VII. BIOINFORMATIKA-GENOMIKA

(Biotechnológia 2001)

TRANSZMEMBRÁN FEHÉRJE SZERKEZETI ADATBÁZIS 
ÖSSZEÁLLÍTÁSA ÉS MŰKÖDTETÉSE

Szerződésszám: OMFB- 00199/02 (BIO-005/01)
Kezdési időpont: 2002. január 1.

Időtartam:3 év

Összes költség: 35MFt

OM támogatás: 16MFt

Rövid cím: Transzmembrán fehérje szerkezeti adatbázis

A SZERZŐDÉS TÉMÁJÁNAK HÁTTERE

Integráns membrán fehérjék alkotják az ismertté vált genomok fehérjéinek kb. 25%-át. Gyakorlati szempontból ennél is fontosabb, hogy ezek a fehérjék biztosítják a kommuniká-ciót, az anyag és energia cserét a sejtek és a környezetük között, beleértve az élő szervezet többi sejtjét is. Ezért ezek a fehérjék nemcsak az alapkutatás középpontjában állnak, de a gyógyszerészeti kutatások elsődleges célpontjai is.
A projektvezető csoportja számos szerkezetbecslő módszert dolgozott ki. A legjobb transzmembrán topológia becslő módszerek közül kettőt is, a DAS és a HMMTOP módszereket itt fejlesztették ki. Szervereik naponta több száz topológia becslést végeznek a világ minden tájáról beküldött szekvenciákon. Ez az alapkutatási aktivitás képezi a projekt hátterét.

A SZERZŐDÉS TÉMÁJÁNAK CÉLJA


Az összeállítandó adatbázis értéke szempontjából a benne lévő adatok minősége és a minőség ellenőrzés alapelvei a legfontosabbak. Célunk egy teljes, megbízható és naprakész adatbázis megalkotása. Egy ilyen adatbázis önmagában is piacosítható termék lehet, de szeret-nénk kialakítani hozzá egy olyan infrastruktúrát, mely lehetővé teszi adatok szolgáltatását bio-technológiai, gyógyszerfejlesztési és alapkutatást végző laboratóriumok számára.

A MUNKA TARTALMI LEÍRÁSA


Leendő adatbankunk alapját az irodalomban és a WEB-en már megtalálható adat-bázisok jelentik. Ezeket az adatbázisokat egyesítjük, figyelembe véve az átfedéseket és az egyes adatok minőségét. Az egyesített adatbázisból egy szekvenciálisan független és egy homológ fehérjéket tartalmazót hozunk létre homológia szűrés segítségével. Ezt követi a két adatbázis topológia adatainak minőség ellenőrzése és az adatbank méreteinek növelése, elsősorban az általunk kifejlesztett szerkezet becslő módszerek segítségével. 

A JELEN HELYZET, EREDMÉNYEK

A pályázat benyújtása óta közreadtuk a HMMTOP módszer továbbfejlesztett változatát, a HMMTOP II-t a Bioinformatics folyóiratban és továbbfejlesztettük a DAS módszert is. Az új DAS-TM filter módszer jelenleg közlés alatt van a Protein Engineering folyóiratban.
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Humán genomikai adatbázis Létrehozása tumorokból és
Egyes krónikus megbetegedésekből

Szerződésszám: OMFB-00801/2002 (Bio-0014/01)

Kezdési időpont: 09/2001

Időtartam: 40 hónap

Összes költség: 70 M Ft

OM támogatás: 35 M Ft

Rövid cím: Genomikai adatbázis tumorokban

A SZERZŐDÉS TÉMÁJÁNAK HÁTTERE

A tumorok diagnosztizálása és osztályozása, mely a terápiát meghatározza és véleményt formál a prognózisról, hagyományosan a szövettani diagnosztikán alapszik. A morphológiai kép, a szövetek festődése azonban számos esetben csak korlátozottan tükrözi a molekuláris történések igen komplex összhatását. A tumorok és krónikus gyulladásos betegségek molekuláris profiljának meghatározása, majd ebből algoritmusok kidolgozása révén kulcsfontosságú pontok definiálása a diagnosztikán túlmenve, új pathogenetikai mechanizmusok feltárását és ezáltal új terápiás lehetőség felismerését jelentheti.

A rák kóros genetikai együttműködés eredménye, a daganatos betegségek végső soron a genetikai anyagban bekövetkező károsodásokra vezethetők vissza. A krónikus gyulladásos betegségek igen szoros kapcsolatban vannak a daganatok kialakulásával, a kapcsolat a gyulladás okozta fokozott sejtproliferációban és az idő előrehaladtával egyre több genetikai hiba felhalmozódásában nyilvánul meg. A környezeti ártalmak indukálta és spontán genetikai hibák tovább bővítik a genetikai hibák létrejöttének lehetőségét.

Az emberi teljes genom feltérképezését mérföldkőnek kell tekinteni a tudományban, tudva azt, hogy teljes szekvencia analízis és a gén polimorfizmusok feltárása további nagy feladatot fog jelenteni. A jelenlegi előzetes adatok 30 000 - 40 000 emberi gén meglétével számolnak. Ilyen nagyszámú gén esetén az egymást erősítő, illetve gátló hatások összességének biológiai kimenetele a molekuláris biológiai háttéren túl a jelenlegi szoftverek ugrásszerű fejlődését is megkívánja, egy önmagát tanítani, fejleszteni képes program kifejlődését vetíti előre. Másfelől  a nagyszámú, többezres egyidejű génexpressziót vizsgálni képes DNS microarray-k és proteomixek analíziseiből remélhetőleg már az elsődleges vizsgálatokból ki fog kristályosodni egy szűkebb (15-50) géncsoport, melynek egy adott daganat, illetve betegségtípus kialakulásában kulcsszerepe lehet. 

A daganatok génexpressziós profiljának meghatározása már számos esetben hozzásegített ahhoz, hogy a szövettani beosztáson túlmutató ismereteket nyerjünk.

A szöveti mintákon végzett vizsgálatok (immunhisztokémiai, in situ hibridizáció) nagyszámú elvégzésére alkalmas a “szöveti microarray” (Tissue MicroArray - TMA), mely révén lehetőség nyílik a DNS array-k expressziós mintázatának csoport analízise által szolgáltatott adatok nagyszámú mintán történő validálására.

Egy adott régió, nemzet sajátos genetikai állománnyal és mikro/makrokörnyezettel rendelkezik. A tapasztalat mutatja, mennyire eltérő egyes betegségek előfordulási gyakorisága. A jövőben a terápia és megelőzés hatékony stratégiájának tervezésében elengedhetetlen lesz ezen “hungarikumok” ismerete. A konkrét betegek esetében ugyanakkor megkívánt a pontos tipizálás. 

Mindezen szempontokat figyelembevéve fogalmaztuk meg célkitűzéseinket a daganatok és előző állapotaik genomikai adatbázisának létrehozásával.

Munkacsoportunk kutatóinak alkalma nyílt az amerikai National Institutes of Health (NIH), illetve az FDA laboratóriumaiban éveket eltölteni, mely munkakapcsolat jelenleg is élő, és a National Cancer Institute önállóan és folyamatosan fejlesztett DNA microarray rendszerében lehetőség van részt venni. Az ismeretek elsajátítása mellett közös projektek indítására van lehetőség, elsősorban a máj és emlő tumorok területén.
A SZERZŐDÉS TÉMÁJÁNAK CÉLJA

A fenti project Magyarországon egyelőre nem létező, a hagyományos pathológiai diagnosztikai anyaggyűjtést a molekuláris medicina eszköztárával kombináló adat- és anyagbázis létrehozását tervezi. A cél a további analízis számára genomikus DNS és teljes RNS izolálással összehangolt humán tumor adatbank és egyben molekuláris anyagbank létrehozása. A genomikai kutatások klinikai hasznosíthatósága és egyben genomikai adatbázisok felépítése szempontjából feltétel; nagyszámú humán betegségspecifikus szövetminta begyűjtése, megfelelő tárolása, a makromolekulák (RNS, DNS) megőrzöttségének biztosítása, a DNS, RNS és fehérje array-k alkalmazása, a kapott eredmények validálása további nagyszámú eseten.

A II. sz. Pathológai Intézet koordinátor szerepe biztosítja a diagnosztikai szempontok biztosítása mellett a megfelelő anyagvételt, az archív és friss anyagok helyes szövettani kritériumok alapján történő gyűjtését, diagnosztizálását, kiemelten az emlődaganatok, máj és pancreas daganatok valamint ezek rákelőző állapotaik területén.

A szöveti microarray-k felépítésének közvetlen gyakorlati haszna, hogy ezután a diagnosztikában bevezetendő új eljárások tesztelésére nagyszámú, költségtakarékos minta áll rendelkezésre.

A pathologusok által ellenőrzötten felépített mintavétel és az abból izolált RNS és DNS minták és a lefagyasztott eredeti anyagból izolálható fehérjék DNS chip-ek/micorarray-k, RNS expressziós chip-ek és proteomix vizsgálatokhoz nélkülözhetetlen kiindulási pontokat alkotnak. A létrehozott mintákon elsősorban a fenti hámeredetű tumorok génexpressziós mintázatát, ezek összefüggését a daganatprogresszióval és esetleges diagnosztikus felhasználását tervezzük vizsgálni.

A MUNKA TARTALMI LEÍRÁSA

Az adat- és anyagbank indulásához szükséges az eszközpark kiszélesítése, a tárolási helyiségek rekonstrukciójának kialakítása, az etikai elveknek megfelelő szervezeti-működési szabályzat megalkotása. A minták fenti elveknek megfelelő gyűjtésével párhuzamosan az egyes szervekre és elváltozásokra irányuló szöveti microarray-k kiépítése indul. Ezek tesztelése első lépésben a diagnosztikában már használt markerekkel történik. A DNS és RNS minták fotódokumentált minőségi igazolása része az adatbanknak. A minták betegségspecifikus folyamatos további gyűjtése, több microarray blokk kiépítése és az időközben a genomikai kutatások által újonnan javasolt diagnosztikus illetve prognosztikus antitestek és az in situ hibridizációs próbák, microarray-k tesztelése az anyag validálása szempontjából szükségesek.

A PÁLYÁZAT VÁRHATÓ EREDMÉNYE

A pályázati periódus végén várható minimum 400 mintát számláló, szövettani diagnózissal validált, több tumorcsoportot és ezek rákelőző állapotait magában foglaló adatbázis létrehozása. Az ehhez csatlakozó anyagbázisnak tartalmaznia kell ugyanezen mintából izolált DNS-t, RNS-t és mélyfagyasztott (- 80 C) mintákat. A szöveti microarray-k a máj, emlő és pancreas betegségeire vonatkozó tesztelt, más munkacsoportok számára rendelkezésre álló blokkokat tartalmaznak.

Fenti anyagbázis alapján, megfelelő DNS/RNS chipeket, proteomixeket használva várható, hogy a vizsgált tumorok jellemző genetikai mintázata a daganat fokozatával, progressziójával összefüggésben felismerésre kerül. Ugyancsak várható, hogy a jellemző molekuláris mintázat ismerete elősegíti az adott daganatok aetiopathogenesisének jobb felismerését, ennek alapján megfelelőbb diagnosztizálását és a terápia pontosabb beállítását.
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Arabidopsis T-DNS inszerciós és DNS chip adatbázisok létrehozása és alkalmazása funkcionális genom projektekben

Szerződésszám: OMFB-00496/2002 (Bio-0118/01)

Kezdési időpont: 2002 január 1. 
Időtartam: 36 hónap

Összes költség: 44.2 M Ft

OM támogatás:  14.5 M Ft

Rövid cím: Arabidopsis adatbázisok. 

A SZERZŐDÉS TÉMÁJÁNAK HÁTTERE

Az Arabidopsis thaliana az elmúlt tíz évben vált az alapvető molekuláris, genetikai és élettani kutatások területén modellnövénnyé. Maga a tény, hogy a magasabb rendű növények között is sikerült egy fajra modell rendszert kidolgozni, óriási lökést adott a növénybiológia minden területének. Nem véletlen, hogy az első nagyszabású növényi genom programok (genom szekvenálás, EST adatbázisok, inszerciós mutánsgyűjtemények létrehozása, mikrochip technológia növényi alkalmazása, stb.) mind Arabidopsis alkalmazásával indultak a 90-es évek második felében. Az Arabidopsis genom ismertté válása után a gének funkciójának meghatározása, géncsaládok és szabályozási utak szerepének, működésének tisztázása a legfontosabb célja a növényi genom programoknak. Az inszerciós mutánsgyűjtemények létrehozása, a nagykiterjedésű direkt és reverz genetikai programok, a masszív génexpressziós vizsgálatok mikro és makroarray, illetve DNS chip technológiát alkalmazó projektjei alkotják a legfontosabb kutatási területeket.

A SZERZŐDÉS TÉMÁJÁNAK CÉLJA

Pályázatunk célja a magasabb rendű növények között modellként alkalmazott Arabidopsis thaliana génjeinek funkcionális kutatását lehetővé tevő technikai alapok hazai létrehozása.

A projekt legfontosabb célkitűzései:

- egy inszerciós mutánsgyűjtemény létrehozása,

- a génexpressziós mintázatok vizsgálatát lehetővé tevő cDNS chip technológia adaptálása Arabidopsis-ra, az első hazai Arabidopsis DNS chip előállítása.

- mutánsgyűjtemény és a DNS chiptechnológia tesztelése stressz és cirkadián ritmus szabályozásának területén. 

- egy genomikai adatbázis megteremtése, és új bioinformatikai módszerek kidolgozása, közzététele. 

Hosszú távú cél a hazai növénybiológiai kutatások támogatása, a modellnövényen hatékonyan alkalmazható technológiák, kutatási stratégiák elterjedésének elősegítése, azok alkalmazásán keresztül a molekuláris módszereket és ismereteket feltételező modern növénynemesítés segítése.

A MUNKA TARTALMI LEÍRÁSA


A projekt első része az Arabidopsis T-DNS inszerciós mutáns gyűjtemény létrehozása és részleges jellemzése. Az Arabidopsis transzformációt egy korábban kifejlesztett Agrobacterium vektorral hajtjuk végre, Arabidopsis virág transzformáció módszerét alkalmazva. A transzgenikus Arabidopsis vonalakat regisztráljuk, és genomikus DNS-t izolálunk belőlük reverz genetikai rendszerek kialakításához. Génspecifikus primerek felhasználásával teszteljük a mutánsgyűjteményt. A projekt során több, a stresszválasz illetve a cirkádán ritmus szabályozásában résztvevő génekre próbálunk inszerciós mutánst izolálni. Az azonosított mutánsokat élettani és genetikai módszerekkel jellemezzük. 

A DNS chip technológia segítségével egyidejűleg több ezer gén expressziójának változása követhető nyomon. Az Arabidopsis mutánsok jellemzéséhez kifejlesztünk egy DNS chip-et, aminek prototípusa 3200 cDNS klónt tartalmaz. A DNS chip segítségével jellemezzük a vizsgált mutánsok génexpressziós mintázatát. 

Az előzetesen jellemzett inszerciós mutánsok adataiból illetve a DNS chip kísérletek legfontosabb eredményeiből adatbázisokat hozunk létre: az adatbázisokat a SZBK honlapján tesszük közzé, és azok más kutatók számára is felhasználhatók lesznek. 

A PÁLYÁZAT VÁRHATÓ EREDMÉNYE

A javasolt program elsősorban technikai jellegű fejlesztéseket céloz meg, amik várhatóan hozzájárulnak a hazai növénybiológiai kutatások fejlődéséhez, illetve hosszabb távon elősegítik a modern növénynemesítési eljárások alkalmazását. 

A kutatási program során 20.000 T-DNS inszerciós mutáns létrehozását tervezzük. A mutáns gyűjtemény tesztelése várhatóan több olyan mutáns izolálását eredményezi, ami felhasználható a résztvevő partnerek kutatási területén. Az inszerciós mutánsok lehetővé teszik az érintett gének funkcionális analízisét, ezáltal tudnak hozzájárulni a stresszbiológiai illetve cirkádián ritmus szabályozásának jobb megértéséhez. Ezeket az erőfeszítéseket kiegészíti az első hazai Arabidopsis DNS chip létrehozása, aminek első változata 3200 cDNS  klónt tartalmaz duplikált formában. A DNS chip technológia alkalmazhatóságát egyes inszerciós mutánsok jellemzése során fogjuk tesztelni. A program eredményeinek széles körű felhasználását egy internet alapú adatbázis fogja biztosítani, ahol a mutánsgyűjtemény illetve a microarray kísérletek legfontosabb jellemzőit, eredményeit tesszük közzé. 
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BIOINFORMATIKAI KÉPZÉS TEMATIKÁJÁNAK KIDOLGOZÁSA ÉS MEGSZERVEZÉSE BIOLÓGUS, BIOLÓGIA TANÁR ÉS BIOMÉRNÖK HALLGATÓK, VALAMINT KUTATÓK RÉSZÉRE

Szerződésszám: omfb- 00
   /02 (BIO-00121/01)

Kezdési időpont: 2001. 

Időtartam: 48 hónap

Összes költség: 150 M Ft

OM támogatás: 75 M Ft

Rövid cím: BioinfoEdu

A SZERZŐDÉS TÉMÁJÁNAK HÁTTERE

A bioinformatika rendkívül gyorsan fejlődő terület a biológiai tudományokon belül. E fiatal diszciplínát a nagymennyiségű genetikai, genomikai és biokémiai adat kezelésének szükségessége hívta életre, és fő feladatának a modern molekuláris és biokémiai technikák révén nyert egyre komplexebb adathalmaz rendszerezését és elemzését tekintik. A fejlődési tendenciákat figyelembe véve nem kétséges, hogy szerepe és súlya a biológia tudományán belül, az elkövetkező években is növekedni fog. Míg a bioinformatika fejlődése eljutott arra a szintre, hogy már önálló tudomány​területként jegyzik, ugyanakkor a bioinformatikai megközelítésmódot jól ismerő, a bioinformatikai módszereket hozzáértő módon alkalmazó szakemberekből világszerte hiány van, és ez alól Magyarország sem kivétel. Mindezek tudatában elengedhetetlen, hogy a bioinformatika a magyarországi graduális és posztgraduális szintű oktatásban is megkapja az azt megillető helyet. Első feladat mindenképpen a bioinformatika felhasználóinak, elsősorban az élettudományi területek egyetemi hallgatóinak és doktoranduszainak, valamint az ilyen területen működő kutatóknak a képzése kell legyen.

A SZERZŐDÉS TÉMÁJÁNAK CÉLJA

–
A bioinformatikai képzés tematikájának kidolgozása különböző szinteken.

–
A biológus-, biológia tanári és biomérnök-képzés tantervének alapszintű bioinformatikai tantárgyakkal való kibővítése.

–
Emelt szintű bioinformatikai oktatás elindítása a szakirányú és doktori képzésen belül.

–
Bioinformatikai tanfolyamok szervezése és lebonyolítása az élettudományok területén dolgozó kutatók részére.

–
A bioinformatikai gyakorlati képzés infrastrukturális hátterének megteremtése.
A MUNKA TARTALMI LEÍRÁSA

Jelen szerződés keretében különböző képzési formákban és szinteken indítandó tantárgyak, tanfolyamok oktatási tematikáinak kidolgozását, az oktatási anyagok elkészítését és az oktatás beindítását tűzzük ki célul. A kitűzött cél eléréséhez szükséges feladatokat képzési formák szerint célszerű különválasztani:

1. ELTE TTK biológus, biológia tanárszakos és BME Vegyészmérnöki Kar biomérnök hallgatói képzésének bővítése bioinformatikai tantárgyakkal: alapszintű bioinformatikai oktatás. Jelen esetben az alapszintű oktatás a IV.–V. évfolyamos hallgatók képzését jelenti.

2. ELTE TTK-n a biológus szakon és a BME Vegyészmérnöki Karon a biomérnök szakon, valamint a doktori képzésben a bioinformatika magasabb szintjét és specializált területeit képviselő tantárgyak kidolgozása és oktatásuk elindítása: szakosított bioinformatikai oktatás. Ide tartozik a bioinformatikai tárgyú diplomamunkák meghirdetése és témavezetése is.

3. Bioinformatikai tanfolyamok szervezése a kutatásban vagy az iparban dolgozó magyar biológus, biomérnök és biotechnológus szakembereknek: tanfolyami képzés. 

4. Mindhárom fenti feladat végrehajtásához szükséges a bioinformatikai gyakorlati oktatás infrastrukturális hátterének megteremtése.

Az 1. és 2. feladat egymásra épül, a kétféle képzési szint bevezetését fokozatosan tervezzük. Mivel újonnan induló képzésről van szó, és a doktori képzésben részt vevő jelenlegi hallgatók még nem vettek részt az alapszintű képzésben, szükségesnek látjuk a doktori képzés kiegészítését is az alapszintű bioinformatikai oktatás tantárgyaival. Ezek helyét 1–2 éven belül átvehetik a speciálisan a doktori képzésre kidolgozott tantárgyak.


A kutatók képzését szolgáló tanfolyamok anyaga hasonló megfontolásból – a már végzett kutatók, szakemberek egyetemi tanulmányaik során még nem részesültek bioinformatikai képzésben – tematikájában az alapszintű képzésnek felel meg, a gyakorlati alkalmazásokra helyezve a hangsúlyt. 

A JELEN HELYZET, EREDMÉNYEK

A szerződés megkötés alatt áll. Az ELTE Genetikai Tanszéken a lágymányosi új épülettömbben rendelkezésre áll a bioinformatikai oktatóterem a megfelelő hálózati végpontokkal felszerelve. A szerződésben szereplő előleggel az oktatóterem számítógépekkel való felszerelését  oldjuk meg, valamint az oktatási segédeszközök beszerzését ejtjük meg. Az oktatási tematika a hozzáférhető tapasztalatokat figyelembe véve kidolgozás alatt áll.
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Kutatási téma: Bioinformatikai oktatás bevezetése
A SZERZŐDÉS TÉMÁJÁNAK HÁTTERE

Az utóbbi évtizedben a biológiai kutatások újabb forradalmát érjük, hisz a különféle technikák rohamos fejlődésének, ezek automatizálásának következtében a biológiai adatok, információk mennyisége ugrásszerűen megnőtt. Ezzel párhuzamosan hihetetlen gyorsan fejlődik a számítástechnikai, az informatikai kapacitás. A Humán Genom Projekt mellett számos prokarióta illetve eukarióta genom szekvenciáját meghatározták, vagy ezek meghatározása éppen folyamatban van. Mindemellett igen sok új genom projekt veszi kezdetét ma is. A ún.”Genbank”-ban napjainkban már több mint 16 milliárd nukleotidnak megfelelő szekvencia adat található meg, és a tendencia szerint ez az adatmennyiség 1 - 2 évenként megduplázódik. Ezzel párhuzamos a számítógépek, szoftverek teljesítőképességének növekedése. Ilyen óriási adatmennyiség feldolgozása speciális képzettséget, tudásanyagot igényel. A bioinformatika a biológia és az informatika határmezsgyéjén elhelyezkedő tudományág, amely arra hivatott, hogy a biológiai tudományok ugrásszerű fejlődésével keletkező hatalmas adathalmazt informatikai eszközökkel feldolgozza. Európában az Európai Bioinformatikai Intézetet (EBI) 1994-ben alapították arra a célra, hogy a molekuláris biológiai adatok informatikai feldolgozásának stratégiáit kijelöljék. Természetesen a bioinformatika nem csak a molekuláris biológia területét öleli fel, hanem szinte az összes biológiai ággal szoros kapcsolata van, mint pl. strukturális biológia, (orvosi, farmakológiai) biokémia, genetika, neurobiológia, ökológia stb. Mindezen területeken a felhalmozódott információ és az adatok feldolgozásának bonyolultsági foka elengedhetetlenné teszi számítógépek használatát, informatikai rendszerek alkalmazását. A legtöbb fejlett nyugati államban már nemzeti genom programok vannak. A speciális ismeretek tanítására az utóbbi években már szinte minden számottevő nyugati egyetemen elindították a bioinformatikus képzést, hisz ilyen szakemberekre igen nagy szükség és kereslet van mind az alapkutatásban, mind pedig az alkalmazott biotechnológiai intézetekben, gyógyszergyárakban stb. 

Magyarországi helyzet. A Magyarországon folyó kutatások - a kelet-európai országokhoz hasonlóan - a mai napig nem kapcsolódtak be szervesen ebbe a pezsgő folyamatba. Van néhány olyan laboratórium, ahol nemzetközi együttműködések keretében folynak funkcionális genomikai, strukturális biológiai, bioinformatikai kutatások, azonban ezek nem egy nemzeti stratégia, szervezett összefogás eredményeképp jöttek létre, hanem többnyire egyéni kezdeményezések. Jelenleg Magyarországon csak néhány bioinformatikai jellegű ismereteket oktató kurzust vezettek be. Ezek többnyire egymástól független kezdeményezések és nem szervezett összehangolt oktatási rendszer részei, valamint nem szolgáltatnak átfogó ismereteket a bioinformatika tudományág egészéről.

A SZERZŐDÉS TÉMÁJÁNAK CÉLJA

A résztvevők célja ezért az, hogy Magyarországon lefektesse a felsőfokú bioinformatikai képzés alapjait. A résztvevő egyetemek, intézmények egy olyan összehangolt képzési stratégiát dolgoznak ki, amely lehetővé teszi, hogy Magyarországon is képezzünk magas, nemzetközi szintű szaktudással rendelkező bioinformatikus szakembereket. A képzési terv gerince közös, ezen felül az egyetemek, intézmények saját arculatuknak, lehetőségeiknek megfelelően biztosítanak speciális kurzusokat. Az képzés tematikailag nyitott, bármely országos felsőoktatási intézmény számára lehetőséget biztosítunk a közös programhoz való csatlakozásra. 

A MUNKA TARTALMI LEÍRÁSA

A szerződésben hazánkban új felsőfokú képzési tematikát javasolunk megvalósításra egyidejűleg új felsőoktatási módszereket kívánunk bevezetni. A bioinformatika rohamosan növekvő jelentősége a kialakuló biotechnológiai iparban indokolja a témakörök széleskörű (több egyetemen párhuzamosan folyó) és egységes oktatását. Ugyanakkor az egyes egyetemek az egyes közreműködők egyéni lehetőségeiknek megfelelően speciális oktatási anyagokat is tanítanak.  

A bioinformatikus képzés bevezetését lépcsőzetesen tervezzük. Ezek a következők:

1. Speciális kollégiumok tartása érdeklődő biológus hallgatók számára. Ebben a fázisban, amelynek egyes elemei már megtalálhatók a különböző felsőoktatási intézményekben a bioinformatika válogatott, speciális kérdésköreit tekintik át, általában a témában saját kutatást is folytató oktatók.

2. Bioinformatikus szakirány indítása. Az alapképzésen általános biológus ismereteket szerzett hallgatók számára 4. és 5. évben indítandó szakirányú képzés a meglevő oktatási hálótervekhez illeszkedve speciálisan képzett szakembereket produkál, akik a bioinformatika területén önálló kutató-fejlesztő tevékenységre képesek.

A JELEN HELYZET, EREDMÉNYEK

Néhány egyedi kurzust meghirdettek a különböző egyetemeken.
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