Debreceni Egyetem

Orszagosan egyedulallé genomikai eredmeény
a DE kutatoitodl

Rekonstrualtdk egy, az orszagban kordbban kipusztultnak hitt, kertészeti jelentéséggel biré vadon é16
novényfaj, a csipkés gyongyvessz6 genomjat a Debreceni Egyetem kutatdi. Az errél sz6l6 publikacié a
tekintélyes Nature lapcsalad szakfolydirataban, a Scientific Data-ban jelent meg. A minta
begyUjtésétdl, a DNS kivonasan at az adatok generalasaig, majd a bioinformatikai analizisig mindent a
DE berkein belll készitettek el.

2020-ban vagott bele a Debreceni Egyetem kutatdcsapata abba a munkaba, amelynek a
végeredményéhez hasonlét eddig még soha senki nem produkalt hazankban. Az elsd,
Magyarorszagon 6sszeszerelt nem-modell ndvényfaj genomjanak (teljes bazissorrendjének)
rekonstrualasa és leirdsa egyedilallé a maga nemében.

- A névény genomjanak jellemzését végeztik el, ami azért fontos, mert az él6lények DNS-e nagyon
sok titkot eldrul a gazdajukrdl, minden korabbi médszernél jobban meg tudjuk itélni a tanulmanyozott
faj kornyezeti igényeit, rokonsagi kapcsolatait és hogy mekkora genetikai tartalékkal rendelkezik.
Kilénb6zé genomszekvenalasi stratégiakat 6tvozve igen magas szinvonalon tudtuk elvégezni a
munkat, igy sokkal pontosabb képet alkothattunk a faj teljes genetikai allomanyardl - mutatott

ra Laczko Levente, aki még a Debreceni Egyetem Természettudomanyi és Technoldgiai Karan (DE
TTK) m(ikodd, kivaléd mindsitéssel elismert MTA-DE Lendilet Evoluciés Genomikai Kutatécsoport
tagjaként vallalt oroszlanrészt a genom karakterizaciéjaban.

Hozzatette: a vildg szdmara mindez azért fontos, mert egyre inkabb felismerjuk, hogy mi is részei
vagyunk ugyanannak az d6koszisztémanak, amelyben a minket korilvevo él6lényekkel éliink, ezért is
szeretnénk azt részletesen megismerni, hogy milyen az él6lények allapota az adott kérnyezetben, ami
a mi jollétiinket is befolyasolhatja.

A jelenleg a DE Egészségtudomanyi Kar Egy Egészség Intézet tudomanyos munkatarsaként dolgozé
szakember szerint az, hogy minden folyamatot a Debreceni Egyetemen végeztek el, azt mutatja, hogy
az évek soran olyan tudas és tapasztalat birtokaba keriltek, amelyre lehet és érdemes is épiteni.

- A minta begyjtésétdl a DNS kivonasan at, az adatok generalasaig, majd a bioinformatikai analizisig
mindent hdzon belll csindltunk. Egyik folyamat soran sem kellett igénybe venniink egy gyakorlott
kalféldi szakember segitségét, ami arra utal, hogy Debrecenben képesek lehetlink betdlteni azt az
drt, amely hazankban nem-modell szervezetek genom 0sszeszerelésének tekintetében
megfigyelhetd: nagyon kevesen értenek ahhoz, miként is kell a nullarél 6sszerakni egy genomot. A
legtobb allathoz képest a novények kifejezetten nagy kihivast jelentenek ebben a tekintetben.
Magyarorszagon jelenleg még nincs meg az a szakembergarda, amely ezt magabiztosan meg tudna
csinalni, am egyetemink Uttord lehet ezen a téren - kapcsolddott ra a gondolatmenetre Sramké
Géabor, a DE TTK Biol4giai és Okoldgia Intézet Névénytani Tanszék adjunktusa, az Evoluciés Genomikai
Kutatdcsoport iranyitdja.

Erdekesség, hogy szintén a Debreceni Egyetemen, az Evolciés Allattani és Humanbioldgiai
Tanszéken raktak 6ssze elséként hazankban egy nem-modell allatfaj, a nagyfejl csajké genomijat.

Sramko Gabor elmondta: a vizsgalt élélénynek a ndvényvilagon bellil viszonylag kicsi genomja van,
200 millié bazispar, ettdl fuggetleniil a genom dsszeszerelése kifejezetten bonyolult folyamat.

- Egy nem-modell ndvényfaj esetében sokkal tobb adatgenerdldsra és az adott fajra szabott
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elemzésekre van sziikség, szemben az Ugynevezett modell szervezetekkel, amelyek esetében valakik
mar 6sszeszerelték a genomot. A vizsgalt névénylnk 200 millié bazisparjat is le kellett olvasni par
szazszor ahhoz, hogy legyen egy jol 6sszerakhatd ,torténet”. A vizsgalati folyamatot ahhoz lehetne
hasonlitani, mintha megkapnank egy 200 millié bet(ibdl allé regényt, melybdl csak darabkakat
olvashatnank el, és azokbdl kell kikovetkeztetni, miként jonnek egymas utan az események,
fejezetek. A darabkak lehetnek kisebbek, nagyobbak, de az egészhez képest még a legnagyobb darab
is kicsinek szamit, rdadasul akadnak olyan oldalak is a regényben, amelyekben csak ismétl6dések
vannak. Tehat elég bonyolult a feladat, de - ahogy a példa is mutatja - nem megoldhatatlan -
részletezte a TTK kutatdja.

Sramko Gabor a tervekrdl is beszamolt.

- A kutatdécsoportunk el6tt kdzvetlenil allé feladat egy hasonléan kis genomméretd rovarfaj, a
veszélyeztetett, bennszllott magyar futrinka genomjanak 6sszeszerelése, aminek mar eleve
megvannak a j6 minéségl részeredményei. A kdvetkezd kihivas egy nagyobb genom lesz: szeretnénk
a kerecsensélyom altdji alakjara, a legendak turuljara is kiterjeszteni a genom dsszeszerelést. Sot,
biralat alatt van egy Ujabb Lendilet-palyazatom, amelyben nem csak egy novényfaj, hanem egy
kdzelebbi rokon ndvénycsoport tobb fajanak genomjat szeretnénk dsszerakni, majd az ezeken alapulé
Ugynevezett pangenom 0sszeszerelése és elemzése van tervben, amivel - a nem-modell névényfajok
korében - vilagelsbk lehetiink - vetitette el6re Sramké Gabor.

A teljes cikk a kovetkezd linken érhet6 el: https://www.nature.com/articles/s41597-024-03046-0
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