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KUTATÁSI TERÜLET BEMUTATÁSA

Dosztányi Zsuzsanna kutatócsoportja rendezetlen 
fehérjékkel (intrinsically disordered proteins, IDP-k) 
foglalkozik – ezek olyan fehérjék, amelyek nem 
rendelkeznek stabil térszerkezettel, mégis kulcsszerepet 
játszanak a sejten belüli szabályozási és jelátviteli 
folyamatokban. A hagyományos, „zár és kulcs” elven 
működő fehérjékkel szemben az IDP-k rugalmasak, és rövid 
szekvenciamotívumok segítségével számos különböző 
partnerhez képesek kötődni. Rugalmas működésük 
miatt fontos szerepük van a sejtekben, de ez egyben 
sebezhetővé is teszi őket, ezért gyakran kapcsolódnak 
rákos és idegrendszeri kórképekhez.
A kutatócsoport modern bioinformatikai és mesterséges 
intelligencia alapú módszerekkel vizsgálja, hogyan 
járulnak hozzá a rendezetlen fehérjék a sejtek sokrétű 
működéséhez, mind normál, mind kóros állapotban.

ELSAJÁTÍTHATÓ TECHNIKÁK

A hallgatók betekintést nyernek a modern bioinformatika 
és mesterséges intelligencia világába, ahol a fehérjék 
működését számítógépes modellek segítségével vizsgálják. 
Megtanulják, hogyan lehet AI-alapú előrejelzésekkel 
feltárni a fehérjék rendezettségét, motívumait és 
betegségekhez köthető változatait, valamint hogyan 
használhatók a biológiai adatbázisok és gépi tanulási 
módszerek a sejtek és az emberi szervezet működésének 
mélyebb megértésére.
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