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Mi a bioinformatika?

Sokféle meghatarozas létezik, melyek altalaban emlitik a szamitogépeket és specialis

tertleteket. Személyes véleményem szerint a legjobb meghatarozas az, hogy a bioinformatika

a biologiai adatok feldolgozasanak és értelmezésének a tudomanya.

Ehhez ma, a XXI. sz. elején szamitastechnikai eszkdzéket hasznalunk, azonban a gépek nem

oldjak meg helyettiink a feladatokat, csak segitséget nyujtanak hozza.

Gépekre az adatok mennyisége és a szamitasok 6sszetettsége miatt van sziukségunk.

A bemeneti adatok megfelel el6készitése es a kimenet bioldgiai ertelmének, jelentéségének

meghatarozasa a kutaté feladata!

A bioinformatikai elemzés nem ér véget az adott program futasanak befejezésével, hanem

valdjaban akkor kezdddik el a lényegi resze:

- Mit hihetek el a kapott adatokbdl és mit nem? (Biologiai tudas / algoritmusok korlatainak
Ismerete / j0zan €sz!)

- Milyen djabb elemzésekkel tudom megeroésiteni/megcafolni az elsé vizsgalatok alapjan kapott
képet?

- Ha két modszer ellentmondoé eredmeényeket ad, melyiknek higgyek? Esetleg egyiknek sem?

- Milyen, biologialag értékes €s hasznalhato uj informaciohoz jutottam?
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Homoldgia és analdogia

A homoldgia evolucios rokonsagot jelent. Két szerv, csont, sejt, gén vagy fehérje akkor
homoldg, ha kdzos 06stdl szarmaznak. Fontos, hogy ez dnmagaban nem feltétlendl jelent
egyébfajta, pl. funkcionalis vagy alaki hasonlésagot, csak a vizsgalt képletek torténetére
vonatkozik. A homologia megallapitasa nem feltétlendl trivialis feladat.

Az analdgia ezzel szemben alaki vagy funkcionalis hasonlésagot jelent, leszarmazasi
torténettdl fliggetlendl.

i e
e

A homolédgia és analdgia komplex viszonyban lehetnek egymassal, attél fliggéen, hogy
milyen szinten vizsgaljuk az adott bioldgiai objektumot.
Példa: a madarak és a denevérek szarnya

- a két szarny mint teljes végtag egymassal homolég (a két elolény utolsé kdzos 6sének mellso
végtagjabol szarmaztathatdak)

- egydttal, mint teljes szarnyak, analdégok is (reptlésre hasznalatosak)

- ugyanakkor a szarnyak egyes részei nem homologok (pl. a szarnyak vége: toll vs. 3. uj))

- és az egyes homoldg csontok nem analdg helyen vannak a szarnyakon belil

- ennek oka, hogy a legutolso k6zos 6s mells6 végtagja meg nem volt szarny, a két csoportban
ezek egymastol fliggetleniil fejlédtek szarnnya (konvergencia)



Homoldgia és analdgia a gének és fehérjek vilagaban

LALBA_HUMAN 1 MRFFVPLFLVGILFPAILAKQFTKCELSQLLK--DIDGYGGIALPELICTMFHTSGYDTQ 58
M+ + L LV +L + K F +CEL++ LK +DGY GI+L +C SGY+T+
LYSC_HUMAN 1 MKALIVLGLV-LLSVTVQGKVFERCELARTLKRLGMDGYRGISLANWMCLAKWESGYNTR 59

LALBA_HUMAN 59 AIVEN--NESTEYGLFQISNKLWCKSSQVPQSRNICDISCOKFLDDDITDDIMCAKKIL- 115
A N + ST+YG+FQI+++ WC + P+ NC +5C L D+I D + CAK+++
LYSC_HUMAN 60 ATNYNAGDRSTDYGIFQINSRYWCNDGKTPGAVNACHLSCSALLQDNIADAVACAKRVVR 119

LALBA_HUMAN 116 DIKGIDYWLAHKALCTEK 133
D +GI W+A + C +
LYSC_HUMAN 120 DPQGIRAWVAWRNRCQNR 137

A lizozim (balra) eés a-laktalbumin (jobbra) kb. 40%-0s szekvenciaazonossagot mutatnak. Ezt
a homoldgia jelének tekintjik, csakugy, mint a nagyon hasonlo térszerkezetet: a kbzos
eredet a legegyszeribb tudomanyos magyarazat.

A lizozim is enzim: baktériumok sejtfalat bontja a védekez6 mechanizmusok részeként.

Az a-laktalbumin a galaktoziltranszferaz enzim egyik regulacios alegysége, mely lehetové
teszi, hogy a tejmirigyben glikozt is felismerjen az enzim, amely ezaltal képes laktdzt
el6allitani. Az a-laktaloumin a tejbe is atkerulo fehérje.



Homoldgia és
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A szubtilizin (balra) és a kimotripszin (jobbra) szerin protazok, melyek jellegzetes katalitikus
triaddal rendelkeznek: Ser, His és Asp. A két fehérje azonban evollcidosan nem rokon, erre
egyertelmden utal a kilonb6z06 térszerkezetik, és hogy a triad aminosavai a szekvenciakban
mas sorrendben helyezkednek el.

Valgjaban tobb, mint 50(!), egymassal rokonsagban nem allo szerinproteaz-csaladot ismerunk.



A homologia alesetel: ortologia és paralogia

Sus scrofa

Az ortoldg gének/fehérjek torténete alapvetben a
fajok tortenetét tikrozi. Ezzel szemben a paralégok
génduplikacoval jonnek létre. A példaban a diszno

(Sus scrofa) fehérjék és azok tengerimalac (Cavia

porcellus) megfeleldi ortologok, mig a

mioglobin - a-hemoglobin,
mioglobin -  -hemoglobin és a
a-hemoglobin — B-hemoglobin

parok paraldégok, valamelyest eltéro funkcioval

hemoglobin
a+2
lanc)

mioglobin

fajképzodes




Ortologia és paralogia

- minden globin egymas k6z6tt homolog

- minden mioglobin egymas ortolégja

- minden o/ hemoglobin egymas ortoldgja

- a hemoglobinok és a
mioglobinok paralégok

- a hemoglobin 2 l

paralég alegységet tartalmaz - “
(o és B) @i@ @g

Ma élb éldlenyek

Az ortolog gének a @]g

genomokban egymasnak

?g megfelelb pozicioban maradnak,
% es sokszor hasonlo a funkciojuk
> (“megmarad” az evolucio soran), Génduplikacié
> | mig a paralogoké megvaltozhat, Gsi
= | de ezek egyikére sincs feltétlen :
globin

kényszer altalanossagban.
A\

Osi allat
J/

Génduplikacio nélkiili leszarmazasi vonal



Lokalis és globalis hasonldésag a bioinformatikaban

Az evolucios rokonsag jelének tekintjik (valészindtlen, hogy egymastol
flggetlentl ennyire hasonlo dolgok alakuljanak ki - globuléaris fehérjekre igaz)

Hasonl6 térszerkezetet Varunk A szekvenciak kozo6ti hasonlosag nem

feltétlentl kdnnyen detektalhato
S e n (divergencia)
2 ‘
B <
Q
L)
Altaldban a teljes szekvenciat o Szerkezeteknél altalaban a
tekintjuk < > domének szintjén ertelmezzik

szekvencia hasonl()Ség 3D szerkezet

Altalaban doméneket/motivumokat < Doméneknél kisebb egysegekre
vizsgalunk " értjuk altalaban
;. : : -
Ve '] = Q 7 s
Jelezhet hasonlo lokalis A szekvenciaban nem feltéetlendl
szerkezetet folytonos szegmens (pl. aktiv

centrum)

A lokalis hasonlésag sokszor hasonl6 funkcidra utal (pl. aktiv centrum, partnerkotohely)
Nem minden esetben feltételez evolucids rokonsagot (konvergencia)



Tipikus bioinformatikai kérdések
(szubjektiv lista — rokon teriiletekre valé utalasokkal)

- Adott szekvenciahoz milyen funkcié / bioldgiai jelentéség tartozik?
Hany és milyen fehérjét kodol adott genom/genomi szakasz? (génpredikcio,
genomannotacio)
- Adott fehérje milyen szerkezettel/aktivitassal rendelkezhet? (szerkezet/funkcioé predikcid)
Milyen fizikai kdtGpartnerei lehetnek?
- Milyen mas génekkel szabalyozddhat egyditt?
- Két szekvencia | genom k6zott mely kiilonbségek felelések egyes funkcionalis
eltérésekért?
Milyen genetikai hattér milyen betegsegekre hajlamosit? (GWAS)
Mivel érdemes kezelni adott betegséget? (személyre szabott gyogyitas)
Miert midkddik egy fehérje mashogyan, mint egy masik hasonlo?
Két sejt génexpresszids/epigenetikai/splicing stb. mintazata k6zétt mely
kiilbnbségeknek van biolégiai jelentésége?
Milyen funkcioval birnak az egyutt szabalyozott fehérjek/DNS-szekvenciak? (enrichment
analysis)
Mely valtozasoknak van a legnagyobb jelent6sége? (adatbanyaszat)
Mely valtozasok a kivalto okok és melyek a kovetkezmenyek?
- Adott gén/fehérje miik6dése hogyan befolyasolhat6?
Milyen szabalyoz6 mechanizmusok megléete valdszindsitheto adott genetikai
kornyezetben? (genomannotéacidé, — rendszerbiologia)
Milyen médon befolyasolhato a feherjemukodés a szerkezet ismereteben?
(- gyoégyszertervezés, biotechnoldgia)
Hogyan tervezzek adott szerkezettel/funkcidoval biré szekvenciat?
Hogyan allitsak 6ssze egy altalam kivant szabalyozassal biré rendszert? (- szintetikus
bioldgia)
Hogyan tervezzek adott szerkezeti / funkcioju fehérjéet?




Bioinformatikai kihivasok a
XXI. szazad elején

Genomszekvenalastél a személyre szabott terapiaig

Growth of DNA Sequencing
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Bioinformatikail kihivasok a
XXI. szazad elején

Szekvenalasi technikak fejlodése

'.." »

inlON MkI: portable, real time biological analyse

Minion MinION

- g DNS-szekvenalas:

- Ar |, volumen 1
?' - Egyedi molekulak
\ (SMRT)
\ / @ - Hordozhatdsag




Bioinformatikail kihivasok a
XXI. szazad elején

Klinikailag relevans
informaciod
kinyerése:
genomszintu
asszociacios
vizsgalatok

How researchers compare genomic information to identify genetic alterations

People without condition People with condition

48,« s 9
Genomic information <2_&e S 2
compared Q/\? 7R 5\\7 2,

oo ©hS o/ 'S/ &/ Genetic alterations
258565 S EE assocatedwith
A A A A A A AZA disease identified




Bioinformatikail kihivasok a
XXI. szazad elején

1D -> 3D informacio
kinyerése:

fehérjeszerkezetek
metagenomikai
adatokbadl




Bioinformatikai kihivasok a
XXI. szazad elején

1D -> 3D informacio predikcioja
mesterséges intelligenciaval

T0954 /6CVZ T0965 / 6D2V T0955 / 5W9F

Structures:
Ground truth (green)
Predicted (blue)




Bioinformatika, 2018/19. tavaszi féelév

datum eléado téma

febr 6 Gaspari Zoltan Bevezetés

febr 13 Gaspari Zoltan Proteomikai adatbazisok
febr 20 Gaspari Zoltan Szerkezeti bioinfo

febr 27 Tantos Agnes rendezetlen fehérjék |
marc 6 Tantos Agnes rendezetlen fehérjék Il
marc 13 ZH |

marc 20 tavaszi szinet

marc 27 Ligeti Balazs NGS I: technikak

apr 3 Ligeti Balazs NGS II: adatfeldolgozés
apr 10 Békési Angéla NGS llI: alkalmazasok
apr 17 Grolmusz Vince Halbzatok |

apr 24 Grolmusz Vince Hal6zatok |l

majus 1 tnnep

majus 8 ZH

majus 15 pot ZH

A targy teljesitéséhez mindkét Zh legalabb elgégséges jegyre megirasa sztikséges. Az egyik
ZH-t lehet potolni.

Targyfelelss:
Vértessy Beata, tanszekvezetb egyetemi tanar, vertessy@mail.bme.hu

Tantargy weboldala:
http://www.ch.bme.hu/oktatas/targyak/BMEVEMBM103



	Slide 1
	Slide 2
	Slide 3
	Slide 4
	Slide 5
	Slide 6
	Slide 7
	Slide 8
	Slide 9
	Slide 10
	Slide 11
	Slide 12
	Slide 13
	Slide 14
	Slide 15
	Slide 16

