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Célkitizések

A f6 célja az itt bemutatott kutatdbmunkanak, hogy megvizsgalja azon
Osszefliggéseket, amelyek teoretikusan fennadllnak a posztszinaptikus
fehérjehal6zatokat formald fazisszeparaciéd jelensége, a GKAP és LC8
fehérjék komplexformalasa, illetve a maganyos a-hélixek (single a-helix,
SAH) és egyéb toltott motivumok kozott. Ez  utobbi  Osszefuggés
kivizsgalasahoz szilkséges a fehérjeszekvenciakban talalhaté toltott
motivumok proteom-szintli tanulmanyozasa, ami magaba foglalja:

- Egy proteom-szintli adathalmaz létrehozasat, amely tartalmazza a
vizsgalni kivant motivumokat, valamint a fazisszeparacioért felel6s
régiokat.

- Az adathalmaz redundanciajanak minimalizalasat.

- A vizsgalt motivumok és a fazisszeparacido jelensége kozotti
lehetséges Osszefliggések kiértékelését.

A GKAP és LC8 fehérjek kozotti komplex kialakulasa megfigyelhetd az
oldatban 1évd részecskék méreteloszlasanak mérésével. Ezt el lehet érni egy
diffuzion alapulé kisérleti eljarassal, amely fluoreszcens mikroszkdpiai
modszereket kombinal mikrofluidikai eszkdzokkel. Egy ilyen eljaras
kifejlesztése a kdvetkezb l1épéseket vonja maga utan:

- AKkisérleti eljaras megtervezése.

- Megfeleld kialakitasu mikrofluidikai eszkdzok legyartasa.

- Fluoreszcens mintak el6készitése kalibraciohoz és elemzéshez.

- Azon elemzé szoftver kifejlesztése, amely kiértékeli a mért adatokat.

Modszerek

A proteom-szintl adathalmaz létrehozasa
Az altalam hasznalt referencia proteom 20659 emberi gént foglalt magaba,
génenként egy izoformaval, amelyeket a manualisan dsszeallitott SwissProt

adatbazisbdl gydjtéttem ki. Az igy kapott adathalmazt a PhaSepDB



adatbazisban annotalt, fazisszeparacioért felelés régiokkal egészitettem ki,
amelyek szerepe kisérletesen igazolt. Az adathalmazt tovabb bdvit6,
ismétlédé toltésmintazatokkal rendelkez6 motivumokat (charged residue
repeat, CRR) az FT_CHARGE algoritmussal detektaltam, amely a
szekvencia toltés korrelaciés fliggvényének Fourier-transzformaltjat kutatja at
szabalyosan ismétlédd, toltétt aminosavak utan. Ezen motivumok kozul
kiemeltem a SAH-okat, melyek karakterisztikus frekvenciaja a Fourier-térben
1/9-t61 és 1/6-ig terjed. Végll, az adathalmazt tovabb bd&vitettem olyan
régiokkal, amelyek vagy nagy aranyban tartalmaztak toltétt aminosavakat,
vagy az 6ssztoltésuk kiugro volt pozitiv vagy negativ iranyban. Ezen régidk
felmérésénél nem volt feltétel, hogy a hozzajuk tartozoé toltétt aminosavaknak
barmilyen mintazata legyen. Két kilonb6zé mddszerrel mértem fel ezeket az
un. toltésben siri régidkat (charge-dense region, CDR). Az egyik modszer
az alapjan azonositotta ezen motivumokat, ha a régidban lévd toltott
aminosavak aranya elért egy kiszdbértéket. A masik modszer a régidk
Ossztoltését hasonlitotta egy semleges érték korlli savhoz. A két kiilénbdzd
modszerrel kapott motivumokat ezért ,eldjeles” (signed) és ,el6jel nélkili”
(unsigned) CDR-eknek neveztem el, és mostantél sCDR és uCDR néven

fogok utalni rajuk.

Az adathalmaz redundanciajanak minimalizalasa

A fenti médon elkészitett referencia proteomot a szekvenciak kozotti
hasonlésag alapjan csoportositottam a CD-HIT program segitségével, 0,9,
0,7, valamint 0,5 klszdbértékek mellett. Minden szekvenciat a legjobb
csoporthoz rendelte hozza a program azok kozll, amelyek elérték a

kliszobértéket.



A vizsgalt motivumok és a fazisszeparacio jelensége kozotti

lehetséges 0sszeflggések kiertékelése

A referencia proteomban, valamint annak csoportositott varidnsaiban
talalhaté elemeket két tulajdonsag alapjan rendeztem 2x2-es tablazatokba.
Az egyik tulajdonsag toltétt motivumok jelenléte — avagy hianya — volt. A
masik tulajdonsag a fazisszeparaciéra valé hajlam volt, amit az ahhoz
kapcsolédd — PhaSepDB-ben annotalt — régidk jelenléte alapjan hataroztam
meg. A két tulajdonsag kozotti 6sszefiggés mértékével aranyos P-értékeket
Fisher tesztek (Fisher’s exact test of independence) segitségével szamoltam
ki. Tovabba, a kllonb6zé toltott motivumok jelenlétét kiértékeltem a
fazisszeparacioban vald részvétel indikatoraként, ROC (receiver operating
characteristic) analizissel. Ehhez a referencia proteomot a motivumok
detektalasakor kapott pontszadmok alapjan atrendeztem, amit kdvetben a
valés pozitiv, valdés negativ, fals pozitiv és fals negativ ratakat a
fazisszeparacioban valé részvétel alapjan megallapitottam. A valds pozitiv

elemeket egyenként tovabb vizsgaltam.

A kisérleti eljaras megtervezése

A GKAP és LC8 fehérjéket, valamint a komplexuket a hidrodinamikai atmérdik
alapjan kulénboztettem meg, a Stokes-Einstein egyenletnek megfeleléen,
ami csak laminaris aramlasra jellemzé alacsony Reynolds szamok mellett

teljesul:

- — kT
1. Egyenlet: D = P

A részecskéket egy jol meghatarozott kezddpozicidba helyeztem egy
mikrofluidikai fokuszaldé eszkdéz hasznalataval, amelyben az oldalso
bemeneteken bearamlé pufferoldatok szoritottak egy sziik savba a k6zépsé
bemeneten bejuttatott mintat. Ezt kdvetéen a minta és a pufferoldatok
laminaris aramlas révén haladtak tovabb a lapos csatornaban, amely mentén

elére meghatarozott helyen készitettem felvételeket a minta aramlasra



meréleges eloszlasarol, ami igy csak diffuzio révén valtozhatott. A részecskék
eloszlasat kovetd linearisan novekvé fuggvény alapjan megbecsultem a

részecskék diffuzios koefficiensét:
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1. 4bra: Az oldott részecskék eloszlasanak mértéke a csatorna kilénbdzd
pontjain, amiket az ezen pontokban felvett fluoreszcens intenzitas profilokra
illesztett Gauss-gorbék varianciajaval (c?) becsiiltem meg. Az x-tengely azt
irja le, hogy mennyi id6 telik el, amig egy adott részecske a csatorna elejétdl
a kulénb6z6é mérési pontokhoz ér. Aminta ennél a mérésnél zéld fluoreszcens

fehérje (enhanced green fluorescent protein, EGFP) volt. [2, 1. abra]

Eszkozok legyartasa és mintak elOkészitése

A mikrofluidikai eszk6zdket Laki Maria készitette el. A kialakitasuk iterativ
modon fejl6dott az altalam végzett tesztek alapjan. Az eszk6zdk belsd
feluletét bovine serum albumin (BSA) oldattal kezeltem minden mérést
megel6z6en, hogy a merés soran minél lassabban tapadjanak ki arra
fluoreszcens részecskék. Az EGFP és fluoreszcens mikrogydéngy mintakat
Jager Edit Andrea készitette el6. A GKAP és LC8 konstrukciokat, illetve a



GKAP és LC8 altal képzett komplexeket tartalmazé mintakat Nagy-Kanta
Eszter expresszaltatta, tisztitotta, illetve jeldlte meg fluoreszcens festékkel.
Minden fehérje mintat fluorescein (FITC) festékkel jeldltink meg, amelyet
tobb masik fluoreszcens festék tesztelése utan valasztottam ki. A mérési
eljarast FITC-jelolt Drebrin mintan is teszteltem, amit Varga Soma

szolgaltatott.

Az elemzb szoftver fejlesztése

A mért adatokat egy MATLAB kdérnyezetben irt elemzd szoftveren keresztil
dolgoztam fel, ami Excel fajlokat igényel bemenetként. Ezen fajloknak
tartalmaznia kell a mérési pontokon felvett fluoreszcens és vilagos latéter(
intenzitas profilokat, azok pontos pozicidjat, illetve olyan altalanos
tényezbket, mint az abszolut hémérséklet és az expozicios id6. A részecskék
meérési pontok kozotti athaladasanak idejét a beallitott aramlasi sebesség
alapjan becsilltem meg. A fluoreszcens intenzitas profilokat a mérésbdl
szarmazo mutermékek eltavolitasa utan normalizaltam, hozza igazitottam a
tengelyekhez 6ket, és Gauss-fluggvényeket illesztettem rajuk. Egy profilhoz
két fuggvény linearis kombinacidjat illesztettem, amely két fliggvényt két
kulon sorozathoz rendeltem hozza. A sorozatok mérési pontonként egy-egy
fuggvényt tartalmaztak, amelyek varianciait az adott mérési pontokhoz
tartoz6 idbkomponensekkel parositottam, az 1. abranak megfeleléen. Az igy
kapott, mérésenként ketté darab, linearis figgvény meredeksége aranyos a

méréshez hasznalt mintaban Iévé részecskék diffuzios koefficienseivel.

Eredmények

PhD tanulmanyaim alatt 6sszetett kutatasi projekteket folytattam fehérjék
fazisszeparaciojanak feltarasa végett, a posztszinaptikus fehérjehalozat
kontextusaban. Eme projektek tébb eredményhez és konklizidhoz vezettek,

melyek kozil a legjelentésebbeket az alabbi tézispontokban dsszegzem:



1. Tézispont: Meglévd szamitasos modszereket alkalmazva, valamint

Uj moddszereket kifejlesztve azonositottam fehérje szekvenciakban

talalhato toltétt motivumok tébb tipusat. [1]

a)

Médszerek: Osszedllitottam egy referencia proteomot a
SwissProt adatbazisban talalhaté emberi fehérje szekvenciakbol.
Kiegészitettem eme adathalmazt olyan motivumok poziciéival,
amelyek szerepe a fazisszeparacié jelenségében Kkisérletileg
bizonyitott, a PhaSepDB2.0 adatbazis annotaciéi szerint.
Kibgvitettem az adathalmazt a(z) FT_CHARGE algoritmus altal
meghatarozott CRR szegmensekkel, kiléon kiemelve a
karakterisztikus toltésmintazatuk alapjan azonositott SAH
motivumokat. Tovabb bdvitettem az adatsort magas toltottségi
régiokkal, amelyeket a sajat algoritmusaimmal azonositottam.
Eme algoritmusok ablakolé figgvényeken és két eltéré pontozasi
rendszeren alapultak, a bel6lik szarmaz6, CDR megnevezeési
szakaszok igy két csoportra lettek bontva. Minimalizaltam a teljes
referencia proteom redundanciajat a CD-HIT szoftver
segitségével (1. tablazat).

Eredmények: Az {sszedllitott adathalmaz vizsgalataval
kimutattam, hogy a benne talalhatd fehérjék jelentdés része
tartalmaz legaldabb egy CDR szakaszt. A transzmembran
szegmensekkel rendelkezd fehérjéket kihagytam a tovabbi
vizsgalatokbdl, mivel a fazisszeparaciéban résztvevd fehérjék

varhatoan oldott allapotban vannak jelen.



Szekvenciaban _ Csokkentett redundanciaval
talalhato Teljes rendelkezé proteomok
motivumok proteom 90% 70% 50%
Fehérjék szama 20659 | 19638 | 18294 | 15672
uCDR szakaszok 9731 9314 8 792 7 669
SCDR szakaszok 14065 | 13471 | 12757 | 11097
CRR szakaszok 1054 1025 985 910
SAH szakaszok 134 131 126 118

1. tablazat: Azon szekvenciak szama a referencia proteomban,
valamint annak csokkentett redundanciaval rendelkezé
variansaiban, amelyek tartalmaznak legaldbb egy fajta toltott

motivumot.

2. Tézispont: Bizonyitottam robusztus 6sszefiiggések fennallasat a
kilénb6z6 toltott motivumok és az azokat tartalmazo fehérjék
fazisszeparaciéra valé hajlamossaga kozott. Els6sorban negativ
Osszefluiggéseket talaltam, vagyis a vizsgalt motivumok hianya teszi
valdszinltlenné a jelenségben vald részvételt. [1]

a) Modszerek: 2x2 tablazatokba rendeztem a referencia proteom,
valamint annak csokkentett redundanciaju variansainak elemeit. A
tablazatokon Fisher teszteket végeztem el, amelyek kimutatjak,
hogy egy fehérje fazisszeparacioban vald részvétele, illetve a
szekvencigjaban taladlhatd motivumok jelenléte egymastdl
fuggetlen valtozok-e. A teszteket megismételtem véletlenszerlien
Osszeallitott szekvencidk halmazain, melyek méreteloszlasa és
aminosav Osszetétele megegyezett a referencia proteommal.
ROC analizis segitségével vizsgaltam meg, hogy a kilonbdzé
toltétt motivumok jelenléte hasznalhaté-e az 6ket tartalmazé

fehérjék fazisszeparacioban valo részvételének indikatoraként.



b) Eredmények: Az elvégzett Fisher tesztekkel kimutattam, hogy a
fazisszeparacioban részt vevd fehérigk CRR szakaszokban
gazdagok (2. abra). Ezen dsszefliggés SAH szakaszok esetében
gyengébb, de tovabbra is szignifikdns. A véletlenszerlen
Osszedllitott adatsorok ezekkel egyez6 eredményeket

szolgaltattak, bizonyitva a feltart 6sszefliggések robusztussagat.

uCDR sCDR

SAH CRR
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2. abra: A Fisher tesztekbdl szarmazo P-értékek tizes alapu
logaritmusai, melyek megmutatjdk az egyes toltétt motivumok
jelenléte és a fehérjék fazisszeparaciéban vald részvétele kdzott
fennallé 6sszefuggés mértékét. Ezen vizsgalatokat megismételtem
a transzmembran szegmenseket tartalmazé fehérjék kizarasaval
(kék). [1, 3. abra]
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3. abra: A vizsgalt motivumok fazisszeparaciot illet§ prediktiv

képességenek kimutatasa ROC analizis segitségével. [1, 6. abra]

Habar a t6ltott motivumok jelenléte 6nmagaban a fazisszeparacio
gyenge indikatoranak bizonyult (3. abra), a Fisher tesztek
eredményét figyelembe véve hianyuk erds indikatorként szolgal

amellett, hogy az adott fehérje nem vesz részt a jelenségben.

3. Tézispont: Kifejlesztettem egy kisérleti eljarast, amely alkalmas
fehérjék és azok komplexeinek méretének meghatarozasara, alapul
véve a részecskék laminaris aramlasa kézben végbemend lateralis
diffuziét. [2]
Médszerfejlesztés: Megallapitottam, hogy a fluorescein kell6 jel-
zaj viszony mellett festi meg a GKAP, LC8 és Drebrin fehérjék
adott konstrukciéit anélkil, hogy megzavarna az elsé kettd

komplex formalasat. Részt vettem egy mikrofluidikai eszkéz
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megtervezésében, amely képes fluoreszcensen jeldlt mintak
fokuszalasara, valamint laminaris aramoltatasara. Optimalizaltam
az eszkdzben aramldé mintak altal emittalt fluoreszcens jel
felvételét. Kifejlesztettem egy elemzd szoftvert, amivel a felvett
jeleket a mintaban lévd részecskék hidrodinamikai atmeérgjévée
lehet konvertalni.

Megallapitottam, hogy egy targylemezre legfeljebb harom cella
hosszusagu mikrofluidikai eszkdzt lehet railleszteni. Emiatt a
meéréshez hasznalt csatorna hossza 54 mm volt a véglegesitett
eszkdzon, mivel egy kanyarulatokkal meghosszabbitott csatorna

megtorné a minta laminaris aramlasat (4. abra).
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4. abra: A végleges eszkdz kialakitasa tartalmaz ekvidisztans
jeloléket, amik elésegitik a fluoreszcens és vilagos latoterl jelek

felvételét az el6re meghatarozott mérési pontokban. [2, 7. abra]

Egy masik megallapitdsom, hogy az eszkdzok bels§ fellletét
bovine serum albumin (BSA) oldattal kell kezelni a mérést
megel6zden, ami a fluoreszcens részecskék kitapadasanak
lelassitasat szolgalja. BSA kezelés nélkul elég fluoreszcens
részecske tapadna ki ahhoz 10 percen belul, hogy azok egyuttes

intenzitasa meghaladja a mikroszkép felsé hatarértékét (5. abra).
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Legalabb 10 percnek kell eltelnie a minta megjelenését kovetben,

mire beall az eszkbz6n bellli steady state.

—e—B5A (POC) BSA (PO6) —e—B5A(P11) —e—NOBSA (PO0O-P11)
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5. abra: Fluoreszcens csucsintenzitdas a mikrofluidikai eszkdz
bemeneteinek talalkozasanal (P00), az azt kovet6 csatorna
felénél (P06), illetve a csatorna végénél (P11). Az intenzitas
percenként volt megmérve fél oran keresztul két kilonbdzd
mikrofluidikai eszkdzben, melyek kozul csak az egyiket kezeltam
BSA oldattal. A minta 0,05 pm atméréji fluoreszcens
mikrogyongyokbél allt mindkét esetben. Az elsé mérést 10
perccel az utan végeztem el, hogy a minta beért az eszkdzbe,
amely varakozasi id6 szikséges a steady state beallasahoz. [2,
8. abra]

Tovabba, az elemzd szoftvert ugy allitottam be, hogy két Gauss-
fuggvény linedris kombinaciojaként kozelitse a mérésbdl
szarmazo fluoreszcens intenzitas profilokat. Erre a dontése az

alabbi abran lathatd ,illesztés josagat” leird metrikak vezettek ra,
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amelyek lényegesen javulnak két flggvény linearis
kombinaciéjanak hasznalataval, de nem javulnak tovabb jelentés

mértékben tobb, mint két flggvény hasznalata esetén (6. abra).
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6. abra: Az illesztés jésagat leird (goodness of fit, GoF) metrikak,
kilénb6z6 mérési pontokra (P00-P09) kiszamolva nyolc darab,
komplexitasban eltér6 modell mellett. Az itt bemutatott mérés
soran EGFP volt a minta, de mas mintakkal megismételve
ugyanezen tendenciak ismétlédtek mind a négy GoF metrika

esetében. [2, 9. abra]

4. Tézispont: Bizonyitottam, hogy a mérési eljaras eredményei
konzisztensek az el6zetes ismeretekbdl szarmazé adatokkal, valamint,
hogy a kapott eredmények precizebbek a dinamikus fényszérasnal 10
nm alatti részecskeatmérd esetén. [2]

a) Moédszerek: Méréseket végeztem a véglegesitett eljarassal
fluoreszcensen jeldlt Drebrin (D233) és GKAP (GKAP-PBM és
GKAP-DLC2) konstrukciokon, valamint GKAP-DLC2 + LC8
komplexeken, ahol a GKAP-DLC2 monomereket jeldltik

oOsszekeverés el6tt. Ezeken felil EGFP mintakon, illetve 50, 200
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és 1100 nm névleges atmérgji fluoreszcens mikrogydngyokon is
végeztem méréseket.

Eredmények: Az eljarassal becsult sugarak atlagértéke
konzisztens 10 nm atmeérd alatti részecskék esetén. Ezen a
mérettartomanyon a széras alacsonyabb a diffuzion alapuld
eljaras esetében, mint dinamikus fényszoras alkalmazasaval (2.
tablazat). Nagyobb részecskéknél az eljaras pontossaga és

precizitasa is romlik.

Minta Vart sugar (nm) Becsilt sugar (nm)
GKAP-PBM 1,39 1,16 £ 0,10
GKAP-DLC2 1,27 £ 0,72 1,36 + 0,30
1,90 + 1,00
GKAP-DLC2 + 2,17 £ 0,44 1,64 + 0,36
LC8 3,11+ 0,76
D233 1,81 1,45 £ 0,39
EGFP 2,72 £+ 1,01 1,72+ 0,42
50 nm gydngy 22,68 + 2,11 9,28 + 11,09
200 nm gydngy 97,09 + 9,51 15,15 + 13,36
1100 nm gyongy | 461,61 £+ 35,59 6,62+ 5,78

2. tablazat: A megmeért mintak listdja, azok dinamikus fényszéras
alapjan (vagy, a GKAP-PBM és D233 esetében, molekulatdomeg
alapjan) vart sugara, illetve a diffuziés eljarassal becsult sugaruk.
A fluoreszcensen jeldlt GKAP-DLC2 konstrukcié és GKAP-DLC2
+ LC8 komplex esetében két dinamikus fényszoéras kisérletet
végeztunk el, amelyeket kulén sorban tuntettem fel. A becsult
sugarak atlagértékét és szorasat tobb mérés adataibdl szamoltam
ki.
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Eredményeim elGrelépést jelentenek a fazisszeparaciorol, illetve a

posztszinaptikus fehérjehalézatrél szo6ld ismereteinkben. Tanulmanyaim

soran tébb, ezen tudomanyos teriletek mivelésére alkalmas szamitasos és

kisérleti mddszert fejlesztettem ki. Szamos robusztus 6sszefliggést fedeztem

fel toltdtt motivumok és a fazisszeparacio jelensége kozott. Kifejlesztettem

egy a posztszinaptikus fehérjehalézatok elemeinek vizsgalatara alkalmas

mérési eljarast, amely betekintést nyuljt az ezen komplex halézatok belsé

szerkezetét mozgatd interakcidkba.

Publikaciok

1.

A. L. Szabd, A. Santa, R. Pancsa, Z. Gaspari, “Charged sequence
motifs increase the propensity towards liquid—liquid phase
separation,” FEBS Lett., vol. 596, no. 8, pp. 1013-1028, Apr 2022

A. L. Szabd, E. Nagy-Kanta, S. Varga, E. A. Jager, C. |. Pongor, M.
Laki, A. J. Laki, Z. Gaspari, “Diffusion-based size determination of
solute particles: a method adapted for PSD proteins,” FEBS Open Bio,
Accepted for publication, preprint doi:10.1101/2025.02.05.636588
Z.Harmat, A. L. Szabd, O. Téke, Z. Gaspari, “Different modes of barrel
opening suggest a complex pathway of ligand binding in human
gastrotropin,” PLoS ONE, vol. 14, no. 5, e0216142, May 2019,
doi:10.1371/journal.pone.0216142

Konferencia el6adasok

4. A.L.Szabé. (Jul 2022). Charged sequence motifs increase propensity

towards liquid-liquid phase separation. Presented at IUBMB-FEBS-
PABMB Young Scientists’ Forum 2022, Vimeiro, Portugal. [Poster].
Available: Young Scientists’ Forum 22 Programme and Abstract Book

(pp. 163)
A. L. Szabd., A. Santa, R. Pancsa, Z. Gaspari. (Jul 2022). Charged

sequence motifs increase propensity towards liquid-liquid phase

15



separation. Presented at The Biochemical Global Summit 2022,
Lisbon, Portugal. [Poster]. Available:
https://febs.onlinelibrary.wiley.com/doi/epdf/10.1002/2211-
5463.13440 (pp. 321)

6. A.L.Szabo, A. Santa, R. Pancsa, E. A. Jager, C. Pongor, A. J. Laki,
Z. Gaspari. (Nov 2022). Phase separation of postsynaptic proteins:
insights from bioinformatics and microfluidics. Presented at 15t FEBS-
IUBMB-ENABLE Conference, Seville, Spain. [Poster].

7. A. L. Szabd, E. A. Jager, C. |. Pongor, A. J. Laki, Z. Gaspari. (Jun
2024). Diffusion-based analysis of phase separating PSD proteins:
combining microfluidics with fluorescent microscopy techniques.
Presented at 48" FEBS Congress, Milano, Italy. [Poster]. Available:
https://febs.onlinelibrary.wiley.com/doi/epdf/10.1002/2211-
5463.13837 (pp. 135)

Hozzajarulasaim

A fenti folyéiratcikkekbe s(ritett tanulmanyok szamos kutaté kemény
munkajat és hozzaértését igényelték, amiért én végtelenul halas vagyok. Az
itt felsorolt feladatok foglaljdk 6ssze az én hozzajarulasimat a kdzds
munkahoz: Osszedllitottam egy proteom-szinti adathalmazt nyilt
adatbazisokbdl, valamint SAH és egyéb CRR szakaszokat tartalmazé
fajlokbdl. A CD-HIT programmal csoportositottam az adathalmazt, valamint
MATLAB kodokat irtam Fisher tesztek, ROC analizisek, illetve egyéb,
szekvencia 6sszetételt és GO kifejezéseket illetd vizsgalatok elvégzéséhez.
Hozzajarultam a toltétt motivumokat tartalmazoé és fazisszeparacioban is
résztvevd fehérjék tanulmanyozasahoz. Részt vettem a diffuzion alapuld
mérési eljaras, illetve az ahhoz szikséges mikrofluidikai csatornak
megtervezésében, valamint a mérések elvégzésében. Kifejlesztettem egy
elemzd szoftvert a mért adatok feldolgozasahoz. Részt vettem az dsszes

eredmény kiértékelésében és értelmezésében.
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