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Összefoglalás

A biológiai-biotechnológiai adatbázisok infrastruk-
túrája létfontosságú az orvosi-, biológiai és mezô-
gazdasági kutatások számára. A bioinformatika
ezen adatok számítógépes analízisének tudomá-
nya, jellemzô adattípusai a molekuláris szerkeze-
tek, melyeket karaktersorozatok, gráfok illetve 3D
szerkezetek formájában ábrázolnak. Tipikus számí-
tási feladat a hasonlóságkeresés, a hasonlósági cso-
portok (szomszédságok) analízise, illetve a szer-
kezet és funkció predikciója. Alapvetô bioinforma-
tika-kurzusok, egyetemi tantárgyak és PhD-kurzu-
sok már léteznek a világ nagyobb egyetemein. Ez a
cikk e tanfolyamok tematikáját tekinti át, különös
tekintettel a magyar egyetemek lehetôségeire.
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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 elmúlt idôszak leglátványosabb fejlôdése két-
ségtelenül a számítógép-tudományok és a biotech-
nológia területén zajlott le. Nem meglepô hát, hogy
megjelentek a biológiai információ kezelésének
sajátos számítógépes közelítései is, melyeket ma
együttesen szokás bioinformatikának nevezni [1–3].
E fiatal szakterület iránt nagy az érdeklôdés, az
OECD értékelése pl. mint „megatudományt” em-
líti, amely az orvosi, mezôgazdasági és biológiai
ipari fejlesztések közös háttértudománya. Ez a –
némileg túlzó – lelkesedés talán annak köszönhetô,
hogy a bioinformatikának alig 10–15 év alatt önálló
intézményei, folyóiratai, rangos kongresszusai szü-
lettek (I. táblázat), és az ipar érdeklôdése is óriási. A
kilencvenes évek közepén a nagy gyógyszergyárak
– érezve a genom-korszak elôszelét – egymásra lici-
tálva vették fel a bioinformatikusokat, jóllehet a
területnek képzési formái még nem is kristályosod-
hattak ki. Ma a külföldi egyetemeken már általános
a hallgatók alapfokú képzése, sôt néhány egyete-
men már formális képzés (pl. PhD) is lehetséges. Ez

a cikk a bioinformatika oktatásával kapcsolatos
problémaköröket igyekszik röviden áttekinteni.

A vizsgált objektum szempontjából a bioinformatika
két, jól elhatárolható területre oszlik: az egyik a
DNS és a fehérjék szekvenciaadataival, a másik a
molekulák háromdimenziós szerkezetével foglal-
kozik. A szekvenciaanalízis fejlôdése talán a leglát-
ványosabb. A genomadatok szekvencia alakban
jelennek meg az adatbázisokban, az eredmények a
felhasználók széles köre számára érthetôk is. Rá-
adásul, a szekvencia nagyon jól kezelhetô adattí-
pus, ebben a körben sok olyan feladat is megold-
ható, amelyek pl. háromdimenziós (3D) szerkeze-
tek illetve gráfok esetében túlságosan idôigényesek
lennének. A 3D szerkezeti adatokkal foglalkozó
számítások motivációi igen eltérôek. A szerkezeti
bioinformatika történetileg nem a molekuláris bio-
lógiából, hanem a makromolekuláris szerkezetku-
tatásokból (structural biology) fejlôdött ki. Utóbbi
komplex fizikai vizsgálati módszereket (fôként a
röntgendiffrakció és mágneses magrezonancia-
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spektroszkópia) és modellezési technikákat (pl.
molekuláris mechanika, molekuláris dinamikai
modellek) alkalmaz, melyek általában távol esnek a
biológusok, orvosok érdeklôdésétôl. Kezdetben a
3D szerkezetek gyûjtése és rendszerezése is önálló
utakon haladt, fôként azért, mert az itt feltett
kérdések (pl. a másodlagos szerkezet predikciója)
sokban különböztek a szekvenciaanalízis kérdé-
seitôl. Mára a szerkezeti adatbankok fejlesztését

sokban harmonizálták, de a szemléleti különbözô-
ség ma is szembetûnô. Mindezekért eltérôek a két
terület oktatási követelményei is.

A célt tekintve szokás a bioinformatikát két nagy
mûködési területre osztani (1. ábra): az egyik az
adatbázisok fenntartása (data management), a másik
a biomatematikának is nevezett módszerfejlesztô
tevékenység (biocomputing, computational biology).
Az adatfenntartók közvetlenül a – ma már túlnyo-

INTÉZMÉNYEK ÉS PROGRAMOK

The National Center for Biotechnology Information (NCBI), Bethesda, USA http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

The European Bioinformatics Institute (EBI) Hinxton, UK http://www.ebi.ac.uk/

The European Molecular Biology Laboratory (EMBL) Heidelberg, Németország http://www.embl-heidelberg.de/

Swiss Institute of Bioinformatics (SIB) Geneva, Svájc http://www.isb-sib.ch/

Munich Information Centre for Protein Sequences (MIPR) München, Németország http://www.mips.embnet.org/http://www.hu.embnet.org/  
(magyarországi szolgáltatások)

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/

ÚJSÁGOK, FOLYÓIRATOK

Bioinformatics http://www3.oup.co.uk/cabios/

Briefings in Bioinformatics http://www.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 (adatbázis-kötet) http://www.oup.co.uk/nar/

On-line J. of Bioinformatics http://www.cpb.uokhsc.edu/ojvr/bioinfo.htm

CÉGEK, TÁRSASÁGOK

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/

KONFERENCIÁK, ESEMÉNYEK, KURZUSANYAGOK http://www.hgmp.mrc.ac.uk/CCP11/

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

I. táblázat Bioinformatikai internet honlapok.
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mórészt automatizált eszközökkel dolgozó – adat-
gyûjtôkkel, a szekvenáló programokkal mûködnek
együtt. A nyers adatokat elôször rendezik, „tisz-
títják”, majd a szekvenciaátfedések alapján összeál-
lítják az összefüggô DNS-szekvenciákat. Ezután a
szekvenciából azonosítják az egyértelmû algorit-
musokkal felismerhetô alapmintázatokat, és ezeket
annotáció formájában hozzáadják a nyers adatok-
hoz. Az így elôkészített adatokat adják át az adat-
bankoknak, ahol azokat további annotációkkal
kiegészítve, keresztreferenciákkal ellátva közzé-
teszik. A biomatematika ezzel szemben azon mód-
szerek fejlesztését jelenti, amelyekkel a biológus a
szekvenciákból kinyeri és interpretálja a hasznos
információkat. Az adatfenntartás alapvetôen fej-
lesztôi munka és infrastrukturális szolgáltatás, a
biomatematika ezzel szemben már kutatás, mely
újszerû biológiai eredményekhez vezet (lévén a
módszer kifejlesztôje egyúttal az elsô alkalmazó is).
Mindebben láthatóan nagy szerep jut az adat-
bázisoknak, s ma már ezeknek integrált változatait
használjuk, ahol a molekulaszerkezetek, szekven-
ciák, irodalmi adatok és genomszintû ábrázolások
együtt fordulnak elô. Végül a felhasználó általában
biológus vagy or-
vos, akinek érdek-
lôdése rendszerint
nem terjed ki az
informatikai eszkö-
zök mélyebb meg-
értésére. Ezért a jól
áttekinthetô fel-
használói felületek
fejlesztése szinte ön-
álló területté vált.

A látszólag eltérô fogalmazásmódok ellenére léte-
zik néhány olyan kérdésfeltevés illetve feladat,
amely jellemzô a bioinformatika egészére – az okta-
tást is érdemes ezek köré csoportosítani. A bioin-
formatika jellemzô adattípusai a molekuláris szer-
kezetek, melyeket karaktersorozatok, gráfok illetve
3D szerkezetek formájában ábrázolnak [4–5].
Általános feladat pl. a hasonlóságok keresése, a
hasonló objektumok (pl. szekvenciák, 3D szerkeze-
tek) csoportjain belül az egyezô motívumok meg-
keresése, az objektumok elrendezése rokonsági fák
formájában. Jellemzô feladat a predikció, mikor is
ismert példák alapján egy objektum szerkezetét
vagy funkcióját próbáljuk megjósolni. És végül kö-
zösek a molekulamodellek és az adatbázisok szer-
kesztésével, manipulálásával kapcsolatos probléma-
körök is (II. táblázat). A bioinformatika-tankönyvek
legtöbbje a szekvenciaelemzéssel foglalkozik [6–19].
A kurzusok háttéranyagaként azonban szükség
lehet általános matematikai [20–22] és biológiai for-
rásmunkákra [23–25], illetve a www-tananyagokra
([26] illetve I. táblázat) is. Fontos még megemlíteni,
hogy a végfelhasználó-szintû bioinformatikai mun-
ka ma nagyrészt kész programok használatát jelen-
ti. Ezek egy része a világhálón keresztül hozzáfér-
hetô, tehát minimális navigációs ismeretekkel már
használható, ha az alapelveket ismerjük. Az igénye-
sebb programcsomagok viszont rendszerint a
UNIX operációs rendszer alatt mûködnek, melyet
ma még nem nagyon tanítanak az egyetemeken,
tehát a kurzusok egy részét a minimális UNIX-
ismeretek használatára szokták fordítani.

Általánosságban véve a bioinformatikai szakérte-
lem ma még ritka, a felhasználás iránti igény viszont
óriási. A fejlett országok biotechnológiai módszere-
ket felhasználó ipari, mezôgazdsági cégei ma egyre
növekvô számú bioinformatikus felvételére képe-
sek. Emellett jelentkeznek a bioinformatikai cégek,

melyek szoftverfej-
lesztésre és a gyor-
san gyûlô DNS-szek-
venciák analízisére
szakosodnak. A kép-
zési feladatok fel-
mérésében nagy
szolgálatot tett az
EMBnet, ez a 30 or-
szágot átfogó bioin-
formatikai szakmai
szövetség, mely

1. ábra A bioinformatika mûködési területei.

TÉMAKÖR ELMÉLET

Szekvencia-összehasonlítás Karaktersorozatok illesztése (string-matching), Metrikák
Szekvencia motívumok Töbszörös illesztés (Multiple alignment)
Biológiai adatbankok Rekordok, mezôk, adatbázis-kezelés
Evolúciós rokonságok Faalgoritmusok, gráfelmélet
Predikció (szerkezet, funkció) Kategorizálás, klaszterezés, alakfelismerés

Speciális algoritmusok: Markov modellek, neuronhálózatok.
Szerkezeti modellezés Fehérje-, DNS- és RNS-szerkezeti alapfogalmak, 

Molekuláris kölcsönhatások termodinamikája, 
Molekuláris mechanika, molekuláris dinamika, Optimalizáció

3D motívumok keresése Metrikák, klaszterezés, alakfelismerés

II. táblázat A bioinformatikai kurzusok néhány fontosabb témaköre.
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Európában mintegy 30 ezer biológiai számítógép-
felhasználót tart számon. Legtöbben az élettudo-
mányokkal foglalkozó hallgatók és doktorandu-
szok képzését szorgalmazzák, melynek fôbb formái
az 1–10 napos alaptanfolyam, az egyetemi tantárgy
és a szakosodott PhD-tanfolyam.

Alapfokú tanfolyamok. Az oktatás minimális célja,
hogy az élettudományok területén végzô hallgatók
legyenek tisztában a DNS- és fehérjeszekvenciák
kiértékelésének alapfogalmaival, és legyenek képe-
sek egy molekuláris biológiai projekt számítógépes
alapfeladatainak önálló elvégzésére. Konkrétan
arra van szükség, hogy a hallgatók narratív formá-
ban megértsék a legfontosabb algoritmusokat, meg-
ismerjék a számítógépes adatbázisok alapelveit és
tartalmát, majd önállóan elvégezzenek néhány fel-
adatot. Interneten keresztül ma már közvetlenül
csatlakozhatunk a legkorszerûbb számítógépköz-
pontokhoz, a gyakorlati feladatok és a technikai
háttér tehát könnyen megszervezhetôk. Mivel az
internetszolgáltatások lényegében számítógépes
képzettség nélkül is igénybe vehetôk, az alaptan-
folyamnak nem kell szükségszerûen elvesznie a
gépfüggô (és egyébként is igen gyorsan elavuló)
technikai részletekben, nyugodtan koncentrál-
hatunk a fogalmak elmélyítésére. Ezt néhány, a
hallgatók általános képzéséhez kapcsolódó eset-
tanulmány egészítheti ki, pl. egy-két genom analí-
zisének, illetve az ezzel kapcsolatos számítógépes
feladatoknak az áttekintése. A kurzus természete-
sen akkor lesz igazán sikeres, ha a hallgatók már
eleve ismerik a személyi számítógépek, az operá-
ciós rendszerek és az internet alapfogalmait. Az
alaptanfolyam megszervezhetô koncentrált, néhány
napos vagy néhány hetes oktatási blokk formá-
jában. Az ICGEB tanfolyamai Triesztben 10 napo-
sak, ezen magyar kutatók térítésmentesen vehet-
nek részt. Az EMBnet tervezi, hogy évente két alap-
tanfolyamot szervez az MBK-ban, 15–20 hallgató
részére. Az egyetemek közül a BME Vegyészmérnöki
Karon a „Fehérjebiokémia” tárgy keretében álta-
lában 2 napos elôkészítô elôadás hangzik el.

Egyetemi tantárgy. Az egyetemi tantárgy célja az
egyes területek részletesebb ismertetése, a fôbb
módszerek (algoritmusok) összehasonlítása és a
molekuláris biológiai munkához szükséges fôbb
módszerek gyakorlati elsajátítása. Célul tûzhetô ki,
hogy a hallgatók képessé váljanak arra, hogy önál-
lóan megtervezzék és megoldják a molekuláris
biológiai munka számítógépes feladatait. Ehhez az

elméleti elôadás mellett számítógépes gyakorló
órák is szükségesek. Ilyen tantárgy már hozzá-
férhetô a Szegedi Egyetemen. A doktori iskolák
bioinformatikai oktatásának ettôl a sémától nem
kell szükségszerûen eltérnie, viszont esetükben
érdemes az esettanulmányokra nagyobb hangsúlyt
helyezni. A Szegedi Egyetem biológusainak egy-
féléves tárgy van meghirdetve, mely jövôre a Pécsi
Egyetemen is megindul. A tervek szerint jövôre az
ELTE biológus hallgatóinak illetve a Szent István
Egyetem biotechnológia szakos hallgatóinak okta-
tása is elkezdôdik.

Formális képzés. A „profi” bioinformatikai szakem-
berek képzése más jellegû folyamat. A jelenlegi bio-
informatikusok túlnyomó többsége nem számító-
gép-tudományi, hanem élettudományi területrôl
érkezett, és önképzéssel jutott el a mai kutatási
területére. Ugyanakkor ma már egyre többen van-
nak a kettôs (pl. biológus és számítógépes progra-
mozó) alapvégzettségû hallgatók is. Véleményem
szerint egy kettôs végzettségû hallgató, akinek
módja van bioinformatikai tárgyú diplomamunkát
írni és alaptanfolyamot illetve 1–2 szemeszter
speciálkollégiumot hallgatni, teljesen ütôképes bio-
informatikusnak tekinthetô. Ugyanakkor érdemes
megjegyezni, hogy pl. a genomszekvenálási prog-
ramok számítógépes feladatainak nagy többsége
nem speciálisan bioinformatikai jellegû, hanem
egyszerû számítástechnika. Szakirányú felsôfokú
képzés Európa több országában folyik, leginkább
Masters illetve PhD-iskolákon belül. Ez néhány éve
még ritkaságszámba ment, ma egyedül Nagy-
Britanniában 13 Masters és 8 PhD-kurzust hirdet-
nek. A kurzusok tartalma Európaszerte igen vál-
tozatos, egyes esetekben a matematika, máskor a
biológiai illetve szerkezeti aspektusok dominálnak.

A programozó matematikusok bioinformatika-oktatása
érdekes és meg nem oldott probléma, hiszen kérdé-
ses, van-e szükség, van-e elhelyezkedési lehetôség
ilyen képzettségû szakemberek részére. Kétség-
telen, hogy a bioinformatika, különösen egy kis
országban, nem tömeges felvevôpiac. A genomku-
tatások sikere azonban a szûk szakmán kívül is mo-
tiváló erôvel hathat, ezért véleményem szerint inspi-
ráló lenne, ha a számítógép-tudomány hallgatói
speciálkollégiumok keretében megismerkedhetné-
nek ennek a szakterületnek az alapproblémáival is.
A bioinformatikai alaptanfolyam „mutációját” le
lehetne adni az informatikus hallgatóknak is, mely-
ben a biológia alapfogalmait nagyobb részletes-
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séggel ismertetnék. Végül az élettani tanszékekkel
közös dimplomatémákat is ki lehetne írni számító-
gép-tudományi karokon.

A szerkezeti számítások oktatása lényegében külön
áll a fentiektôl. A biológusok, orvosok általában
érdeklôdnek a molekuláris modellezés alkalmazá-
sai iránt, de az idetartozó témakörök tanítása fôleg
a szerkezeti biológia tanfolyamok keretein belül
látszik célszerûnek, ahol a hallgatóknak amúgy is
meg kell ismerkedniük a szerkezetkutatás módsze-
reivel és a makromolekulák szerkezetével. Itt tehát
külön alaptanfolyamok, illetve a szerkezeti bioló-
gia oktatásán belüli önálló blokk kialakításáról ér-
demes gondolkozni. A szekvenciaanalitikai alap-
tanfolyamok keretében több helyen szokás a model-
lezô programok alaphasználatát is bemutatni.

A fentiek fényében a magyar oktatás feladata elô-
ször is a bioinformatika felhasználóinak, elsôsor-
ban az élettudományi területek egyetemi hallgatói-
nak és doktoranduszainak oktatása lehetne. Ez
katalizálható az egyetemekre szétküldött számító-
gépes segédanyagok, www-tankönyvek segítségé-
vel. Megszívlelendô pl. egy korábbi svéd modell is,
melyben az egyetemek néhány napos tanfolyamait
egy-két elôadó adta le, évente sorra látogatva az
egyetemeket. De mindenképpen fontos lenne, hogy
a témához közel álló biológusok is – elôadások tar-
tásával – aktívan közremûködjenek, esetleg több
egyetemen egyszerre. Ma az alaptanfolyamokat
illetve az egyetemi tantárgyakat általában nem a
számítástechnikusok, hanem matematika iránt fo-
gékony biológusok, orvosok szervezik, akiknek
közvetlen rálátásuk van a hallgatók érdeklôdésé-
nek megfelelô tematikák kialakítására is. Magyar
tekintetben fontos lenne egy közös tematikai alap
kidolgozása, melyet az összes érdekelt egyetem
használhatna. Az elsô teljes jegyzetanyag (Putnoky
Péter munkája) már hozzáférhetô a hálón, a gödöl-
lôi MBK számítógépén egyéb oktatási anyagok is
találhatók (I. táblázat).

És hová fordulhatnak azok a végzett kutatók, akik-
nek jelenleg vannak bioinformatikai problémáik?
Itt az MBK-ban mûködô magyar „EMBnet node”-
tól várható segítség. Az aktívan szekvenciaanalízis-
sel is foglalkozó magyar kutatók többségének már
van ingyenes hozzáférési joga az MBK számító-
gépéhez, ahol a legfontosabb adatbázisok és szek-
venciaanalízis programok használhatók. Mûködik
itt egy „helpdesk” is amit a gcg@abc.hu címen lehet
elérni. A magyar EMBnet node honlapján pedig

találhatók oktatási anyagok és www-hivatkozások
(köztük a már említett magyar nyelvû anyagok is).
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