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* Novények folyamatos
kolcsonhatasoknak vannak kitéve

 Gombak, baktériumok, virusok,
fonalférgek, rovarok

e 30-40%-0s terméskiesés
e Klimavaltozas tovabb noveli a

* jarvanyok el6fordulasat
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Riseh, Roohallah Saberi, and Mozhgan Gholizadeh Vazvani. "Unveiling methods to stimulate
plant resistance against pathogens." Frontiers in Bioscience-Landmark 29.5 (2024): 188.
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1. Erzékelik a korokozo specifikus molekulait (effektorok)
2. Immunvalaszt inditanak

* Leggyakoribb R-gén tipusok (NLR, RLP, RLK)
* Az NLR tipusu gének a rezisztenciagenek 80%-at adjak

* Kulcsfontossaguak a fenntarthatdo mez6gazdasagban, hogy
vegyszeres vedekezes helyett genetikai ellenallast hasznaljunk
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* Hagyomanyos nemesites

* Marker-alapu szelekci16

* Transzgenikus megoldasok
* Genomszerkesztés

* Pan-genom alapu rezisztenciafelterképezeés

Cél a stabil, tartos, széles spektrumu rezisztencia kialakitasa
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Az 0jgeneracios szekvenalas (NGS) lehetdve teszi:

* Teljes genomok olcso €s gyors szekvenalasat
* Transzkriptomok felterképezeset (RNA-seq)
* GénexpressziOos mintazatok megismeresét

* Nagy populaciok genotipizalasat

R-gének f6bb kihivasai:

* Nagy variabilitasuak

* Gyakran 1smétlodd szekvenciakat tartalmaznak

e Klaszterekben rendezodnek
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* Képes felismerni mintazatokat szekvenciakban

* Sokdimenzios adatokbol tanul
* Képes a nem annotalt genomi szekvenciakban jelolteket talalni

Input adatok: Alkalmazasok:

Szekvencia motivumok R-gén predikcio
Doménarchitekturak Egyedi doménkombindciok felismerése

Evolicids konzervacid ﬁj jelolt géncsoportokfelfedezése
Génexpresszios profilok Genetikal variansok funkcionalis értékelése

NMATK
GGAZDASAGI

MEZ!
INTEZET

FIUN
REN




@ HUN-REN Cloud NGS adatok és forrasok

Adattipusok:

* Genom (WGYS)
* Transzkriptom (RNA-seq)
* Pan-genom adatok

Fobb nyilvanos adatbazisok:

* NCBI

* Ensembl Plants

* PLAZA, Phytozome

* PRGdb (Plant Resistance Genes Database)
* Sematic Scholar, OpenAlex
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Bemenet és kimenet — bibtex io.py

—database . r roore
{ —no-doman- } * Beolvassa a felhasznalo altal megadott BibTex formatumu fa;lt
cues
. A N Lekérdezés-generalas — client.py és prompts.py
main.py . .
( > (orchestror) * GenAl LLM (GPT-OSS:120B) elemzi a cikkeket
| LLMplianning cue * Kulcsszavak és boolean keresések tervezése
dewg [ genai/client.p;
‘ | LM p'a”"'”gL ) Keresés —s2_client.py és openalex_client.py
error error
< * Sematic Scholar
harvest/s2_client harvest/openalex
[py ] [client.py ° OpenAlex
k-’ error k’ retry

| AormalZapy 8 Adattisztitas — normalize.py és dedup.py
. x ) * Az eltér6 formatumu valaszokat egységes szerkezetlt JSON rekordokka alakitja

| geblg scoring.py ) ) _
| (keyword_score) | * Azonos DOI-ju cikkeket 6sszevonja
4 ¢ )

filter.py , . ,
: T Pontozas — scoring.py ¢s filter.py
| bibtex_io.py | * Tartalmi és kulcsszavas hasonlosag
HUN | mATK « LLM dont
R E N mETonZS;TAZDASAsl
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Tudomanyos folyoiratok feldolgozasa

PDF ¢s JSON/BibTex fajlok beolvasasa

Metaadatok kinyerése (CrossRef, Sematic Scholar, OpenAlex)
Cikk osszefoglalasa LLM-el

Egységes markdown {4l

Cikkben lév0 adatbazisok kinyerése

Kapcsolddo cikkek listazasa

LLM-el csoportositott kulcsszavak
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Summary

« Produced a chromosome-scale, annotated reference genome for rye (Secale cereale)
cultivar Lo¥ (=6.2-7.9Gb, 96 %+ BUSCO completeness).

+ Integrated long-read, Hi-C, 10 linked-reads, Bionano optical maps and genetic maps to
achieve high contiguity (N50=29Mkb, =92 % of sequence placed in pseudomolecules).

« Validated the assembly with BAC libraries, FISH, population reseguencing, and extensive
comparative analyses with barley and wheat.

+ Demonstrated immediate utility for structural-variation (SV) discovery, population
genomics, introgression detection, and breeding applications (fertility restoration,
disease resistance, cold-tolerance, yield gains).

Key Findings

« Genome architecture
* Rye genome ~7-8Gb, ~50 % larger than wheat/barley subgenomes.
« Pericentromeric low-collinearity regions and high repeat density (= 15k full-length
LTR-RTs, four dominant families).
« Gene density increases >10-fold toward telomeres; 34 441 high-confidence genes
annotated.
+ Structural variation
« Four megabase-scale inversions between Lo7 and Lo225, including a 50-Mb inversion
on SR that suppresses recombination.
+ Large SV's concentrate in pericentromeric regions, reducing collinearity and
contributing to genetic isolation.
+ Population genomics (=955 GBS samples + 347 wild Secale)
« Seven genetic clusters (domesticated-like, 5. stricfum-like, 5. syfvestre-like).
+ Elevated Pn/Ps ratios in low-recombination regions indicate weakened purifying
selection.
« D-statistics reveal recent gene flow between rye groups and introgression into wheat
(especially chromosome 1R).
« Introgression detection
« Developed a support-vector-machine (SVM) classifier using normalized read-depth
(rpmm) across 1-Mb bins to discriminate non-introgressed, 1A-1R, 1B-1R, and

: ambiguous karyotypes (297 % accuracy).
I-I U N AT K - Applied to =5 800 wheat lines (WHEALBI, CIMMYT, KSU, USDA-RPN) and =1200
MEZOGAZDASAGI
R E N INTEZET predicted 1R carriers, quantifying yield effects (0.86—4.55 % increase).
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Preprocessing Annotacio
e QC: FastQC e BLAST

e Trimming: Trimmomatic * InterProScan
e Read mapping: BWA / HISAT2 e Pfam/SMART domain keresés

e Assembly (ha kell): Trinity,
SPAdes

R-gén azonositas
e NLR-Annotator

e DRAGO2
e RGAugury

Szekvenciak
Domain struktura
Motivumok
Kifejez6dési profil
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* PlantCAD v1 — 16 angiosperm
genom

* PlantCAD v2 — 65 angiosperm
genom

INTEZET
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PlantCaduceus (PlantCAD?2)
C
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Zhai, Jingjing, et al. "PlantCAD2: A Long-Context DNA Language Model for Cross-
Species Functional Annotation in Angiosperms." bioRxiv (2025): 2025-08.
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“RNA/protein-
supported Pipeline

1 BRAKER3, GeneMark-ETP, AUGUSTUS

(b)

GeneCAD
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Liu, Zong-Yan, et al. "GeneCAD: Plant Genome Annotation with a DNA Foundation Model." bioRxiv (2025): 2025-10.
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1. HUN-REN Cloud (Validalas)
* 32 vCPU, 64 GB RAM, 1 TB SSD, 4 TB HDD

2. HUN-REN ATK MGI sajat szerver (Adatbanyaszat, NGS worflow)
« 128 CPU, 1 TB RAM, 69 TB SSD

3. DKF HPC Kompetencia Kozpont — Komondor HPC
(PlantCAD2 ¢s GeneCAD pre-training)

* BigData partici6: 288 CPU, 12 TB RAM
* MI particio: 512 CPU, 2 TB RAM, 32 db Nvidia A100 GPU
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Tudomanyos cikkek ¢és adatbazisok alapjan a PlantCAD2modell pre-
training

Sajat idegentfaju keresztezéseinkbol szarmazo novenypopulaciokon
tesztelés/validalas
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Ko0szonom a figyelmet!
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