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TÖREDEZETT OROKITOANYAGBOL 
ÚJGENERÁCIÓS SZEKVENCIAADATOK

Cserháti Mátyás magyar-amerikai 

kutató 2013 óta az Egyesült Államok 

Ohama városában, a Nebraskai Egye

tem Orvostudományi Központjában 

(University of Nebraska Medical 
Center) dolgozik bioinformatikus 

programozóként. Másik kutatási 

területe a 40 000 évvel ezelőtti 

embertípusok genetikai állományá
nak elemzése.

-  A  genetika napjainkban nagyon 
gyorsan fejlődik, folyamatosan dol
goznak ki új módszereket. Új generá
ciós szekvenciaadatokkal dolgoznak
-  mit jelent ez pontosan?
-  Ha van egy kontroll és 
egy vizsgálati m intánk, 
akkor ezzel a gyors mód
szerrel nagyon nagy meny- 
nyiségben lehet rövid szek
venciaadatokat előállítani 
a mintákból. A szekvencia 
a DNS kettős spirálján so
rakozó négyféle építőelem
-  adenin, citozin, guanin 
és timin bázisok — sor
rendjét jelenti. Az új gene
rációs módszerekkel vi
szonylag rövid, tehát 50- 
150 bázisból álló kódokat 
nyerünk — ezeket nevez
zük „read szekvenciák
nak”. Emellett a másik fel
adatköröm keretében úgy
nevezett in silico, tehát szá
mítógépes módon történő 
génexpressziós vizsgálato
kat végzek. Azt elemzem tehát szá
mítógépes szimulációval, hogy az 
egyes gének hogyan fejeződnek ki:

be-, vagy kikapcsolódnak-e? Az 
egyetemen nagy tömegben állítunk 
elő adatokat, és azok egy részét mi 
értékeljük ki.

(azaz

A g y e n is zo v a i em b er  m itokondriá lis DNS-e  

az energ ia term elő  s e j ts z e r v e c s k e  g en e tika i á llom ánya)

— Itt jönnek be a képbe a neander
völgyi emberek és a H o m o  sapiens 
ősi formái. 40 ezer évvel ezelőtt lé

tezett emellett egy harmadik ember
típus is. M it lehet tudni az említett 
típusokról?
— A fent vázolt feladataim mellett 

olykor időt tudok szakítani 
más kutatási projektekre is. 
Az egyik fő kutatási témám 
a NV-genom, tehát a nean
dervölgyi emberek geneti
kai állományának, és az 
úgynevezett gyeniszovai ar
chaikus embertípus genom- 
jának a vizsgálata. 2010-ben 
ketten is -  R ichard Green és 
David Reich — meghatároz
ták a neandervölgyi és 
gyeniszovai ember teljes ge- 
nomszekvenciáját.
-  A  „Gyeniszova” egy bar
lang neve. O tt fedezték fe l 
először ezen embertípus 
maradványait?
— Igen, Szibériában egy bar
langban fedeztek fel két fo
gat és egy kézcsontot. Az 
ember azt gondolná, hogy 
ezek csak apró kis maradvá

nyok, és sehová sem lehet besorolni 
őket. Viszont DNS-t tudtak kivonni 
belőlük, és ebből a kis csontmennyi-
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N eanderta li ko p o n ya

ségből meg tudták határozni a teljes 
genomszekvenciát. Sajnos csak ala
csony biztonsággal, 1,3-szoros lefe
dettséggel lehetett ezt elvégezni. Ez 
azt jelenti, hogy az úgynevezett read 
szekvenciák esetében egyetlen egy 
pozíciót átlagban 1,3 szekvencia fog 
lefedni. Tehát a legtöbb bázispozíci
óban csak egy fedő szekvencia van, 
helyenként pedig kettő.
— H a  tö b b s z ö r  e l v é g z i k  a  s z e k v e n á -  
lá s t ,  a k k o r  l e h e t  n a g y o b b  b i z to n s á g 
g a l  á l l í t a n i ,  h o g y  e g y  p o n t o n  m i ly e n  
b á z i s  t a lá lh a tó .
— Igen. A gyeniszovainál eleinte 
csak 1,9-es volt a lefedettség, ké
sőbb olyan technológiát fejlesztet
tek ki, am inek alapján egy bázis
pozíciót harm inc ilyen szekvencia 
fedett le, és ezzel sokkal pontosabb 
genom szekvencia-m eghatározás, 
harmincszoros lefedettség vált le
hetővé.
— A  g y e n y i s z o v a i  l e le t  k o r a  4 0  e z e r  
év. E n n y i  i d e ig  m e g m a r a d t  a  D N S  a  

f o g b a n ?  G o n d o lo m  a  j e l e n k o r i  m i n 
t á k h o z  k é p e s t  n e h e z e b b  f e l a d a t  e g y  
r é g i  D N S - t  s z e k v e n á l n i .
— A DNS sokszor nagyon gyorsan 
lebomlik, ráadásul a mi esetünkben 
környezeti szennyeződés is felléphet. 
Mivel a m intánkban lebom lott a 
DNS, ezért nagyon fragm entált 
volt: rövid fragm entum ok, szaka
szok voltak benne. Ezért eleve 
csak rövid szekvenciadarabokat le
hetett használni, 35 bázispár hosz- 
szúakat. M i az egyetemünkön 
100—150 bázis hosszú szekvenciák
kal foglalkozunk.

— N a g y  s z e n z á c i ó  v o l t ,  a m i 
k o r  a  2 0 0 0 - e s  é v e k  e le jé n  k é t  
k u ta tó c s o p o r t  is  m e g h a tá r o z t a  
a  j e l e n k o r i  e m b e r  g e n o m j á t .  
O k  e g y b e fü g g ő  s z e k v e n c i á v a l  
d o lg o z t a k .  A  ré g i m i n t á k  e s e 
té b e n  v i s z o n t  fe ld a r a b o ló d ik  a 
D N S .
-  A H um án Genom Projekt
tel nem foglalkoztam részle
tesen, de feltételezem, hogy 
sokkal jobb minőségű „alap
anyaggal”, hosszabb szek
venciákkal dolgoztak. A 35 
az elég rövid, a legrövidebb 
fajta read szekvencia, amivel egyál
talán tudunk foglalkozni. De így is 
sikerült a gyeniszovai genom 98%- 
át meghatározni, ami elég szép 
eredmény.
-  Ö s s z e h a s o n l í t o t t á k  a  j e l e n k o r i ,  a 
n e a n d e r v ö lg y i  é s  a  g y e n i s z o v a i  e m 
b e r  g e n o m j á t .  M i l y e n  e r e d m é n y e k  

j ö t t e k  k i  a  v i z s g á la tb ó l?
-  Összességében azt lehet mondani, 
hogy az emberi és a gyeniszovai ge
nom között 99% a hasonlóság, ami 
elég magas. A homo sapiens és a ne
andervölgyi szintén 99%-ban hason
lít egymáshoz. És az az érdekes, 
hogy a mai ember genomjának 
5—5%-a származik a neandervölgyi
től, illetve a gyeniszovaitól. Azt fel
tételezzük tehát, hogy ez a három 
embertípus egyfajta szaporodási kö
zösséget hozott létre. Megkockázta
tom, hogy egy fajba tartoztak.
-  A z t  l e h e t  t e h á t  m o n d a n i ,  h o g y  a 
h á r o m  t í p u s  a l f a j k é n t  v a g y  p o p u l á 
c ió k é n t  k ü l ö n ü l t  e l  e g y m á s tó l?

A g y e n is zo v a i e m b e r  őrlő fogának m áso la ta .
A g y ö k e r e k  e g y  ré s z e  e lp u s z tu lt a m itokondriá lis  

D NS v izsgá la ta  m iatt. A  fo g  m ére te  é s  alakja  

a z t m utatja , h o g y  s e  n em  N eander-völgyi, 

s e  n e m  H om o sa p ie n s  fogró l van  szó .

(FORRÁS: WIKIPEDIA)

— Fogalmazzunk úgy, hogy archai
kus embertípusok voltak. Ugyanak
kor a gyeniszovai ember elkülönül a 
neandervölgyitől, így ezeket inkább 
testvércsoportnak tekintik. Valószí
nűleg a mai emberrel együtt egyfajta 
szaporodási közösséget, fajt alkottak. 
Ami még érdekes, hogy a gyeniszovait 
a mai emberrel összehasonlítva 10,5 
millió polimorfizmuskülönbség léte
zik köztük. Polimorfizmusnak ne
vezzük, amikor egy adott génben 
több különböző változat van. Ha ösz- 
szehasonlítunk egy gént két embertí
pus között, akkor az egyiknél egy 
adott ponton mondjuk adenin van, a 
másiknál pedig citozin — ez a bázis
különbség fogalma. „In/del”-nek pe
dig azt a jelenséget hívjuk, amikor az 
egyik genomban van egy szekvencia, 
ami vagy beékelődik, vagy kiesik a 
másik genomszekvenciához képest. 
Félmillió ilyet találtak az összehason
lításkor.

B a j o m i  B á l i n t
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