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KUTATASI TERULET BEMUTATASA

VALOGATOTT KOZLEMENYEK

Dosztanyi  Zsuzsanna  kutatdécsoportja  rendezetlen
fehérjékkel (intrinsically disordered proteins, IDP-k)
foglalkozik - ezek olyan fehérjék, amelyek nem
rendelkeznek stabil térszerkezettel, mégis kulcsszerepet
jatszanak a sejten bellli szabalyozasi és jelatviteli
folyamatokban. A hagyomanyos, ,zar és kulcs” elven
mUkodé fehérjékkel szemben az IDP-k rugalmasak, és rovid
szekvenciamotivumok segitségével szamos kilonbozd
partnerhez képesek kotddni. Rugalmas mukodésik
miatt fontos szereplik van a sejtekben, de ez egyben
sebezhetévé is teszi 6ket, ezért gyakran kapcsolédnak
rakos és idegrendszeri korképekhez.

A kutatécsoport modern bioinformatikai és mesterséges
intelligencia alapi moddszerekkel vizsgélja, hogyan
jarulnak hozza a rendezetlen fehérjék a sejtek sokrétd
mikoédéséhez, mind normal, mind kéros allapotban.

ELSAJATITHATO TECHNIKAK

A hallgatok betekintést nyernek a modern bioinformatika
és mesterséges intelligencia vildgdba, ahol a fehérjék
mukodését szamitdgépes modellek segitségével vizsgaljak.
Megtanuljdk, hogyan lehet Al-alapu el6rejelzésekkel
feltdrni a fehérjék rendezettségét, motivumait és
betegségekhez kotheté valtozatait, valamint hogyan
haszndlhaték a bioldgiai adatbazisok és gépi tanulasi
modszerek a sejtek és az emberi szervezet m(ikodésének
mélyebb megértésére.
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