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— A genetika napjainkban nagyon
gyorsan fejlodik, folyamatosan dol-
goznak ki 1tj médszereket. Uj genera-
cios szekvenciaadatokkal dolgoznak
— mit jelent ez pontosan?

— Ha van egy kontroll és
egy vizsgalati mintank,
akkor ezzel a gyors mod-
szerrel nagyon nagy meny-
nyiségben lehet rovid szek-
venciaadatokat el6allitani
a mintakbol. A szekvencia
a DNS kett6s spiraljan so-
rakozé négyféle épitdelem
— adenin, citozin, guanin
és timin bazisok — sor-
rendjét jelenti. Az Gj gene-
raciés modszerekkel vi-
szonylag rovid, tehat 50-
150 bazisbdl allé koddokat
nyertink — ezeket nevez-
ziik ,,read szekvenciak-
nak”. Emellett a masik fel-
adatkorom keretében Ggy-
nevezett in silico, tehat sza-
mitogépes modon torténd
génexpresszios vizsgalato-
kat végzek. Azt elemzem tehat sza-
mitogépes szimulacioval, hogy az
egyes gének hogyan fejezédnek ki:

Matyas magyar-amerikai
kutatoé 2013 6ta az Egyesiilt Allamok
Ohama varosaban, a Nebraskai Egye-
tem Orvostudomanyi Kozpontjaban
(University of Nebraska Medical
dolgozik bioinformatikus
Masik kutatasi
terillete a 40 000 évvel ezelotti

embertipusok genetikai allomanya-

chsshbsbibbbbbbnbbisbiss

be-, vagy kikapcsolodnak-e? Az
egyetemen nagy tomegben allitunk
el6 adatokat, és azok egy részét mi
értékeljuik ki.

A gyeniszovai ember mitokondrialis DNS-e

(azaz az energiatermel6 sejtszervecske genetikai allomanya)

— Itt jonnek be a képbe a neander-
volgyi emberek és a Homo sapiens
osi_formai. 40 ezer évvel ezeldtt lé-

INTERJU CSERHATI MATYASSAL

' TOREDEZETT OROKITOANYAGBOL
UJGENERACIOS SZEKVENCIAADATOK

tezett emellett egy harmadik ember-
tipus is. Mit lehet tudni az emlitett
tipusokrol?

— A fent vazolt feladataim mellett
olykor id6t tudok szakitani
mas kutatasi projektekre is.
Az egyik f6 kutatasi témam
a NV-genom, tehit a nean-
dervolgyi emberek geneti-
kai allomanyanak, és az
ugynevezett gyeniszovai ar-
chaikus embertipus genom-
janak a vizsgalata. 2010-ben
ketten is — Richard Green és
David Reich — meghataroz-
tak a neandervolgyi és
gyeniszovai ember teljes ge-
nomszekvenciajat.

— A ,,Gyeniszova’ egy bar-
lang neve. Ott fedezték fel
elészor ezen embertipus
maradvanyait?

— Igen, Szibériaban egy bar-
langban fedeztek fel két fo-
gat és egy kézcsontot. Az
ember azt gondolna, hogy
ezek csak aproé kis maradva-
nyok, és sehova sem lehet besorolni
Oket. Viszont DNS-t tudtak kivonni
beldliik, és ebbdl a kis csontmennyi-




Neandertali koponya

ségbol meg tudtak hatarozni a teljes
"ummx/d\\ enciat. Sajnos csak ala-
csony biztonsaggal, 1,3 -szoros lefe-
dettséggel lehetett ezt elvégezni. Ez
azt jelenti, hogy az tigynevezett read
szekvenciak esetében egyetlen egy
poziciot atlagban 1,3 szekvencia fog
lefedni. Tehat a legtobb bazispozici-
oban csak egy fedd szekvencia van,
helyenként pedig kettd.

— Ha tobbszor elvégzik a szekvena-
last, akkor lehet nagyobb biztonsig-
gal allitani, hogy egy ponton milyen
bazis talalhato.

— Igen. A gyeniszovainal eleinte
csak 1,9-es volt a lefedettség, ké-
sébb olyan technologiat fejlesztet-
tek ki, aminek alapjan egy bazis-
poziciot harminc ilyen szekvencia
fedett le, és ezzel sokkal pontosabb
genomszekvencia-meghatirozas,
harmincszoros lefedettség valt le-
het6évé.

— A gyenyiszovai lelet kora 40 ezer
év. Ennyi ideig megmaradt a DNS a
fogban? Gondolom a jelenkori min-
takhoz képest nehezebb feladat egy
régi DNS-t szekvenalni.

— A DNS sokszor nagyon gyorsan
lebomlik, raadasul a mi esetiinkben
kornyezeti szennyez6dés is felléphet.
Mivel a mintankban lebomlott a
DNS, c‘/(‘rt nagyon fragmentalt
volt: révid fragmentumok, szaka-
szok voltak benne. Ezért eleve
csak rovid szekvenciadarabokat le-
hetett hasznalni, 35 bazispar hosz-
szaakat. Mi egyetemiinkon
100—150 bazis hosszti szekvenciak-

kal foglalkozunk.
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Nagy szenzacio volt, ami-
kor a 2000-es évek elején két
kutatocsoport is meghatarozta
a jelenkori ember genomjat.
Ok egybefi uggo zekvenciaval
dolgoztak. A régi mintak ese-
tében viszont feldarabolodik a
DNS
— A Human Genom Projekt-
tel nem foglalkoztam részle-
tesen, de feltételezem, hogy
sokkal jobb mindségi ,,alap-
anyaggal”, hosszabb szek-
venciakkal dolgoztak. A 3°
az elég rovid, a legrovidebb
fajta read szekvencia, amivel egyal-
talan tudunk foglalkozni. De igy is
sikertilt a gyeniszovai genom 98%-
at meghatarozni, ami
eredmeény.

— Osszehasonlitottik a jelenkori, a
neandervolgyi és a gyeniszovai em-
ber genomjat. Milyen eredmények

elég szép

Jjottek ki a vizsgalatbol?

— Osszességében azt lehet mondani,
hogy az emberi és a gyeniszovai ge-
nom kozott 99% a hasonlosag, ami
elég magas. A homo sapiens és a ne-
anderv olgyi szintén 99%-ban hason-
lit cg}m.lxhoz. Es az érdekes,
hogy a mai ember genomjinak
5-5%-a szarmazik a neandervolgyi-
tol, illetve a gyeniszovaitdl. Azt fel-
tételezziik tehat, hogy ez a hiarom
embertipus egyfajta szaporodasi ko-
zosséget hozott létre. Megkockazta-
tom, h(W\ egy fajba tartoztak.

— Azt lehet tehat mondani, hogy a
luuom tipus alfajként vagy popula-
cioként kiiloniilt el egymastol?
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A gyeniszovai ember 6ri6foganak masolata

A gybkerek egy része elpusztult a mitokondrialis
DNS vizsgalata miatt. A fog mérete és alakja
azt mutatja, hogy se nem Neander-vélgyi,

se nem Homo sapiens fogrél van szo.

(FORRAS: WIKIPEDIA)

— Fogalmazzunk agy, hogy archai-
kus embertipusok voltak. Ugyanak-
kor a gyeniszovai ember elkiilontil a
neandervolgyitdl, igy ezeket inkabb
testvércsoportnak tekintik. Valoszi-
ntileg a mai emberrel egyiitt egyfajta
szaporodasi kozosséget, fajt alkottak.
Amimég érdekes, hogya gyeniszovait
a mai emberrel Gsszehasonlitva 10,5
milli6 polimorfizmuskiilonbség léte-
zik koztiik. Polimorfizmusnak ne-
vezziik, amikor adott génben
tobb kiilonbozo valtozat van. Ha Gsz-
szehasonlitunk egy gént két emberti-
pus kozott, akkor az egyiknél egy
adott ponton mondjuk adenin van, a
masiknal pedig citozin — ez a bazis-
kiilonbség fogalma. ,,In/del”-nek pe-
dig azt a jelenséget hivjuk, amikor az
egyik genomban van egy szekvencia,
ami vagy beékelodik, vagy kiesik a
masik genomszekvencidhoz képest.
Félmilli6 ilyet talaltak az Gsszehason-
litaskor.
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