Biralat Farkas Il1és: ,,Atfedé modulok molekularis bioldgiai kélcsonhatési
hal6zatokban” cimi doktori munkéjdhoz

A doktori dolgozat a bioldgia €s a statisztikus fizika hatérteriiletén talalhat6 kutatasi témakat és
eredményeket ismertet. Napjainkban a molekuldris biol6gia mérési lehet6ségei, valamint az igy
keletkez6 nagy adathalmazok feldolgozdsdnak szadmitdstechnikai képességei oda vezettek, hogy a
fehérjék kolcsonhatasait soha nem latott részletességgel tudjuk leirni és megérteni. A kdlcsonhatdsok
leirasara a a szociofizikdbol kifejlodott halézattudomany mdédszereit alkalmazzak. Fehérjék
kolcsonhatdsasan a direkt kontaktuson kiviil olyan reldciot is érthetiink, melynél a proteinek egy adott
bioldgiai feladatban kozodsen vesznek részt. Az ilyen funkciondlis csoportot is szokds modulnak
nevezni. A fehérjék és a modulok kolcsonhatasi haldinak feltardsa az alapvetd miikodések megértésén
kiviil nagyon fontos példdul a gydgyszeripar vagy az orvostudomdny szempontjabol is. Farkas Il1és
MTA doktori cimre benyujtott dolgozata ilyen szempontbdl kiemelked8en aktudlis és tudomanyos
szempontbdl fontos.

A doktori mi témajat képezd disszerticid és Osszefoglald igen gondos kidllitasu, esztétikus, szines
abréakkal ellatott olvasméany. Az eredmények targyaldsa logikusan felépitett, preciz munkéra enged
kovetkeztetni. A dolgozat négy részbdl all, a bevezetd 6 oldal utdn az elsé 59 oldal a fehérje-fehérje
kolcsonhatési hdlézatok moduljaival kapcsolatos kutatdsokat mutatja be. Az elso fejezet eleje ismerteti
a fehérjék kolcsonhatdsait mérd és kiértékel6 mddszereket, mig a masodik rész a szerzd
kozremiikodésével elért eredményeket mutatja meg. A masodik 25 oldal transzkripci6 és transzlacio
szabdlyozasi hal6zatok moduljairdl szol. Itt is el6szor egy bevezetd részt -- mely a fehérje-RNS-DNS
kapcsolddasokrol szol -- kovetnek a sajat eredmények. A sor élesztdgomba transzkipcid szabdlyozdsa
mellett az emberi mikroRNS-ek transzlacié hilézati moduljainak feltardsaval ismerkedhet meg az
olvasé. A szerzd elsGsorban adatbazis és statisztikus analizisekrdl szamol be. Végiil az utols6 10 oldal
biokémiai jelek sejt felszintdl a sejtmagig torténd atviteli halézati moduljaival foglalkozik. Itt
tilnyomorészt adatbazis kezelési €s fejlesztési eredményekrsl olvashatunk, melyek elsdsorban a
gyogyszerkutatds szamadra relevansak. A dolgozat els6 és médsodik fejezetének célkitlizése dontGen
alapkutatdsi eredmények ismertetése, mig a harmadik fejezetben az alkalmazdsokon van a hangsuly.

Az 4j eredmények 9 tézispontban lettek 6sszefoglalva, a tézispontokhoz kapcsolédé tudoményos
kozlemények szdma 12, tobbnyire magas impakt paraméteri folydiratokban megjelentetve. Ezek kozott
1 Nautre és 2 Plos One publikdcio is taldlhatd. Ezekre a publikdcidkra dsszesen kb. 5000 fiiggetlen
hivatkoz4st taldltam a google scholar alapjan, cikkenként 0 és 3350 kozotti hivatkozéssal. A kival
scientometriai adatok magukért beszélnek.

Tarsszerzbivel egyiitt a legtobb hivatkozast eddig a ,,Uncovering the overlapping community structure
of complex networks in nature and society” cimii Nature cikkre kapta, melyben az dtfed6 modulok
hélézatelméleti felkutatdsat alapozza meg. Ebben Farkas I11és részt vett a klikk perkolacion alapuld
halézati modulkeresd CFinder algoritmus kidolgozasdban és alkalmazaséaban az éltala gy(ijtott protein,
sz0 asszociicids és tudomanyos tarsszerz&ségi halézatok esetén. Részletes modul méret €s kapcsolati
szam eloszldsokat hatarozott meg statisztikus analizissel a fenti rendszerekben.



https://scholar.google.hu/citations?view_op=view_citation&hl=hu&user=RXKHG-4AAAAJ&citation_for_view=RXKHG-4AAAAJ:oE_QS-WwsdAC
https://scholar.google.hu/citations?view_op=view_citation&hl=hu&user=RXKHG-4AAAAJ&citation_for_view=RXKHG-4AAAAJ:oE_QS-WwsdAC

A disszertacio és a tézisek gyljteménye alapjan bétran kijelenthetd, hogy a mi hiteles adatokat
tartalmaz €s a jelolt magas szinten alkalmazza a statisztikus fizika legmodernebb eszkozeit. A
bemutatott kutdsok idedlisan sokoldaltiak: magas szinvonald, elméleti numerikus analizisek és kisérleti
mérések megfeleld kombinécidja. A tézisekben megfogalmazott tudomanyos eredményeket elfogadom
€s a miivet nyilvanos vitdra alkalmasnak tartom.

A dolgozathoz az aldbbi kérdéseket nytjtom be:

1. A 3l1. oldal labjegyzete szerint az dltaldnositott kisvildg modell definicidja az alacsony atmérd és a
magas klaszterezettség. Ettd] eltérd definicidt ismerek és hasznaltunk sajat publikacidinkban, mely
regularis rdcshoz hozzdadott hosszu élekkel van meghatarozva. Mi az eltérd definicidk oka ?

2. A 32. oldal aljan Erdds Rényi véletlen grafra az az éllitds van megfogalmazva, hogy ha az atlagos
fokszdm nagyobb mint 1, akkor a végtelen limeszben a graf 6sszes csucspontja egyetlen komponensbe
fog tartozni. Nem lehetséges, hogy a véletlenszerliség miatt kimarad néhdny csics az 6rids
komponensbdl ?

3. Az 54. oldal aljan az olvashatd, hogy a ,,CPM mddszer ROC gorbéje jobb (magasabban halad), mint
a CPM mddszeré”. Kérem fejtse ki, hogy ez alatt mit kell érteni pontosan.

4. A 72. oldalon az szerepel, hogy a fehérje modulok fokszam eloszldsa exponencidlis tipusd, majd az
eloszlas vége hatvanyfiiggvény-szerdi. Melyik dbra mutatja az utébbi komplex eloszlasi gorbét ?

Ha az exponencidlis lecsengésnek az oka az alkalmazott klikk paraméter, akkor ez a modulkeresés
jellemzgjének tlinik és nem a halézatra jellemzd ?

5. A fehérje hédlézatok kapcsolatan tdl 1éteznek olyan tulajdonsdgok, melyek ezen hdlézatokon definidlt
eldgazo, bolyong6 €s annihildlo terjedési modellekkel jellemezhet6ek ? Ismertek-e eredmények ilyen
modellekben a dinamikus viselkedésrol ?
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