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Bevezetés

A hédlézati modellek megjelenése napjaink egyik
meghatdroz6 tudomdnyos eseménye, melynek révén
megismerhetjiikk kiillonb6zo technikai, szamitégépes €s
bioldgiai rendszerek kolcsonhatdsi viszonyainak kozos
vondasait. Ez a folyamat elsésorban azért jelentds, mert
altala 4j alapokon tudjuk rendszerezni a kiilénb6zo
szakteriiletek rokon-jelenségeit, masrészt
nagymértékben fel is gyorsitotta a szakteriiletek kozotti
informdcidcserét. A halézati modellek topoldgidja, a
hal6zatokon étterjedd jel- €s anyagdaramok ugyanis sok
kozos  tulajdonsdggal rendelkeznek, a héldzati
rendszerek topologiai és fluxus-plaszticitasa
magyardzatul szolgdlhat a Dbioldgiai rendszerek
stabilitdsdnak megértéséhez.

Munkdm célja az volt, hogy az wdjonnan megjelent
halézati modellek altaldnos tulajdonsagait
megismerjem, és megkiséreljem alkalmazni azokat a
bioldgiai problémak néhany tjabb teriiletén.

Munkdm sordn hirom teriileten prébdlkoztam meg a



halézati modellek alkalmazdsaval. Az elsé a hal6zatok
stabilitdsdnak, robusztussidganak teriilete. Itt azt a
kérdést vizsgédltam, hogy vajon a tobb ponton vald
gyengébb tdmadds hatékonyabb lehet-e, mint az egy
ponton valé erds tdmadds. Masodik alkalmazdsi
teriiletem az oxidativ folding intermedierjei altal
alkotott halozatok feltérképezése és dbrazoldsa volt.
Harmadik alkalmazdsi teriiletem az volt, hogy
meghatdrozzam a fehérjék hasonlésdgi hélézatainak

néhany jellemz6 paraméterét.

Modszerek

A szdmitdsokhoz sziikséges programokat C nyelven
irtam meg és Linux operécids rendszer alatt miikodod, 6
processzoros PC hal6zaton futtattam le.

A stabilitasvizsgdlatok €s a hasonldsagi hélézatok
vizsgdlatdnal a programokban felhasznaltam a boost
programkonyvtar grafelmélethez kapcsol6do
objektumait. A grafok abrdzoldsat a graphviz program

segitségével végeztem.
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Az oxidativ folding folyamatdt szemléltet6 abrak a
Tulip program segitségével késziiltek, a haldzatot
felépitd programok sajat készitéstiek.

A stabilitdsvizsgdlatban a kart a hélézati efficiencia
csokkenésével jellemeztem. A tdmadédsokkal egy csucs
€s az Osszes abba futd €l eliminélasit hasonlitom Ossze
az egy csucsbol induld élek szamanak felezésével, az
egy csucsbol induld élek sulydnak novelésével, illetve
egyes élek eliminalasaval illetve sulyanak dupldzédsaval.
Minden esetben moh¢ stratégidt alkalmaztam, vagyis
azt az elemet kdrositottam, amelyik a legnagyobb

hatdssal volt az egész haldzatra.



Eredmények

1. Vizsgiltam a  bioldgiai  (gén-regulacios)
halézatok stabilitdsat tobbpontos tdmadédssal szemben.
Szamitogépes modelleket dolgoztam ki a halézatok
pontjainak  (génjeinek) és a  kozottik  1évo
kapcsolatoknak a kiiktatdsara illetve részleges gétlasara.
2. Megallapitottam, hogy a rendszer tobb ponton
val6 gyenge perturbacidja révén ugyanaz a hatds
konnyebben érhetd el, mint a hdlézat egy elemének
(példéaul egy kozponti génjének) kiiktatdsdval. Ez az
eredmény felhivja a figyelmet arra, hogy a tobbhatasu,
tobb célponton haté gyogyszerek, koktélterdpidk
hatasosabbak lehetnek, mint a mai racionalis
gyogyszertervezés altal fejlesztett nagyspecifitasu, egy
adott génre vagy fehérjére hato szerek.

3. Halozati modellt Allitottam fel a fehérjék
diszulfid hidjainak keletkezésére, az oxidativ folding
folyamatdnak &brazolasara. Ez a folyamat nagyszamd,
kisérletesen is tanulmanyozhat6 intermedieren keresztiil

zajlik.

4. Az altalam kifejlesztett hal6zati modell révén az
intermedierek és a lehetséges datalakuldsok haldzati
térképe megrajzolhatd, és a kisérletesen meghatarozott
intermedierek révén megjelenithetok rajta a folding-
utvonalak.

5. Elvégeztem a fehérjék (szekvencidk,
térszerkezetek) hasonlosdgi viszonyait megjelenitd
hasonlésagi hdlézatok topologidjanak vizsgalatat. Ezek
a hélézatok viszonylag magas klaszterezettséggel biré
un. kis-vildg hélézatok, amelyekben a hasonlosagi
csoportok stirlibben 6sszekotott egyiittesekként jelennek
meg.

6. A fehérjék szerkezeti adatbazisainak
hierarchikus  volta megnyilvdnul a  szerkezeti

hasonlésdgok  topoldgidjdban, de ugyanez nem

mutatkozik meg a szekvencidk kozotti
hasonlésagokban.
7. A vizsgalt hasonlésagi hélézatok fokszdm-

eloszlasa kozel all a skalamentes modelléhez, de azzal

nem egyezik meg.



