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Növény-kórokozó kölcsönhatások

• Növények folyamatos 
kölcsönhatásoknak vannak kitéve

• Gombák, baktériumok, vírusok, 
fonálférgek, rovarok

• 30-40%-os terméskiesés

• Klímaváltozás tovább növeli a 

• járványok előfordulását

Riseh, Roohallah Saberi, and Mozhgan Gholizadeh Vazvani. "Unveiling methods to stimulate 

plant resistance against pathogens." Frontiers in Bioscience-Landmark 29.5 (2024): 188.



A rezisztenciagének (R-gének)

1. Érzékelik a kórokozó specifikus molekuláit (effektorok)

2. Immunválaszt indítanak

• Leggyakoribb R-gén típusok (NLR, RLP, RLK)

• Az NLR típusú gének a rezisztenciagének 80%-át adják

• Kulcsfontosságúak a fenntartható mezőgazdaságban, hogy 

   vegyszeres védekezés helyett genetikai ellenállást használjunk



R-gének hasznosíthatósága

• Hagyományos nemesítés

• Marker-alapú szelekció

• Transzgénikus megoldások

• Genomszerkesztés

• Pan-genom alapú rezisztenciafeltérképezés

Cél a stabil, tartós, széles spektrumú rezisztencia kialakítása



NGS és AI: miért érdemes kombinálni?

Az újgenerációs szekvenálás (NGS) lehetővé teszi:

• Teljes genomok olcsó és gyors szekvenálását

• Transzkriptomok feltérképezését (RNA-seq)

• Génexpressziós mintázatok megismerését

• Nagy populációk genotipizálását

R-gének főbb kihívásai:

• Nagy variabilitásúak

• Gyakran ismétlődő szekvenciákat tartalmaznak

• Klaszterekben rendeződnek



AI alkalmazásának lehetőségei

• Képes felismerni mintázatokat szekvenciákban

• Sokdimenziós adatokból tanul

• Képes a nem annotált genomi szekvenciákban jelölteket találni

Alkalmazások:

R-gén predikció

Egyedi doménkombinációk felismerése

Új jelölt géncsoportokfelfedezése

Genetikai variánsok funkcionális értékelése

Input adatok:

Szekvencia motívumok

Doménarchitektúrák

Evolúciós konzerváció

Génexpressziós profilok



NGS adatok és források

Adattípusok:

• Genom (WGS)

• Transzkriptom (RNA-seq)

• Pan-genom adatok

Főbb nyilvános adatbázisok:

• NCBI

• Ensembl Plants

• PLAZA, Phytozome

• PRGdb (Plant Resistance Genes Database)

• Sematic Scholar, OpenAlex



Adatbázis keresésének automatizálása

Bemenet és kimenet – bibtex_io.py

• Beolvassa a felhasználó által megadott BibTex formátumú fájlt

Lekérdezés-generálás – client.py és prompts.py

• GenAI LLM (GPT-OSS:120B) elemzi a cikkeket

• Kulcsszavak és boolean keresések tervezése

Keresés – s2_client.py és openalex_client.py

• Sematic Scholar

• OpenAlex

Adattisztítás – normalize.py és dedup.py

• Az eltérő formátumú válaszokat egységes szerkezetű JSON rekordokká alakítja

• Azonos DOI-jú cikkeket összevonja

Pontozás – scoring.py és filter.py

• Tartalmi és kulcsszavas hasonlóság

• LLM dönt



Tudományos folyóiratok feldolgozása

1. PDF és JSON/BibTex fájlok beolvasása

2. Metaadatok kinyerése (CrossRef, Sematic Scholar, OpenAlex)

3. Cikk összefoglalása LLM-el

4. Egységes markdown fájl

5. Cikkben lévő adatbázisok kinyerése

6. Kapcsolódó cikkek listázása

7. LLM-el csoportosított kulcsszavak





Bioinformatikai workflow R-gének azonosítására

Preprocessing

• QC: FastQC

• Trimming: Trimmomatic

• Read mapping: BWA / HISAT2

• Assembly (ha kell): Trinity, 
SPAdes

Annotáció
• BLAST

• InterProScan

• Pfam/SMART domain keresés

R-gén azonosítás

• NLR-Annotator

• DRAGO2

• RGAugury

Szekvenciák

Domain struktúra

Motívumok

Kifejeződési profil



PlantCaduceus (PlantCAD2)

• PlantCAD v1 – 16 angiosperm 
genom

• PlantCAD v2 – 65 angiosperm 
genom

Zhai, Jingjing, et al. "PlantCAD2: A Long-Context DNA Language Model for Cross-
Species Functional Annotation in Angiosperms." bioRxiv (2025): 2025-08.



Liu, Zong-Yan, et al. "GeneCAD: Plant Genome Annotation with a DNA Foundation Model." bioRxiv (2025): 2025-10.



HPC erőforrások

1. HUN-REN Cloud (Validálás)

• 32 vCPU, 64 GB RAM, 1 TB SSD, 4 TB HDD

2. HUN-REN ATK MGI saját szerver (Adatbányászat, NGS worflow)

• 128 CPU, 1 TB RAM, 69 TB SSD

3. DKF HPC Kompetencia Központ – Komondor HPC 

(PlantCAD2 és GeneCAD pre-training)

• BigData partíció: 288 CPU, 12 TB RAM

• MI partíció: 512 CPU, 2 TB RAM, 32 db Nvidia A100 GPU



Jövőbeli tervek

Tudományos cikkek és adatbázisok alapján a PlantCAD2modell pre-
training

Saját idegenfajú keresztezéseinkből származó növénypopulációkon 
tesztelés/validálás



Köszönöm a figyelmet!
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