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Beszamol6

A 2003-2006 iddszakban végzett kutatbmunkdm a stabilizaciés centrumok
azonositasara szolgalé SCIDE nyilvanos szerver vilaghaldra telepitésével, illetve az
ezt bemutatd Bioinformatics cikk kozléseével kezdoédott. Az SCIDE szervert a
csoportunkban készult tébbi szerverrel egyutt bemutattuk egy a Nucleic Acidc Res.
folydiratban megjelent cikkben is. A stabilizacios centrumoknak a fehérjék tobbi,
funkciondlis szempontbdl fontos részeihez vald viszonyéat a J. Chem. Inf. Comp. Sci.-
ben kozoltuk.

A program kozepétol, az idékozben az irodalomban megjelent munkak altal
felvetett igénynek megfelel6en, tevékenységem a globuléris fehérjék vizsgalatan tal
kiterjedt a globuléris és transzmembran fehérjék automatizalt megkilonbdztetésere, a
transzmembran fehérjék membranhoz viszonyitott helyzetének meghatarozaséra,
valamint a vizoldhaté de csak részben vagy egyaltalan nem globularis fehérjék az
ugynevezett rendezetlen fehérjék vizsgalatara is.

Kidolgoztunk egy TMDET nevii algoritmust, mely automatikusan szelektalja a
vizoldhato és transzmembran fehérjéket és azonositja a transzmembran fehérjék
membranhoz viszonyitott helyét és orientaciojat. Ezzel és egy tovabbi algoritmusunk
felhasznalasaval létrehoztuk a hetente folyamatosan frissil6 PDB_TM adatbazist. A
vilaghalon elhelyeztik a TMDET és a PDB_TM nyilvanos szervereket. Az
algoritmusokrol és szerverekrol két Bioinformatics és egy Nucleic Acids. Res.
cikkben szdmoltunk be.

A szekvencia-térszerkezet parosito (threading) eljardsokban széles korben elterjedt
aminosav-aminosav koélcsonhatési potencidlok felhasznalasaval modszert dolgoztam
ki rendezetlen fehérjék illetve fehérje szegmenseknek a szekvenciabol torténd
becslésére. A munka a J. Mol. Biol.-ban jelent meg. Az algoritmus felhasznalasaval
nyilvanos szervert telepitettem a vilaghaléra. Ezt egy Bioinformatics cikkben
mutattam be. A rendezetlen fehérjéket, szegmenseket becslé mddszerekrsl egy
konyvfejezet is keszilt ami a Methods Mol. Biol.-ban fog megjelenni. Kimutattam,
hogy a rendezetlen fehérjék a proteomokban nagyobb gyakorisaggal fordulnak el6
mint az a genom szinti vizsgalatok alapjan varhaté lenne, sét a proteomokon beliil az
esszencialis fehérjek kozott még a tobbinél is nagyobb a rendezetlen fehérjék aranya.
Valoszintileg nem fluggelten ettél az az eredmény, hogy a fehérje halozatok
csomopontjain 1évo fehérjék kozul az atlagosnal tobb a rendezetlen fehérje. A két
munka egy-egy J. Proteome Res. cikkben jelent meg. Ré&mutattam, hogyan
racionalizalhatok a terszerkezet meghatarozasnak alavetni érdemes fehérjék
kivélasztasa a rendezetlenséget becslé modszerek felhasznélasaval. Kisérletes munkat
vegzo kollégdimmal Osszefoglaltuk a proteome szinten alkalmazhatd Kisérletes
technikékat a rendezetlen feherjék kimutatasara. Ez a két munka a Current Protein and
Peptide Sci. folydirat 2007.-es 2. sz&méban jelenik meg. Részt vettem tovabba
ausztral kollégakkal a Bal32a fehérje az "alpha-beta barrel” fehérje csalad egy Uj
tagjanak leirasaban. Az errél szolo cikk a J. Mol. Biol.-ban jelent meg.

Osszegezve, a munkak alapjan a négy év alatt elkészilt 4 nyilvanos szerver, egy
konyvfejezet és 13 cikk amelyek k6zl6 folyodiratok impakt faktordnak 6sszege 74.
Emellett, iranyitisommal két fizikus hallgato irta meg diplomamunkajat.
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