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Osszefoglalas

A biolégiai-biotechnoldgiai adatbazisok infrastruk-
taraja létfontossagu az orvosi-, bioldgiai és mezd-
gazdasagi kutatdsok szamdra. A bioinformatika
ezen adatok szamitégépes analizisének tudoma-
nya, jellemzé adattipusai a molekularis szerkeze-
tek, melyeket karaktersorozatok, grafok illetve 3D
szerkezetek forméjdban dbrazolnak. Tipikus szami-
tasi feladat a hasonlésagkeresés, a hasonldsagi cso-
portok (szomszédsagok) analizise, illetve a szer-
kezet és funkcié predikcidja. Alapvetd bioinforma-
tika-kurzusok, egyetemi tantargyak és PhD-kurzu-
sok mar léteznek a vilag nagyobb egyetemein. Ez a
cikk e tanfolyamok tematikajat tekinti at, kiilénos
tekintettel a magyar egyetemek lehetGségeire.
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Summary

Biological and biotechnological databases have
become a crucial infrastructure for biomedical
and agricultural scientists. Bioinformatics — com-
puter analysis of biological data — must handle a
variety of non-conventional data such as molecu-
lar structures in the form of character strings,
graphs or 3D structures. Typical tasks include
similarity searching, analysis of similarity groups
(neighborhoods), prediction of structure and
function. Basic user training courses, undergrad-
uate and graduate courses are now available at
major universities. This paper discusses the sub-
jects of the courses organized for students in biol-
ogy and computer sciences, with special regard
to the possibilities of Hungarian universities.

Az elmult id8szak leglatvanyosabb fejlédése két-
ségteleniil a szdmitégép-tudomanyok és a biotech-
nolégia teriiletén zajlott le. Nem meglep6 hat, hogy
megjelentek a biol6giai informaci6 kezelésének
sajatos szamitogépes kozelitései is, melyeket ma
egylittesen szokas bioinformatikinak nevezni [1-3].
E fiatal szaktertilet irdnt nagy az érdekl6dés, az
OECD értékelése pl. mint ,, megatudoméanyt” em-
liti, amely az orvosi, mez&gazdasagi és bioldgiai
ipari fejlesztések kozos hattértudoménya. Ez a —
némileg t1i1z6 — lelkesedés taldn annak kdszonhetd,
hogy a bioinformatikanak alig 10-15 év alatt 6nallé
intézményei, folydiratai, rangos kongresszusai szii-
lettek (I. tdbldzat), és az ipar érdeklédése is 6ridsi. A
kilencvenes évek kdzepén a nagy gyogyszergyarak
— érezve a genom-korszak el8szelét — egymasra lici-
talva vették fel a bioinformatikusokat, j6llehet a
teriiletnek képzési formai még nem is kristalyosod-
hattak ki. Ma a kiilf6ldi egyetemeken mér altalanos
a hallgatok alapfoku képzése, s6t néhany egyete-
men mar formalis képzés (pl. PhD) is lehetséges. Ez
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a cikk a bioinformatika oktatasaval kapcsolatos
problémakoroket igyekszik roviden attekinteni.

A vizsgilt objektum szempontjibdl a bioinformatika
két, jol elhatarolhaté teriiletre oszlik: az egyik a
DNS és a fehérjék szekvenciaadataival, a masik a
molekuldk haromdimenzids szerkezetével foglal-
kozik. A szekvenciaanalizis fejlédése talan a leglat-
vanyosabb. A genomadatok szekvencia alakban
jelennek meg az adatbazisokban, az eredmények a
felhasznalok széles kore szamara érthetSk is. Ra-
adasul, a szekvencia nagyon jol kezelhet6 adatti-
pus, ebben a korben sok olyan feladat is megold-
hatd, amelyek pl. hdromdimenziés (3D) szerkeze-
tek illetve grafok esetében tiilsagosan idSigényesek
lennének. A 3D szerkezeti adatokkal foglalkozé
szamitdsok motivacidi igen eltéréek. A szerkezeti
bioinformatika torténetileg nem a molekularis bio-
16giabol, hanem a makromolekularis szerkezetku-
tatasokbdl (structural biology) fejlédott ki. Utdbbi
komplex fizikai vizsgélati modszereket (f6ként a
rontgendiffrakci6 €s magneses magrezonancia-
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I. tablazat Bioinformatikai internet honlapok.

INTEZMENYEK ES PROGRAMOK

The National Center for Biotechnology Information (NCBI), Bethesda, USA

http://www.ncbi.nim.nih.gov/

The European Bioinformatics Institute (EBI) Hinxton, UK

http://www.ebi.ac.uk/

The European Molecular Biology Laboratory (EMBL) Heidelberg, Németorszag

http://www.embl-heidelberg.de/

Swiss Institute of Bioinformatics (SIB) Geneva, Svéjc

http://www.isb-sib.ch/

Munich Information Centre for Protein Sequences (MIPR) Muinchen, Németorszag

http://www.mips.embnet.org/http://www.hu.embnet.org/
(magyarorszagi szolgaltatasok)

The European Molecular Biology Network (EMBnet)

http://www.embnet.org/

The International Centre for Genetic Engineering
and Biotechnology (ICGEB) Trieste, Italy

http://www.icgeb.trieste.it/

UJSAGOK, FOLYGIRATOK

Bioinformatics

http://iwww3.oup.co.uk/cabios/

Briefings in Bioinformatics

http://iwww.henrystewart.com/journals/BiB/

Bulletin of Mathematical Biology

http://www.academicpress.com/bmb

Cladistics

http://www.academicpress.com/cladistics

Computers and Biomedical Research

http://www.academicpress.com/cbr

Computers in Biology and Medicine

http://www.elsevier.com:80/inca/publications/store/3/5/1/

Evolutionary Computation

http://mitpress.mit.edu/journal-home.tcl?issn=10636560

Genome Research

http://www.genome.org/

In Silico Biology

http://www.bioinfo.de/isb/

J. Computational Biology

http://www.cs.sandia.gov/jcb/

J. Computational Chemistry

http://www.interscience.wiley.com/jpages/0192-8651/

J. Computer-Aided Molecular Design

http://www.wkap.nl/journalhome.htm/0920-654X

J. Molecular Graphics

http://www.elsevier.nl:80/inca/publications/store/5/2/5/0/1/2/

J. Molecular Modelling

http://www.ccc.uni-erlangen.de/jmolmod/

Molecular Simulation

http://www.gbhap.com/Molecular_Simulation/

Nucleic Acids Research (adatbézis-kotet)

http://www.oup.co.uk/nar/

On-line J. of Bioinformatics

http://www.cpb.uokhsc.edu/ojvr/bioinfo.htm

CEGEK, TARSASAGOK

The Genetics Computer Group, (GCG), USA

http://www.gcg.com/

Molecular Simulations, Inc. (MSI), USA

http://www.msi.com/

Lion Bioscience AG, Heidelberg, Germany

http://www.lion-ag.de/

KONFERENCIAK, ESEMENYEK, KURZUSANYAGOK

http://iwww.hgmp.mrc.ac.uk/CCP11/

MAGYARNYELV{ OKTATASI ANYAGOK

http://iwww.hu.embnet.org/local/eloadasok/
http://www.bio.u-szeged.hu/genetika/szekvanalizis.htm

spektroszképia) és modellezési technikdkat (pl.
molekuldris mechanika, molekuldris dinamikai
modellek) alkalmaz, melyek altalaban tavol esnek a
biolégusok, orvosok érdekl§désétsl. Kezdetben a
3D szerkezetek gytijtése és rendszerezése is 6nalld
utakon haladt, f6ként azért, mert az itt feltett
kérdések (pl. a méasodlagos szerkezet predikcidja)
sokban kiilonboztek a szekvenciaanalizis kérdé-
seit6l. Mara a szerkezeti adatbankok fejlesztését

sokban harmonizaltik, de a szemléleti kiillonbozs-
ség ma is szembetling. Mindezekért eltéréek a két
tertilet oktatasi kovetelményei is.

A célt tekintve szokas a bioinformatikat két nagy
miikodési teriiletre osztani (1. dbra): az egyik az
adatbazisok fenntartasa (data management), a masik
a biomatematikanak is nevezett médszerfejleszt§
tevékenység (biocomputing, computational biology).
Az adatfenntartok kozvetleniil a — ma mar tdlnyo-

Pongor Sandor (BME Vegyészmérnoki Kar, 1974, MTA biol. tud. doktora 1989) a MTA Enzimolégiai
Intézetében kezdett, 1981 és 1985 kozott a Rockefeller és a Cornell Egyetem 6sztondijasa volt. 1985 és
1990 kozott tudomanyos igazgatoként a godollsi MBK megszervezdje, majd ugyanott 1994-ig a
Biokémiai Intézet igazgat6ja. Jelenleg a trieszti International Centre for Genetic Engineering and
Biotechnology (ICGEB) programvezetdje, teriilete a bioinformatika és a fehérje/DNS kolcsdonhatasok

vizsgélata. 1996 és 1998 kozott az eurdpai bioinformatikai szévetség (EMBnet) vélasztott elndke volt.
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miiszeres adatok

Adatbazisok

Szolgaltatas fenntartasa

Adatkezelés

Kutatas Adatelemzés Interpretacio

Mdodszerfejlesztés (Biocomputing)

1. abra A bioinformatika miikodési teriiletei.

morészt automatizalt eszkozokkel dolgozé — adat-
gytjtékkel, a szekvenalé programokkal miikodnek
egylitt. A nyers adatokat el§szor rendezik, ,tisz-
titjak”, majd a szekvenciaatfedések alapjan osszedl-
litjdk az Osszefiiggé DNS-szekvencidkat. Ezutdn a
szekvencidbdl azonositjadk az egyértelmd algorit-
musokkal felismerhet$ alapmintdzatokat, és ezeket
annotacié formdjdban hozzaadjak a nyers adatok-
hoz. Az igy el6készitett adatokat adjik at az adat-
bankoknak, ahol azokat tovébbi annotacidkkal
kiegészitve, keresztreferencidkkal ellatva kozzé-
teszik. A biomatematika ezzel szemben azon moéd-
szerek fejlesztését jelenti, amelyekkel a biolégus a
szekvencidkbdl kinyeri és interpretdlja a hasznos
informacidkat. Az adatfenntartds alapvetSen fej-
leszt6i munka és infrastrukturdlis szolgaltatas, a
biomatematika ezzel szemben mar kutatas, mely
Gjszerd biologiai eredményekhez vezet (lévén a
modszer kifejlesztdje egytttal az els6 alkalmazé is).
Mindebben ladthatéan nagy szerep jut az adat-
bazisoknak, s ma mar ezeknek integralt valtozatait
hasznaljuk, ahol a molekulaszerkezetek, szekven-
cidk, irodalmi adatok és genomszint(i abrazoldsok
egylitt fordulnak eld. Végiil a felhasznal6 altaldban
biolégus vagy or-
vos, akinek érdek-

IL. tablazat A bioinformatikai kurzusok néhiny fontosabb témakore.

A latszélag eltér6 fogalmazdsmodok ellenére 1éte-
zik néhany olyan kérdésfeltevés illetve feladat,
amely jellemz6 a bioinformatika egészére — az okta-
tast is érdemes ezek koré csoportositani. A bioin-
formatika jellemz& adattipusai a molekuléris szer-
kezetek, melyeket karaktersorozatok, grafok illetve
3D szerkezetek formdjdban d&brazolnak [4-5].
Altaldnos feladat pl. a hasonlésdgok keresése, a
hasonl6 objektumok (pl. szekvencidk, 3D szerkeze-
tek) csoportjain beliil az egyezd motivumok meg-
keresése, az objektumok elrendezése rokonsagi fak
forméjaban. Jellemz§ feladat a predikcid, mikor is
ismert példak alapjan egy objektum szerkezetét
vagy funkci6jat probaljuk megjésolni. Es végiil ko-
z6sek a molekulamodellek és az adatbazisok szer-
kesztésével, manipulédlasaval kapcsolatos probléma-
korok is (II. tablizat). A bioinformatika-tankonyvek
legtdbbje a szekvenciaelemzéssel foglalkozik [6-19].
A kurzusok héttéranyagaként azonban sziikség
lehet altalanos matematikai [20-22] és biolégiai for-
rasmunkakra [23-25], illetve a www-tananyagokra
([26] illetve 1. tdblizat) is. Fontos még megemliteni,
hogy a végfelhasznal6-szintii bioinformatikai mun-
ka ma nagyrészt kész programok hasznélatét jelen-
ti. Ezek egy része a vilaghalon keresztiil hozzafér-
hetd, tehdt minimalis navigaciés ismeretekkel méar
hasznalhato, ha az alapelveket ismerjiik. Az igénye-
sebb programcsomagok viszont rendszerint a
UNIX operécios rendszer alatt miikddnek, melyet
ma még nem nagyon tanitanak az egyetemeken,
tehat a kurzusok egy részét a minimdlis UNIX-
ismeretek hasznélatara szoktdk forditani.

Altalanosségban véve a bioinformatikai szakérte-
lem ma még ritka, a felhasznalds iranti igény viszont
oriasi. A fejlett orszdgok biotechnolégiai médszere-
ket felhasznalé ipari, mezégazdsagi cégei ma egyre
novekvd szamu bioinformatikus felvételére képe-
sek. Emellett jelentkeznek a bioinformatikai cégek,
melyek szoftverfej-
lesztésre és a gyor-
san gytilé DNS-szek-

16dése rendszerint TEMAKOR

ELMELET

vencidk analizisére

nem terjed ki az Szekvencia-8sszehasonlitas

Karaktersorozatok illesztése (string-matching), Metrikak

szakosodnak. A kép-

informatikai eszko- Szekvencia motivumok

Tobszoros illesztés (Multiple alignment)

zési feladatok fel-

z0k mélyebb meg-
értésére. Ezért a jol
attekinthetd fel-
hasznaléi feliiletek
fejlesztése szinte 6n-
allé tertiletté valt.
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Bioldgiai adatbankok

Rekordok, mezok, adatbazis-kezelés

Evollciés rokonsagok

Faalgoritmusok, grafelmélet

Predikcid (szerkezet, funkcid)

Kategorizalas, klaszterezés, alakfelismerés
Specidlis algoritmusok: Markov modellek, neuronhalézatok.

Szerkezeti modellezés

Fehérje-, DNS- és RNS-szerkezeti alapfogalmak,
Molekularis kélcsdnhatasok termodinamikaja,
Molekularis mechanika, molekularis dinamika, Optimalizacio

3D motivumok keresése

Metrikak, klaszterezés, alakfelismerés

mérésében  nagy
szolgalatot tett az
EMBnet, ez a 30 or-
szagot atfogo bioin-
formatikai szakmai
szovetség, mely
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Eurépaban mintegy 30 ezer biolégiai szamitégép-
felhasznal6t tart szamon. Legtobben az élettudo-
manyokkal foglalkozé hallgatok és doktorandu-
szok képzését szorgalmazzak, melynek f6bb formai
az 1-10 napos alaptanfolyam, az egyetemi tantargy
és a szakosodott PhD-tanfolyam.

Alapfokii tanfolyamok. Az oktatds minimalis célja,
hogy az élettudoményok teriiletén végzd hallgatok
legyenek tisztdban a DNS- és fehérjeszekvenciak
kiértékelésének alapfogalmaival, és legyenek képe-
sek egy molekuldris biolégiai projekt szamitégépes
alapfeladatainak o©nall6 elvégzésére. Konkrétan
arra van sziikség, hogy a hallgatok narrativ forma-
ban megértsék a legfontosabb algoritmusokat, meg-
ismerjék a szamitégépes adatbazisok alapelveit és
tartalmat, majd 6nalldan elvégezzenek néhany fel-
adatot. Interneten keresztiil ma mar kozvetleniil
csatlakozhatunk a legkorszertibb szamitégépkoz-
pontokhoz, a gyakorlati feladatok és a technikai
hattér tehat konnyen megszervezhetSk. Mivel az
internetszolgaltatdsok lényegében szamitégépes
képzettség nélkiil is igénybe vehetdk, az alaptan-
folyamnak nem kell sziikségszertien elvesznie a
gépfiiggd (és egyébként is igen gyorsan elavuld)
technikai részletekben, nyugodtan koncentral-
hatunk a fogalmak elmélyitésére. Ezt néhany, a
hallgatok 4ltalanos képzéséhez kapcsolédd eset-
tanulmany egészitheti ki, pl. egy-két genom anali-
zisének, illetve az ezzel kapcsolatos szamitégépes
feladatoknak az attekintése. A kurzus természete-
sen akkor lesz igazan sikeres, ha a hallgaték mar
eleve ismerik a személyi szadmitégépek, az opera-
ciés rendszerek és az internet alapfogalmait. Az
alaptanfolyam megszervezhetS koncentralt, néhany
napos vagy néhany hetes oktatasi blokk forma-
jaban. Az ICGEB tanfolyamai Triesztben 10 napo-
sak, ezen magyar kutatok téritésmentesen vehet-
nek részt. Az EMBnet tervezi, hogy évente két alap-
tanfolyamot szervez az MBK-ban, 15-20 hallgaté
részére. Az egyetemek koziil a BME Vegyészmérnoki
Karon a ,Fehérjebiokémia” targy keretében é&lta-
laban 2 napos el6készit6 eléadéas hangzik el.

Egyetemi tantdrgy. Az egyetemi tantargy célja az
egyes teriiletek részletesebb ismertetése, a f&bb
moédszerek (algoritmusok) Osszehasonlitisa és a
molekularis biolégiai munkéhoz sziikséges f6bb
moédszerek gyakorlati elsajatitasa. Célul tizhetd ki,
hogy a hallgatok képessé valjanak arra, hogy ¢nal-
l6an megtervezzék és megoldjak a molekularis
biolégiai munka szamitégépes feladatait. Ehhez az

elméleti el6adds mellett szamitégépes gyakorlod
6rdk is sziikségesek. Ilyen tantdrgy mar hozza-
férhet6 a Szegedi Egyetemen. A doktori iskoldk
bioinformatikai oktatdsanak ett6l a sématél nem
kell sziikségszertien eltérnie, viszont esetiikben
érdemes az esettanulmanyokra nagyobb hangstlyt
helyezni. A Szegedi Egyetem biolégusainak egy-
féléves targy van meghirdetve, mely jovére a Pécsi
Egyetemen is megindul. A tervek szerint jovére az
ELTE bioloégus hallgatéinak illetve a Szent Istvan
Egyetem biotechnolégia szakos hallgatéinak okta-
tasa is elkezdSdik.

Formalis képzés. A ,, profi” bioinformatikai szakem-
berek képzése mas jellegi folyamat. A jelenlegi bio-
informatikusok tilnyomé tobbsége nem szamito-
gép-tudomédnyi, hanem élettudomanyi teriiletrdl
érkezett, és Onképzéssel jutott el a mai kutatasi
tertiletére. Ugyanakkor ma mar egyre tobben van-
nak a kettSs (pl. biolégus és szamitégépes progra-
mozo6) alapvégzettségli hallgatok is. Véleményem
szerint egy kett6s végzettségli hallgat6, akinek
modja van bioinformatikai targyd diplomamunkat
irni és alaptanfolyamot illetve 1-2 szemeszter
specialkollégiumot hallgatni, teljesen {it6képes bio-
informatikusnak tekinthet. Ugyanakkor érdemes
megjegyezni, hogy pl. a genomszekvendlasi prog-
ramok szamitégépes feladatainak nagy tobbsége
nem specidlisan bioinformatikai jellegti, hanem
egyszerll szamitastechnika. Szakirdanyu felséfokd
képzés Eurdpa tobb orszdgaban folyik, leginkabb
Masters illetve PhD-iskolakon beliil. Ez néhany éve
még ritkasdgszamba ment, ma egyediill Nagy-
Britannidban 13 Masters és 8 PhD-kurzust hirdet-
nek. A kurzusok tartalma Eurépaszerte igen val-
tozatos, egyes esetekben a matematika, maskor a
biologiai illetve szerkezeti aspektusok dominalnak.

A programozé matematikusok bioinformatika-oktatdsa
érdekes és meg nem oldott probléma, hiszen kérdé-
ses, van-e sziikség, van-e elhelyezkedési lehetGség
ilyen képzettségli szakemberek részére. Kétség-
telen, hogy a bioinformatika, kiilonésen egy kis
orszagban, nem tomeges felvevépiac. A genomku-
tatdsok sikere azonban a sziik szakman kiviil is mo-
tivalo erével hathat, ezért véleményem szerint inspi-
ral6é lenne, ha a szamitégép-tudomény hallgatéi
specidlkollégiumok keretében megismerkedhetné-
nek ennek a szakteriiletnek az alapproblémaival is.
A bioinformatikai alaptanfolyam ,mutaciéjat” le
lehetne adni az informatikus hallgatéknak is, mely-
ben a biolégia alapfogalmait nagyobb részletes-
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séggel ismertetnék. Végiil az élettani tanszékekkel
kozos dimplomatémakat is ki lehetne {rni szamit6-
gép-tudomanyi karokon.

A szerkezeti szdmitisok oktatdsa lényegében kiilon
all a fentiektSl. A biologusok, orvosok éaltaldban
érdeklédnek a molekuldris modellezés alkalmaza-
sai irdnt, de az idetartozé témakorok tanitasa f6leg
a szerkezeti biolégia tanfolyamok keretein beliil
latszik célszertinek, ahol a hallgatéknak amugy is
meg kell ismerkedniiik a szerkezetkutatds médsze-
reivel és a makromolekuldk szerkezetével. Itt tehat
kiilon alaptanfolyamok, illetve a szerkezeti biolo-
gia oktatasan beliili 6nall6 blokk kialakitasarol ér-
demes gondolkozni. A szekvenciaanalitikai alap-
tanfolyamok keretében t6bb helyen szokas a model-
lez6 programok alaphasznalatat is bemutatni.

A fentiek fényében a magyar oktatas feladata els-
szOr is a bioinformatika felhasznaléinak, elsGsor-
ban az élettudomanyi teriiletek egyetemi hallgatoi-
nak és doktoranduszainak oktatdsa lehetne. Ez
katalizalhat6 az egyetemekre szétkiildott szamito-
gépes segédanyagok, www-tankdényvek segitségé-
vel. Megszivlelendd pl. egy korabbi svéd modell is,
melyben az egyetemek néhany napos tanfolyamait
egy-két el6ado adta le, évente sorra latogatva az
egyetemeket. De mindenképpen fontos lenne, hogy
a témahoz kozel all6 biolégusok is — el6adédsok tar-
tasdval — aktivan kozremitikodjenek, esetleg tobb
egyetemen egyszerre. Ma az alaptanfolyamokat
illetve az egyetemi tantdrgyakat altaldban nem a
szamitastechnikusok, hanem matematika irant fo-
gékony biolégusok, orvosok szervezik, akiknek
kozvetlen ralatasuk van a hallgaték érdeklGdésé-
nek megfelel6 tematikdk kialakitasara is. Magyar
tekintetben fontos lenne egy k6zos tematikai alap
kidolgozasa, melyet az Osszes érdekelt egyetem
hasznélhatna. Az elsé teljes jegyzetanyag (Putnoky
Péter munkaja) mar hozzaférhet6 a halén, a godol-
161 MBK szdmitégépén egyéb oktatasi anyagok is
talalhatok (I. tdbldzat).

Es hova fordulhatnak azok a végzett kutatok, akik-
nek jelenleg vannak bioinformatikai problémaik?
Itt az MBK-ban miikédé magyar ,EMBnet node”-
tol varhato segitség. Az aktivan szekvenciaanalizis-
sel is foglalkoz6 magyar kutatok tobbségének mar
van ingyenes hozzaférési joga az MBK szdmit6-
gépéhez, ahol a legfontosabb adatbazisok és szek-
venciaanalizis programok hasznalhaték. Mtikodik
itt egy ,helpdesk” is amit a gcg@abc.hu cimen lehet
elérni. A magyar EMBnet node honlapjan pedig
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talalhatok oktatasi anyagok és www-hivatkozasok
(koztiik a mar emlitett magyar nyelvi anyagok is).

Koszonetnyilvanitas

Ez a cikk a Magyar Biokémiai Egyesiilet Molekuldris Biologiai
Szakosztédlya 5. Munkaértekezletén, Sopronban, 2000. méajus 13-
an elhangzott beszdmol6é alapjan késziilt. Koszéndm Barta
Endre (barta@abc.hu), Csermely Péter (csermely@puskin.sote.hu),
Dombréadi Viktor (dombradi@jaguar.dote.hu), Falus Andrés
(faland@net.sote.hu), Mardy Péter (maroy@sol.cc.u-szeged.hu),
Maréti  Péter (pmaroti@physx.u-szeged.hu), Orosz Laszl6
(orosz@abc.hu), Patthy Laszl6 (patthy@enzim.hu), Putnoky
Péter (putnoky@nucleus.szbk.u-szeged.hu), Sipiczki Matyas
(lipovy@tigris.klte.hu) és Szondy Zsuzsa (szondy@indi.dote.hu)
értékes javaslatait, valamint Biré Eva segitségét a kézirat
elkészitésében.
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