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KUTATASI TERULET BEMUTATASA

VALOGATOTT KOZLEMENYEK

Kutatasaim kozéppontjadban az evollciés genomikai
megkozelitéseket alkalmazd bioinformatikai mddszer-
tannal megvalaszolhat6 rendszerbioldgiai kérdések allnak.
antibiotikum-rezisztencia és a virulencia kialakuldsa és
terjedésének vizsgalata és megértése. Az Escherichia
coli és mas baktériumok teljes genetikai allomanyanak
(genomjanak) elemzésével vizsgdlom, hogy miként hatnak
az egyes genetikai elemek vagy a koérnyezet az evolucids
folyamatokra. Filogenetikai modszertannal kutatom a
horizontdlis géntranszfer szerepét a gének terjedésében,
illetve rendszerbioldégiai szemlélettel vizsgdlom az egyes
kérokozok terjedését idében és térben.

A biolégiai kutatdsokhoz ma mar elképeszté mennyiség
(petabdjtos nagysagrendd), barki szdmara hozzéférhetd
adathalmaz (pl. megszekvenalt genomok) all a rendelke-
zéslinkre. Azonban ezek az adatok sokszor nem rendezet-
tek megfeleléen ahhoz, hogy konnyen bioldgiai
tudassa konvertdljuk 6ket. Célom, hogy bioinformatikai
eszkozok segitségével nagy adathalmazokbdl (“big
data”) biolégiailag  értelmezheté6  kovetkeztetéseket
vonjunk le, ezekb&l mindenki szamara hozzaférhetd adat-
bazisokat is létrehozzak. llyen adatbdzis a TFLink, ahol a
génszabdlyozas egyik egysége, a transzkripcids faktorok
és célgénjeik taldlhatdbak meg. Azonban ahhoz, az egyes
szerv-, szbvettipusokban végbemend génexpresszids
kulonbségeket feltarjuk és megértsik, elengedhetetlen
Uj, sejtspecifikus szekvenaldsi adatok integralasa. Ezek
rendszerezéséhez a nagy nyelvi modelleket, vagyis a
mesterséges intelligenciat is segitségil hivjuk. De hasonlé
eljdrassal kivanjuk tobb szdzezer baktérium mintavételi
adatait is rendszerezni, ezzel egyedildlld lehetéséget
biztositva a hatékony, big data epidemioldgiai kutatasokhoz.

ELSAJATITHATO TECHNIKAK

Alapvet6 bioinformatikai moddszerek, filogenetikai és
Osszehasonlitdé genomikai mddszerek, Linux parancssor,
R statisztikai programnyelv, Python programnyely,
statisztikai eljarasok, adatbazisok haszndlata és felépitése,
gépi tanulas és nagy nyelvi modellek hasznaélata.
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