adathalmazokból (“big 
data”) biológiailag értelmezhető következtetéseket 
vonjunk le, ezekből mindenki számára hozzáférhető adat­
bázisokat is létrehozzak. Ilyen adatbázis a TFLink, ahol a 
génszabályozás egyik egysége, a transzkripciós faktorok 
és célgénjeik találhatóak meg. Azonban ahhoz, az egyes 
szerv-, szövettípusokban végbemenő génexpressziós 
különbségeket feltárjuk és megértsük, elengedhetetlen 
új, sejtspecifikus szekvenálási adatok integrálása. Ezek 
rendszerezéséhez a nagy nyelvi modelleket, vagyis a 
mesterséges intelligenciát is segítségül hívjuk. De hasonló 
eljárással kívánjuk több százezer baktérium mintavételi 
adatait is rendszerezni, ezzel egyedülálló lehetőséget 
biztosítva a hatékony, big data epidemiológiai kutatásokhoz.
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Alapvető bioinformatikai módszerek, filogenetikai és 
összehasonlító genomikai módszerek, Linux parancssor, 
R statisztikai programnyelv, Python programnyelv, 
statisztikai eljárások, adatbázisok használata és felépítése, 
gépi tanulás és nagy nyelvi modellek használata.
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