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BESZÁMOLÓ A 2007 ÉS 2010 KÖZÖTT VÉGZETT KUTATÁSOKRÓL
Megjegyzések a kitöltéshez

A) Az elmúlt három évben végzett kutatásokról szóló beszámolót csak annak a pályázónak kell kitöltenie és feltöltenie a webfelületre önmagára és az alkalmazni kívánt kutatókra vonatkozóan, aki a jelenlegi kutatócsoport-hálózatban nem vezet kutatócsoportot.

B) A 2007 és 2011 közötti támogatási ciklusban is kutatócsoportot vezető pályázó szintén feltöltheti ezt a mellékletet, esetében azonban a bírálók és a zsűri részére hozzáférhető az éves beszámolókat tartalmazó akadémiai webfelület is. A pályázó tehát választhat, hogy összefoglaló beszámolót is ír az elmúlt 4 évi működéséről, vagy elegendőnek tartja az éves beszámolókat az értékelésre. A pályázónak itt kell megadnia, hogy melyik kutatócsoport neve alatt találja meg a bíráló az adatokat.

A jelenleg is működő kutatócsoportban alkalmazott és az új ciklusban is alkalmazni kívánt kutatóknak, valamint az új ciklusban e kutatócsoportban újonnan alkalmazni kívánt kutatóknak ezt a mellékletet ki kell tölteniük.

A kutatási beszámoló terjedelme kb. 15 000 karakter (szóközzel).
A beszámoló tartalmazhat a megadott terjedelmen belül publikációs listát is. 

A) (– B)
Kutatási beszámoló (2007–2010)
Emberi mikroRNS-ek szabályozási hálózata

Azonosítottunk szorosan együtt szabályozó mikroRNS-ekből álló modulokat. A kereső módszer a modulok között megenged átfedést, ennek ellenére nem találtunk átfedéseket. A gyengébb minőségű kiindulási adatsorokon belül az átlagosnál sokkal jobb minőségű adat részcsoportokat azonosítottunk. Az együtt szabályozó mikroRNS-ek moduljainak és ko-expressziós adatoknak a felhasználásával definiáltuk és további kísérletes felhasználáshoz kiszámítottuk számos emberi mikroRNS (relatív) esszencialitását (fontosságát). Az eredmények megjelentek az [1] jelű publikációban.
Molekuláris biológiai szabályozási útvonalak keresztkapcsolatainak és átfedéseinek feltárása
Irodalmi adatok alapján elvégeztük 8 jelátviteli útvonalban található jelátviteli kölcsönhatások egységes összegyűjtését 3 fajban (Caenorhabditis elegans, Drosophila melanogaster, Homo sapiens). Ezeknek a molekuláris biológiai szabályozási hálózatoknak a vizsgálata során kapott eredményeink szerint mindhárom fajban elterjedt az útvonalak kölcsönhatása (cross-talk) és az útvonalak (mint molekuláris biológiai modulok) egymással való átfedése. Hálózati és bioinformatikai eszközök segítségével jóslatot tettünk arra, hogy mely fehérjék lehetnek egy-egy jelátviteli útvonalnak további (eddig kísérletekkel nem igazolt) tagjai. A 3 fajban jósolt 200 feletti útvonal tag fehérje közül 6, a Caenorhabditis elegans-ban található fehérje Notch jelátviteli útvonalbeli működését kísérletesen igazolták társszerzők az ELTE Genetika tanszékén. Az eredmények alapján megjelent a [2] publikáció, valamint bírálat alatt van a [3] jelű kézirat.
Web cím: http://SignaLink.org 

Hálózatelemző web szerver molekuláris biológiai szabályozást vizsgáló kísérleti munka segítésére 
Az élettudományokban gyakori kísérleti módszer egy-egy kiválasztott fehérje módosítása. Sajnos ezek a módosítások teljes szabályozási (például jelátviteli) útvonalak működését megváltoztathatják és teljesen váratlanul több más folyamatot is befolyásolhatnak nem specifikus módon. A kifejlesztett PathwayLinker hálózatos alapú elemzési lehetőséget kínál a molekuláris biológiai szabályozást elemző kísérletek tervezésére és kiértékelésére. A PathwayLinker web szerver a felhasználó által megadott fehérjék (gének) mindegyikéhez megkeresi – molekuláris biológiai háttér adatbázisok segítségével – az összes olyan további fehérjét, amellyel az adott fehérje (gén) fizikai vagy genetikai kölcsönhatásra képes és a kapott kölcsönhatási hálózatról a felhasználó számára riport oldalt készít. A riport oldal tartalmaz interaktív és PDF formátumú megjelenítési lehetőséget, valamint a kölcsönhatási hálózatot bemutatja a felhasználó által a böngészőn belül mozgatható és elemezhető formátumban, részletes statisztikai elemzésekkel ellátva. Az eredményeket bemutató [4] jelű kézirat jelenleg bírálat alatt van.
Web cím: http://PathwayLinker.org 
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A 2007 és 2011 közötti támogatási ciklusban működő kutatócsoport neve:
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